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Instytut Biochemii i Biofizyki PAN ma uprawnienia do nadawania stopni doktora i doktora
habilitowanego nauk biologicznych w zakresie biologii, biochemii i biofizyki.

NAKELADY NA DZIALALNOSC IBB PAN w 2013 r.:

Przyznane dotacje 61.773.859,90
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Projekty miedzynarodowe wspé6#finansowane 2.761.604,64
Granty 9.860.126,00
SPB 573.934,00
PBS 1.551.002,50
Mobilnosé¢ 162.000,00
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Temat nr 1: Synteza, badanie wlasciwosci fizykochemicznych i biologicznych analogow
nukleozyddéw pirymidynowych, potencjalnych substratow /inhibitoréw biosyntezy
kwasow nukleinowych.

Zespot: prof. dr hab. Tadeusz Kulikowski, prof. dr hab. David Shugar

W zwiazku ze smiercig prof. dr hab. Tadeusza Kulikowskiego temat zostat zamkniety.



Temat nr 1.1: Nowe zwiazki o dzialaniu przeciwwirusowym i przeciwnowotworowym.
Zespot: prof. nadzw. dr hab. Maria Bretner, dr Andzelika Najda-Bernatowicz, mgr Matgorzata
Makowska

Cel badania
Celem projektu jest projektowanie w oparciu o dane literaturowe nowych zwigzkdéw
heterocyklicznych i opracowywanie metod ich syntezy. Celem dziatania zwigzkdw

przeciwwirusowych moga by¢ biatka wirusowe, ktére maja wptyw na funkcjonowanie szlakdw
sygnatowych i apoptoze komorek gospodarza. Biatka te sg czesto fosforylowane przez kinazy
biatkowe gospodarza. Rowniez w licznych nowotworach stwierdzono podwyzszong aktywnosé
kinaz, a zahamowanie ich ekspresji za pomocg antysensownych nukleotydoéw, lub ich aktywnosci
z uzyciem inhibitoréw, miato dziatanie przeciwnowotworowe. Celem dziatania naszych inhibitoréw
jest kinaza kazeinowa CK2. Badania obejmuja zaréwno projektowanie, synteze jak i badanie
specyficznosci i skutecznosci dziatania inhibitorow za pomoca réznych metod m.in. poprzez
badania kinetyczne inhibicji wybranych kinaz biatkowych, oraz badanie efektu dziatania
inhibitoréw na komorki nowotworowe.

Opis realizowanych prac

Zsyntetyzowano szereg nowych pochodnych 4,5,6,7-tetrabromobenzimidazolu (TBBz) i 4,5,6,7-
tetrabrombenzotriazolu (TBBt) podstawionych podstawnikami o r6znym charakterze w pierscieniu
triazolowym lub imidazolowym, oraz pochodne o mniejszej liczbie atoméw bromu w pierscieniu
benzenowym. Zbadano wigzanie 6 pochodnych benzotriazolowych i benzimidazolowych z ludzka
kinazg CK2a. Pomiary wykonane metodami spektroskopii fluorescencyjnej i DSC wskazuja,
ze Wiekszo$¢ testowanych zwiazkow, silnie wiazac sie z biatkiem, podnosi jego stabilnos¢
termiczna, co potwierdza, ze nowe pochodne TBBt i TBBz rowniez moga stanowié uzyteczne
inhibitory kinazy CK2. TBBt najsilniej stabilizuje strukture CK2_. Stabiej na stabilnos¢ biatka
wptywaja: TBBz, Br3MeBt (4,5,6-tribromo-7-metylobenzotoriazol) oraz Br3MeBz (4,5,6-tribromo-
7-metylobenzimidazol). BrMeBt (5-bromo-4-metylobenzotoriazol) i BrMeBz (5-bromo-4-
metylobenzimidazol) nie wykazuja takiej aktywnosci. Otrzymane wyniki koreluja z aktywnoscia
badanych zwiazkow w stosunku do kinazy CK2.

Kontynuujac badania nad potencjalnymi inhibitorami helikazy HCV opracowano metody syntezy
nowych analogéw tropolonu m.inn.: 3,5,7,-tri tiomorfolino-metyleno) tropolonu, oraz 3,5,7- tri
(metyloimidazolo-metyleno)tropolonu, ktére przekazano do badan do PZH.

Opis najwazniejszych osiagnieé

Opracowanie metod syntezy i oczyszczania nowych pochodnych benzimidazolu, benzotriazolu
i tropolonu. Pomiary wykonane metodami spektroskopii fluorescencyjnej i DSC wskazuja,
7ze Wwiekszos¢ testowanych zwigzkow, silnie wigzac sie z biatkiem, podnosi jego stabilnos¢
termiczng, co potwierdza, ze nowe pochodne TBBt i TBBz rowniez moga stanowi¢ uzyteczne
inhibitory kinazy CK2.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Wyniki badan zostang wykorzystane w publikacjach naukowych.

Publikacja: 4817



Temat nr 5: Regulacja ekspresji genowej, synteza i struktura bialek.

Temat nr 5.1: Terminalne biatko wirusa ziemniaka Y.

Zespot: dr Ewa Szotajska, dr hab. Jadwiga Chroboczek, prof. dr hab. Wiodzimierz Zagérski-Ostoja,
dr Izabela Wojtal, mgr Matgorzata Biatoskorska

Cel badania
Celem badan jest identyfikacja peptydéw pochodzacych z wirusowego biatka VPg jako
antagonistdw onkogenu, czynnika inicjacji translacji elF4E.

Opis realizowanych prac

Zidentyfikowalismy w strukturze pierwszorzedowej biatka VPg fragment odpowiedzialny
za interakcje z komorkowym partnerem tego biatka, czynnikiem inicjacji translacji elF4E. Odcinek
ten zostal zdekomponowany na pie¢ peptydow, z ktérych trzy oddziatywaty silniej
z elF4AE niz catkowite biatko VPg. Najsilniej oddziatywujacy z elF4E peptyd VPg5 (26 reszt
aminokwasowych) zostat witaczony do struktury dodekahedronu adenowirusowego (Dd), czastki
wirusopodobnej o  niezwyklych  zdolnosciach  penetracyjnych w  celu  dostarczenia
wewnatrzkomorkowego. Jednakze peptyd VPg wyrazony jako czes¢ Dd w komdrkach owadzich
okazat si¢ toksyczny dla tych komorek, podczas gdy ani wektor (Dd) ani catkowite biatko VVPg nie
wywotujg tego efektu podczas nadprodukcji w uktadzie bakulowirusa. Zaobserwowane dziatanie
cytotoksyczne swiadczy o silnym oddziatywaniu peptydu VPg z elF4E.

W celu zbadania aktywnosci peptydu-VPg w modelu zwierzecym raka rozpoczelismy wspotprace
z zespotem Prof. Francois Berger z Clinatecu (Grenoble, Francja). W stosowanym podejsciu
syntetyczny peptyd VPg bedzie wprowadzany przez elektroporacje do nowotworu mézgu — glejaka.

Opis najwazniejszych osiagnieé

Wytonienie peptyddéw VPg oddziatujacych silniej z partnerem komoérkowym elF4E niz catkowite
biatko VPg.

W okresie sprawozdawczym Amerykanski Urzad Patentowy przyznat patent “Cell-proliferation
inhibiting VVPg proteins, fragments or analogs thereof and their applications” Chroboczek J, Grzela
R, Zagorski W. (United States Patent 832415/04.12.2013).

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Uzyskane wyniki stanowity cze¢sé¢ rozprawy doktorskiej dr 1zabeli Woijtal, ktérej obrona odbyta sie
w pazdzierniku 2013 roku.

Publikacja: 719/N



Temat nr 5.2: Badania nad struktura i funkcja biatek owadzich.
Zespot: dr hab. Krystyna Grzelak, dr Edyta Kopera

Cel badania
Celem badan byta szczeg6towa charakterystyka biochemiczna i strukturalna rekombinowanego
biatka SPI-2 — silnego, owadziego inhibitora proteaz bakteryjnych i grzybowych.

Opis realizowanych prac

W poprzednich latach wykazano, ze ten niskoczasteczkowy inhibitor typu Kazala po fuzji z
biatkami docelowymi zachowuje w petni swoje cechy inhibitora nie zmieniajagc wiasciwosci biatek
docelowych. W badaniach nad ,,udoskonaleniem” juz istniejacej aktywnosci rSPI-2 otrzymano
szereg mutantéw zawierajacych rézne aminokwasy w miejscu aktywnym inhibitora (P1). Okazato
sie, ze zaden z mutantéw rSPI-2 nie wykazywat aktywnosci wobec trypsyny. Badania nad strukturg
rSPI-2 zakonczyly si¢ uzyskaniem krysztatow biatka o duzej rozdzielczosci. Poznano rowniez
strukture przestrzenna inhibitora za pomoca techniki NMR.

Opis najwazniejszych osiagnieé
Uzyskanie krysztatdw rSPI-2 o wysokiej rozdzielczosci.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow

Badania nad inhibitorem maja potencjalng wartos¢ praktyczna. Moze by¢ on wykorzystany nie
tylko jako inhibitor fuzyjny, ale rowniez mogtby stanowi¢ sktadnik mieszaniny réznych inhibitorow
stuzacej np. do ochrony biatek w trakcie ich nadprodukokcji.



Temat nr 5.3: Dodekahedron adenowirusowy — wektor transferu wewngtrzkomaorkowego.
Zespot: dr Ewa Szotajska, mgr Matgorzata Biatoskdrska, doktorantka: mgr Marta Jedynak

Cel badania

Celem naszych badan jest opracowanie metody wykorzystania rekombinowanego dodekahedronu
adenowirusowego (Dd) jako wektora dostarczenia wewnatrzkomorkowego niskoczasteczkowych
czynnikow terapeutycznych do tkanek nowotworowych. Ze wzgledu na wysoki koszt
otrzymywania Dd w systemie ekspresyjnym bakulowirusa zbadalismy mozliwo$¢ otrzymania
wektora w systemie bakteryjnym.

Opis realizowanych prac

W okresie sprawozdawczym prowadziliSmy badania zdolnosci Dd do przechodzenia miedzy
sgsiadujagcymi komoérkami w hodowli in vitro. Rownolegle rozpoczelismy badania nad dystrybucja
Dd po podaniu zdrowemu zwierzeciu laboratoryjnemu. Prace prowadzone sg we wspoipracy
z zespotem prof. dr hab. Mieczystawa Pokorskiego z Instytutu Medycyny Doswiadczalnej
i Klinicznej im. M. Mossakowskiego PAN w Warszawie. Losy Dd w ciele zwierzecia
laboratoryjnego badamy w zaleznosci od drogi podania przy uzyciu specyficznego przeciwciala.
Nawigzalismy réwniez wspobtprace dotyczaca badan w zwierzecych modelach nowotwordéw.
Spodziewamy sig, ze doswiadczenia te umozliwig nam racjonalny wybdr nowotworu, ktory bedzie
w przysztosci celem innowacyjnej terapii wykorzystujacej potencjat penetracyjny Dd.

Opis najwazniejszych osiagnieé

1. Wykazalismy, ze Dd wydajnie przemieszcza si¢ migdzy sasiednimi komdrkami pochodzenia
nabtonkowego. Uwazamy, ze zjawisko to jest podstawa obserwowanej przez nas dobrej
dystrybucji Dd w tkankach podczas testéw in vivo i swiadczy o duzym potencjale wektora do
rozprzestrzeniania si¢ w obrebie nowotworowych guzow litych.

2. Wykazalismy, ze Dd nie przenika przez bariere krew-moézg, o czym $wiadczy nieobecnosé
wektora w mdzgu szczurow zarowno po podaniu dozylnym jak i dootrzewnowym. Zaktadamy,
ze brak zdolnosci Dd do rozluzniania $cistych potaczen pomiedzy komorkami
srodnabtonkowymi bariery krew-mozg, zagwarantuje bezpieczne terapeutyczne zastosowania
wektora, bez ewentualnych niepozadanych dziatan na centralny uktad nerwowy.

3. Stwierdzilismy, ze podczas nadprodukcji w systemie bakteryjnym nie dochodzi
do spontanicznego formowania Dd.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow

Wyniki tych badan sg przedmiotem pracy wystanej do czasopisma Nanomedicine: Nanotechnology,
Biology and Medicine oraz rozprawy doktorskiej Moniki Zochowskiej (obrona 16.04.2013). Byly
prezentowane podczas 1st Symposium of the Cancer w Lyonie (Francja, 13-15.02.2013).

Publikacje: 3377/A, 708/N



Temat nr 6: Sekwencjonowanie genoméw wybranych szczepdw wiroiddw i wiruséw
roslinnych oraz ich detekcja.

Temat nr 6.1: Molekularne podstawy infekcji wiroidowej.

Zespot: prof. dr hab. Wtodzimierz Zagérski-Ostoja, dr Anna Gora-Sochacka, mgr Aneta Wiesyk

Cel badania

Wiroid wrzecionowatosci bulw ziemniaka jest patogenem wywotujagcym swoista chorobe bulw
ziemniaka, ale moze takze zakaza¢ wiele innych gatunkéw roslin  uprawnych
i ozdobnych a takze chwastéw. Pomimo swojej prostej budowy — jednoniciowe, niekodujace RNA
o dtugosci 360 nt. i posiadanej wiedzy na temat struktury RNA wiroidowego i jego auto-replikacji
i transportu, mechanizm patogennosci nadal pozostaje zagadka. Gtéwnym celem naszych badan jest
poznanie tego procesu.

Opis realizowanych prac

Badania ab initio ewolucji RNA wiroida wrzecionowatosci bulw ziemniaka (PSTVd)

Kontynuowano analizy skfadu populacji wiroida otrzymanych z roslin pomidora na réznych
etapach infekcji i uprawianego w rdéznych warunkach temperaturowych. Wykorzystujac rozne
narzedzia bioinformatyczne przeprowadzono optymalizacje i wstepna analize danych otrzymanych
z masywnego sekwencjonowania przeprowadzonego przy uzyciu sekwenatora genomowego GS
FLX Titanium firmy Roche.

Plastycznos¢ genomu PSTVd

Wykorzystujagc otrzymane w poprzednich doswiadczeniach, w naszym laboratorium, mutanty
domeny zmiennosci (V), rozpoczeto prace nad rola tej domeny w procesie infekcji wiroidoweyj.
W tym celu rosliny pomidora zostaty zainfekowane wybranymi mutantami, a nastgpnie okreslono
stabilnos¢ genetyczng, strukture drugorzedowg mutantow jak rowniez ostros¢ wywotywanych
symptomOw porazenia.

Opis najwazniejszych osiagnieé

Po obrobce bioinformatycznej otrzymano wstepne wyniki charakteryzujace strukture i zmiennoscé
populacji PSTVd w zaleznosci od temperatury i czasu infekcji. Nadrzedna rola struktury drugo-
i trzeciorzedowej RNA PSTVd w procesie infekcji.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow

Otrzymane wyniki zostang zamieszczone w przygotowywanych artykutach do prestizowych
czasopism naukowych. Ponadto, uzyskana wiedza pozwoli nam na lepsze poznanie mechanizmow
patogennosci wiroida i w przysztosci do skutecznej walki z tym groznym patogenem
przyczyniajacym si¢ do duzych strat w plonach ziemniaka.

Publikacja: 3479/A



Temat nr 12: Wystepowanie i rola lipidow prenylowych i prenylowanych biatek

w tkankach roslinnych. Badania struktury i biosyntezy.
ZespOlt: prof. dr hab. Ewa Kula-Swiezewska, prof. dr hab. Tadeusz Chojnacki, dr Anna
Buczkowska, dr Matgorzata Gutkowska-Stronkowska, dr Karolina Skorupinska-Tudek, dr Ewa
Sosinska, dr Liliana Surmacz, dr Wiestaw Jankowski, dr Adam Jozwiak, mgr Joanna Siedlecka,
mgr Przemystaw Surowiecki, doktorantki: mgr Katarzyna Gawarecka, mgr Agata Lipko

Cel badan

1. Ocena wplywu wybranych czynnikéw $rodowiskowych na biosynteze i akumulacje
izoprenoidow,

2. ldentyfikacja utlenionych pochodnych zwigzkdw izoprenoidowych,

3. Opracowanie nowych metod pozyskiwania poliizoprenoiddw.

Opis realizowanych prac

Wykazano wptyw czynnikow srodowiskowych na poziom ekspresji cis-prenylotransferaz
i akumulacje dolicholi w korzeniach Arabidopsis thaliana. Zaobserwowano, ze stres osmotyczny
powoduje zmiang w proporcjach udziatu szlaku MEP w syntezie dolicholi i fitosteroli w korzeniach
hodowanych in vitro. Prowadzono badania nad cross-talk szlakow MVA i MEP in planta.
Scharakteryzowano cis-prenyltransferaz¢ AtCPT6, badano AtCPT3, AtCPT7 i AtCPT9 oraz Lewl.
Prowadzono charakterystyke profili lipidowych linii wybranej populacji mapujacej A. thaliana.
Scharakteryzowano produkty utleniania oligo- i poliprenoli tworzone w réznych warunkach
syntezy. Stwierdzono, ze aktywnos¢ podjednostki beta RabGGT jest niezbedna do zachowania
ptodnosci meskiej i wierzchotkowego wzrostu u A. thaliana.

Opracowano metode ekstrakcji poliprenoli z tkanek roslinnych dwutlenkiem wegla w warunkach
nadkrytycznych, przygotowano kolejne porcje prenoli do syntezy pochodnych amoniowych
i fosforanowych. Kontynuowano dziatalnos¢ Kolekcji Poliprenoli — udostgpniono preparaty
poliizoprenoidowe kilkunastu grupom badawczym.

Opis najwazniejszych osiagnieé

Charakterystyka in planta pierwszej roslinnej CPT - AtCPT6. Wykazanie podwyzszenia udziatu
szlaku MEP (kosztem MVA) w biosyntezie poliizoprenoidow i fitosteroli pod wptywem stresu
osmotycznego. Wykazanie duzej podatnosci alkoholi izoprnoidowych na czynniki utleniajace.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Opublikowano pi¢¢ publikacji oraz trzy dysertacje, przygotowano preparaty izoprenoidowe
i standardy do dalszych badan.

Publikacje: 4703, 4708, 4721, 4756, 4797, 3396/A, 3397/A, 3398/A, 3399/A, 3400/A, 3401/A,
3420/A, 3443/A, 3444/A, 3448/A, 3449/A, 3471/A, 3480/A, 3498/A, 715/N, 741/N, 742/N



Temat nr 14: Izolacja i charakterystyka biatek roslinnych uczestniczacych w procesach
fosforylacji.

Zespot: prof. dr hab. Grazyna Muszynska, dr Jadwiga Szczegielniak, doktorantka: mgr Lidia

Borkiewicz

Cel badania
Poznanie funkcji specyficznych dla roslin kinaz biatkowych zaleznych od wapnia (CDPK).

Opis realizowanych prac

Badano wptyw stresow abiotycznych na aktywnos$¢ i ekspresje zaleznej od wapnia Kinazy
z kukurydzy (ZmCPK11) i jej homologow z rzodkiewnika (AtCPK4 i AtCPK11). Zastosowanie
ko-immunoprecypitacji umozliwito identyfikacje biatka oddziatywujacego i fosforylowanego przez
ZmCPK11.

Opis najwazniejszych osiagnieé

ZmCPK11 oddziatuje i fosforyluje mitochondrialng dehydrogenaze aldehydu (ZmRF2)
w sekwencji sygnatowej kierujacej biatko do mitochondrium, co sugeruje udzial ZmCPK11
w transporcie mitochondrialnym ZmRT2.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Publikacje oraz perspektywicznie otrzymanie roslin uprawnych odpornych na stresy.

Publikacja: 722/N

Temat zostat zamknigty z dniem 01.03.2013.



Temat nr 17: Kultury tkankowe i komérkowe ziemniaka — patogeny oraz transformacja
roslin.
Zespot: prof. dr hab. Bernard Wielgat, dr Lidia Polkowska-Kowalczyk (do 30.04.2013)

Cel badania

Zasadniczym celem badan jest otrzymywanie roslin ziemniaka odpornych na zaraze ziemniaka
wywotlywana przez Phytophthora infestans oraz molekularna charakterystyka procesu patogenezy.
Do realizacji tego celu stosowano technike somatycznej hybrydyzacji gdzie dawca cech odpornosci
sg dzikie gatunki Solanum catkowicie odporne na P. infestans. W okresie sprawozdawczym celem
badan byto ukonczenie molekularnej analizy form rodzicielskich i uzyskanych wczesnigj
mieszancOw somatycznych S. villosum (+) S. tuberosum odpornych na P. infestans.

Opis realizowanych prac

Z otrzymanych mieszancdéw 4x S. villosum (+) S. tuberosum klon DG 81-68, 5 mieszancow VT
posiadato odpornos¢ na infekcje P. infestans. Ukonczono ich charakterystyke molekularng
i cytogenetyczng. Okreslono ploidalnos¢ tych mieszancow (5x-6x) oraz pochodzenie
chromosoméw od form rodzicielskich (GISH). Ukonczono tez oznaczanie reaktywnych form tlenu
(RFT) i kinaz biatkowych indukowanych podczas wczesnego okresu infekcji mieszancow tym
patogenem. Wykazano, ze mechanizmy odpornosci funkcjonujace w dzikich gatunkach sa
przekazywane do ich mieszancow somatycznych. Opracowane wyniki zostalty zawarte w pracy
opublikowanej w koncu 2013r. (4807).

Opis najwazniejszych osiagnieé

Uzyskanie kilku klonéw mieszancow somatycznych S. villosum (+) S. tuberosum odpornych na
P. infestans i poznanie niektorych proceséw sygnalnych zachodzacych w komorce ziemniaka
w odpowiedzi na atak tego patogenu.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow

Uzyskane i dobrze scharakteryzowane oraz w petni odporne na P. infestans mieszance somatyczne
S. villosum (+) S. tuberosum zostaty przekazane do dalszych prac o charakterze hodowlanym
do Instytutu Hodowli i Aklimatyzacji Roslin, Oddziat Mtochéw (cele praktyczne). Wyniki badan
o0 charakterze poznawczym byty opublikowane oraz prezentowane na sympozjach.

Publikacje: 4807, 4427/A, 4478/A

Temat zostat zamknigty z dniem 31.12.2013 r.



Temat nr 18: Molekularne regulacje syntezy glikokoniugatow w komdérkach drozdzy.
Zespot: prof. dr hab. Grazyna Palamarczyk, dr Anna Janik, doktorantka: mgr inz. Monika
Niewiadomska

Cel badania
Poszukiwanie zaleznosci funkcjonalnych pomiedzy metabolizmem dolicholu, glikozylacja biatek
a morfogeneza Candida albicans.

Opis realizowanych prac

Dolichol (Dol), podobnie jak inne lipidy izoprenolowe jest syntetyzowany w szlaku kwasu
mewalonowego, ktorego centralnym metabolitem jest dwufosforan farnezylu (CisPP). W jego
biosynteze zangazowane sa cis-prenylotransferazy (biatka Rer2p i Srtl) katalizujace kondensacje
C15PP z piecio weglowymi resztami izoprenolowymi (Cs). W wyniku tej reakcji powstaje liniowy,
zawierajacy szereg podwdjnych wiagzan, dwufosforan poliprenolu (PolPP). W kolejnych reakcjach
syntezy Dol, PolPP ulega defosforylacji i redukcji reszty izoprenowej alfa. Fosforylacja,
katalizowana przez CTP zalezng kinaze dolicholu prowadzi do powstania DolP, bioracego
bezposredni udziat w reakcjach glikozylacji. W powyzszym procesie istotng role odgrywa etap
redukcji reszty izoprenowej alfa. W komarkach ludzkich reakcja ta jest katalizowana przez 5-alfa
reduktaze steroli typu 3, kodowana przez gen SRD5A3.

W trakcie pracy zadalismy pytanie czy orf 19.209 C. albicans, bedacy ortologiem genu SRD5A3
oraz genu DFG 10 S. cerevisiae, koduje biatko biorgce udziat w biosyntezie dolicholu
u C. albicans? W tym celu skonstruowalismy mutanta Cadfgl0 pozbawionego obu kopii genu
DFG10. Otrzymany szczep wykazywat zwigkszong wrazliwos¢ na srodki przeciwgrzybiczne oraz
istotne zmiany w budowie sciany komorkowej i morfogenezie prowadzacej do powstawania form
inwazyjnych C. albicans.

Natomiast jego zdolnos¢ glikozylacji biatek in vivo byta tylko nieznacznie obnizona. Jednakze
badania in vitro wykazaty ok 40% obnizenie poziomu aktywnosci enzyméw bioracych udziat
w N- i O-glikozylacji biatek. Analiza HPLC zawartosci lipidow izoprenolowych pozwolita
stwierdzi¢, ze delecja obu alleli genu CaDFG10 prowadzi do obnizenia zawartosci Dol i DolP
w komorkach C. albicans do 30%, w porownaniu ze szczepem kontrolnym. W celu dalszego
obnizenia poziomu syntezy dolicholu wyizolowalismy ortolog genu TSC13 S. cerevisiae,
zaangazowanego w redukcje podwdjnych wigzan ditugotancuchowych kwasow ttuszczowych.
Delecja pojedynczej kopii TSC13 w mutancie ,,nul” dfgl0, prowadzita do dalszego obnizenia
poziomu dolicholu a delecja obu kopii do letalnosci szczepu.

Opis najwazniejszych osiagnieé

Stwierdzenie, ze w C. albicans w konwersji poliprenolu do dolicholu biorg udziat dwa biatka
t.j. Dfg10 i Tscl13. Wynik ten wraz z otrzymanymi wczesniej wynikami dla cis-prenylotransferazy
C. albicans (Rer2p) wskazuje, ze zaburzenia w syntezie dolicholu maja istotny wptyw
na integralnos¢ i morfologie C. albicans a takze wrazliwosé¢ patogena na leki przeciwgrzybiczne.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Powyzsze dane sa czescig badan nad poszukiwaniem szlakéw metabolicznych wrazliwych na
dziatanie lekow przeciwgrzybicznych.

Publikacje: 4402/A, 4438/A
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Temat nr 18.1: Genetyczna modyfikacja grzybdw i ich znaczenie w procesach biotechnologii
i biokontroli.

Zespot: prof. dr hab. Joanna S. Kruszewska, dr Urszula Perlinska-Lenart, dr Patrycja Zembek (do

31.05.13), dr Sebastian Pitsyk, doktorant: mgr Sebastian Graczyk

Cel badania

1. Uzyskanie szczepdédw Trichoderma atroviride o zwigkszonej aktywnosci przeciwgrzybowej
i biokontrolnej poprzez manipulacje aktywnoscig szlaku mewalonowego,

2. Okreslenie struktury dolicholi z Trichoderma i badanie przyczyn roznic strukturalnych dolicholi
drozdzowych i trichodermowych,

3. Klonowanie i analiza funkcjonalna genu erg20Tr z Trichoderma,

4. Okreslenie udziatu genu AstA i jego produktu w patogenezie Fusarium wzgledem roslin
uprawnych.

Opis realizowanych prac

ad 1. Szczepy uzyskano i scharakteryzowano. Stwierdzono znaczaco podwyzszone wiasciwosci
biokontrolne i przeciwgrzybowe w szczepach zmodyfikowanych.

ad 2. Uzyskano okoto 0.8 kg biomasy Trichoderma i dokonano masywnej izolacji frakcji lipidowej
celem izolacji dolicholi do badan HPLC i MS — wspotpraca z prof. dr hab. Ewg Kula-
Swiezewska.

ad 3. Zbadano skutki nadekspresji genu rer2 w T. reesei i przygotowano publikacjg.

ad 4. Transporter AstA okazatl si¢ niezbedny dla zycia komorki Fusarium. Trwajg prace nad
okresleniem wptywu mutacji w AstA na jego strukture i transport siarczanu. Badania tez
sugeruja, ze transporter moze by¢ zlokalizowany w mitochondriach.

Opis najwazniejszych osiagnieé

Sklonowano i scharakteryzowano gen erg20 z Trichoderma co daje nowe mozliwosci regulacji
szlaku mewalonowego u Trichoderma. Otrzymano szczepy T. atroviride ERG20 i RER2
0 zwiekszonych wiasciwosciach biokontrolnych i sporzadzono zgtoszenia patentowe.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow

Uzyskane wyniki staly si¢ podstawg zgtoszen patentowych i byly prezentowane
na migdzynarodowym zjezdzie 27" Fungal Genetics Conference, Asilomar USA.

Zgtoszenia patentowe: P.402603; 14/067,593 (USA); MX/a/2013/012719 (Meksyk) pt.:
»rransgeniczne szczepy Trichoderma otrzymywanie i zastosowanie tych szczepow jako
biofungicydy.”

Publikacje: 4748, 3381/A, 3382/A, 3383/A, 731/N
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Temat nr 20: Genetyka i biologia molekularna grzybéw.

Temat nr 20.1: Regulacja transkrypcji tRNA u drozdzy S. cerevisiae.

Zespot: prof. dr hab. Magdalena Rakowska-Boguta, dr Matgorzata Ciesla, dr Monika Hejnowicz,
dr Michat Kepka, doktorantki: mgr Ewa Morawiec, mgr Dominika Foretek, mgr Ewa Makala,
mgr Marta Zuranska

Cel badania
Okreslenie zwigzku miedzy transkrypcja tRNA a metabolizmem komdrkowym u drozdzy
Saccharomyces cerevisiae.

Opis realizowanych prac

Elementem systemu globalnej regulacji polimerazy 111 RNA (Pol I11) jest generalny represor Maf1.
Generalna kontrola Pol 111 sprzyja koordynacji transkrypcji tRNA z regulacja metabolizmu
komorkowego. Poprzednio wykazalismy represj¢ Pol 11l z udziatem Mafl w warunkach gdy
komorka drozdzy przestawia sie z fermentacji na oddychanie. W ramach badan prowadzonych w
2013 roku na modelu drozdzy Saccharomyces cerevisiae wykazano zwigzek aktywnosci Pol 111
z metabolizmem glukozy i biosynteza lipidow.

Na podstawie wstepnych wynikdw genetycznych przewidziano udziat aldolazy fruktozo
bi- fosforanu, enzymu szlaku glikolizy, w aktywacji transkrypcji z udziatem Pol I1l. Wykazano,
ze nadprodukcja aldolazy stymuluje transkrypcje tRNA w mutancie z defektem funkcjonowania
katalitycznej podjednostki Pol I11, C128. Pokazano lokalizacje jadrowa oraz fizyczne oddziatywanie
aldolazy z kompleksem Pol Ill. Skonstruowano mutanty z defektem aktywnosci enzymatycznej
aldolazy i stwierdzono, ze nadprodukcja zmutowanych form aldolazy nadal powoduje aktywacje
transkrypcji tRNA. Na tej podstawie wyciagnicto wniosek, ze funkcja aldolazy w kontroli Pol 111
jest niezalezna od roli tego enzymu w glikolizie. Wyniki opisano w formie publikacji, ktéra obecnie
jest w rewizji.

Z kolei wykonana poprzednio analiza transkryptomiczna w szczepie pozbawionym Mafl
wskazywata na obnizone poziomy mRNA fosfatazy fruktozo dwufosforanu (FBP1) oraz karboksy-
kinazy fosfoenolopirogronianu (PCK1). Wyniki te potwierdzono stosujac techniki molekularne.
Geny FBP1 i PCK1 sg kluczowe dla aktywnosci glukoneogenezy. Analiza pozioméw mRNA tych
gendw w hodowlach na réznych zrodtach wegla pozwolita na stwierdzenie, ze w szczepie
pozbawionym Mafl glukoneogeneza nie jest indukowana. Sprawdzono, ze mechanizm molekularny
tego efektu nie jest zwigzany z wyciszaniem mMRNA FBP1 przez aktywnag transkrypcje
sasiadujacego na chromosomie genu tRNA. Prawdopodobnie brak indukcji glukoneogenezy
w nieobecnosci Mafl zwigzany jest z defektem aktywacji chromatyny przez kompleks zalezny
od kinazy Snfl (SAGA). Wyniki opublikowano. We wspoétpracy z pracownig prof. dr hab. Ewy
Kula-Swiezewskiej oznaczono poziom lipiddw w szczepie pozbawionym Mafl. Wykazano,
7@ W nieobecnosci Mafl podwyzszony jest poziom kwasu oleinowego (18:1).

Opis najwazniejszych osiagnieé

Wykazano sprzezenie transkrypcji tRNA z metabolizmem komoérkowym:

1. udziat aldolazy fruktozo dwufosforanu, enzymu szlaku glikolizy, w aktywacji transkrypcji
tRNA,

2. defekt indukcji glukoneogenezy w szczepie o podwyzszonej transkrypcji tRNA,

3. wptyw Mafl, represora transkrypcji tRNA, na biosynteze lipiddw.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Mozliwos¢ sterowania metabolizmem komdrkowym poprzez zaprogramowane zmiany transkrypcji
tRNA.

Publikacje: 4736, 4777, 4818, 4169/A, 4437/A, 4450/A, 4451/A, 4452/A, 737/N, 732/N
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Temat nr 20.2: Genetyczna regulacja metabolizmu w drozdzach Saccharomyces cerevisiae.
Zespot: prof. dr hab. Joanna Rytka, dr hab. R6za Kucharczyk, doktorantki: mgr Krystyna Binko,
mgr Anna Kabala, mgr Katarzyna Niedzwiecka, mgr Natalia Skoczen

Cel badania
1. Badanie mechanizmu regulacji syntezy szostej podjednostki (Atp6) mitochondrialnej syntazy
ATP przez posrednie subkompleksy powstajace w trakcie procesu sktadania enzymu.

Opis realizowanych prac

W celu zbadania, ktore z podjednostek syntazy ATP lub biatek nie wchodzacych w skiad
kompleksu, ale wptywajacych na syntez¢ podjednostek i/lub sktadanie enzymu, wptywaja na
poziom ekspresji genu ATP6, stworzono kolekcje 20 szczepow delecyjnych. Delecje wprowadzono
do szczepu dzikiego (MR6) oraz niosacego mutacje atp6-L183P, ktdra powoduje podwyzszony
poziom syntezy biatka Atp6. Sprawdzono fenotypy mutantdw. Mutanty niosace delecje genow:
ATP1 (podjednostka o syntazy), ATP3 (podjednostka y syntazy), ATP7 (podjednostka y), ATP10
(czynnik sktadania Atp6p), ATP11 (chaperon podjednostki ), ATP12 (chaperon podjednostki o),
ATP15 (sktadnik ramienia centralnego ATP syntazy) i ATP23 (metaloproteaza odcinajaca peptyd
sygnalny Atp6p oraz biorgca udziat w skladaniu syntazy ATP) nie rosng na pozywkach
z niefermentowanymi zrodtami wegla. W mutantach sprawdzono poziom syntezy biatek
mitochondrialnych. W szczepach niosacych delecj¢ genow ATP1, ATP11 i ATP12 nie zachodzi
synteza Atp6p, co swiadczy o regulacji ekspresji mitochondrialnego genu ATP6 przez domene F1.
W mutantach atpl4 i atp24 nie dochodzi do podwyzszonego poziomu syntezy biatka Atp6 w tle
atp6-L183P. Ze wzgledu na duza niestabilnos¢ mtDNA w szczepach niosacych delecje gendw
ATP7 i ATP15 analiza syntezy biatek mitochondrialnych jest utrudniona. Uzyskane wyniki nie
pozwalajg na jednoznaczne okreslenie wptywu delecji tych genéw na synteze Atp6p. W szczepie
atp6-L183Patp23D pojawia si¢ efekt podwyzszonej syntezy biatka Atp6 w jego niedojrzatej formie.

Opis najwazniejszych osiagnieé¢
Wykazanie regulacji ekspresji genu ATP6 przez pozostate podjednostki kompleksu syntazy ATP.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Wyniki badan zostang wykorzystane w publikacjach naukowych.

Publikacje: 4717, 4805, 3457/A, 3458/A
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Temat nr 20.3: Genetyczna kontrola szlakéw metabolizmu siarkowego u grzybow.
Zespot: prof. dr hab. A Paszewski, dr Jerzy Brzywczy, dr Marcin Grynberg, dr Renata Natorff,
dr Marzena Sienko

Cel badania

Analiza skutkdéw deregulacji metabolizmu siarkowego u grzyba Aspergillus nidulans: zmiany
w trasnkrytptomie i proteomie.

Badanie statystyczne rozkladu peptydow w Naturze i struktury niektorych domen; badanie
wspotwystepowania mutacji w réznych chorobach.

Opis realizowanych prac

Stwierdzono, ze jednym z pierwotnych czynnikéw wywotujacych reakcje stresowe w warunkach

rozregulowania metabolizmu siarkowego jest nadprodukcja siarczku zwigzana z derepresja

asymilacji siarczanu. W pracy wykorzystano mutanty prototroficzne stad wszelkie zmiany

metabolizmu powodowane w nich byly czynnikami wewnetrznymi. Czynnikami takimi

w mutantach moze by¢ tez niedobor ATP i NADPH naruszajace rownowage energetyczng

i potencjat redoks. Stwierdzono w mutantach zmiane poziomu transkryptéw kilkuset genéw. Na

uwage zastuguje podniesienie transkrypcji wielu genéw normalnie odpowiedzialnych za reakcje

na czynniki stresowe. Swiadczy to, ze te same reakcje stresowe moga by¢ indukowane przez

egzogenne i endogenne czynniki stresowe. Analiza proteomiczna pozwolita zidentyfikowaé

ok. 2000 biatek, z ktérych w mutantach kilkadziesiat wykazato zmieniony istotnie poziom

w stosunku do szczepu dzikiego, w tym tez biatek odpowiedzi na stresy.

W ramach czesci bioinformatycznej zesp6t zajmowat si¢ nastepujacymi tematami:

1. analizg statystyczng pentapeptydow,

2. opracowaniem narzedzia do analizy biatek wielodomenowych (MultiDomainer),

3. identyfikowaniem mutacji chorobowych w nowoodkrytych domenach ludzkich biatek,

4. analizg biatek Atg2 i Vpsl3 FTO (zwigzanych z transportem wewnatrzkomérkowym) i FTO
(czynnik otytosci).

Opis najwazniejszych osiagnieé

Poznanie wielostronnej reakcji komorek na wewnetrzne czynniki stresowe generowane na skutek
mutacji deregulujagcych metabolizm siarkowy — zmiany w transkryptomach i proteomach.
Scharakteryzowano nowy gen kodujacy czynnik transkrypcyjny aktywujacy niektore geny
metabolizmu siarkowego i wykazano, ze jego transkrypcja podlega metabolicznej represji
siarkowej.

W czgsci bioinformatycznej:

1. przy pomocy analizy statystycznej wykazano nielosowy rozktad peptydéw w Naturze,

2. odkryto identyczne mutacje wspotwystepujace w réznych chorobach,

3. petne opisanie struktury domenowej kilku biatek.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Bioinformatyka: projekt MultiDomainer jest na etapie tworzenia narzg¢dzia web dla uzytkownikow.

Publikacje: 4746, 4747
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Temat nr 20.5: Mechanizmy transportu bialek u drozdzy Saccharomyces cerevisiae.
Zespot: prof. dr hab. Teresa Zotadek, dr Joanna Kaminska, dr Krzysztof Flis, doktorantki:
mgr Anna Domanska, mgr Weronika Rzepnikowska, mgr Katarzyna Bata

Cel badania
Zbadanie udziatu ligazy ubikwitynowej Rsp5 z rodziny Nedd4 w funkcjonowaniu cytoszkieletu
aktynowego i autofagii oraz badanie regulacji ligazy Rsp5 przez fosforylacje.

Opis realizowanych prac

Ligaza ubikwitynowa Rsp5 ubikiwtynuje biatka cytoszkieletu aktynowego i wptywa na jego
organizacje i dynamike u drozdzy. Podobnie ludzka ligaza Nedd4 i jej warianty hamuja wzrost
komorek drozdzy i zmieniajg organizacje i dynamike cytoszkieletu aktynowego. Poszukujac
wielokopijnych supresorow, ktore przywracaja wzrost komorek drozdzy produkujacych Nedd4w4
wyizolowalismy fragment genu ATG2 kodujacego cze$¢ centralng biatka Atg2 niezbednego
w procesie autofagii. ATG2 pelnej dtugosci nie byt aktywny jako supresor. Ponadto fragment
kodujacy czes¢ C-terminalng Atg2 (Atg2-C) zawierajacy domeng¢ APTL1 i  ATG-C réwniez
poprawial wzrost i organizacje cytoszkieletu aktynowego w szczepie produkujacym Nedd4wA4.
Biatko fuzyjne GFP-Atg2-C byto zlokalizowane w strukturze punktowej przy wakuoli. Dalsza
analiza wykazata, ze do supresji defektu wzrostu szczepu produkujacego Nedd4w4 oraz
do lokalizacji w strukturze punktowej w komorkach drozdzy niezbedna jest domena APTL.
Poniewaz ekspresja NEDD4w4 nie wptywata na autofagie i fragmenty ATG2 nie byty funkcjonalne
w autofagii wiec mechanizm supresji nie jest raczej zwigzany z autofagia lecz z funkcjonowaniem
cytoszkieletu aktynowego.

Badania spektrometrii masowej pokazaty, ze biatko Rsp5 jest fosforylowane w kilku miejscach
pomiedzy domenami C2 a WW1. Metoda mutagenezy in vitro skonstruowano osiem mutantow
rsp5 z podstawieniami aminokwaséw w miejscach fosforylacji i zbadano ich wptyw
na funkcjonowanie komérek. Substytucja T177A w kanonicznej sekwencji rozpoznawanej przez
kinaze biatkowa A (PKA) powodowata nadwrazliwosé¢ komorek na podwyzszong temperaturg oraz
wysokie stezenie soli i pH. Substytucja T177D mimikujaca fosforylacje nie powodowata zmian
fenotypowych w badanych warunkach. Wskazuje to, ze fosforylacja T177 Rsp5 jest wazna
dla funkcjonowania ligazy, zwtaszcza jej odpowiedzi na warunki stresowe. Pozostate mutacje rsp5
nie wptywaty na funkcjonowanie Rsp5 w badanych warunkach.

Opis najwazniejszych osiagnieé¢

Wyniki wskazuja, ze biatko Atg2 jest zaangazowane nie tylko w autofagie, ale tez
w funkcjonowanie cytoszkieletu aktynowego u drozdzy. Fosforylacja ligazy Rsp5 w miejscu
kanonicznej sekwencji dla PKA jest wazna dla jej funkcjonowania.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Praca inzynierska: 1zabela Btedowska SGGW ,,Wptyw domeny ATG-C ludzkich biatek hVps13A
i hVVps13B na organizacje cytoszkieletu aktynowego u drozdzy S. cerevisiae”

Publikacje: 4797, 3403/A, 3453/A, 3458/A, 3489/A, 3490/A, 3391/A, 3511/A
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Temat nr 25: Odpowiedzi komorek bakteryjnych i komdrek drozdzy na uszkodzenia DNA.

Temat nr 25.1: Regulacja wiernosci replikacji DNA w komorkach bakteryjnych
i drozdzowych.

Zespot: prof. dr hab. Iwona Fijatkowska, prof. dr hab. Piotr Jonczyk, dr Karolina Makieta-

Dzbenska, dr Katarzyna Grabowski, dr Michat Dmowski, dr Matgorzata Alabrudzinska, dr Marta

Garbacz

(do 04.2013), doktorantki: mgr Urszula Wronska, mgr Ewa Grabowska, mgr Anna Zawada,

mgr Katarzyna Mastowska, mgr Milena Denkiewicz, mgr Ewa Szwajczak

Cel badania

Poznanie zrodet powstawania mutacji spontanicznych. Analiza mechanizmoéw replikacji na nici
opdznionej i wiodacej DNA w komdrkach bakteryjnych. Rola niekatalitycznego kompleksu GINS
w kontroli wiernosci replikacji DNA w komdrkach drozdzy.

Opis realizowanych prac

Badanie mechanizmow utrzymujacych wysoka wiernos¢ replikcji ma ogromne znaczenie zaréwno
w badaniach zrédet mutacji spontanicznych jak i procesow ewolucji. Kilka lat temu, badajac
replikacje w komorkach Escherichia coli, nasza pracownia wykazata, ze wiernos¢ replikacji dwoch
nici DNA jest r6zna. W ostatnim roku analizowano poziomy mutagenezy na nici opoOznionej
i wiodacej DNA przy uzyciu mutantow o zmienionej wewnatrzkomérkowej puli nukleotydow.
Uzycie mutanta ndk i dcd, o zdefiniowanej puli dNTP pozwolito na bardziej bezposrednie
wykazanie, ze na nici syntetyzowanej w sposob ciagly powstaje wiecej mutacji podczas procesu
replikacji (Effect of dNTP pool alterations on fidelity of leading and lagging strand DNA
replication in E. coli Damian Gawet i inni, 2013 Mutation Research in press).

Badajac role niedawno odkrytego kompleksu GINS, w komdrkach drozdzowych wykazalismy,
ze pelni on bardzo istotng role w utrzymaniu wiernosci replikacji DNA. Analizujac wyniKi
otrzymane w wyniku pomiaréw poziomu mutagenezy w roznych mutantach replikacyjnych
niosagcych zmutowane allele PSF1 (gen kodujacy podjednostke GINS) zaproponowano hipoteze
postulujaca, ze prawidlowe funkcjonowanie GINS jest niezbedne dla oddziatywan z replikaza,
polimeraza epsilon DNA, chroni przed dostepem mutatorowej polimerazy zeta DNA oraz
umozliwia funkcjonowanie alternatywnego dla funkcji korektorskiej polimerazy epsilon systemu
korekcji bteddw.

Opis najwazniejszych osiagnieé
Zaproponowano hipoteze wyjasniajaca role kompleksu GINS w utrzymywaniu stabilnosci
genetycznej.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Otrzymane wyniki beda podstawa prac doktorskich.

Publikacje: 3510/A, 3511/A, 3536/A, 3537/A, 3538/A, 3539/A, 3540/A
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Temat nr 25.2: Mechanizmy odpowiedzi komorek Saccharomyces cerevisiae
na uszkodzenia DNA.
Zespot: prof. dr hab. Zygmunt Ciesla, dr Aneta Kaniak-Golik, doktorantka: mgr Renata Franczak

Cel badania
Poznanie mechanizméw odpowiedzialnych za naprawe uszkodzen genomu mitochondrialnego
drozdzy Saccharomyces cerevisiae, jako organizmu modelowego.

Opis realizowanych prac

Mitochondrialny DNA (mtDNA), ze wzgledu na bliskos¢ tancucha oddechowego, jest szczegdlnie
narazony na uszkodzenia oksydacyjne, ktére lezg u podioza szeregu chordb degeneracyjnych.
Poprzednio stwierdzono, ze powstawanie indukowanych stresem oksydacyjnym duzych delecji
mtDNA jest zalezne od mitochondrialnej nukleazy Nucl. Ta obserwacja sktonita nas do hipotezy,
ze nukleaza Nucl moze by¢ odpowiedzialna za selektywne usuwanie powaznie uszkodzonych kopii
mtDNA i jest to jeden z mechanizmdw zapewniajacych stabilnos¢ genomu mitochondrialnego.
Na istotng role Nucl w utrzymaniu stabilnosci mtDNA wskazuje poczyniona ostatnio obserwacja,
ze jednoczesna inaktywacja tej nukleazy mitochondrialnej i nukleazy Rad27, obecnej réwniez
w mitochondriach, prowadzi do synergistycznego wzmozenia mutagenezy mitochondrialnej,
mierzonej czestocia mutantéw opornych na erytromycyne (Ery®). Wynik ten wskazuje,
ze nukleazy Rad27 i Nucl wspotdziatajg w usuwaniu premutagennych uszkodzen w mtDNA.
W celu zrozumienia mechanizmu tego wspdtdziatania prowadzona jest obecnie sekwencyjna
analiza mutantéw Ery" powstajacych w pojedynczym mutancie rad27 i podwoéjnym mutancie
rad27 nucl. Poniewaz nukleaza Nucl ma swoje ludzkie odpowiedniki EndoG i ExoG,
skonstruowano plazmidy drozdzowe niosagce cDNA tych nukleaz pod silnym promotorem genu
drozdzowego ADHL. Stwierdzono, ze obecnos¢ plazmidu pExoG w komdrkach podwdjnego
mutanta rad27 nucl prowadzi do znaczacego obnizenia mitochondrialnego fenotypu mutatorowego
do poziomu obserwowanego w mutancie rad27, tak jak to sprawia obecnos¢ plazmidu
z drozdzowym genem NUCL. Tak wigc ludzki ortolog Nucl, ExoG moze zastepowac funkcje Nucl
w utrzymaniu stabilnosci mtDNA. Prowadzone obecnie prace maja na celu ustalenie mechanizmu
wspotdziatania nukleaz Nucl i Rad27 w zachowaniu stabilnosci mtDNA, a w szczegolnosci
wyjasnienie: 1) czy w procesy te zaangazowane sa mechanizmy rekombinacji mtDNA, skoro nasze
poprzednie badania wykazaty, ze brak Rad27, a w niektorych warunkach rowniez brak Nucl,
obnizaja poziom homologicznej rekombinacji mitochondrialnej, 2) czy nukleazy te sa
zaangazowane w usuwanie uszkodzonych kopii mtDNA, 3) jakie uszkodzenia sa usuwane poprzez
taczone aktywnosci obu nukleaz na podstawie analizy spektrum mutacji Ery® w mtDNA. Ponadto,
prowadzimy poszukiwania innych czynnikdw rekombinacji homologicznej DNA w mitochondriach
drozdzowych oraz analizg regulacji tego procesu poprzez sygnatowy szlak ,,retrograde”.

Najwazniejszy wynik badawczy
Ustalenie wspotdziatania nukleaz Rad27 i Nucl w utrzymaniu stabilnosci mtDNA.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow

Kaniak-Golik A. i Skoneczna A. Mitochondria-Nucleus Network for Genome Stability. In Somatic
genome variation. Ed. Xiu-Qing Li, Wiley (in press).
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Temat nr 25.3: Koordynacja procesow naprawy DNA w komérkach eukariotycznych.
Zespot: prof. dr hab. Ewa Sledziewska-Gojska, dr Agnieszka Hatas, dr Justyna Mcintyre (staz
podoktorski w USA do 1.10.2013), doktoranci: mgr Michat Ptachta, mgr Michat Krawczyk

Cel badania
Celem naszych badan jest identyfikacja procesow komdrkowych zaangazowanych w kontrole
stabilnosci genetyczne;j.

Opis realizowanych prac

Mechanizmy tolerancji uszkodzen DNA pelniag zasadnicza role w kontroli stabilnosci genetyczne;j.
Kontynuowalismy prace majagce na celu identyfikacje czynnikbw regulujagcych dziatanie
uniwersalnie  wystepujacej w komorkach eukariotycznych polimerazy TLS, Pol eta,
odpowiedzialnej za synteze DNA poprzez szereg rdéznych uszkodzen matrycy, a w szczegdlnosci,
przez uszkodzenia DNA indukowane promieniowaniem UV. Wykorzystujac opracowana
w ubiegtym roku metode detekcji natywnej Pol eta w komdrkach Saccharomyces cerevisiae,
badalismy stabilnos¢ tego enzymu w roznych fazach cyklu komérkowego. Stwierdzilismy, ze czas
pottrwania Pol eta w fazie G1 wynosi okoto 25 minut, a rozpoczecie fazy S powoduje stabilizacje
tego enzymu, wskazujac na regulacje stabilnosci Pol eta w cyklu komarkowym.

Nasze uprzednie badania wykazaly wplyw ubikwitynacji lizyny'® histonu H2B na poziom
natywnej Pol eta w komorkach drozdzy. Stwierdzilismy dwukrotne obnizenie poziomu tego biatka
w szczepach pozbawionych enzymdéw zaangazowanych w ubikwitynacje tego histonu, a takze
w skonstruowanym przez nas mutancie htoK123A. Analiza mikroskopowa tych szczepow wykazata
kumulacje komorek o fenotypie Ige (large), swiadczacym o zatrzymaniu cyklu komorkowego
w fazie G1. Taka zmiana przebiegu cyklu komdrkowego, wobec wynikdw pokazujacych
zwickszong labilnos¢ Pol eta w fazie G1, moze tlumaczyé obnizenie poziomu tej polimerazy
w mutantach niezdolnych do ubikwitynacji H2B. Sugestia ta wymaga jednak dalszego
potwierdzenia.

Aktywacja roznych mechanizmow tolerancji uszkodzen DNA jest $cisle uzalezniona
od modyfikacji pierscienia procesywnosci replikacji PCNA. Uprzednio opublikowane wyniki
naszego zespotu wykazaty, ze w szczepach pozbawionych sumoilacji PCNA (siz1), poziom mutacji
indukowanych promieniowaniem UV, moze by¢ niezaleznie stymulowany przez biatka Mms2
i Rad5 (dziatajace wspélnie w szczepach SIZ1™). Sprawdzilismy czy niezalezne dziatanie Mms2
i Rad5 w stymulacji mutagennej syntezy poprzez uszkodzenia DNA (TLS) jest specyficzne dla
uszkodzen UV czy tez dotyczy generalnie mutagennej TLS w komorkach pozbawionych sumoilacji
PCNA. Stwierdzilismy, ze badany efekt jest zalezny od rodzaju uszkodzen DNA, gdyz
w komorkach drozdzy traktowanych czynnikiem alkilujgcym, MMS, geny RAD5 i MMS2
funkcjonuja epistatycznie, pod wzgledem poziomu mutagenezy, zarébwno w tle genetycznym SIZ1*
jak isizl'.

Opis najwazniejszych osiagnieé
Stabilno$¢ wyspecjalizowanej polimerazy eta jest regulowana w cyklu komoérkowym.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Uzyskane wyniki stanowig kolejny krok w rozumieniu mechanizmow tolerancji uszkodzen DNA.

Publikacje: 4513/A, 740/N
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Temat nr 27: Analiza funkcjonalna genow wybranych plazmidéw pochodzacych

z bakterii o znaczeniu klinicznym.

Zespot: dr 1zabela Kern-Zdanowicz, doktorantka: mgr Katarzyna Obszanska

Cel badania

1.

Analiza systemu koniugacyjnego plazmidu pCTX-M3 nalezacego do grupy niezgodnosci
IncL/M. Badanie mozliwosci wykorzystania skonstruowanego uprzednio szczepu Escherichia
coli S14, niosacego w chromosomie geny transferu koniugacyjnego, tra pcrx-mz i trb pcrx-ms,
jako szczepu pomocniczego w koniugacji, do mobilizacji plazmidow zawierajacych oriTpcrx-m3
oraz gen trucizny, ktéra bedac bezpieczna dla dawcy powodowataby zabicie biorcy.

. Oznaczenie typéw replikonéw plazmidowych w szczepach Enterobacteriaceae wytwarzajacych

B-laktamazy o rozszerzonym spektrum — CTX-M lub/i B-laktamazy typu AmpC- CMY,
izolowanych z drobiu.

Opis realizowanych prac

ad.

ad.

1 Przygotowano szczepy dawcOow Escherichia coli S14 niosace: 1) plazmidy zawierajace
oriTycrx-m3 Oraz gen trucizny Zeta (z systemu trucizna-antidotum plazmidu pSM19035),
ktorego ekspresja jest pod kontrolg konstytutywnego promotora tetracyklinowego lub
indukowalnego promotora arabinozowgo (gen kodujacy represor — araR w chromosomie) oraz
2) zgodny z nim, lecz niemobilizowalny, plazmid niosacy gen odtrutki Epsilon (z pPSM19035)
pod kontrolg indukowalnego promotora laktozowego. Jako szczepy kontrolne wykorzystano
szczepy E. coli S14 niosgce takie same plazmidy, z tg roznica, ze w genie trucizny zostata
przerwana ramka odczytu. Biorca mobilizowanego plazmidu w takiej koniugacji byt szczep E.
coli JE2571rifR. Koniugacja, w wyniku ktérej dochodzi do mobilizacji plazmidéw niosacych
uszkodzony gen trucizny Zeta zachodzi w plynie z czestoscia ok.10™ transkoniuganta(R*)/
dawce, a na podtozu statym 0,8 R*/ dawce. Natomiast, gdy mobilizowany jest plazmid niosacy
nieuszkodzony gen trucizny pod kontrola promotora arabinozowego, liczba R spada ponad 4
rzedy wielkosci.

2 Przeprowadzono analize typu PBRT wykorzystujac genomowy DNA badanych szczepow —
we wszystkich preparatach wykryto replikony Incll, IncFIl i IncFIB. W pojedynczych
szczepach zidentyfikowano dodatkowo replikony FIA, FIC, N i Y. Zaden z badanych szczepow
nie przenosi plazmidu z replikonem IncL/M najpowszechniejszym w Polsce wsrdd
Enterobacteriaceae izolowanych od ludzi.

Opis najwazniejszych osiagnieé
Szczep E. coli S14, jest wydajnym szczepem pomocniczym w koniugacji, w ktérej mobilizowane sa
plazmidy niosace oriTcrx-ms.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Zgtoszenie patentowe PCT: PCT/1B2013/058368 pt.. ,,The helper plasmid, bacterial strain and the
broad host range system for plasmid mobilization and uses thereof.”

Publikacje: 4775, 743/N
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Temat nr 28: Chemiczne podstawy mutagenezy i reperacja adduktéw cyklicznych.
Zespot: prof. dr hab. Jarostaw Kusmierek, dr Agnieszka Maciejewska, doktoranci: mgr Matgorzata
Dylewska, mgr Karol Ruszel (do 30.09.2013)

Zespdt zajmuje sie okresleniem specyficznosci substratowej i mechanizmu dziatania biatek
z rodziny AIkB. Gléwnym obiektem badan sa ostatnio: 1,N°-a-hydroksypropano-adenina (HPA)
i 3,N*-a-hydroksypropano-cytozyna (HPC) — addukty akroleiny. HPA i HPC zawieraja chiralny
atom wegla w pierscieniu egzocyklicznym i poszczegdlne enancjomery oddziatuja w zréznicowany
sposob z biatkiem AlkB.

Cel badan

1.
2.

Zbadanie mutagennych konsekwencji zwigzanych z obecnoscig HPA i HPC w DNA.

Zbadanie mechanizmu oddziatywania biatek typu AIKB z enancjomerycznymi substratami,
nastepnie wyznaczenie struktur 3D biatek AIKB z enancjomerami adduktow zwigzanymi
w centrum aktywnym.

Opis realizowanych prac

1.

Ustalenie specyficznosci mutagenezy indukowanej obecnosciag HPC i HPA w DNA. Okreslono
poziom mutacji indukowanych obecnosciag HPA w DNA, (tj. A>C, A>T i A—>G) przy uzyciu
plazmidéw pIF101, pIF105 i pIF106 oraz poziom mutacji indukowanych obecnoscia HPC
w DNA, (tj. C>A, C—>T i C—G) przy uzyciu plazmidéw plF104, pIF102 i pIF103.
Wyznaczenie parametrow kinetycznych naprawy HPA przez AIKB. Przygotowano substrat
zawierajacy HPA i wyznaczono state kinetyczne naprawy.

Kokrystalizacja dioksygenazy AIKB z Escherichia coli z trimerami DNA zawierajacymi HPA
lub HPC. Sklonowano gen dioksygenazy AlkB w formie wymaganej do podjecia krystalizacji
(AIKBAN11). Opracowano metode i przeprowadzono preparatyke¢ T(HPA)T i T(HPC)T. W
Institute of Research in Biomedicine z zespotem Prof. M. Coll oczyszczono biatko AlkB AN11
na duza skale oraz podjeto pierwsza prdobe jego kokrystalizacji z T(HPA)T i T(HPC)T.
Eksperymentalna weryfikacja wynikow modelowania struktury HPC i HPA. Na podstawie
widm NMR potwierdzono w sposéb jednoznaczny postulowane formy wyjsciowe zwigzkdéw
a takze stwierdzono, ze w srodowisku alkalicznym HPA ulega rearanzacji. (wspotpraca: prof. dr
hab. J. Poznanski i dr K. Ruszczynska-Bartnik)

Modelowanie struktury ludzkiej dioksygenazy hABHL1 i weryfikacja potencjalnej aktywnosci
naprawczej ABH1 wobec HPA i HPC in silico. Na podstawie znanych struktur biatek
homologicznych stworzono model strukturalny ABH1. Obecnos¢ seryny w miejscu Aspl35,
powoduje, ze w przypadku ABH1 preferowane bedg substraty neutralne (wspotpraca: prof. dr
hab. J. Poznanski).

Specyficznos¢ substratowa biatka AlkB badana w systemie faga M13. Kontynuowano badania
z uzyciem systemu faga M13mpl8 lacZ co w potagczeniu z sekwencjonowaniem DNA
uzyskanych mutantow pozwoli okresli¢ mozliwa rolg¢ biatka AIKB w naprawie roznych
adduktéw in vivo. (Praca doktorska mgr K. Ruszela w przygotowaniu.)

Opis najwazniejszych osiagnieé¢

1.
2.
3.

HPA i HPC sa mutagenne i sa naprawiane przez dioksygenaze AlkB E. coli in vivo.

HPA ulega rearanzacji w srodowisku w srodowisku alkalicznym.

Ludzki homolog AlkB — ABH1 moze preferowa¢ inne substraty niz AlkB, ze wzgledu na inny
sposdb ich wigzania w centrum aktywnym.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Wyniki badan moga mie¢ znaczenie dla rozwoju metod diagnostycznych i terapii nowotworow.

Publikacje: 4705, 4806, 3463/A, 3493/A, 3508/A, 3509/A, 745/N
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Temat nr 29: Analiza molekularna gendéw kodujacych enzymy katabolizmu argininy
u Aspergillus.
Zespot: prof. dr hab. Piotr Weglenski

Cel badania
Celem badan jest poznanie mechanizméw regulacji genetycznej. W badaniach tych
wykorzystujemy organizmy modelowe z grupy prostych eukariontéw (Aspergillus, Fusarium).

Opis realizowanych prac
Wykonano analiz¢ efektow mutacji w genie rrmA u A. nidulans oraz analize efektow mutacji w
genach areA i areB u Fusarium fujikuroi.

Opis najwazniejszych osiagnieé

Ustalono mechanizm dziatania biatka Rrma jako regulatora stabilnosci okreslonych transkryptow w
warunkach stresu azotowego i oksydacyjnego. Scharakteryzowano geny areA i areB
u Fusarium i wykazano, ze petnia te sama role, co u dobrze pod tym katem poznanego Aspergillus
nidulans.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Przygotowano do druku publikacje ,,SUDPRO - the global regulatory protein”

Publikacja: 4798
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Temat nr 30: Analiza mutantéw typu SUV3 u Saccharomyces cerevisiae.
Zespot: prof. dr hab. Piotr P. Stepien

Cel badan

Badania koncentrowaty si¢ na analizie funkcji ludzkiej helikazy hSUV3p kodowanej przez jadrowy
gen SUPV3L1 (SUV3), ktoéry jest ortologiem helikazy SUV3 z Saccharomyces cerevisiae.
Udowodnilismy za pomocg szeregu metod wspotdziatanie helikazy SUV3 i fosforylazy PNP, ze
oba biatka tworzg degradosom mitochondrialny w komorkach ludzkich.

Opis realizowanych prac

Prowadzono badania nad wykorzystaniem nanoczastek do transportu substancji do wnetrza
komorek i do mitochondriow. Kropki kwantowe oparte na koloidalnych nanoczastkach ZnO
zawierajacych domieszki wykazywaty luminescencje i byty importowane przez komorki HeLa w
hodowli tkankowej.

Opis najwazniejszych osiagnieé
Uzyskane wyniki byty opublikowane w trzech pracach eksperymentalnych i jednej przegladowey.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Wyniki badan zostang wykorzystane w publikacjach naukowych.

Publikacje: 4711, 4752, 4790, 4791,
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Temat nr 31: Studia doktoranckie

Kierownictwo Studium: prof. dr hab. Grazyna Palamarczyk (Kierownik Studium),
prof. dr hab. Piotr Jonczyk (Dyrektor do Spraw Naukowych IBB PAN),

prof. dr hab. Monika Hryniewicz

Na studiach doktoranckich (SD) w IBB PAN zarejestrowano 152 osoby, w tym 115 w IBB PAN,
30 w Migdzynarodowym Instytucie Biologii Molekularnej i Komérkowej (MIBMIK), 3 osoby
w programie Wellcome FNP na SGGW oraz 4 w ,,Centrum Nowych Technologii Ochota
Uniwersytetu Warszawskiego". Pierwszoroczni uczestnicy SD (26 oséb) zostali przyjeci w wyniku
tréjstopniowego egzaminu wstepnego, do ktoérego przystapito 53 osoby. Egzamin obejmowat
znajomos¢ jezyka angielskiego, pisemny test oraz ustng prezentacje wynikdéw prac magisterskich,
potaczona z rozmowa z kandydatami. Egzamin ustny przeprowadzita 16-to osobowa komisja
sktadajaca sie z samodzielnych pracownikow naukowych, reprezentujacych poszczegdlne kierunki
badawcze Instytutu. W studiach doktoranckich w IBB PAN uczestniczy 18 oséb w ramach
programu Fundacji na rzecz Nauki Polskiej — Miedzynarodowe Projekty Doktoranckie (MPD)
wspotfinansowanego ze srodkdéw Europejskiego Funduszu Rozwoju Regionalnego w ramach
Programu Operacyjnego Innowacyjna Gospodarka. Kierownikiem programu MPD jest prof. dr hab.
Magdalena Rakowska-Boguta. Ponadto 3 osoby uczestniczag w studiach doktoranckich w ramach
projektu ,,Nowoczesne metody, leki i terapie w ochronie zdrowia i gospodarce Europy XXI wieku
— interdyscyplinarne ksztatcenie w obszarze nauk biomedycznych na studiach Il i Il stopnia”
w ramach Programu Operacyjnego Kapitat Ludzki.

W 2013 roku 19-tu doktorantow obronito prace doktorskie i zostat im nadany tytut doktora.
Dziafalnos¢ dydaktyczna:

W roku sprawozdawczym IBB PAN zorganizowat nastepujace cykle wyktadow:

— Komputerowe wspomaganie projektowania lekow prowadzacy prof. dr hab. Stawomir Filipek

— Co nowego w Biotechnologii — wybrane zagadnienia

Zorganizowano réwniez warsztaty ze statystki dla doktorantow IBB PAN.

Doktoranci mieli réwniez mozliwo$¢ uczestniczenia w cyklach wyktadéw organizowanych
w innych instytutach Biocentrum Ochota. Kazdy doktorant, w porozumieniu z promotorem, miat
mozliwos¢ wybrania zajec, ktore dotyczyty realizowanych przez niego prac lub ktére w sposob
szczegolny go zainteresowaty. W roku sprawozdawczym, podobnie jak w latach poprzednich,
istniat obowigzek rocznego pisemnego sprawozdawania sie doktorantow z przebiegu ich pracy
badawczej. Sprawozdania poza promotorem ocenia dwoch samodzielnych pracownikdéw
naukowych IBB PAN. Doktoranci sg wspotautorami 24. petnych prac naukowych oraz 78.
komunikatow lub plakatow przedstawionych na zjazdach krajowych i zagranicznych. Dziesieciu
doktorantow otrzymato dodatkowe finansowanie z funduszy SD (6-9 tys. zt) w ramach konkursu
na projekty badawcze (mini granty) pisane wg wzoréw projektow finansowanych przez Narodowe
Centrum Nauki. Fundusze te moga by¢ przeznaczone na zakup odczynnikow i drobnego sprzetu,
a przede wszystkim na sfinansowanie uczestnictwa w dowolnie wybranych konferencjach
naukowych i szkotach letnich. Odbiorcow grantdw obowiazuje przedstawienie sprawozdania
merytorycznego i finansowego.

Finanse:

W roku sprawozdawczym Studium Doktoranckie otrzymato, w ramach finansowania dziatalnosci
budzetowej IBB PAN przez Ministerstwo Nauki i Szkolnictwa Wyzszego, 200 000 zt. Z tych
funduszy sfinansowano mini granty oraz pokrywano cze¢sciowo udziat doktorantow
w konferencjach naukowych. 52-ch doktorantéw IBB PAN otrzymuje finansowanie z projektéw
badawczych, m.in. z programoéw wspotfinansowanych przez Uni¢ Europejska w ramach
Europejskiego Funduszu Spotecznego i Europejskiego Funduszu Rozwoju Regionalnego, takich
jak: Bio&Technology Innovations Platform, TEAM. Dwdjka z naszych doktorantdw jest laureatami
konkursu ,,Diamentowy Grant”.
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Temar nr: 32.1 Regulacja ekspresji gendw i innych procesow zwigzanych z funkcjami DNA
w komorkach bakteryjnych. Dzialalnosé¢ Pracowni Biologii Molekularnej
(afiliowanej przy UG)

Zespot: prof. dr hab. Magdalena Gabig-Ciminska, dr Anna Szambowska, dr Piotr Golec

Cele badan

1. Celem badania jest poznanie molekularnych mechanizmow regulacji ekspresji genow
i replikacji DNA w komodrkach prokariotycznych. Modelami badawczymi beda wybrane
plazmidy i bakteriofagi oraz ich naturalny gospodarz — bakteria Escherichia coli.

2. Celem badania jest poznanie regulacji eukariotycznej inicjacji replikacji DNA.

Opis realizowanych prac

ad. 1. Realizowane byty prace obejmujace badania: proteomiczne oraz transkryptomiczne rozwoju
faga T4wt oraz mutantow T4rl i T4rlll w warunkach powolnego rozwoju gospodarza E. coli;
kinetyki i regulacji rozwoju faga T4wt w warunkach skrajnie wolnego wzrostu gospodarza E.
coli; badania te prowadzono w systemie chemostatow w ktérych mozliwe jest precyzyjne
ustalenie tempa wzrostu bakterii; analizujagce biatka fagowe oraz bakteryjne wytypowane
podczas wczesniejszych badan proteomicznych w kierunku ich potencjalnego zaangazowania w
regulacji rozwoju faga T4 w wolno rosnacych bakteriach E. coli.

ad. 2. Prowadzone byly prace badawcze majace na celu doktadne zrozumienie mechanizméw
regulacji eukariotycznej replikacji DNA. W szczegolnosci prace prowadzone w Leibniz Institute
for Age Research (Niemcy) obejmowaly wyjasnienie biochemicznej funkcji ludziego biatka
Cdc45, ktory jest istotnym sktadnikiem replisomu, niezbgdnym podczas inicjacji, jak i elongacji
eukariotycznej replikacji DNA. Ludzkie biatko Cdc45, razem z MCM2-7 helikaza i biatkami
GINS tworzg kompleks CMG, ktory z kolei stanowi eukariotyczng replikacyjng helikaze DNA,
niezbe¢dng do rozplatania podwajnej helisy DNA w miejscu origin, oraz uczestniczy w rekrutacji
polimeraz DNA, odpowiedzialnych za synteze nici wiodacej i opdznionej. Ponadto, prowadzone
byly badania, ktérych celem jest wyjasnienie, na poziomie biochemicznym, oddziatywania
miedzy ludzkim biatkiem Cdc45 a RPA (eukariotyczne biatko wigzace pojedyncze DNA).
Poznanie mechanizmu ,,rekrutacji’’ biatka RPA na ssDNA, w obecnosci ludzkiego Cdc45
przyczyni si¢ do szczegdtowego wyjasnienia procesow regulacji eukariotycznej replikacji DNA,
a w konsekwecji do poznania mechanizmow, ktére sa odpowiedzialne za stabilnos¢ genomu.

Opis najwazniejszych osiagnieé

ad. 1. Optymalizacja oczyszczania catkowitego RNA z wolno rosnacych bakterii zainfekowanych
fagiem T4; zaprojektowanie mikromacierzy, ktére mozna wykorzystywa¢ w badaniach
transkryptomu bakterii E. coli po infekcji fagiem T4; przeprowadzenie analizy kinetyki rozwoju
fagow T4wt, T4rl i T4rlll w wolno rosnacych bakteriach E. coli z wykorzystaniem technik
RNAseq oraz mikromacierzy; ustalenie granicznego tempa rozwoju gospodarza (E. coli)
potrzebnego do rozwoju faga T4wt; wytypowanie biatek fagowych, ktére moga bra¢ udziat w
regulacji rozwoju faga T4 w warunkach wolnego wzrostu bakterii E. coli.

ad. 2. Optymalizacja procedury ekspresji i oczyszczania ludzkiego biatka Cdc45, oraz uzyskanie
modelu struktury Cdc45. Charakterystyka biochemiczna ludzkiego biatka Cdc45. Zbadanie
mechanizmu ,,rekrutacji” biatka RPA (ang. Replication protein A) na sSDNA przez Cdc45.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow

ad. 1. Postery na konferencjach Phages 2013 Bacteriophage in Medicine, Food & Biotechnology,
10-12.09.2013, Oxford, Anglia, oraz na The 5th Congress of European Microbiologists (FEMS
2013), 21-25.07.2013, Lipsk, Niemcy.

ad. 2. Postery na Retreat, 06.2013, Niemcy, oraz na konferencji Cold Spring Harbour Laboratory
Meeting, 09.2013, USA.

Publikacje: 4782, 3392/A, 223/M
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Temat nr 32.2: Dzialalnos$¢ Zespolu Biomedycyny Molekularnej (IBB PAN, IBD PAN oraz
MIBMiK). Biatka opiekuncze w transformacji nowotworowej.
Zespot: prof. dr hab. Maciej Zylicz

Cel badania
Celem prowadzonych badan jest poznanie roli biatek opiekunczych w nabywaniu wiasnosci
onkogennych przez mutacje typu zmiany sensu odczytu w genie TP53.

Opis realizowanych prac

Wykazano, ze w liniach komdrkowych H1299 (niedrobnokomdérkowy rak ptuca, NSCLC) gen
TP53 zawierajacy mutacje punktowe koduje zmienione konformacyjnie biatka (p53 R175H;
R249S; R282W,; czy V143A), ktore oddziatuja z paralogami p53, mianowicie p63 oraz p73,
tworzac z nimi stabilne kompleksy oraz hamujac ich transkrypcyjng aktywnos¢ wzgledem pro-
apoptotycznego genu BAX. Obecnos¢ biatka opiekunczego HSP70 powoduje oddysocjowanie p63
z kompleksu ze zmienionym p53 skutkujace w indukcji transkrypcji promotora genu BAX. HSP70
nie usuwa jednak p73 z kompleksu ze zmienionym p53 i uczestniczy w tworzeniu agregatéw
biatkowych wewnatrz jadra komdrkowego. W tych warunkach nie obserwuje si¢ reaktywacji
aktywnosci transkrypcyjnej genu pro-apoptotycznego BAX. Ponadto wykazano, ze nadprodukcja
MDM2 powoduje usuwanie biatek opiekunczych (HSP70 i HSP40) z kompleksu p53 R175H-p73
prowadzac do utworzenia trojsktadnikowego kompleksu zawierajagcego p53R175H, p73 oraz
MDM?2. Biatka te tworza w jadrach komorek nowotworowych stabilne struktury amyloidalne.

Opis najwazniejszych osiagnieé

Opisano na poziomie molekularnym mechanizm nabywania aktywnosci onkogennych przez
zmienione p53 w obecnosci HSP70 i MDM2. Biatko opiekuncze HSP70 uczestniczac w prébie
zwijania zmienionego biatka p53 R175H rozwija je czesciowo, eksponujac dotychczas ukryte
domeny hydrofobowe p53 R175H. Dzigki tej ekspozycji, w obecnosci nadmiaru MDMZ2, nastepuje
agregacja biatek i tworzenie si¢ struktur amyloidalnych zawierajacych p53 R175H, MDM2 oraz
p73. Tworzenie takich agregatow powoduje zahamowanie aktywnosci transkrypcyjnej p73 a tym
samym zahamowanie apoptozy komorek nowotworowych zaleznej od p73.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow

Uzyskane wyniki moga w przysztosci wyjasni¢ molekularny mechanizm nabywania przez komorki
nowotworowe chemioopornosci. Z badan klinicznych wiadomo, ze w przypadku nowotwordw
NSCLC nabywanie chemioopornosci jest skorelowane z mutacja w genie TP53 (P=003).

Publikacje: 3568/A, 35/69/A
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Temat nr 33: Mechanizmy aktywnej segregacji niskopiowego plazmidu P1 do komérek
potomnych w czasie podzialu komdérkowego.
Zespot: dr hab. Matgorzata f.obocka, doktorantka: mgr Aleksandra Gtowacka

Cel badania

Poznanie molekularnych mechanizméw dziatania systemu aktywnej segregacji (partycji) plazmidu-
profaga P1 — modelowego przedstawiciela plazmidowych systeméw tego typu, dla stworzenia
efektywnie dziatajacych kaset stabilizujacych wektory plazmidowe wykorzystywane w badaniach
bakterii Gram-ujemnych i w przemysle.

Opis realizowanych prac

W celu stworzenia systemu umozliwiajacego monitorowanie wewnatrzkomoérkowej lokalizacji
heterologicznych plazmidéw zawierajacych parS, niezaleznego od interakcji biatka ParB P1 z pars,
skonstruowano pochodne niskokopiowego wektora mini-pSC101-parS+ wzbogacone o tandemowe
kopie operatora laktozowego. W komorkach produkujacych fluorescencyjnie znakowany represor
operonu laktozowego plazmidy te lokalizowaty si¢ w centrum komdrki lub w rejonach przysztych
centrow komorek potomnych, dowodzac udziatu w ich lokalizacji mechanizmu aktywnej segregacji
specyficznego dla pSC101. Niespodziewanie biatko ParB P1 zaburzato uporzadkowang lokalizacje
mini-pSC101-parS+, wskazujac na interferencje pomigdzy systemami partycji pSC101 i PL1.
Zaburzenia w lokalizacji spowodowane przez ParB korelowaty z obnizeniem stabilnosci badanych
plazmidéw. W celu potwierdzenia hipotezy o interferencji obu systemoéw partycji konstruowane
sa pochodne mini-pSC101 pozbawione sekwencji centromeropodobnej tego plazmidu. Dodatkowo,
w ramach prac prowadzonych we wspolpracy z Samodzielnym Zaktadem Biologii
Mikroorganizméw WRIB SGGW przetestowano zdolnos¢ P1 do infekcji i lizogenizacji bakterii
srodowiskowych rodzaju Agrobacterium, Pantea i Pseudomonas.

Opis najwazniejszych osiagnieé

Uzyskanie pierwszych dowodow na aktywna lokalizacje plazmidéw pSC101 wewnatrz komorki
podczas cyklu komorkowego oraz wykazanie interferencji pomiedzy systemem partycji P1
i pSC101.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow

Zgtoszenie patentowego Europejskiego Urzedu Patentowego (PCT/EP2013/064870) pt.: ,,A method
of evaluating the therapeutic efficacy of bacteriophages”, oraz zgtoszenie patentowe do Urzedu
Patentowego RP (P.406377) pt.: ,,Zastosowanie endopeptydaz o wysokiej specyficznosci”.

Publikacje: 3531/A, 3532/A, 3533/A, 3534/A, 3535/A, 733/N
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Temat nr 34: Udzial struktur chromatynowych w regulacji transkrypcji genow.
Zespot: prof. dr hab. Andrzej Jerzmanowski, dr hab. Marta Koblowska, dr Tomasz Sarnowski, mgr
Kinga Rutowicz, mgr Daniel Buszewicz, mgr Maciej Lirski, mgr Matgorzata Tybor

Cel badania
Ustalenie molekularnych mechanizmoéw dziatajgcych na poziomie chromatyny, odpowiedzialnych
za koordynacje wzrostu i rozwoju i procesow adaptacji roslin do srodowiska.

Opis realizowanych prac

Analizowano udziat kompleksow remodelujagcych chromatyne, typu SWI/SNF, w szlakach
sygnalizacji hormonalnej oraz udziat histondw typu H1 w gametogenezie i wczesnej embriogenezie
u rosliny modelowej Arabidopsis thaliana.

Opis najwazniejszych osiagnieé

1. ustalono, ze kompleks SWI/SNF zawierajacy ATPaze BRAHMA jest sktadnikiem systemu
regulacji odpowiedzi roslin na gibereliny;

2. ustalono, ze kompleksy SWI/SNF zawierajgce podjednostke SWI3C uczestniczg w koordynacji
sciezek sygnalizacji hormonalnej giberelin, kwasu abscysynowegi, etylenu i brassinosteroidow
oraz auksyny;

3. wykazano, ze u Arabidopsis, podobnie jak u ssakéw, somatyczne warianty histonu H1 sa
eliminowane z chromatyny poprzez selektywna proteolize, w trakcie wczesnych faz rozwoju
embrionalnego oraz w komorce macierzystej megaspory (gamety zenskiej);

4. pokazano ze biatko BRM Kkatalityczny sktadnik kompleksu SWI/SNF bierze udziat w regulacji
transkrypcji ncRNA u roslin.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Wyniki badan zostang wykorzystane w publikacjach naukowych.

Publikacje: 4724, 4799, 4810, 3411/A, 3412/A, 3422/A, 3441/A, 3473/A, 706/N
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Temat nr 35: Ekspresja gendw kodujacych bialka o znaczeniu terapeutycznym

w roslinach.
Zespot: prof. dr hab. Agnieszka Sirko, dr Anna Gora-Sochacka, mgr Anna Stachyra, doktorantki:
mgr Patrycja Redkiewicz, mgr R6za Sawicka, mgr Barbara Kalenik

Cel badania

Celem przeprowadzonych badan byta produkcja aktywnych biologicznie rekombinowanych biatek
0 znaczeniu terapeutycznym w dwdéch rodzajach roslinnych systeméw ekspresyjnych: (1) roslinach
transgenicznych, (2) systemie ekspresji przejsciowej z zastosowaniem wektorow opartych
na wirusach roslinnych. Docelowymi biatkami byty cytokiny, ludzka interleukina 2 (IL-2) oraz
mysi czynnik stymulujacy tworzenie kolonii granulocytow i makrofagow (GM-CSF). W celu
uzyskania rekombinowanych cytokin o podwyzszonej stabilnosci wytworzono biatka chimeryczne
bedace fuzja cytokiny z inhibitorami proteaz badz elastyno-podobnym polipeptydem (ELP).

Opis realizowanych prac

Kontynuowane byly prace zwigzane z wykorzystaniem roslin do wytwarzania fuzji cytokin hiL-2
i mMGM-CSF z inhibitorami proteaz lub ELP sktadajgcym sie z 30-krotnie powt6rzonego pentametru
VPGVG.

Uzycie inhibitoréw proteaz jako partneréw fuzyjnych nie wptyneto w istotny sposéb na wydajnosé¢
produkcji cytokin w roslinach. Niestety w przypadku biatek fuzyjnych z ELP zaobserwowano
spadek poziomu produkcji. Przeprowadzono testy majace na celu wykazanie opornosci
rekombinowanych biatek fuzyjnych na trawienie trypsyna lub proteinaza K. W tym celu ekstrakty
z roslin transgenicznych badz oczyszczone biatka rekombinowane inkubowano z trypsyna
w odpowiednio dobranym buforze w temperaturze 37°C. Wyniki analizowano metodg Western blot
i ELISA. Potwierdzity one wysoki poziom ochrony rekombinowanych cytokin przed degradacja
testowanymi proteazami. Rozpoczeto analogiczne doswiadczenia z zastosowaniem surowicy krwi
lub oczyszczonej plazminy.

Ponadto, kontynuowano prace majace na celu produkcje rekombinowanych przeciwciat
rozpoznajacych hemaglutyning wirusa grypy w systemach roslinnych. Przed rozpoczeciem
eksperymentéw z uzyciem roslinnych kaset ekspresyjnych projekt ten wymaga szeregu
doswiadczen w systemach prokariotycznych (sklonowanie, wyrazanie, potwierdzenie aktywnosci).
Najbardziej istotne jest zweryfikowanie aktywnosci oraz specyficznosci substratowej fragmentow
przeciwciat w celu wyboru przeciwciat najbardziej odpowiednich do produkcji w systemach
roslinnych.

Opis najwazniejszych osiagnieé

Uzyskano rozne biatka chimeryczne zawierajace cytokiny (hIL-2 lub mGM-CSF) oraz inhibitory
proteaz lub ELP wykazujace aktywnos¢ biologiczng obu komponentéw oraz podwyzszong
stabilnos¢.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Na podstawie uzyskanych wynikow napisano prace doktorska, magisterska i inzynierska.

Publikacje: 4828, 4829, 3386/A704/N, 728/N
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Temat nr 36: Metody informatyczne w biologii molekularnej.

Zespot: prof. dr hab. Piotr Zielenkiewicz, dr hab. Piotr Pawtowski, dr hab. Szymon Kaczanowski,
dr Matgorzata Perycz, dr Pawet Szczesny, mgr Katarzyna Krzyczmonik, mgr Arkadiusz Gtadki,
mgr Marlena Siwiak, doktorantka: mgr Anna Lukasik

Cel badania: Celem realizacji tematu jest rozwdj metod bioinformatycznych umozliwiajacych
analize dostgpnych bankéw danych sekwencji, struktur, literatury itp.

Opis realizowanych prac:

W oparciu o specjalistyczne srodowisko Mathematica 8, opracowano:

- matematyczny symulator CEF (Capillary Erythrocyte Flow) oraz

- program obliczeniowy Eythrocyte Calculator.

Symulator CEF pozwala na modelowanie zachowania deformacji erytrocytow poddanych réznego
rodzaju naprezeniom (scinania, zginania, rozciggania i $ciskania) w przeptywie Binghama, podczas
przejscia komoérek przez naczynia krwionosne o réznych rozmiarach, w szerokim zakresie zmian
gradientu cisnienia.

Kontynuowano badania ewolucji strategii zyciowych zarodzca malarii przy zastosowaniu analizy
sekwencyjnej.

Kontynuowano badania mechanizmy buforowania pH w krwi. Przeprowadzono miareczkowania
hemoglobiny oraz testowano r6zne modele obliczeniowe. Postawiono hipoteze dotyczaca roli ATP
w przypadkach smierci t6zeczkowej u niemowlat. Ponadto kontynuowano badania w obszarze
metagenomiki (wspotpraca wewnatrz IBB oraz grant z Wydziatem Matematyki, UW).

W trakcie 2013 roku kontynuowano projekt, ktérego celem byta identyfikacja zachowanych
i nowych miRNA w lisciach kapusty gtowiastej (Brassica oleracea var capitata), a takze predykcja
ich potencjalnych genéw docelowych. Na podstawie przeprowadzonej analizy bioinformatycznej
danych otrzymanych z gtebokiego sekwencjonowania SRNA wyznaczono szacunkowa ilos¢ 261
zachowanych oraz 26 potencjalnych nowych miRNA.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:
Identyfikacja miRNA u Brassica oleracea i znalezienie regulowanych przez nie celow.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow

Zgtoszenie patentowe P.405125 pt.: ,,Czasteczka miR172 pochodzenia roslinnego lub jej
syntetyczny ekwiwalent, sposob zmniejszenia proliferacji limfocytow B oraz zastosowanie
czasteczki mil72”

Publikacje: 4710, 4740, 4741, 4746, 4764, 4766, 4776, 4800, 4827, 3423/A, 3459/A, 3550/A,
3553/A 3555/A, 3556/A, 3557/A, 698/N
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Temat nr 37: Mechanizmy kontrolujace proces patogenezy komorek roslinnych.
Zespot: prof. dr hab. Jacek Hennig, dr Dorota Konopka-Postupolska, doktoranci: mgr inz. Karolina
Morgiewicz, mgr inz. Wojciech Rymaszewski, mgr inz. Michat Szalonek

Cel badan

Kontynuowalismy badania r6znych mechanizméw obronnych wiaczanych podczas odpowiedzi
roslin na infekcje mikroorganizmoéw lub inne niekorzystne czynniki srodowiskowe. W tym roku,
analizowalismy molekularne podstawy odpowiedzi roslin ziemniaka (Solanum tuberosum L.)
odmiany Rywal i linii PW363 na infekcje wirusem Y ziemniaka (Potato Virus Y, PVY).

Opis realizowanych prac

Wykazalismy, ze odpowiedz obronna ziemniaka, charakteryzujaca sie tworzeniem nekroz
lokalnych ziemniaka (ang. Hypersensitve Response, HR), na infekcje wszystkich znanych typow
izolatéw PVY, to jest: 0, N i NTN determinowana jest obecnoscig dominujacego allelu Ny-1. Inny
typ reakcji obronnej zwanej odpornoscig krancows jest determinowany obecnoscig dominujacego
allelu Ry-fg,. Z wykorzystaniem techniki ,,gtebokiego” sekwencjonowania wykonalismy analizy
zmian ilosciowych i jakosciowych w profilach mikro-RNA obu genotypow ziemniaka w r6znym
czasie (1, 31 6 dni) po infekcji PVY.

Opis najwazniejszych osiagnieé
Stworzylismy katalogi mikro-RNA dla dwu genotypow ziemniaka w warunkach kontrolnych lub po
infekcji PVY.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow

Zgtoszenie patentowe P.403585 pt.: ,,Sposob uzyskiwania roslin o zwigkszonej tolerancji
ma ciemna plamistos¢ pouderzeniowg oraz zastosowanie sekwencji aneksyn z ziemniaka
do wytwarzania i selekcji roslin o zwigkszonej tolerancji na CPP”.

Publikacje: 4702, 4742, 4743, 4796, 3395/A, 736/N, 216/M
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Temat nr 38: Funkcjonalna analiza otwartych ramek odczytu z Saccharomyces cerevisiae.
Zespot: dr Bozenna Rempota

Cel badania
Identyfikacja nowych interakcji genetycznych dla genéw YAF9 i BDF1. Badanie metabolizmu
5-fluorouracylu w komaorkach Saccharomyces cerevisiae.

Opis realizowanych prac

Kontynuowano prowadzone we wspoétpracy z dr Anng Chetstowska badania dotyczace funkcji
biatka Yaf9, bedacego wspdlng podjednostka dwdch komplekséw regulujacych strukture
chromatyny: NuA4 oraz Swrl. Identyfikowano supresory funkcjonalne podwadjnej letalnej delecji
gendéw YAF9 i BDF1 metoda zastapienia uracylowego plazmidu niosacego gen BDF1 w szczepie
Ayaf9Abdfl[pBDF] przez wielokopijny leucynowy plazmid z biblioteki genéw S. cerevisiae,
przywracajacy zywotnos¢ podwojnego mutanta. Wykazano, ze takimi funkcjonalnymi supresorami
letalnosci szczepu Ayaf9Abdfl sa geny: MIH1 kodujacy fosfataze tyrozynowsa zaangazowana
w regulacje cyklu komorkowego oraz gen HTZ1 kodujacy wariant histonu H2AZ.

We wspotpracy z prof. dr hab. Jarostawem Poznanskim prowadzono prace nad wykorzystaniem
drozdzy S. cerevisiae jako modelowego organizmu w badaniach nad wewnatrzkomorkowym
metabolizmem zwiazkéw fluorowanych. Obiektem badan byt 5-fluorouracyl (FU), jego wplyw
na komorki drozdzy oraz przemiany metaboliczne jakim ulegat in vivo, a takze jego wtorny
katabolizm w homogenacie komoérkowym. Opracowano metodyke badania wewnatrzkomérkowego
metabolizmu FU z wykorzystaniem spektroskopii *°F NMR.

Opis najwazniejszych osiagnieé
Opracowanie protokotu badania metabolizmu FU w komérkach S. cerevisiae.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Wyniki badan zostang wykorzystane w publikacjach naukowych.

Publikacja: 3459/A
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Temat nr 39: Badania polimorfizmu mitochondrialnego DNA w populacji polskiegj.
Zespot: prof. dr hab. Ewa Bartnik

Cel badania

Analiza polimorfizméw mitochondrialnego DNA i czestosci wystepowania poszczegolnych
haplogrup mitochondrialnych w celu ustalenia, czy jakie$ konkretne polimorfizmy i/lub haplogrupy
Sa zasocjowane z chorobami mitochondrialnymi, innymi chorobami lub nowotworami.

Opis realizowanych prac

Przebadano 120 pacjentéw z encefalomiopatiami mitochondrialnymi, w mitochondrialnym DNA.
Znaleziono 5 delecji w mitochondrialnym DNA, z czego w 2 przypadkach delecje miaty charakter
wielokrotny. Tak niewielka liczb¢ wynikdéw pozytywnych ttumaczy fakt, ze istotng czes¢ pacjentow
stanowili pacjenci, dla ktérych podejrzenie choroby mitochondrialnej nie byto bardzo silnie
uzasadnione Klinicznie.

Badania dziedzicznej neuropatii wzrokowej Lebera objety 17 analiz pacjentow, wykryto 1 mutacje
w pozycji 11778 u probanda.

Przeprowadzano analize¢ haplogrup mitochondrialnego DNA u pacjentow z zbttaczka o podtozu
autoimmunologicznym, gdyz wstepne dane wskazywaty, ze rozktad haplogrup w tej grupie moze
by¢ rézny od rozktadu dla populacji ogélnej. Do chwili obecnej zanalizowano 28 probek
pochodzacych od tych pacjentéw. Dla 20 stwierdzono obecnos¢ haplogrupy H, dla 3 - U dla 3 - K
oraz po jednej osobie dla haplogrup T i V. Grupa badana jest jeszcze zbyt mata, by przeprowadzi¢
analize statystyczna.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow

Nasze badania maja na ogot takze aspekt diagnostyczny — czyli wyniki sa wykorzystywane
do postawienia diagnozy, niestety w przypadku chordéb mitochondrialnych nie ma mozliwosci
ich leczenia.

Publikacje: 3384/A, 3385/A, 3387/A, 3388/A, 3390/A, 3434/A, 3464/A, 3465/A, 3467/A, 3487/A,
3527/A, 3529/A, 3530/A
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Temat nr 41: Oksydacyjne uszkodzenia DNA.

Zespot: prof. dr hab. Barbara Tudek, dr hab. Elzbieta Speina, dr Paulina Prorok, dr Artur Biela,
doktoranci: mgr Jolanta Czerwinska, mgr Dorota Dziuban, mgr Ewelina Szmajda, mgr Hubert
Ludwiczak

Cel badania
Celem prowadzonych badan jest poznanie mechanizméw naprawy oksydacyjnych uszkodzen DNA
i ich rola w procesach kancerogenezy i starzenia.

Opis realizowanych prac

1.

2.

3
4.

Badano mechanizm inhibicji bakteryjnych i ludzkich biatek naprawy DNA przez analog zasady
DNA 2-tioksantyne (2TX), stosujac metody krystalograficzne i biochemiczne.

Badano naprawe adduktdw DNA, wywodzacych si¢ z peroksydacji lipidow (LPO), przez
wybrane biatka szlaku Fanconiego (FA).

. Badano udziat AP-endonukleazy APE1 w naprawie uracylu.

Badano ekspresje polimerazy poli(ADP-rybozy)1l, PARP1 w raku jelita grubego i jej korelacje
z ekspresja i polimorfizmem glikozylazy OGG1.

Opis najwazniejszych osiagnieé

ad

ad

ad

1. Wykazano istnienie dwoch mechanizméw hamowania glikozylazy Fpg z Lactococcus lactis
(LIFpg), kompetycyjnego przy niskich stezeniach 2TX i antykompetycyjnego przy wysokich
stezeniach 2TX. Przy wysokich stezeniach, 2TX niszczy palec cynkowy w biatkach
naprawczych rodziny Fpg/Nei powodujac utlenienie dwoch reszt cystein i wytworzenie mostka
siarczkowego. 2TX rowniez hamowata naprawe 8-oksyguaniny i 5-hydroksycytozyny
w fibroblastach ludzkich.

2. Zaobserwowano, ze w komdrkach HelLa jeden z gtéwnych produktow LPO hamowat
fosforylacje szeregu biatek odpowiedzi na uszkodzenia DNA (DDR), t.j., Chkl, SMC1, KAP1,
RPA i histonu H2AX. Hamowanie to byto widoczne do 12 godz. po potraktowaniu komorek
HNE, z wyjatkiem kinazy Chkl, ktorej fosforylacja, a w konsekwencji aktywacja, byta
hamowana przez caty czas eksperymentu, t.j. 72 godz. Poniewaz Chkl jest jedyng kinaza
fosforylujaca biatka kompleksu rdzeniowego systemu FANC, to moze ttumaczy¢ brak aktywacji
systemu niedokrwistosci Fanconiego, przez HNE, pomimo obecnosci uszkodzen DNA, ktore
mogtyby by¢ substratem FANC. To powodowato zahamowanie cyklu komoérkowego w fazie G2
i fragmentacje DNA.

3. Wykazano, ze ludzka AP-endonukleaza, APE1 nacina ni¢ DNA od strony 5' dU bez
uprzedniego usunigcia uracylu przez glikozylaze DNA. Podobne wiasciwosci wykazuje
AP-endonukleaza z Methanococcus thermautotrophicus. Niewykluczone, ze taki mechanizm
naprawy moze by¢ bardzo stary i konserwowany od Archea do cztowieka.

ad 4. Zaobserwowano znamienny wzrost poziomu mRNA PARP1 w ztosliwych guzach i tagodnych

polipach jelita grubego w stosunku do niezmienionej tkanki jelita. Zaobserwowano takze
wysoka pozytywna korelacje pomigdzy poziomem mRNA PARP1 i OGG1l w leukocytach,
niezmienionej tkance jelitowej i w polipach, ale nie w guzach. Co ciekawe, poziom biatka
PARP1 byt pozytywnie skorelowany z polimorfizmem OGG1 Ser326Cys. To moze sugerowac
wzajemny wptyw PARP1 i OGGL1 na ekspresje¢ tych biatek.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Wyniki badan zostang wykorzystane w publikacjach naukowych.

Publikacje: 4809, 716/N, 726/1/N, 217/M, 3462/A, 3470/A, 3492/A, 3517/A, 3518/A, 3519/A,
3520/A, 3521/A, 3522/A
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Temat nr 42: Mutacje indukowane i adaptacyjne.

Zespot: prof. dr hab. Elzbieta Grzesiuk, dr hab. Anna Sikora, dr Jadwiga Nieminuszczy (staz
podoktorski, Oxford), dr Michat Wrzesinski, dr Damian Mielecki, mgr Karolina Ferenc, doktoranci:
mgr Aleksandra Chojnacka, mgr Jan Piwowarski

Cel badania

1. Okreslenie roli trimeru FTO w rozwoju otytosci; ustalenie funkcji biatek ALKBH1-8 w procesie
nowotworzenia, ze szczegolnym uwzglednieniem ich roli w powstawaniu guzéw opornych na
chemioterapi¢ typu alkilujacego,

2. Okreslenie roli biatek odpowiedzi adaptacyjnej: Ada, AIKA i AIkB w ochronie bakterii
Pseudomonas putida przed dziataniem czynnikow alkilacyjnych,

3. Analiza metagenomiczna konsorcjum mutagennego metoda 454 pyrosekwencjonowania
catkowitego DNA wyizolowanego z prébek hodowli.

Opis realizowanych prac

ad 1. Analiza ekspresji biatek ALKBH 1-8 i FTO w probkach pobranych od pacjentéw i wybranych
zwierzat modelowych pozwolita okresli¢ narzady, w ktérych dotychczas nie opisywano
wysokiego poziomu homologéw AIkB. Wskazuje to na ich nowe funkcje w regulacji
metabolizmu catego organizmu. Nowoczesne analizy proteomiczne i biochemiczne wykazaty
obecno$¢ multimeryzacji i modyfikacji posttranslacyjnych dla niektérych z wymienionych
biatek. Trwaja zaawansowane prace nad ustaleniem wplywu tych modyfikacji na aktywnosc¢
dioksygenazowg tychze. W realizacji zadan pomagaja nam stypendysci z Anglii, Litwy, Wtoch
i Ukrainy.

ad 2. Organizacja regulonu Ada P. putida rézni sie¢ od Ada Eschericia coli. Okazato sie, ze u
P.putida glikozylaza AIKA petni gtéwna role w naprawie uszkodzen alkilacyjnych w DNA, a
aktywnos¢ substratowa tego biatka obejmuje tez 1meA i 3meC, uszkodzenia najwydajniej
naprawiane przez biatko AlkB E. coli. Odkrylismy, ze biatko AIkB P. putida jest eksprymowane
konstytutywnie, a nie indukowane w obrebie odpowiedzi Ada.

ad 3. W poprzednich latach opracowano metode produkcji biowodoru i nastepczo metanu (biogazu)
w wyniku procesow fermentacji melasy w uktadzie dwustopniowym w hodowlach ciagtych
w skali laboratoryjnej. Uzyskane wyniki pokazaty, ze hodowla produkujaca metan z kwasnego
odcieku po fermentacji melasy charakteryzuje si¢ niezwykle bogata bior6znorodnosciag. Tworza
sie¢ uktady syntroficzne pomiegdzy bakteriami rozktadajacymi kwasy ttuszczowe do dwutlenku
wegla i wodoru nalezacymi do Clostridiales, Bacteroidales, Spirochaetales a metanogenami
hydrogenotroficznymi z rzedu Methanomicrobiales.

Opis najwazniejszych osiagnieé

1. Odkrycie konstytutywnego wyrazenia dioksygenazy AIKB u P. putida, w przeciwienstwie do
E. coli, gdzie ekspresja tego biatka jest regulowana przez odpowiedz adaptacyjng indukowang
czynnikami alkilacyjnymi.

2. Okreslenie rodzajow mikroorganizméw tworzacych uktady syntroficzne rozkiadajace kwasy
tluszczowe.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow

1. Okreslenie udziatu poszczegdlnych biatek odpowiedzi Ada P. putida poszerzyto wiedze
nt. odpowiedzi komdrki na stres.

2. Okreslenie roli poszczegolnych mikroorganizméw w  transformacji kwasow ttuszczowych
przyczyni si¢ do podwyzszenia metanogenezy i produkcji metanu na skalg¢ potprzemystows.

Publikacje: 4705, 4801, 4806, 4715, 3474/A, 3509/A, 705/N, 738/N
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Temat nr 43: Biologia plazmidu RK2 z grupy IncP Escherichia coli.
Zespot: prof. dr hab. Grazyna Jagura-Burdzy, dr Aneta Bartosik, dr Jolanta Szarlak, doktoranci:
mgr Krzysztof Gtabski, mgr Paulina Jecz, mgr Marta Ludwiczak, mgr Aleksandra Markowska

Cel badania
Celem badan nad plazmidami koniugacyjnymi o szerokim spektrum gospodarzy BHR (IncP-1,
IncU) jest zdefiniowanie mechanizmoéw (w zakresie replikacji, stabilnosci i transferu

koniugacyjnego) odpowiedzialnych za adaptacj¢ tych plazmidéw do odlegtych filogenetycznie
gospodarzy. Celem drugiego kierunku naszych badan jest wyjasnienie plejotropowego dziatania
chromosomalnie kodowanych biatek Par (homologi plazmidowych biatek partycyjnych)
w Pseudomonas aeruginosa.

Opis realizowanych prac

W zakresie procesu transferu koniugacyjnego analizowano skiad i funkcje biatek relaksosomu
plazmidu RA3 (IncU) oraz strukturg oriT (origin transferu koniugacyjnego). Badania nad
mechanizmami stabilizacyjnymi plazmidéw BHR kontynuowano analizujac strukture i wiasciwosci
polimeryzacyjne biatka KfrA z plazmidéw IncP i rol¢ KorB oraz KorC jako koordynatora funkcji
partycji i transferu koniugacyjnego w plazmidzie RA3 (IncU).

Poprzednio przeprowadzono analize transkryptomiczng mutantow par P. aeruginosa a takze
mutanta parSnull (z uszkodzonymi podstawowymi 10 miejscami wigzania ParB w chromosomie).
Poréwnanie tych danych doprowadzito do identyfikacji puli genéw (ponad 50 operonéw) odwrotnie
regulowanych w mutantach parBnull i parSnull (,,regulon ParB”). Rozpoczeto weryfikacj¢ danych
transkryptomicznych poprzez klonowanie regionéw promotorowych i badania regulacyjne in vivo
oraz wigzanie ParB in vitro. Réwnolegle zakonczono analize fenotypowa kolekcji mutantéw
P. aeruginosa z uszkodzonymi roznymi kombinacjami miejsc wiazania ParB (parS).
Przeprowadzono tez analize funkcjonalng poprzednio zidentyfikowanych biatek-partneréw dla
biatek ParA i ParB.

Opis najwazniejszych osiagnieé

1. Relaksosom plazmidu RAS3, skfada si¢ z relaksazy Nic, biatka pomocniczego MobC i prymazy
TraC4, ustalono miejsca wigzania relaksazy Nic i biatka MobC w obrebie oriT plazmidu RA3,

2. Wstepna analiza ,,regulonu ParB” w P. aeruginosa wykazata, ze ParB wigze si¢ bezposrednio
do niektdérych promotoréw, a w wigzaniu sdo innych potrzebuje biatek partnerskich,

3. Miejsca parS w genomie P. aeruginosa sg nierowno cenne, tylko 4 sekwencje parS sposrod
10 sa zaangazowane w segregacje chromosomdw, jedno z tych 4 miejsc jest wystarczajace
do prawidtowego przebiegu tego procesu.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Wyniki badan zostang wykorzystane w publikacjach naukowych.

Publikacje: 4726, 4727, 4735, 4739, 4767, 4826, 3436/A, 3523/A, 3524/A, 3525/A, 3526/A, 718/N
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Temat nr 44: Srodowiskowe Laboratorium Magnetycznego Rezonansu Jadrowego
Zespot: prof. dr hab. Andrzej Ejchart, dr hab. Jacek Wojcik, dr Igor Zhukov, dr Beata Toczytowska

Cel badania

1. Zastosowanie NMR do wyznaczania struktury i dynamiki biatek.
Wyijasnienie zmiany powinowactwa biatka S100A1 na skutek tionylacji cysteiny C85.
Wyznaczenie struktury i dynamiki dla pierwszej domeny katalitycznej mysiego enzymu E1.

2. Modelowe badania analogow tryptofanu.
Zbadanie autoasocjacji 1-metyloindolu jako zwigzku modelowego pozwalajacego zrozumiec
oddziatywania tryptofanu w biatkach membranowych.

3. Zastosowania medyczne badan NMR sktadu ptynéw ustrojowych i ekstraktow tkankowych.
Opracowanie i sprawdzenie zastosowania metabolomiki opartej o spektroskopic NMR
w diagnostyce ptynu stawowego w réznicowaniu chorych na zwyrodnieniowe zapalenie stawow
i reumatoidalne zapalenie stawow.

Opis realizowanych prac

ad 1. Wyznaczono struktury i dynamike form apo i holo biatka S100A1 oraz biatka tionylowanego
homocysteing. Osiagnicto zaktadany cel badania dla pierwszej domeny katalitycznej mysiego
enzymu E1.

ad 2. Zakonczono prace eksperymentalne autoasocjacji 1-metyloindolu.

ad 3. Wykonano widma *H i *'P NMR plynu stawowego i jego ekstraktéw lipidowych pobranego
w trakcie zabiegu terapeutycznego — synowiektomii.

Opis najwazniejszych osiagnieé

ad 1. Wyniki pozwolity na ustalenie, ze tionylowanie biatka S1I00A1 zmienia struktur¢ formy apo
powodujac zwigkszenie powinowactwa biatka do wapnia.

ad 2. Przy wspotpracy z Uniwersytetem AM w Poznaniu po raz pierwszy wyznaczono strukture
krystaliczng 1-metyloindolu.

ad 3. Potwierdzono przydatnos¢ spektrometrii NMR do detekcji markeréw niektérych stanéw
chorobowych stawow.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow

ad 1. Wyniki otrzymane dla biatka S100A1 opublikowano (4722). Wyniki dla pierwszej domeny
katalitycznej mysiego enzymu E1 opublikowano (http://dx.doi.org/10.1016/j.jsb.2013.10.020).

ad 2. W najblizszym czasie przewidywane jest opublikowanie wynikow.

ad 3. Przygotowano manuskrypt pt.”Study of NMR-based metabolomic of knee synovial fluid
to differentiate types of athritis” Planowane wystanie manuskryptu do Osteoarthritis
and Cartilage.

Publikacje: 4706, 4712, 4718, 4722, 4725, 4729, 4734, 4763, 4768, 4769, 4785, 4788, 3393/A,
3394/A, 3408/A, 3409/A, 3410/A, 3418/A, 3419/A, 3476/A, 34T7/A, 3499/A, 3500/A
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Temat nr 47: Modelowanie struktury i funkcji bialek.
Zespot: prof. dr hab. Piotr Zielenkiewicz, dr Danuta Ptochocka, dr Grzegorz Wieczorek, dr Pawet
Siedlecki, mgr Maciej Wéjcikowski, mgr Norbert Odolczyk, mgr Tomasz Sobiesciak

Cel badania: Celem realizacji tematu jest rozwdj nowych metod przewidywania struktur
i oddziatywan makroczasteczek jak i ich zastosowanie dla lepszego zrozumienia procesow
komdrkowych i zastosowania do konstrukcji czasteczek inhibitoréw o pozadanych wiasciwosciach
(np. nowe leki).

Opis realizowanych prac:

Jednym z fundamentalnych proceséw zachodzacych w roslinach jest synteza cysteiny. W proces ten
zaangazowane sg dwa enzymy: acetyltransferaza serynowa (SAT) i liaza O-acetylserynowa (OAS-
TI) tworzac kompleks syntazy cysteinowej (CS). W celu zbadania funkcji tego kompleksu
polegajacej na kontroli homeostazy siarki oraz optymalizacji syntezy cysteiny zbudowano modele
SAT 1 OAS-TI dla mitochondrialnego kompleksu CS z Arabidopsis thaliana, co w dalszym
postegpowaniu pozwolito na wyznaczenie obszaréw biatek wchodzacych w interakcie.

Opracowano metodyke wykrywania wielu typéw interakcji w kompleksach lek-receptor, takich jak:
wigzania wodorowe, mostki solne, kontakty hydrofobowe, IT-IT rownolegte i prostopadte, IT-kation.
Dostepne sg dwie metody estymacji tych oddziatywan: zgrubna i doktadna. Metoda doktadna rézni
sic od zgrubnej tym, ze poza kryterium odlegtosci stosuje si¢ rowniez ograniczenia katdéw
torsyjnych i dwusciennych. Modut interakcji zostat zintegrowany z platformg DiSCuS, gdzie
mozliwe jest filtrowanie zgromadzonych konformacji zwigzkéw przy uzyciu konkretnych
interakcji. Mozliwe tez jest przeszukiwanie konformacji podobnych, co jest zblizone
do przeszukiwania bazy zwigzkéw farmakoforem konformacji bioaktywnej. Warto podkresli¢,
ze wzory interakcji zaprezentowane sg w DiSCuSie w unikalny sposéb — przy pomocy kolorowych
koddw kreskowych upodobniajace je do MSA (multiple sequence alignment), co pozwala na szybka
ocene podobienstwa duzej ilosci konformacji.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:
Rozwoj platformy DiSCuS

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Znalezione struktury inhibitoréw beda opatentowane.

Publikacje: 4738, 4744, 4797, 4812, 4813, 3458/A, 3558/A, 3559/A
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Temat nr 48: Badania wczesnych etapow zwijania i agregacji bialek.
Zespot: prof. dr hab. Michat Dadlez, dr Magdalena Kulma, mgr Ewa Sitkiewicz, doktoranci:
mgr Krzysztof Tarnowski, mgr Kaja Przygonska

Cel badania

Choroba Alzheimera jest najczesciej wystepujacym schorzeniem neurodegeneracyjnym. W $wietle
ostatnich doniesien gtéwnym czynnikiem odpowiedzialnym za powstawanie i rozwdj choroby
Alzheimera wydaja si¢ by¢ oligomery peptydu AB. Jak dotad brak jest jednak jednoznacznej
wiedzy o mechanizmie neurotoksycznosci, wiadomo jedynie, ze kluczem do jego zrozumienia jest
oddziatywanie oligomeréw z btong lipidowg i posrednio lub bezposrednio z rdznego typu
receptorami biatkowymi. Zgodnie z ta wiedza zajmujemy si¢ badaniami strukturalnymi
oddziatywania réznych form strukturalnych peptydu Abeta z receptorem RAGE, biatkiem
prionowym PrP, a takze bezposrednio z btong lipidowsa.

Opis realizowanych prac

Zgodnie z tg wiedzag zajmujemy sie badaniami strukturalnymi oddziatywania réznych form
strukturalnych peptydu Abeta z receptorem RAGE, biatkiem prionowym PrP, a takze bezposrednio
z btong lipidows. Badania struktury dimeru pozakomdrkowej czesci receptora RAGE pozwolity
zaproponowa¢ nowy model strukturalny oligomerow RAGE (publ. 4821). Uzyskalismy tez
nadekspresje bakteryjna petnej formy receptora RAGE. Obecnie pracujemy nad protokotem
renaturacyjnym tej formy receptora w obecnosci lipidow, liposoméw badz nanodyskdéw, tak
by uzyska¢ biatka z wiasciwie sparowanymi trzema mostkami dwusiarczkowymi, zakotwiczone
w btonie lipidowej. Badania wymiany proton-deuter sprzezone ze spektrometria mas (HDX MS)
pozwola na poréwnanie wiasnosci strukturalnych biatka RAGE w btonie i w roztworze.

Podobnie, rozpoczglismy badania struktury formy btonowej biatka prionowego PRP i jego
komplekséw a peptydem Abeta. Dobierajac odpowiedni skiad lipidowy stworzylismy liposomy
z wbudowanym biatkiem PRP, z zachowang zdolnosciag wiagzania peptydu Ap. Stosujac HDX MS
wstepnie scharakteryzowalismy zmiany strukturalne w PRP towarzyszace przejsciu do srodowiska
btony.

Oligomery peptydu Abeta, bezposrednio oddziatujac z btona, tworza w niej kanaty jonowe, ktore
moga zaburza¢ homeostazg wapnia, przyczyniajac si¢ do rozwoju choroby. Kanaty te mozna
odtworzy¢ in vitro w liposomach, co pozwolito nam (z zastosowaniem HDX MS) wstepnie okresli¢
regiony Abeta zaangazowane w oddziatywanie z warstwa lipidowsa.

Opis najwazniejszych osiagnieé

Stworzenie modelu strukturalnego zewnatrzkomorkowej czesci receptora RAGE, okreslenie
regionow peptydu Abeta ostanianych przed wymiana proton-deuter w kontakcie peptydu z btong
lipidowa

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Wyniki badan zostang wykorzystane w publikacjach naukowych.

Publikacja: 4821
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Temat nr 49: Metabolizm cukrdéw u bakterii mlekowych.

Zespot: prof. dr hab. Jacek Bardowski, prof. dr hab. Monika Hryniewicz, dr Tamara Aleksandrzak-
Piekarczyk, dr Roman Krzysztof Goérecki, dr Anna Koryszewska-Baginska, dr Magdalena
Kowalczyk, dr Katarzyna Szatraj, dr Agnieszka Szczepankowska, dr Joanna Zycka-Krzesinska, mgr
Joanna Zylinska, doktorantki: mgr Magdalena Chmielewska-Jeznach, mgr Aleksandra Grylak,
mgr Joanna Radziwitt-Bienkowska

Cel badania
Biologia molekularna komorki bakterii mlekowych w aspekcie poznawczym i aplikacyjnym.

Opis realizowanych prac

Prowadzone przez nas badania sa wielotorowe. Obejmuja one charakterystyke molekularng
i biochemiczng potencjatu metabolicznego komorki bakteryjnej u bakterii mlekowych, identyfikacje
i funkcjonalnos¢ pozachromosomalnej puli gendéw zlokalizowanych na ruchomych elementach
genetycznych u bakterii mlekowych, a takze izolacje, identyfikacj¢ i charakterystyke szczepéw
bakterii mlekowych, pozyskiwanych z roznych s$rodowisk, pod wzgledem bior6znorodnosci
I przydatnosci biotechnologiczne;.

Kontynuowano badania nad systemem metabolizmu specyficznym dla transportu i hydrolizy
laktozy i celobiozy u Lactococcus lactis, a obejmujacym biatka transportu i fosforylacji cukréw —
PtcA, PtcB i CelB (PTS®*) oraz hydrolaze BglS o dwojakiej aktywnosci enzymatycznej — P-p-
glukozydazy i P-B-galaktozydazy. Wykazalismy, ze system ten podlega podwadjnej regulacji — przez
globalny regulator kataboliczny wegla, biatko CcpA oraz przez biatko aktywatorowe ClaR,
nalezace do rodziny RpiR regulatoréw transkrypcyjnych. Biatko ClaR wydajnie aktywuje ekspresje
gendw bglS i celB w obecnosci celobiozy.

W ramach badan nad pozachromosomalng pulg genéw wykazalismy, ze w komorkach szczepu
L. lactis IBB477 o wilasciwosciach adhezyjnych wystepuje 5 plazmidow. Poznalismy sekwencje
nukleotydowg tych plazmidow i zaobserwowalismy, ze utrata zdolnosci do adhezji koreluje
w duzym stopniu z utratg plazmiddéw. W toku sg badania nad identyfikacjg gendw zaangazowanych
w zdolnos¢ do adhezji komdrek 1BB477. Prowadzimy ponadto analize profili plazmidowych
u szczepow bakterii mlekowych wystepujacych w kolekcji bakterii IBB PAN.

W sposob ciggty poszerzamy instytutowg kolekcje szczepdw bakterii mlekowych, ktére izolujemy
z réznych nisz ekologicznych. Szczepy te charakteryzujemy molekularnie i biochemicznie.
Analizujemy takze ich potencjalng przydatnos¢ biotechnologiczna, okreslajac ich potencjat
metaboliczny  wzgledem cukréw, potencjat enzymatyczny, zdolnos¢ do  produkcji
egzopolisacharyddéw i zwigzkéw zapachowych, wytwarzanie substancji przeciwbakteryjnych
(bakteriocyn) oraz zdolno$¢ do wzrostu w réznych podtozach naturalnych i sztucznych.

Opis najwazniejszych osiagnieé¢

1. Wykazano pozytywna role biatka ClaR w regulacji sprzgzonego katabolizmu laktozy i celobiozy
u L. lactis.

2. Zdolnos¢ szczepu IBB477 do adhezji jest skorelowana z genami wystepujacymi na plazmidach.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow

Szczep IBB500, wytwarzajacy enzym amylolityczny i chroniony patentem miedzynarodowym, jest
przedmiotem opracowania preparatu probiotycznego oraz preparatu do uzycia w piekarnictwie.
Pilotazowe badania wykazaly przydatnos¢ szczepu IBB500 dla takich zastosowan
biotechnologicznych.

Publikacje: 4713, 4714, 4719, 4730, 4789, 4811, 3378/A, 3548/A, 3549/A, 3550/A, 3551/A,
3552/A, 3553/A, 3554/A
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Temat nr 50: Przewodzenie sygnatu stresu osmotycznego w roslinach.

Zespot: prof. dr hab. Grazyna Dobrowolska, prof. dr hab. Grazyna Muszynska, dr Maria Bucholc,
dr Jadwiga Szczegielniak, dr Lidia Polkowska-Kowalczyk, doktorantki: mgr Lidia Borkiewicz,
mgr Ewa Krzywinska, mgr Katarzyna Szymanska, mgr Justyna Maszkowska

Cel badania

Celem prowadzonych w naszym zespole badan jest poznanie szlakdw przesytania sygnatu stresu
u roslin. Nasze badania koncentruja sie na poznaniu roli i mechanizmdéw regulacji aktywnosci
specyficznych dla roslin kinaz biatkowych SnRK2 (SNF1-related protein kinases) oraz CPK
(Calcium-dependent protein kinases) w odpowiedzi rosliny na niekorzystne warunki srodowiska:
stres abiotyczny (susze, zimno, zasolenie, zranienie) oraz stres biotyczny (infekcj¢ Phytophthora
infestans i Botrytis cirenea).

W naszych badaniach wykorzystujemy rosling modelowa rzodkiewnik oraz rosliny uprawne:
kukurydze, tyton i ziemniaka.

Opis realizowanych prac

1. Analizowano fenotyp mutantéw insercyjnych rzodkiewnika, w ktorych brak jest ekspresji
wybranych gendéw kinaz SnRK2 lub CPK: snrk2.4, snrk2.10, cpk4, cpkll, mutanta podwdjnego
cpk4/cpkll oraz transgenicznych roslin rzodkiewnika produkujacych CPK kukurydzy,
ZmCPK11.

2. Analizowano regulacje aktywnosci fosfataz biatkowych PP2C z grupy A (negatywnych
regulatorow SnRK2) przez kwas fosfatydowy.

3. Badano wptyw fosforylacji na aktywnos¢ SCS, biatka wiazacego wapn, regulatora kinaz
SnRK2.

Opis najwazniejszych osiagnieé

1. Badania fenotypowe wyselekcjonowanych mutantéw rzodkiewnika wykazaty, ze kinaza
SnRK2.4 wptywa na wrazliwos¢ rosliny na infekcje B. cinerea m.in. poprzez regulacje
akumulacji reaktywnych form tlenu w czasie infekcji. Ponadto w wstepne wyniki uzyskane we
wspotpracy z dr Agnieszka Zmienko (IChB PAN) wskazuja, ze kinaza ta uczestniczy
w regulacji funkcjonowania fotosystemu Il w warunkach zasolenia. Kinaza ZmCK11, podobnie
jak jej homologi u rzodkiewnika (CPK11 i CK4), reguluje tolerancj¢ roslin
na zasolenie. Wykazano, ze badane kinazy CPK sa elementami szlaku ABA w roslinach,
sg aktywowane przez ABA i regulujg kietkowanie nasion w obecnosci ABA.

2. Kwas fosfatydowy oddziatuje z wieloma fosfatazami PP2C z grupy A i negatywnie reguluje ich
aktywnos¢, co znaczaco wptywa na aktywnosc kinaz SnRK2,

3. Wykazano, ze SnRK2 fosforyluja Ser250 w biatku SCS. Fosforylacja ta poteguje hamowanie
aktywnosci SnRK2 przez SCS.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow

Uzyskane wyniki maja znaczenie poznawcze, poszerzaja wiedze na temat szlakdéw przesytania
sygnatéw stresu u roslin. Natomiast w przysztosci moga by¢ uzyteczne do uzyskania roslin
0 zwigkszonej tolerancji niekorzystnych warunkéw srodowiska.

Publikacje: 4807, 3424/A, 3425/A, 3426/A, 3427/A, 3542/A, 3478/A, 721/N, 722/N
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Temat nr 51: Strukturalne i funkcjonalne konsekwencje modyfikacji potranslacyjnych bialek.
Zespot: dr Aleksandra Wystouch-Cieszynska, Liliya Zhukova, mgr Monika Puchalska (do sierpnia
2013)

Cel badania

Identyfikacja przy uzyciu metod proteomicznych wykorzystujacych spektrometriec mas biatek
bedacych celem modyfikacji potranslacyjnych, w szczegdlnosci, redoksowych modyfikacji grup
tiolowych cystein. Ustalenie roli tych modyfikacji w regulacji aktywnosci biatek zwigzanych
z procesami neurodegeneracyjnymi. Badanie zmian strukturalnych i funkcjonalnych biatek
wywotywanych modyfikacjami cystein.

Opis realizowanych prac

W 2013 roku kontynuowane sa prace nad analiza modyfikacji redoksowych biatek w réznych
systemach biologicznych. Optymalizowano procedury wzbogacania biatek modyfikowanych na
reszcie cysteiny za pomoca mieszanych dwusiarczkow z glutationem oraz poprzez utlenianie do
reszt kwasu sulfonowego. Prowadzone sg bioinformatyczne analizy danych uzyskanych
w eksperymentach.

Opis najwazniejszych osiagnieé

Wykazano, ze niektore biatka petnigce wazng role w regulacji dziatania mézgu moga wystepowac
jednoczesnie  w postaci  kilku izoform  réznie  modyfikowanych  (nitrozylowanych,
glutationylowanych, sulfonylowanych) na cysteinach wystepujacych w tym samym miejscu
sekwencji biatka.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow

Uzyskane dane przyczyniaja si¢ do lepszego zrozumienia stabo poznanego mechanizmu regulacji
sciezek przekazywania sygnatu w komorkach, wykorzystujacego reaktywnos¢ tancuchow bocznych
cystein w biatkach, w szczegolnosci w kontekscie funkcjonowania synaps w procesach starzenia
i rozwoju choroby Alzheimera.
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Temat nr 52: Analiza wybranych gendéw metabolizmu komdrkowego Arabidopsis thaliana.
Zespot: dr hab. Elzbieta Kraszewska, prof. dr hab. Jerzy Buchowicz, doktorantki: mgr Marta
Modzelan, mgr Martyna Kujawa

Cel badania
Ustalenie biologicznej funkcji biatek NudC Nudix z Pseudomonas syringae i Pseudomonas
aeruginosa.

Opis realizowanych prac

Kontynuowano analiz¢  funkcjonalng homologicznych biatek NudC Nudix z dwoch bakterii
patogennych P. syringae i P. aeruginosa. Korzystajagc z metody do oznaczania komorkowego
poziomu NAD oraz NADH ustalono, ze poziom tego ostatniego zwiazku znaczaco wzrasta
w komorkach P.syringae pozbawionych aktywnego biatka NudC, co sugeruje, ze fizjologicznym
substratem biatka Nudc z P. syringae jest NADH. Zgodnie z tg aktywnoscig biatko to jest
regulatorem potencjalu redox w komdrkach P. syringae. Natomiast brak biatka NudC
w komdrkach P. aeruginosa pozostaje bez wptywu na poziom NAD i NADH co sugeruje, ze biatko
NudC z P. aeruginosa petni inne funkcje biologiczne.

Analiza in silico wykazata, ze biatko NudC P. syringae jest kodowane przez gen zlokalizowany
w monocistronowym operonie. Wstgpne wyniki analizy typu RT-PCR wskazuja, na to ze
transkrypcja genu podlega scistej kontroli. Prowadzone sa obecnie badania majace na celu ustalenie
sity promotora oraz identyfikacji potencjalnych czynnikéw transkrypcyjnych dla tego promotora.

Opis najwazniejszych osiagnieé

1. Ustalenie, ze fizjologicznym substratem biatka NudC z P.syringae jest NADH.

2. Ustalenie biologicznej roli biatka NudC w bakteriach P. syringae — biatko to reguluje poziom
redox w komorkach bakteryjnych.

3. Gen kodujacy biatko NudC w P. syringae jest zlokalizowany w monocistronowym operonie,
a jego transkrypcja podlega scistej regulaciji.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Wyniki badan zostang wykorzystane w publikacjach naukowych.

Publikacje: 3414/A, 3421/A

1.42



Temat nr 54: Mechanizmy molekularne dziatania jonéw metali czynnych biologicznie.
Zespot: prof. dr hab. W. Bal, prof. dr hab. Kazimierz Wierzchowski, prof. dr hab. Andrzej
Bierzynski, prof. dr hab. Magdalena Fikus, dr Grazyna Goch, dr Matgorzata R6zga, dr Ewa
Kurowska, dr Agnieszka Polkowska-Nowakowska, dr Agnieszka Belczyk-Ciesielska,

dr Matgorzata Makowska, dr Adam Mieczkowski, dr Tomasz Fraczyk, dr Arkadiusz Bonna,
doktoranci: mgr Hanieh Ariani, mgr Wojciech Goch, mgr Ewa Podobas, mgr Aleksandra
Witkiewicz-Kucharczyk, mgr Izabela Zawisza, mgr Dawid Ptonka, mgr Nina Wezynfeld,
mgr Karolina Bossak, mgr Mariusz Mital

Cel badania

Poznanie mechanizméw molekularnych lezacych u podtoza proceséw fizjologicznych z udziatem
jonéw metali, szczegolnie miedzi, wapnia i cynku oraz procesow toksycznych z udziatem jonow
metali ciezkich i kancerogennych, w tym: niklu, kobaltu, kadmu i palladu oraz praktyczne
wykorzystanie wynikow.

Opis realizowanych prac

Prowadzono prace nad wyjasnieniem mechanizmu reakcji hydrolizy wigzania peptydowego pod
wptywem jondéw metali, jej rola w toksykologii metali i zastosowaniami w biotechnologii. Efektem
tych prac byto opublikowanie dwdch artykutdw, przedstawiajagcych efekty podstawien
aminokwasowych na jej przebieg (4758, 4793) oraz rozprawa doktorska mgr H. Ariani (720/N).
Kontynuowano badania modelowe w toksykologii niklu, w ramach ktérych opublikowano artykut
przegladowy (4834). Wyniki badan eksperymentalnych zostang opublikowane w 2014 r.
W obszarze badan oddziatywan jonow Cu(ll) z peptydem AP i uktadami modelowymi
opublikowano pie¢ artykutdw eksperymentalnych. W pierwszym przedstawiono poprawiona
wartos¢ statej wigzania dla kompleksu Cu(ll)-AB (4757). W drugim przedstawiono badania
tworzenia kompleksow przez analog nowego leku na chorobe Alzheimera (4759). W trzecim
zaproponowano seri¢ peptydoéw kompetycyjnych do wyznaczania statych wigzania kompleksow
miedziowych, w tym peptydu AP (4704). W czwartym opisano zdolnosci koordynacyjne wobec
Cu(ll) buforu ACES, réwniez uzywanego jako kompetytor dla peptydu AB (4819), a w pigtym
wyniki analogicznych badan buforu Tris (4833). Opublikowano rowniez artykut przegladowy
na temat wiazania jonéw metali do albuminy (4835). Otwierajac nowy kierunek badan, wykazano,
ze sensory fluorescencyjne dla jondw Zn(ll) z serii ZnAF tworzg kompleksy ternarne, co zaburza
ich zdolnos¢ do ilosciowego wykrywania jonow Zn(ll) (4816). Badania w toku, ktorych
zakonczenie jest przewidywane na rok 2014, obejmujg m. in. tworzenie komplekséw ternarnych
przez peptyd AP, wyjasnienie podatnosci biatka PARP-1 na stres oksydacyjny, przedstawienie
nowej koncepcji molekularnej dla alergii niklowej, rozszerzenie badan sensoréw cynkowych oraz
przedstawienie opisu teoretycznego reakcji chemicznych w objetosciach subkomorkowych.

Opis najwazniejszych osiagnieé
Wyznaczenie statej wigzania dla kompleksow Cu(ll) z peptydem A (4757), wykazanie tworzenia
kompleksow ternarnych przez sensory cynkowe ZnAF (4816).

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Wyniki badan zostang wykorzystane w publikacjach naukowych.

Publikacje: 4704, 4757, 4758, 4759, 4793, 4816, 4819, 4833, 4834, 4835, 720/N
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Temat nr 55: Analiza genetyczna podstaw wybranych chordb dziedzicznych.
Zespot: dr hab. Beata Burzynska, dr Monika Gora, doktorantki: mgr Agata Maciejak, mgr Dorota
Tutacz, mgr llona Warchot

Cel badania

Celem prac badawczych jest kontynuacja badan genetycznych pacjentéw, u ktérych stwierdzono
niedokrwistosci hemolityczne uwarunkowane genetycznie.

Ponadto realizowali$my badania majace na celu stworzenie modelu drozdzowego do testowania
inhibitoréw wybranych enzymdw szlaku kwasu mewalonowego.

Celem nowego kierunku badan byta ocena wptywu miesi¢cznej terapii statynami na st¢zenie MPO
W 0soczu u chorych z ostrym zespotem wiencowym (OZW) oraz stabilng choroba wiencowa
(SChW) — we wspotpracy z Zaktadem Laboratoryjnej Diagnostyki Medycznej WUM.

Opis realizowanych prac

1. W ubiegtym roku otrzymalismy materiat genetyczny od ponad 60 rodzin z podejrzeniem
talasemii i od okoto 10 rodzin z podejrzeniem enzymopatii krwinki czerwonej. Zostaty
przeprowadzone analizy genetyczne.

2. Skonstruowano model drozdzowy do wst¢pnego testowania inhibitorow ludzkiej syntazy
skwalenu.

3. W ramach rozpoczetych badan, od 71 pacjentéw z rozpoznanym OZW z uniesieniem oraz bez
uniesienia odcinka ST (STEMI, NSTEMI) oraz pacjentow SChW leczonych pierwotng
angioplastyka wiencows, zostata pobrana krew w dwaoch punktach czasowych: w momencie
przyjecia do szpitala oraz po miesi¢cznej terapii statynami.

Opis najwazniejszych osiagnieé

Scharakteryzowano i opisano dotychczas nie notowane mutacje sprawcze w genie kodujacym
G6PD oraz w genie CYB5R3.

Przeprowadzono charakterystyke fenotypowa i molekularng szczepu z wklonowang ludzka synteza
skwalenu.

Wykazano istotng statystycznie korelacje pomiedzy poziomami ekspresji genu MPO a zmianami
stezen MPO w czasie leczenia u pacjentdw ze SChW (Rs = 0.77, p < 0.05) oraz u pacjentow
z OZW (Rs = 0.41, p < 0.05).

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Otrzymane wyniki zostaty przedstawione w formie publikacji naukowych a ponadto zostaty
wykorzystywane w pracy klinicznej w kooperujacych jednostkach.

Publikacje: 4738, 4797, 4804, 4814, 3435/A, 3439/A, 3440/A, 3495/A, 3515/A, 3516/A
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Temar nr 56: Genomika Paramecium tetraurelia.
Zespot: dr Robert Gromadka, dr Jacek Nowak, mgr Julita Gruchota (od wrzesnia 2013 staz w CGM
Gif sur-Yvette), doktorantka: mgr Kamila Maliszewska

Cel badania

W Paramecium tetraurelia zaprogramowana eliminacja DNA odbywa sie¢ w trakcie dojrzewania
nowego makronukleusa z generatywnego mikronukleusa i zachodzi rdwnoczesnie w bardzo wielu
miejscach na genomie. Nastepuje usuniecie elementéw wielokopijnych (m. in. transpozondéw
i minisatelitow) oraz precyzyjne wyciecie okoto 45 000 krétkich (26-882 pz), jednokopijnych, nie
kodujacych sekwencji IES (ang. Internal Eliminated Sequence) obecnych zaréwno w obrebie
sekwencji kodujacych jak i nie kodujacych genomu mikronuklearnego. Wzor rearanzacji jest
dziedziczony epigenetycznie pomigdzy starym i nowym makronukleusem. W tym procesie
zaangazowane jest bardzo wiele specyficznych gendw, ktorych produkty pojawiajg sie w komdrce
w okreslonych fazach autogamii (procesu piciowego), jak réwniez trzy klasy niekodujacych RNA:
krotkie, charakterystyczne dla proceséw piciowych skaningowe RNA (scnRNA) pochodzace
z mikronukleusa, dtuzsze, niekodujace transkrypty (ncRNA) syntetyzowane w matczynym
makronukleusie oraz natywne transkrypty z nowego makronukleusa.

Celem badan byto poszukiwanie biatek zaangazowanych w zalezna od niekodujacych RNA
regulacje rearanzacji genomowych poprzez analiz¢ funkcjonalng gendw, ktore sa wyrazane
specyficznie podczas proceséw piciowych i wykazujacych podobienstwo do znanych czynnikéw
bioracych udziat w metabolizmie RNA.

Opis realizowanych prac

Kontynuowalismy badanie biatek wykazujacych podobienstwo do czynnikow elongacyjnych TFIIS
i Spt5. Wykonano globalna analizg eliminacji wszystkich sekwencji IES podczas dezaktywacji genu
TFI11S4. Wykorzystano w tym celu sekwencjonowanie genomowe (Illumina) DNA wyizolowanego
z oczyszczonych nowych makronukleusow pochodzacych z komérek poddanych wyciszaniu.
Stwierdzono, iz wycinanie okoto 20 tysiecy (46%) IES-6w jest zaburzone. Obserwowano silniejszy
wptyw na dtuzsze sekwencje IES, ktdére czesciej podlegaja kontroli epigenetycznej. Wykonano
takze badanie dynamicznej lokalizacji w komorce podczas przebiegu procesu piciowego dla biatek
Spt5 przy wykorzystaniu fuzji z GFP. Wykazano, iz eksprymowane podczas wzrostu
wegetatywnego biatko Spt501 pojawiato sie tylko w makronukleusie, podczas gdy wyrazane
w trakcie procesow piciowych biatko Spt502 jest specyficzne dla mejotycznych mikronukleuséw
i nowych makro- i mikronukleusow.

Opis najwazniejszych osiagnieé

Wykonanie globalnej analizy wycinania sekwencji IES podczas wyciszania genu TFIIS4
i wykazanie wplywu dezaktywacji tego genu na sekwencje podlegajace matczynej regulacji
epigenetycznej.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Wyniki badan zostang wykorzystane w publikacjach naukowych.

Publikacje: 3445/A, 3446/A, 3447/A
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Temat nr 57: Mechanizmy wiernosci replikacji DNA.
Zespot: dr hab. Anna Bebenek, doktorantka: mgr 1zabela Ziuzia-Graczyk

Cel badania

Polimerazy DNA sa bardzo istotnymi czynnikami determinujacymi wiernos¢ replikacji DNA.
Btedy popetniane przez polimerazy w czasie replikacji moga prowadzi¢ do niestabilnosci
genetycznej. W naszej pracowni zajmujemy si¢ badaniem wiernosci replikacji polimerazy faga
RB69. Polimeraza ta jako przedstawiciel rodziny polimeraz B, do ktérej nalezg takze gtowne
replikacyjne polimerazy eukariotyczne, stanowi dobry model badawczy dla tej klasy polimeraz. Dla
polimerazy tej istnieje wiele struktur krystalograficznych, ale szczegoty w jaki sposob polimeraza
ta osiaga tak wysoka wiernos¢ replikaciji, wstawiajac 1 btad na 10 replikowanych par zasad, nie sa
dobrze poznane. Wiadomo, ze za wysoka wiernos¢ replikacji odpowiada selekcja wiasciwego
nukleotydu w centrum aktywnym polimerazy oraz usuwanie niewtasciwie wstawionych
nukleotydow w centrum aktywnym egzonukleazy. Interesuja nas mechanizmy odpowiedzialne
za przekazywanie konca startera pomigdzy domenami polimerazy i egzonukleazy i sposob
komunikowania sie tych domen. Wykorzystujac dane literaturowe o mutantach charakteryzujacych
sie podwyzszong wiernoscia replikacji (antymutatorach), skonstruowalismy mutanty, ktére powinny
znosi¢ aktywnos$¢ mutatorowa mutantow polimerazy RB69 Y567A oraz L561A/Y567A. Mutanty
te to odpowiednio; A740V, A740V/Y567A, L420V, L420V/Y567A oraz L420V/L561A/Y567A.
Poréwnujac spektra mutacji a takze charakteryzujgc badane mutanty biochemicznie chcemy
sprobowa¢ okresli¢ oddziatywania reszty aminokwasowej L420 znajdujacej sie w domenie spodu
dtoni oraz roli domeny kciuka (reszta A740) w przekazywaniu zle sparowanego konca starter-
matryca do domeny egzonukleazy.

Opis realizowanych prac

W celu okreslenia czy wprowadzone przez nas mutacje obnizaja efekt mutatorowy mutacji Y567A
oraz podwojnego mutanta L561A/Y567A okreslono wptyw tych mutacji na poziom wiernosci
replikacji in vivo w tescie rewersji w genie rll oraz mutagenezy wyprzedzajacej w genie rl. Silny
efekt antymutatorowy obserwowano w mutantach L420V/Y567A oraz L420/L561A/Y567A.
Obecnos¢ mutacji A740V powoduje istotne obnizenie poziomu mutagenezy w mutancie Y567A.
Te same badania be¢da prowadzone systemie in vitro. Kontynuowano takze badania nad
oddziatywaniem polimerazy RB69 i prymazy. Powstanie kompleksu polimeraza gp43- prymaza
gp61 potwierdzono réwniez za pomoca chromatografii size exclusion (filtracja zelowa).

Opis najwazniejszych osiagnieé
Reszta aminokwasowa L420 jest zaangazowana w przekazywanie konca startera pomigdzy
domenami pol i egzo.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Wyniki badan zostang wykorzystane w publikacjach naukowych.

Publikacja: 4812
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Temat nr 58: Identyfikacja i charakterystyka mikroorganizmdw potencjalnie uzytecznych

w bioremediacji.
Zespot: dr Urszula Zielenkiewicz, doktorantka: mgr Iwona Brzozowska, dr Karolina Tomczyk-Zak
(urlop macierzynski)

Cel badania
Izolowanie szczepow mikroorganizméw oraz konsorcjow mikroorganizmow ze $rodowisk
zanieczyszczonych trujacymi zwigzkami, zwtaszcza arsenu, uranu oraz innymi metalami ciezkimi.

Opis realizowanych prac

W roku 2013 przeprowadzono identyfikacje¢ ok. 30 szczepdw promieniowcoéw wyizolowanych z mat
bakteryjnych ze zbiornikow wody szybu kopalni uranu w Kowarach oraz kilkunastu szczepow
bakterii beztlenowych z tych mat i z biofilmu naskalnego z kopalni Ztoty Stok. Zidentyfikowane
szczepy nalezg do nastepujacych rodzajow: Arthrobacter, Brachybacterium, Cellulomonas,
Janthinobacterium, Leifsonia, Microbacterium (Actinobacteria); Flavobacterium (Bacteroidetes)
oraz Pseudomonas, Stenotrophomonas i Aeromonas (v-Proteobakteria). Szczepy zostaty
scharakteryzowane pod wzgledem wymagan wzrostowych (zakres temperatury, zapotrzebowanie na
tlen, wykorzystywanie roznych zrodet wegla), wrazliwosci na antybiotyki oraz aktywnosci
antybakteryjnej wobec patogennych szczepdw wzorcowych.

W wyizolowanych konsorcjach mikroorganizmow chemolitotroficznych, zdolnych do wzrostu na
nieorganicznych zrédtach siarki i zelaza, zaobserwowano obecnos¢ grzybni Fusarium sp.
Zapoczatkowano badania wptywu wzrostu grzybni na procesy fizjologiczne konsorcjow.
Kontynuowano réwniez badania szczepu Acinetobacter Iwoffii, wyizolowanego wczesniej
z biofilmu naskalnego w Ztotym Stoku, ktéry wykazywat bardzo wysoka opornos¢ na jony arsenu.
Zsekwencjonowano 8 plazmidéw tego szczepu (6 o unikalnych sekwencjach) oraz czesciowo
1 megaplazmid. Zmiennos¢ fenotypowa badanego szczepu oraz obecno$¢ megaplazmidu
0 nieodnotowanej w bazach danych sekwencji spowodowaly podjecie prac nad
sekwencjonowaniem catego genomu Acinetobacter lwoffii (prace w toku).

Zakonczono analiz¢ funkcjonowania systemu toksyna-antytoksyna w-e-{ plazmidu pSM19035
z patogennej bakterii Streptococcus pyogenes. W podjetych badaniach in vitro majacych na celu
wskazanie proteazy komorkowej zaangazowanej w degradacje odtrutki Epsilon, uzyskano aktywne
biatka proteaz (LonA, ClpP) oraz biatek opiekunczych (ClpX, ClpC), a nastepnie ustalono warunki
reakcji in vitro degradacji biatka Epsilon w obecnosci oczyszczonych biatek proteolitycznych.
Wykazano, ze odtrutka Epsilon jest degradowana przez proteaze CIpP przy udziale podjednostki
ClpX. Wynik ten jest zgodny z obserwacjami funkcjonowania badanego systemu TA w szczepach
mutantow w genach kodujacych odpowiednie proteazy prowadzonymi in vivo.

Opis najwazniejszych osiagnieé
1. Ustalenie unikalnych sekwencji plazmidow szczepu Acinetobacter lwoffii.
2. Woykazanie in vitro degradacji odtrutki Epsilon przez kompleks proteolityczny ClpXP.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow

Analiza sekwencji oraz wilasciwosci szczepdw pochodzacych ze $rodowisk skazonych moze da¢
podstawe do zastosowania tych bakterii w bioremediacji, biogornictwie i biokontroli.

Szczegbtowa znajomosé funkcjonowania powszechnie wystepujacego u bakterii systemu w-g-¢
umozliwia uzycie go jako modelu dla badania zaréwno funkcjonowania innych systemow TA, jak
I poszukiwan nowych strategii antybakteryjnych.

Publikacje: 4754, 4764, 3423/A, 3442/A, 746/N, 747/N
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Temat nr 60: Mechanizmy podziatéw komdérkowych.
Zespot: dr hab. Anna Kurlandzka, dr Leszek Tarnowski, doktorant: mgr Piotr Kowalec

Cel badania

Kontynuowano dwa zagadnienia rozpoczete w latach poprzednich:

1. Charakterystyka sygnatdw importu/eksportu do/z jadra komdrkowego ludzkiej kohezyny SAZ2.
2. Ustalenie funkcji nowoodkrytego biatka Imil Saccharomyces. cerevisiae.

Opis realizowanych prac

ad 1. Stwierdzono, ze gtdwne sygnaty lokalizacji jadrowej znajduja sie na C-koncu biatka. Sg tam
trzy sekwencje sygnatowe, istotne nie tylko dla importu jadrowego, ale tez niezbe¢dne dla
stabilnosci biatka. Usuniecie lub zmiana na drodze substytucji aminokwasowej dwdéch z trzech
sygnatow prowadzi do degradacji SA2, co uniemozliwia dalsze analizy. Usuni¢cie kolejnego
sygnatu nie zmienia lokalizacji SA2, ale jego zmiana na drodze substytucji prawdopodobnie
takze destabilizuje SA2. Celem zbadania autonomicznego funkcjonowania tych sygnatow
skonstruowalismy geny kodujace fragmenty SA2 zawierajace poszczeg6lne sygnaty w fuzji
z biatkiem GFP. Trwaja analizy lokalizacji tych biatek w komérkach ludzkich. W warunkach
ekspresji heterologicznej w S. cerevisiae wykazalismy, ze dwa sposrdd trzech analizowanych
sygnatdw tworza w istocie sygnat dwuczesciowy o nietypowej dtugosci tacznika.

ad 2. Jedng z prawdopodobnych funkcji biatka Imil jest udziat w metabolizmie glutationu. Brak
Imil prowadzi do znacznego obnizenia poziomu glutationu w formie zredukowanej.
W konsekwencji pojawia sie nadmiar formy utlenionej. Zaobserwowane przez nas zaburzenia
w funkcjonowania mitochondriow towarzyszace brakowi Imil sg prawdopodobnie
spowodowane ich uszkodzeniem przez niedobdr glutationu w formie zredukowanej, a nie sg
bezposrednim rezultatem braku Imil.

Opis najwazniejszych osiagnieé
Lokalizacja jadrowa kohezyny SA2 wymaga obecnosci na C-koncu dwuczesciowego sygnatu
0 nietypowej dtugosci tacznika.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Wyniki badan zostang wykorzystane w publikacjach naukowych.

Publikacje: 4765, 3460/A
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Temat nr 61: Dynamika transkryptomu w normie i stresie
Zespot: dr_hab. Marta Koblowska, prof. dr hab. Andrzej Jerzmanowski, dr Roksana Iwanicka-
Nowicka, dr Maciej Kotlinski, mgr Anna Fogtman

Cel badania

W oparciu 0 badania z poprzednich lat majace na celu zidentyfikowanie kluczowych genow
odpowiedzi na stres zasolenia, do dalszych analiz wytypowano dwa mutanty insercyjne Arabidopsis
thaliana w nowych genach istotnie zmienionych w pierwszych minutach odpowiedzi komorek
rosliny na stres.

Opis realizowanych prac

Wykonano wstepne analizy odpowiedzi mutantdw na stresy abiotyczne, uzyskano rosline
nadeksprymujaca biatko kodowane przez jeden z wybranych gendéw, prowadzona jest
charakterystyka fenotypu uzyskanych roslin.

Kontynuowane sa badania typu CHIP-seq 2z wykorzystaniem wysokoprzepustowego
sekwencjonowania w celu ustalenia zmian lokalizacji w genomie modyfikacji histonowych
charakterystycznych dla odpowiedzi nukleosomowej oraz enzymu polimerazy Il RNA oraz jej
fosforylowanej formy w serynie 5. Pozwoli to ustali¢, ktéra z badanych modyfikacji histonowych
odgrywa role w regulacji transkrypcji genéw odpowiedzi na stres zasolenia na poziomie
chromatyny.

Prowadzenie badan nad lokalizacja deacetylazy histonowej HD2C i bialka BRM - skfadnika
kompleksu remodelujacego chromatyne pozwolito zidentyfikowaé wspdlnie regulowane przez
te biatka geny. Oba biatka jednoczesnie lokalizuja si¢ na chromatynie 549 gendw. Wiele z nich
to geny odpowiedzi na r6znego typu stresy abiotyczne.

Przeprowadzono takze analiz¢ transkryptomiczng za pomoca mikromacierzy odpowiedzi na stres
cieplny mutantow typu null hd2c, brm oraz podwdjnego mutanta hd2c/brm.

Opis najwazniejszych osiagnieé¢

Wyniki dotyczace badan nad rola deactylazy hisyonowej HD2C staty si¢ podstawg rozprawy
doktorskiej pana Daniela Buszewicza pt. Identyfikacja, lokalizacja genomowa i charakterystyka
funkcjonalna deacetylazy histonowej HD2C z Arabidopsis.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Wyniki badan zostang wykorzystane w publikacjach naukowych.
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Temat nr 62: Synteza biatek biologicznie czynnych w heterologicznych systemach

ekspresyjnych.

Zespot: dr hab.Krystyna Grzelak, dr Edyta Kopera, doktoranci: mgr Marcin Mielecki, dr Anna
Protas, mgr Maria Pietrzak, mgr Sebastian Rowinski, mgr Agnieszka Maciota

Cel badania

1.

2.

Otrzymanie hemaglutyniny wirusa grypy H1N1 oraz nowych wariantéw hemaglutyniny wirusa
grypy H5N1. Badanie ich immunogennosci.

Badanie oddziatywan kinazy tyrozynowej JAK2 oraz atypowej kinazy RIO 1 z inhibitorami —
potencjalnymi lekami przeciwnowotworowymi.

Opis realizowanych prac

ad

ad

1. Otrzymano dwa nowe warianty hemaglutyniny wirusa grypy H5N1 (rH5): domeng
hydrofilowa rH5 z delecja miejsca ciecia przez proteazy oraz domeng pozbawiong etykiety His-
tag. Immunogennos¢ nowych wersji rH5 sprawdzono na modelu kurzym. Badano réwniez
immunogenno$¢ hemaglutyniny H1 na modelu mysim. Wyniki wskazuja na wysoka
immunogennos¢ otrzymanego antygenu.

2. Badania nad oddziatywaniem kinazy JAK2 z pochodnymi kwasu kawowego (potencjalne
inhibitory kinaz JAK) prowadzono za pomocg modelowania molekularnego we wspoétpracy
z Pracownig Bioinformatyki IMDiIK PAN (prof. dr hab. B. Lesyng). Wyniki tych badan zblizyty
nas do poznania prawdopodobnych miejsc wigzania inhibitorow z czasteczka enzymu.
Natomiast we wspoétpracy z Pracownig Bioanalizy Instytutu Rozrodu Zwierzat i Badan
Zywnosci PAN (prof. dr hab. H. Radecka) opracowano elektrochemiczne bioczujniki
przeznaczone do badania oddziatywan pomiedzy kinazami RIO1 oraz JAK2, a zwigzkami
niskoczasteczkowymi mogacymi spetnia¢ role ich inhibitorow. Uzyskane wyniki zostaty
opublikowane w Electrochimica Acta oraz opracowane w formie dwaéch publikacji przestanych
do Sensors & Actuators oraz Colloids and Surfaces B:Biointerfaces.

Opis najwazniejszych osiagnieé
ad 1. Otrzymanie i oczyszczenie, z bardzo wysoka wydajnoscia, nowych wariantow antygenu H5.
ad 2. Opracowanie bioczujnikéw do badania oddziatywan kinaza-inhibitor.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow

ad

ad

1. Nadrzednym celem tych badan jest otrzymanie wysoko immunogennych antygenow
szczepionkowych.

Zgtoszenie patentowe pt. ,,Antygen, szczepionka przeciwko grypie, uktad do wytwarzania
szczepionki, spos6b wytwarzania antygenu oraz zastosowanie antygenu okreslonego powyzej do
wytwarzania szczepionki przeciwko grypie” zostato ztozone w Urzedzie Patentowym RP w dniu
18.12.2013.

2. Bioczujniki mogtyby stuzy¢ jako nowe narzedzie do identyfikacji inhibitorow kinaz —
potencjalnych lekéw przeciwnowotworowych.

Publikacje: 4733, 4761, 4770
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Temat nr 63: Dodekahedron adenowirusa jako platforma szczepionkowa.
Zespot: dr Ewa Szotajska, mgr Matgorzata Podsiadta-Biatoskdrska, doktorantki: mgr Inga Szurgot,
mgr Marta Jedynak

Cel badania

Celem badan jest opracowanie szczepionki przeciw grypie indukujacej jednoczesnie odpowiedz
immunologiczng humoralna, to znaczy zwiazana z produkcja przeciwcial, jak i komorkowsa,
w ktorej gtdwna role odgrywaja cytotoksyczne limfocyty T, odpowiedzialne za eliminowanie
komorek zainfekowanych przez wirusa. Zamierzony cel realizujemy przez odpowiedni dobér
antygendéw oraz wykorzystanie jako platformy dla ich dostarczenia do komdrek uktadu
immunologicznego czastki wirusopodobnej (VLP), dodekahedronu adenowirusa (Dd).

Opis realizowanych prac

Immunodominujace peptydy zostaty wprowadzone do struktury wektora, dzieki czemu uzyskano
Dd niosacy 60 epitopow M1. Badania funkcjonalnosci preparatu szczepionkowego odpowiednio
in vitro oraz in vivo zostaty przeprowadzone we wspOtpracy z francuskim Laboratorium Stacji
Krwiodawstwa w Grenoble oraz Instytutem Weterynarii CODA-CERVA w Brukseli.

Opis najwazniejszych osiagnieé

Wykazalismy, ze Dd-M1 jest prawidtowo przetwarzany i prezentowany przez ludzkie mieloidalne
komorki dendrytyczne zaréwno w kontekscie czasteczek MHC klasy | jak i MHC Klasy 1. Preparat
Dd zawierajacych epitopy biatka M1 aktywowat specyficzne limfocyty cytotoksyczne CD8+ oraz
limfocyty pomocnicze CD4+. Doswiadczenia przeprowadzone na zdrowych zwierzetach w modelu
kurzym (ang specific pathogen-free (SPF) pokazaty, ze Dd niosacy wbudowane epitopy M1
skutecznie indukowat immunologiczng odpowiedz komoérkows. Diugotrwata odpowiedz
immunologiczna uzyskano bez uzycia adjuwantow, poniewaz jak pokazalismy poprzednio, sam Dd
aktywuje komorki uktadu immunologicznego i wzmacnia prezentacje antygenow, eliminujac
konieczno$¢ stosowania potencjalnie szkodliwych substancji.

Analizujac potencjalng cytotoksycznos¢ samej platformy szczepionkowej wykazalismy, ze Dd
nawet przy wysokim stezeniu nie wptywa negatywnie na przezywalnos¢ ludzkich komdrek
jednojadrzastych krwi obwodowej (PBMC). Jest to bardzo wazny wynik w kontekscie planowanych
terapeutycznych zastosowan VLP.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Wyniki badan zostang wykorzystane w publikacjach naukowych.

Publikacje: 4774, 4803
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Temat nr 64: Posttranslacyjne modyfikacje bialek jako mechanizm regulacji szlakow
przekazywania sygnatu.

Zespot: dr _hab. Magdalena Krzymowska, dr Rafat Hoser, doktoranci: mgr Fabian Giska,

mgr Marcin Piechocki, mgr inz. Marek Zurczak

Cel badania

Bakteryjne choroby roslin uprawnych stanowia w Polsce coraz powazniejszy problem
ekonomiczny. Stosowanie dostgpnych $rodkdéw ochrony roslin oraz tradycyjne sposoby uprawy
tylko w nieznacznym stopniu pozwalaja minimalizowa¢ ich skutki. Implikuje to koniecznosc¢
poszukiwania nowych metod zwalczania infekcji. Obecnie najwiecksze nadzieje poklada sie w
strategiach opartych o poznanie mechanizméw wirulencji bakterii, w tym dziatania efektorow w
komorkach gospodarza.

Opis realizowanych prac

Efektor HopQl wydzielany przez Pseudomonas syringae wspomaga rozwoj bakteriozy
obwddkowej fasoli oraz bakteryjnej cetkowatosci pomidora, jednak jego sekrecja uniemozliwia
infekcje roslin tytoniu. Tym samym zdolnos¢ do syntezy tego czynnika definiuje spektrum roslin
kolonizowanych przez dang odmiane chorobotwdrcza bakterii. Nasze dotychczasowe badania
wykazaty, ze HopQ1 oddziatuje z roslinnymi biatkami z rodziny 14-3-3, co wptywa na stabilnosc¢
oraz lokalizacj¢ subkomorkowg efektora.

W aktualnym okresie sprawozdawczym sprawdzilismy, jak zdolnos¢ HopQl do tworzenia
kompleksu z biatkami 14-3-3 wptywa na zjadliwos$¢ bakterii. W tym celu, skonstruowalismy
plazmidy kodujace, HopQ1 lub jego wariant nie oddziatujacy z 14-3-3 (HopQ1-S51A), pod
kontrola konstytutywnego wariantu promotora tac. Nastepnie plazmidy wprowadzilismy do r6znych
szczepbw bakterii i testowalismy poziom namnazania si¢ bakterii w tkance roslinnej. Bakterie
syntetyzujagce biatko HopQ1l dzikiego typu namnazaly sie znaczaco szybciej niz bakterie
produkujace HopQ1-S51A. Wptyw mutacji na wiasciwosci bakterii najbardziej byt widoczny, kiedy
zastosowalismy szczep P. syringae pozbawiony wszystkich 28 efektoréow (pv. tomato
DC3000A28E).

Uzyskane konstrukcje uzyte zostaty réwniez do zbadania awirulentnych wiasciwosci wariantow
HopQl. W doswiadczeniach tych wykorzystalismy szczep P. syringae pv. syringae B728a
(PsyB728a), ktory jest wysoce zjadliwy wobec Nicotiana benthamiana i naturalnie nie posiada
HopQ1. Obecnos¢ ktoregokolwiek z wariantow HopQ1 prowadzita do uruchomienia przez rosliny
odpowiedzi obronnej i zatrzymania rozwoju choroby, wskazujac ze interakcja z biatkami 14-3-3 nie
jest krytyczna dla rozpoznania efektora przez rosliny. Wyniki te potwierdzilismy réwniez w innym
uktadzie doswiadczalnym.

Opis najwazniejszych osiagnieé
Oddziatywanie HopQ1 z biatkami 14-3-3 gospodarza przyczynia si¢ do zwickszonej wirulencji
bakterii, nie wptywa natomiast na rozpoznawanie przez roslinny system obronny.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow

Wyniki naszych prac przyczyniaja si¢ do wyjasnienia mechanizmoéw wirulencji fitopatogennych
bakterii. Uzyskane dane moga w przysztosci by¢ wykorzystane do uzyskiwania nowych odmian
roslin o podwyzszonej odpornosci na infekcje bakterii z rodzaju Pseudomonas.

Publikacje: 4742, 4796, 3357/A, 3432/A, 3433/A, 3543/A, 3544/A, 701/N
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Temat nr 65: Modelowanie mechanizmdw aktywnosci biologicznej na podstawie danych

strukturalnych.

Zespot: prof. dr hab. Jarostaw Poznanski, doktorantki: mgr Maria Winiewska, mgr Katarzyna Cizio

Cel badania
Celem realizacji tematu jest poznanie, na drodze zaréwno badan eksperymentalnych jak i obliczen
teoretycznych, zaleznosci pomigdzy strukturami domen biatkowych a ich aktywnoscia biologiczna.

Opis realizowanych prac
Wybrane tematy szczeg6towe prowadzonych badan to:

1.
2.

3.

=~

Stabilnos¢ domeny 6”°4 polimerazy RNA Escherichia coli. Publikacja w przygotowaniu.
Molekularne podstawy aktywnosci dioksygenazy AIkB i jej ludzkich homologow. 3493/A;
3508/A,; publikacja 4705, kolejne w przygotowaniu.

Niestandardowe algorytmy analizy danych biochemicznych. Wspotpraca z prof. dr hab. W.
Balem, Publikacje 4793, 48109.

Analiza wptywu modyfikacji peptydu AB na kinetyke jego agregacji oraz topologi¢ agregatow,
Wspotpraca z prof. dr hab. M. Dadlezem, 3468/A, publikacja w przygotowaniu.

Oligomeryzacja receptora RAGE, Wspotpraca z prof. dr hab. M Dadlezem. Stworzony model
dimeru i tetrameru receptora RAGE. publikacja 4821.

Analiza roli wigzar halogenenowych w uk/adach bia/ko-ligand. publikacja 4773, kolejne w
przygotowaniu.

Zastosowanie spektroskopii NMR w badaniu szlakéw metabolicznych. publikacje 4710; 3459/A
Molekularne podstawy choréb genetycznych. Wspétpraca z prof. dr hab. J. Balem z IMiD w
Warszawie. Modele biatek niosagcych odkryte mutacje, publikacje 4772, 4808, 4825.

Opis najwazniejszych osiagnieé

1.

Zaproponowany molekularny model specyficznosci substratowej bakteryjnej dioksygenazy
AlkB (4785) jest na tyle uniwersalny, ze moze zosta¢ przeniesiony na ludzkie homologi
enzymu.

Wykazanie, ze wiekszos¢ dostepnych w literaturze oszacowan energii wigzania halogenowego
w uktadzie biatko-ligand moze by¢ przeszacowana.

Zbudowany model oligomerow AP jest zgodny ze wszystkimi dostepnymi danymi
doswiadczalnymi.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Ewentualne zastosowania praktyczne — analiza komplekséw biatko-ligand moze stanowié podstawe
do projektowania nowych lekow.

Publikacje: 4705, 4710, 4772, 4773, 4793, 4808, 4819, 4821, 4825, 4459/A, 4468/A, 4492/A,
4493/A, 4508/A, 4522/A
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Temat nr 66: Metodyka sekwencjonowan genomowych.

Zespot: dr Robert Gromadka, dr Piotr Dzierzbicki, dr Anna Trzemecka, mgr Beata Babinska,
mgr Karolina Citko-Wylot, mgr Matgorzata Filipiak, mgr Jan Gawor, mgr Ewa Kalinska,
mgr Karolina Zuchniewicz

Cel badania

Poznawanie sktadu konsorcjow bakterii z hatd kopalnianych oraz konsorcjow polarnych. Poznanie
sekwencji genomdw bakterii polarnych i plazmidéw w nich zawartych. Poznanie genoméw fagéw
terapeutycznych i bakterii mlekowych.

Opis realizowanych prac

W ramach wspétpracy z innymi laboratoriami IBB PAN wyizolowano, a nastepnie
sekwencjonowano genomy oraz plazmidy z réznych organizmoéw jak réwniez DNA antyczne.
Zsekwencjonowano 8 genomow bakteryjnych, 2 genomy bakteriofagdéw, 42 plazmidy oraz 39
probek srodowiskowych, uzyskujac tacznie ok. 4 GB par zasad. Ponadto wykonano dodatkowo
sekwencjonowania totalnego DNA z 50 szczepdw bakterii psychrofilnych (Polaromonas sp.)
i jednego szczepu drozdzy. Dla kazdej probki uzyskano okoto 0,5 miliona 2x250 nukleotydowych
odczytow (metoda PairEnd-Illumina), czyli srednio 250 Mb par zasad na probke. Uzyskano tacznie
15 GB par zasad. Pozwolito to na ztozenie i opracowanie petnych genoméw jak rowniez obecnych
w komorkach plazmidow.

Opis najwazniejszych osiagnieé
Uzyskanie sekwencji pelnych genomoOw bakterii psychrofilnych (Polaromonas sp.) wraz
z przenoszonymi przez nie plazmidami oraz sekwencji fagow terapeutycznych.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow

Poznanie genomOw bakterii polarnych pozwoli na znalezienie gendéw odpowiedzialnych
za adaptacje mikroorganizmow do zycia w niskich temperaturach. Uzyskane sekwencje postuza
do poszukiwania enzymOw o0 znaczeniu komercyjnym. Poznanie kolejnych genoméw fagow
pozwoli na bezpieczne wprowadzenie ich do praktycznego wykorzystania w terapii u ludzi.

Publikacja: 4749
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Temat nr 67: Metabolizm siarki w roslinach.

Zespot: prof. dr hab. Agnieszka Sirko, dr Anna Wawrzynska, mgr Milagros Collados Rodriguez,
mgr Pawet Sektas, mgr Anna Znoj, doktoranci: mgr Katarzyna Zientara-Rytter, mgr Grzegorz
Moniuszko

Cel badania

Siarke zalicza si¢ do grupy pierwiastkéw biogennych, czyli odgrywajacych kluczowsa role w budowie
organizméw zywych. Jest ona sktadowa zwiazkdéw petniacych roznorodne funkcje, od strukturalnych
po katalityczne. Odpowiednia dostepnos¢ nieorganicznej siarki w $rodowisku ma bardzo duze
znaczenie dla optymalnego wzrostu i rozwoju roslin, wydajnosci i jakosci plondw, a takze wrazliwosci
na stresy biotyczne i abiotyczne. Tempo asymilacji siarczanu oraz wszelkie aspekty reakcji roslin na
ograniczenie podazy siarki sa bardzo wazne zaréwno z agronomicznego, jak i ekologicznego punktu
widzenia. Celem naszych badan jest poznanie mechanizméw kontrolujacych metabolizm siarki w
roslinach w zaleznosci od zapotrzebowania oraz podazy w $rodowisku. Interesuje nas rowniez
okreslenie wzajemnych powigzan pomigdzy metabolizmem réznych sktadnikdéw mineralnych.

Opis realizowanych prac

W naszym zespole bada si¢ gtownie role biatek o nieznanej funkcji, kodowanych przez geny ulegajace
silnej i specyficznej indukcji w roslinach tytoniu podczas deficytu siarki. Badania nad biatkami z
rodziny UP9/LSU skitonity nas do sformutowania hipotezy, ze podczas gtodzenia siarkowego, moga one
wptywa¢ na poziom i/lub efekty dziatania hormondw roslinnych, zwtaszcza etylenu. Inne nasze badania
wskazuja, ze etylen moze uczestniczy¢ takze w Sciezce sygnalnej wiodacej do aktywacii
transkrypcyjnej w warunkach gtodzenia siarkowego z udziatem czynnikdéw transkrypcyjnych
nalezacych do rodziny biatek EIL. Zajmujemy si¢ obecnie szczegdtowg charakterystyka funkcjonalna
biatka SLIM1 z Arabidopsis.

Kontynuowane sg takze badania dotyczace badania funkcji tytoniowych biatek UP15 i UP30 oraz ich
homolog6w z Arabidopsis. Badania te sa jednak znacznie stabiej zaawansowane.

Aby okresli¢ potencjalng funkcje kompleksu syntazy cysteinowej (CS) w utrzymywaniu homeostazy
metabolizmu siarkowego roslin, zaprojektowalismy peptydy potencjalnie interferujace w oddziatywania
biatek kompleksu CS. Przeprowadzili$my analizy biochemiczne roslin Arabidopsis stransformowanych
wybranym peptydem. Chociaz w nieznacznym stopniu udato nam si¢ zmieni¢ aktywnos$é enzymow
wchodzacych w sktad CS, nasze wyniki potwierdzaja funkcjonalnos¢ syntetycznego peptydu.

W naszych badaniach wykazalismy rowniez, ze jednym z istotnych elementéw odpowiedzi roslin na
gtodzenie siarkowe jest indukcja szlaku specyficznej degradacji biatek w procesie autofagii. Tytoniowe
biatko JOKA2, jeden z partneréw biatka UP9, specyficzny receptor autofagii. Obecnie zajmujemy sie
szczegOlows charakterystyka domen biatka JOKA2 oraz poszukujemy kolejnych biatek
oddziatywujacych z JOKA2 oraz homologiem tego biatka z Arabidopsis thaliana, AtNBR1.

Opis najwazniejszych osiagnieé

Wykazanie udziatu $ciezki sygnalnej etylenu i samego etylenu w procesie przekazywania sygnatu
gtodu siarkowego w roslinach. Pokazano rowniez, ze biatka UP9/LSU konieczne sa do zwigkszenia
poziomu etylenu w trakcie gtodzenia siarkowego. Wykazanie, ze syntetyczny peptyd moze
interferowac w tworzenie si¢ kompleksu syntazy cysteinowej w roslinach Arabidopsis.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow

Na podstawie uzyskanych wynikow napisano prace doktorska i magisterska.

Uzyskano patent P.392772 pt.: Rekombinowana molekuta DNA, kaseta ekspresyjna, wektor DNA,
plazmid binarny, komdrka roslinna, sposob otrzymywania polipeptydu w eukariotycznym
gospodarzu oraz zastosowanie rekombinowanej molekuty DNA” (Urzad Patentowy RP)

Publikacje: 4744, 4815, 3475/A, 3488/A, 3501/A, 3502/A, 3503/A, 3504/A, 3431/A, 3430/A,
724/N, 744/N
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Temat nr 68: Metabolizm mitochondrialnych RNA u S. cerevisiae.
Zespot: prof. dr hab. Pawet Golik

Cel badania:

Celem badan jest zbadanie roli kodowanych jadrowo biatek zaangazowanych w metabolizm RNA
w mitochondriach, w tym biatek z rodziny PPR, helikaz RNA i rybonukleaz u drozdzy z gatunkow
Saccharomyces cerevisiae, Schizosaccharomyces pombe i Candida albicans, a takze zrozumienie
tego, jaka rol¢ odgrywata jagdrowa kontrola metabolizmu RNA w ewolucji oddziatywan jadrowo-
mitochondrialnych.

Opis realizowanych prac:

Prowadzono analiz¢ funkcjonalng nieopisanych wczesniej gendéw kodujacych biatka PPR
u S. cerevisiae — YERQO77C i MSC6.

Prowadzono analiz¢ funkcjonalng biatek z rodzin PPR u Candida albicans.

Badano wptyw delecji genu IRC3, kodujacego potencjalng helikaz¢ mitochondrialng na stabilnos¢
mtDNA.

Opis najwazniejszych osiagnieé:

Wykazano, ze Candida albicans jest dobrym modelem do badania zagadnien zwigzanych
z oddziatywaniami jadrowo-mitochondrialnymi, ktore nie moga by¢ analizowane w typowych
gatunkach modelowych S. cerevisiae i S. pombe (np. ekspresja mitochondrialnie kodowanych
podjednostek kompleksu 1). Zidentyfikowano trzy biatka PPR C. albicans zaangazowane
w ekspresje kompleksu | oraz jedno zaangazowane w ekspresje kompleksu 111 i kompleksu V.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wyniki badan zostang wykorzystane w publikacjach naukowych.

Publikacja: 4752
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Temat nr 69: Metabolizm RNA i genomika funkcjonalna.

Zespot: prof. nadzw. dr hab. A. Dziembowski, dr hab. Daniel Laubitz, dr Teresa Szczepinska,

dr Seweryn Mroczek, dr Roman Szczesny, dr Rafat Tomecki, dr Zbigniew Warkocki, dr Leszek
Lipinski, dr Przemystaw Ptocinski, mgr Dorota Adamska, mgr Aleksander Chlebowski,

mgr Weronika Jonko, mgr Katarzyna Kowalska, mgr Kamila Ktosowska, mgr Kinga Ortowska,
mgr Maria Macios, mgr Emilia Niemiec, mgr Ewelina Patrycja Owczarek, mgr Krystian Stodus,
mgr Magdalena Wajcik, doktoranci: mgr Ewa Furmanczyk, mgr Katarzyna Kalisiak, mgr Anna
Labno, mgr Marta Ukleja, mgr Michat Kaminski, mgr Dominik Cysewski, mgr Pawel Krawczyk,
mgr Adam Pyzik, mgr Aleksandra Siwaszek, mgr Jacek Mitek

Cel badania
Podstawowym celem badan prowadzonych w ramach tematu jest zrozumienie mechanizmow
degradacji RNA u Eukaryota.

Opis realizowanych prac

Prowadzono sg szeroko zakrojenie analizy z wykorzystaniem kilku modeli badawczych: drozdzy
Saccharomyces cerevisiae, ludzkich komérek w hodowli i roslin.

Analiza kompleksu egzosomu: Analizowano role poszczegélnych podjednostek katalitycznych
I mechanizm ich regulacji poprzez centralny kanat pierscienia egzosomu.

Niedawno wykazano, ze podjednostka egzosomu Dis3 jest z duzg czestoscig zmutowana
w komorkach szpiczakéw mnogich. Prowadzone s analizy majace na celu zrozumienie roli tych
mutacji w biologii i patogenezie nowotworu. Rozpoczelismy réwniez projekt majacy na celu
stworzenie nowych lekéw hamujacych rozwdj szpiczakdéw z mutacjami w DIS3.

Analiza Rybonukleazy DIS3L2: Analizowano funkcje genu DIS3L2, ktérego mutacje powoduja
rzadka chorobe genetyczng Syndrom Perlmana.

Degardacja RNA w mitochondriach: Analizowano role biatek SUV3 i PNPase w degradacji RNA
w ludzkich mitochondriach.

Analiza sieci interakcji biatkowych w Mycobacterium tuberculosis: Prowadzimy analize
proteomiczna komplekséw biatkowych Mycobacterium.

Analizy Metagenomiczne: Prowadzony jest duzy projekt majacy na celu poznanie fragmentow
genomoOw (metagenomu) bakterii zyjacych w glebach silnie skazonych pestycydami. Uzyskane
sekwencje postuza do poszukiwania enzymow o znaczeniu komercyjnym.

Opis najwazniejszych osiagnieé

1. Wykazalismy, ze kanat nieaktywnego Katalitycznie pierscienia kompleksu egzosomu
doprowadza substraty do centrow katalitycznych RNazy Dis3.

2. Odkrylismy nowa cytoplazmatyczng sciezke degradacji mRNA, nie zalezng od egzosomu,
przeprowadzang przez egzonukleaze DIS3L2.

3. Wykazalismy, ze mutacje w biatku DIS3, czesto wystepujace w komorkach szpiczakow
mnogich, hamuja aktywnos¢ tego enzymu i zaburzaja metabolizm RNA w komadrkach.

4. Wykazalismy ze mutacje w DIS3 wystepujace z nowotworach sa synetycznie letalne
z inaktywacja domeny PIN DIS3. Otwiera to nowe mozliwosci terapeutyczne.

5. Wykazalismy, ze degradacja RNA w ludzkich mitochondriach jest zlokalizowana
w specyficznych strukturach i jest przeprowadzana przez kompleks biatek SUV3 i PNPazy.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow

Zgtoszenie patentowe: U.S. Prov Appln No.: 61/825,739 pt: “Method for selection of hdis3 pin
domain inhibitors and use of hdis3 pin domain inhibitors for cancer treatment”; PZ/1970/AGR/US
Wyniki badan zostang wykorzystane w publikacjach naukowych.

Publikacje: 4711, 4732, 4737, 4752, 4778, 4822, 4836, 4837, 4838, 4839
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Temat nr 70: Biologia strukturalna bialek stuzacych jako narzedzia do malipulacji
genetycznych.

Zespot: prof. dr hab. Matthias Bochtler, dr Humberto Fernandes, doktoranci: mgr Michat Pastor,

mgr Marlena Kisiata

Cel badania
Zespoét bada naturalnie wystepujace enzymy modyfikujace DNA oraz prowadzi prace nad biatkami
pozyskanymi na drodze inzynierii genetycznej w celu wykorzystania ich do modyfikacji genomu.

Opis realizowanych prac

Nasze badania skupiaja sie na biologii strukturalnej nukleaz TALEN, ktére sg uzywane jako
narzedzie do modyfikacji genetycznych, poniewaz moga by¢ zaprojektowane tak, aby przeciagé
DNA w pozadanej sekwencji.

Biezacy rok grupa poswiecita na opracowanie bardzo wydajnej metody sktadania biatek TALEN i
jest w trakcie testowania uzyskanych nukleaz na nowym modelu owadzim (Nasonia vitripennis),
poniewaz owady te sg idealnym organizmem do badan genetycznych. Ponadto, model ten okazuje
si¢ by¢ bardzo atrakcyjny w badaniu wptywu modyfikacji DNA (metylacja i demetylacja) na
wczesny rozwdj osobniczy, poniewaz owady z rzedu btonkoskrzydtych (Hymenoptera), ktdrych
przedstawicielem jest tez Nasonia posiadaja sprawny system metylacji DNA, oraz - w oparciu o
nasze niepublikowane badania - réwniez sprawny system demetylacji DNA. Rownolegle
zajmujemy si¢ poszukiwaniem nowych metylotransferaz DNA (DNMTSs) metylujacych cytozyne w
wyspach CpG. W celu znalezienia takiej metylotransferazy w bakteriach (innej niz znana juz
M.Sssl) uzylismy dtugoterminowego wptywu metylacji DNA na genomy. Wiadomo, ze metylacja
cytozyny pocigga za sobg jej deaminacje. Stad mozna wnioskowac, ze metylowane sekwencje CpG
beda niedostatecznie reprezentowane w takich genomach. ldac tym tropem odkrylismy, ze wiele
gatunkdéw Mycoplasm jest zrodtem aktywnych metylotransferaz CpG. Nastepnie zastosowalismy
ten sam klucz w poszukiwaniu eukariotycznych metylotransferaz CpG i znalezlismy sekwencje,
ktore mozna okresli¢ jako "stabe CpG", co zostato niezaleznie od nas zauwazone i opisane dla
kompleksu eukariotycznego DNMT1 -DNA przez grupge prof. Dinshawa Patela. Rola
metylotransferaz CpG w mykoplazmach wciaz nie jest poznana, ale podejrzewamy, ze pomagaja
one patogenom uniknaé specyficznej i niespecyficznej odpowiedzi immunologicznej gospodarza.
Nasze wyniki zostaty opublikowana w PNAS (2013). W kolejnym naszym projekcie badalismy
mechanizm rozpoznawania zmetylowanego DNA na przyktadzie zmetylowanej adeniny i jej
rozpoznawania przez enzym restrykcyjny R.Dpnl. We wczesniejszej pracy (2012) pokazalismy, ze
biatko R.Dpnl sktada si¢ z dwoch domen: katalitycznej i "winged helix", ktore niezaleznie od siebie
rozpoznajg sekwencje w DNA i grupe metylowg adeniny. W 2013 roku wykrystalizowalismy
kompleks: biatko zwigzane z DNA w domenie katalitycznej i "winged helix" i poznaliSmy wigcej
szczegotow tego oddziatywania. Badania strukturalne in silico (we wspoétpracy z prof. Volkhardem
Helmsem) sugeruja, ze metylacja adeniny powaznie ogranicza mobilnos¢ DNA nawet przy braku
biatka. Co wiecej, samo zwigzanie biatka wydaje si¢ sprzyjac przecieciu metylowanego DNA przez
R.Dpnl. Wyniki prac zostaty opisane i wystane do publikacji w Nucleic Acid Research.

Opis najwazniejszych osiagnieé

Gtoéwnym osiagnieciem w 2013 roku sg: (i) zakonczenie prac dotyczacych odkrycia nowej rodziny
specyficznych DNA metylotransferaz CpG oraz (ii) odkrycie nowego mechanizmu rozpoznania
modyfikowanego DNA przez enzym R.Dpnl.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Nowe metylotransferazy CpG moga sta¢ si¢ uzytecznym biochemicznych narzedziem do badan
epigenetycznych.

Publikacja: 4709
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Temar nr: 71: Stres srodowiskowy jako zrodlo niestabilnosci genetycznej.
Zespot: dr Adrianna Skoneczna, mgr Paulina Adamus, doktoranci: mgr Izabela Brézda, mgr Kamil
Krél

Cel badania

Poznanie mechanizméw komdérkowych umozliwiajacych diploidalnym drozdzom Saccharomyces
cerevisiae  przetrwanie stresu podwdjnych peknig¢ DNA powstajacych w wyniku dziatania
zeocycny, oraz poszerzenie stanu wiedzy o mozliwych reperkusjach wywotanych tego typu
uszkodzeniami DNA, w tym aneuploidyzacji, redukcji albo zwielokrotnienia ploidalnosci komérek.

Opis realizowanych prac

Przeprowadzone w naszej pracowni doswiadczenia genomiczne badajace wrazliwos¢ komorek
drozdzy na stres dwuniciowych peknig¢ DNA indukowanych zeocyna, przeprowadzone w oparciu
o mikromacierze ,,molekularnych kodéw kreskowych”, z wykorzystaniem diploidalnej kolekcji
izogenicznych szczepow delecyjnych drozdzy Saccharomyces cerevisiae sugeruja, ze dla przezycia
takiego stresu rownie istotny jest sprawny system rozpoznawania uszkodzen DNA i ich naprawy
jak funkcjonalny transport pecherzykowy. Najprostszym wyjasnieniem takiego stanu rzeczy jest
zalozenie, ze transport pecherzykowy uczestniczy w pobieraniu i/lub usuwaniu zeocyny. Aby
zweryfikowac te teze przeprowadzilismy testy supresji wrazliwosci na zeocyne zwigkszonym
zewnatrzkomérkowym stezeniem jondw K*. Okreslilismy tez poziom zeocyny wewnatrz komorek
uzywajac znakowanej trytem zeocyny. Zakladajac jednak, ze przyczyny nadwrazliwosci
poszczegblnych szczepoéw delecyjnych na zeocyne moga by¢ rozne, przeprowadzilismy szereg
doswiadczen sprawdzajacych stan DNA genomowego, oraz zdolnos¢ poszczegdlnych szczepow
do naprawy uszkodzen generowanych przez zeocyne. Wyniki przeprowadzonych testéw
wrazliwosci, testbw mutagenezy, analiza zawartosci DNA genomowego metoda cytometrii
przeptywowej (FACS), oraz analiza stanu chromosomOéw za pomoca elektroforezy pulsacyjnej
(PFGE) wskazuja na zaangazowanie biatek zwigzanych z transportem pecherzykowym
w mechanizmy warunkujace utrzymanie integralnosci genomu komorkowego w warunkach stresu
wywotanego zeocyna.

Opis najwazniejszych osiagnieé

Przeprowadzone analizy FACS i PFGE wykazaly, ze genom szczepdéw pozbawionych gendw,
ktorych produkty zaangazowane sg w transport pecherzykowy jest wysoce niestabilny.

Odmienna odpowiedz na szereg czynnikow genotoksycznych (np. zeocyne, MMS, HU, UV, H,0,),
oraz zr6znicowane obrazy FACS zawartosci DNA genomowego analizowanych szczepdw sugeruja
rozna geneze powstawania aberracji genomowych w tych szczepach.

Brak albo jedynie czesciowa supresja fenotypu nadwrazliwosci na zeocyne spowodowane
obecnoscig w podtozu KCI, oraz oznaczenia wewnatrzkomdrkowego poziomu trytowanej zeocyny
wskazuja na to, ze obserwowana wrazliwos¢ nie jest wynikiem zwigkszonego pobierania tego
radiomimetyku.

Uzyskane dane $wiadcza o bezposrednim zaangazowaniu transportu pecherzykowego w procesy
warunkujace stabilno$¢ genetyczng komorek.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow

Skoneczna A. i Skoneczny M. Somatic Genome Instability in Yeast and other Fungi. in Somatic
genome variation. Ed. Xiu-Qing Li, Wiley. w druku

Kaniak-Golik A. i Skoneczna A. Mitochondria-Nucleus Network for Genome Stability. in Somatic
genome variation. Ed. Xiu-Qing Li, Wiley. w druku

Publikacje: 3454/A, 3455/A, 3456/A, 3512/A, 3514/A
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Temat nr 72: Genomika funkcjonalna odpowiedzi komorek eukariotycznych na stresy

srodowiskowe.

Zespot: dr hab. Marek Skoneczny, dr Anna Chetstowska, mgr Urszula Natkanska, mgr Blazej
Kempinski (od listopada 2013)

Cel badania

1.

2.

3.

Analiza funkcjonalna Hsp31p, biatka odpowiedzi na stres w drozdzach Saccharomyces
cerevisiae.

Poznanie nowej drogi importu biatek do peroksysomoéw, organelli uczestniczacych w ochronie
przed stresem oksydacyjnym.

Rola ligazy ubikwitynowej Rsp5 w syntezie i stabilnosci dekarboksylazy uroporfirynogenu
(Hem12) w drozdzach S. cerevisiae (wspdtpraca z prof. T. Zoladek, temat nr 20.5).

Opis realizowanych prac:

ad

ad

ad

1. Analizg funkcjonalng biatka Hsp3lp kontynuowano w  kilku  watkach.
1. Analiza promotora HSP31. Ustalono, ze promotor HSP31 ulega aktywacji stresem
oksydacyjnym w sposéb zalezny od czynnika transkrypcyjnego Yaplp oraz stresem
osmotycznym pod wspdlng kontrolag Yaplp i Cadlp. Stosujac mutageneze¢ ukierunkowana
promotora HSP31 wykazano, ze potencjalny motyw dla Yaplp jest autentyczny i funkcjonalny.
Tg sama metoda wykazano réwniez funkcjonalnos¢ potencjalnego motywu dla czynnikow
transkrypcyjnych Msn2p/Msn4p. Ustalono, ze promotor HSP31 ulega aktywacji pod wptywem
stresu  wysokiego stezenia etanolu. Zaden z dotychczas testowanych czynnikéw
transkrypcyjnych nie ma wptywu na te aktywacje.
2. Pomiary poziomu biatka Hsp31p w odpowiedzi na rézne stresy srodowiskowe z uzyciem
specyficznych przeciwciat. W przypadku stresu osmotycznego i etanolowego obserwujemy
wysoka korelacje miedzy aktywnoscig promotora HSP31, a poziomem Hsp31lp. W przypadku
stresu oksydacyjnego poziom biatka jest nieproporcjonalnie maty do aktywnosci promotora.
Wedtug przyjetej hipotezy roboczej stres oksydacyjny powoduje modyfikacje biatka, np.
utlenienie jego pojedynczej, konserwowanej reszty cysteinowej, co w koncu kieruje biatko ku
degradacji, ale by¢ moze zanim to nastepuje biatko spetnia jakas role, np. sygnatows.
3. Lokalizacja wewnatrzkomorkowa biatka Hsp3lp przy pomocy  mikroskopii
immunofluorescencyjnej i przeciwciat anty-Hsp31lp nie powiodta si¢. Badania lokalizacji
wewnatrzkomorkowej Hsp3lp beda kontynuowane z zastosowaniem innych podejsé: fuzji
genowej HSP31-GFP i frakcjonowania komorek.

2. Rozpoczeto nowy projekt, bedacy kontynuacja wczesniejszych badan nad biogeneza
peroksysomow. Zamierzeniem badawczym jest scharakteryzowanie stabo poznanej drogi
importu biatek do wnetrza peroksysomow, zaleznej od sygnatu PTS3. Realizacje projektu
rozpoczeto w listopadzie 2013.

3. We wspotpracy z prof. Teresa Zotadek (temat 20.5) badano wptyw ligazy ubikwitynowej
Rsp5 na synteze i stabilno$¢ dekarboksylazy uroporfirynogenu (Heml12p) w drozdzach S.
cerevisiae.

Opis najwazniejszych osiagnieé:

Potencjalny motyw dla czynnika transkrypcyjnego Yaplp w promotorze genu HSP31 jest
autentyczny i funkcjonalny. Ekspresja genu HSP31 jest regulowana réwniez przez Cadlp i przez
Msn2p/Msn4p. Istniejg przestanki o istnieniu jeszcze innych systemow regulacyjnych, jakim
podlega. W warunkach stresu oksydacyjnego poziom biatka Hsp31p w komorce jest wypadkowa
jego syntezy oraz innych zdarzen, by¢ moze jego utlenienia i degradacji.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Otrzymane wyniki zostang zamieszczone w przygotowywanych artykutach czasopism naukowych.

Publikacje: 4765, 4815, 3381/A, 3389/A, 3454/A, 3455/A, 3456/A, 3458/A, 3512/A, 3514/A
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Zaklad Biologii Antarktyki

Temat nr 73: Uwarunkowania biologiczne, geochemiczne i genetyczne struktur i
funkcjonowania ekosystemow polarnych na tle gwattownych zmian
klimatycznych.

Zespot: dr hab. Katarzyna Chwedorzewska, dr inz. Matgorzata Korczak-Abshire

Cel badania:

Rejon Potwyspu Antarktycznego jest jednym z najszybciej ocieplajacych sie obszaréw na Ziemi.
Wyspa Kréla Jerzego (Antarktyka Zachodnia) jest modelowym obszarem do analizy i weryfikacji
znaczenia zmian klimatycznych dla funkcjonowania ekosystemow morskiej Antarktyki.
Obserwowanym, rezultatem fluktuacje abiotycznych sktadowych tego srodowiska jest destabilizacji
struktury i funkcjonowania zaréwno ladowych, jak i morskich zespotéw roslinnych oraz
zwierzecych.

Opis realizowanych prac:

Obiektami badan sg gtownie gatunki wskaznikowe takie jak ssaki i ptaki morskie. Na podstawie
zmian w liczebnosci i strukturze populacji tych gatunkdbw mozna wnioskowa¢ o kondycji
ekosystemow morskich. W tym celu zbadano zmiany w liczebnosci kolonii rozrodczych trzech
gatunkéw pingwindéw oraz innych gniazdujacych ptakdw morskich na obszarach objetych
badaniami. Zbadano liczebnos¢ oraz strukture wiekowa ssakéw ptetwonogich na terenach
badawczych.

Opis najwazniejszych osiagnieé:

Najbardziej spektakularnym skutkiem zmian klimatycznych w tym rejonie jest gwaltowna
deglacjacja uwalniajgca ogromne dziewicze tereny na ktdre natychmiast wkraczajag organizmy
pionierskie. Zmiany na obszarach lagdowych sa niezwykle gwattowne i wplywaja na procesy
i interakcje ekologiczne, rozmieszczenie gatunkow, skiad zbiorowisk, strukture populacji
poszczegolnych gatunkow, a takze wraz z rosnaca antropopresja pojawianie si¢ gatunkow obcych.
Ta cze$¢ badan obejmuje okreslenie presji obcych propagul przewazonych na Stacje wraz
z wyprawami, a takze analize przyczyn, przebiegu i skutkéw ekspansji jedynego obcego gatunku
Poa annua L. w okolicach Stacji ,,Arctowskiego”. Oszacowano i przeanalizowano wielkos¢ i skfad
gatunkowy przywozonych propagul, okreslono ich sktad gatunkowy oraz zasieg, zywotnosé¢
i ewentualne cechy preadaptacyjne do warunkoéw polarnych, oraz oszacowano ryzyko inwazji.
Przeprowadzono badania morfologiczne, genetyczne i epigenetyczne gatunku zawleczonego
w Antarktyke (Poa annua L.), wstepna analiz¢ banku nasion w glebie oraz testy zywotnosci nasion
tego gatunku.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Badania gatunek obcego dla tego rejonu Poa annua wykazaly, ze rozwingt on szereg strategii
zyciowych pozwalajacych przetrwac i skutecznie si¢ rozmnaza¢ w trudnych warunkach polarnych.
Populacja antarktyczna tego gatunku w poréwnaniu z populacjami europejskimi (centrum zasiegu)
wykazuje znaczace zréznicowanie morfologiczne szczeg6lnie cech adaptacyjnych, oraz zupetnie
inne strategie zyciowe.

Publikacje: 4720, 4723, 4771, 4792, 4795, 4802, 3428/A, 3429/A, 3430/A, 3496/A, 218/M,
219/M, 220/M, 221/M
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Ekofizjologiczna i molekularna charakterystyka mikroorganizméw polarnych z kolekcji
szczepOw IBB ZBA PAN.

Zespot: prof. nadzw. dr hab. Marek Zdanowski, doktorant: mgr Jakub Grzesiak

Cel badania

1. Okreslenie r6znorodnosci zespotdéw bakterii ze srodowisk lodowcowych i postglacjalnych gleb
tworzacych sie w wyniku cofania si¢ lodowcdw w powigzaniu z réznorodnoscia tych srodowisk
ze wzgledu na ich wiasciwosci fizykochemiczne i biologiczne.

2. Poszukiwanie szczepdw bakterii o wiasciwosciach przydatnych w biotechnologii.

Opis realizowanych prac

Kontynuacja prac zwigzanych z utrzymywaniem oraz sukcesywnym wzbogacaniem kolekcji
szczepow psychrofilnych i psychrotrofowych utrzymywanych w temperaturze -80°C (1500
izolatéw) oraz przetrzymywanych na skosach agarowych (3000 izolatéw). W czasie Kkolejnej
naukowej ekspedycji polarnej (Spitsbergen sierpien 2013) obok bogatego materiatu zebranego
w ramach realizowanego projektu badawczego, wyizolowano z przeznaczeniem do kolekcji
w banku szczepow IBB PAN ok. 300 szczepOw bakterii a ponadto kultury drozdzakow i grzybow
strzepkowych wyizolowanych w warunkach tlenowych z Lodowcéw Hansa i Werenskiolda. Czes¢
zebranego materiatu z tundry, przygotowano do wysiewu w kierunku wyhodowania grzybdéw
i przekazano zespotowi genetycznej modyfikacji grzybow o znaczeniu biotechnologicznym
i biokontrolnym w Pracowni Glikobiologii Grzybdw. Opieke nad kolekcja szczepdw sprawuje mgr
Jakub Grzesiak. Szczepy sa charakteryzowane pod katem wiasciwosci morfo-fizjologicznych
w oparciu o system BIOLOG we wspotpracy z Zaktadem Biochemii Drobnoustrojéw oraz
przynaleznosci taksonomicznej w oparciu 0 sekwencjonowanie 16S rDNA.

Opis najwazniejszych osiagnieé

W kolekcji szczepow znajdujg si¢ zaréwno takie, dla ktérych nie znaleziono odpowiednikow
w bibliotece genowej jak i opisane wczesniej taksony izolowane z réznych zimnych srodowisk
z odlegtych szerokosci geograficznych. W plazmidach szczepow Psychrobacter i Polaromonas
wykryto m.in. opornos¢ na rte¢ i promieniowanie ultrafioletowe co niewatpliwie jest korzystng
cecha u bakterii narazonych na wzmozone promieniowanie UV, szczegdlnie w rejonie Antarktyki.
Wstepne badania przesiewowe wykonane przez mgr J. Grzesiaka wskazuja na zdolnosci niektérych
szczepow do uruchamiania nierozpuszczalnych form fosforu.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Z kolekcji szczepdw wykorzystano Psychrobacter i Polaromonas w badaniach nad plazmidami
(wspotpraca z Zaktadem Genetyki Bakterii UW), czego efektem sg dwie opublikowane prace.

Publikacje: 4716, 4728, 4745, 4751, 4787, 3541/A, 222/M
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XXXVI POLSKA WYPRAWA ANTARKTYCZNA NA STACJE IM. HENRYKA
ARCTOWSKIEGO 2012/2013
Sprawozdanie z monitoringu ekologicznego podczas 37. Polskiej Wyprawy Antarktycznej w
sezonie 2012/2013

Zespot: Radostaw Labno, Ewa Libera, Piotr Gryz

W sezonie 2012/13 monitoring ekologiczny podczas 37. Polskiej Wyprawy Antarktycznej
Polskiej Akademii Nauk prowadzony byt na obszarze chronionym ASPA 128 przez Radostawa
Labno (22.10.2012-01.11.2013) oraz ASPA 151 przez Ewe Liberg i Piotra Gryza (24.10.2012-
07.03.2013). Projekt realizowany przez Zaktad Biologii Antarktyki IBB PAN w ramach
migdzynarodowego monitoringu zgodnego z zaleceniami CCAMLR (Convention of the
Conservation of Antarctic Marine Living Resources), obejmuje obserwacje ztozonych interakcji
pomiedzy cyklami zyciowymi zwierzat, obfitoscig pozywienia, oraz zageszczeniem drapiezcow:
ryb, ptakéw i ssakdéw ptetwonogich. Obserwatorzy prowadzg systematyczny monitoring tzw.
gatunkéw wskaznikowych, ptakéw na terenach legowych i ssakow na terenach linienia oraz
wypoczynku. Obserwacje prowadzone sa zgodnie z ogolnie przyjetymi standardowymi metodami.

SPRAWOZDANIE GRUPY MONITORINGUJACEJ OBSZAR CHRONIONY ASPA 128
SEZON 2012/2013
Radostaw Labno

Monitoring ekologiczny podczas 37. Polskiej Wyprawy Antarktycznej Polskiej Akademii
Nauk w okolicy Stacji im. Henryka Arctowskiego w sezonie 2012/2013 byt prowadzony przez
Radostawa tabno. Osobami oddelegowanymi do pomocy przy monitoringu ekologicznym byli
dwaj cztonkowie 37. Wyprawy Antarktycznej: Jacek Czarnul oraz Sylwia Lukawska. W pomoc
przy realizacji programu wiaczali si¢ wszyscy uczestnicy Wyprawy oraz osoby aktualnie
przebywajace na Stacji.

Monitoring ekologiczny zostat zrealizowany zgodnie z zaleceniami Konwencji o
zachowaniu zywych zasobow morskich Antarktyki - Convention of the Conservation of Antarctic
Marine Living Resources (CCAMLR) na obszarze ASPA 128 (Antarctic Specially Protected Area
No. 128) oraz na terenach przylegtych wedtug wytycznych Zaktadu Biologii Antarktyki Instytutu
Biochemii i Biofizyki PAN (ZBA IBB PAN) potwierdzonych doswiadczeniem od 1977 roku.
Monitoring ekologiczny, obserwacje gatunkow wskaznikowych (ssakow i ptakdw ptetwonogich)
zgodnie z wytycznymi CCAMLR w oparciu o Stacje "Arctowski" (ASPA 128) obejmowat rejestr
nastepujacych parametrow:

1. Systematyczne zliczanie pieciu gatunkow ssakéw ptetwonogich na terenach rozrodu i
wypoczynku (Mirounga leonina, Leptonychotes weddellii, Hydrurga leptonyx, Lobodon
carcinophagus, Arctocephalus gazella)

Rejestr haremow Mirounga leonina

Rejestr oznaczen ptetwonogich na terenach rozrodu i wypoczynku.

Regularne obserwacje pojawien wielorybow w wodach Zatoki Admiralicji.

Wykaz obraczek ptakow latajacych i pingwindw na terenach legowych i wypoczynku.

Rejestr pojawiania si¢ obcych gatunkow.

Regularny rejestr terytoriow lggowych dziewieciu gatunkéw ptakoéw Stercorarius antarcticus
lonnbergi, Stercorarius maccormicki, Sterna vittata, Larus dominicanus, Chionis alba,
Macronectes giganteus, Daption capense, Oceanites oceanicus, Fregetta tropica,
Phalacrocorax atriceps bransfieldensis.

8. Rejestr chronologii wylegdw trzech gatunkéw Pygoscelis.

Systematyczne zliczanie gniazd pingwinow w koloniach lggowych trzech gatunkow Pygoscelis
papua, P. adeliae, P. antarcticus.

Nogkrwd
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10. Systematyczne zliczanie pisklat pingwindéw na terenie w koloniach legowych trzech gatunkdéw
Pygoscelis.

Ponadto:

— Zbidr, rejestr i przygotowanie do transportu prob pobranych w sezonie 2012/13 wedtug
wytycznych.

— Obstuga ruchu turystycznego w Centrum Informacji Turystycznej przy Half Moon Cove.

Prowadzona byta statystyka przeptywu turystow w okresie sprawozdawczym w trakcie trwania

catego sezonu.

— Codzienne obserwacje meteorologiczne wedtug wytycznych.

— Codzienna szczeg6lowa inwentaryzacja przedmiotow pochodzenia antropogenicznego
niebedacych skladnikami dzialajacych instalacji badawczych wzdluz odwiedzonych
odcinkéw wybrzeza Zatoki Admiralicji.

ad. 1. Systematyczne zliczanie pigciu gatunkow ssakow ptetwonogich
W okresie sprawozdawczym przeprowadzono 25 obserwacji (30.10.2012-17.10.2013) wzdtuz
15-stu odcinkoéw wybrzeza. Monitoring ten wzorcowo miat by¢ przeprowadzany w interwatach
10-cio dniowych, lecz ze wzgledu na niekorzystne warunki atmosferyczne lub bardzo krétkie
okna pogodowe byt realizowany w mozliwych terminach przy jak najlepszych warunkach.

Szczegobty i wyniki obserwacji znajduja sie w archiwum Zaktadu Biologii Antarktyki IBB PAN.

W sezonie 2013/14 monitoring ekologiczny prowadzony na obszarze chronionym ASPA 128,
podczas 38. Polskiej Wyprawy Antarktycznej Polskiej Akademii Nauk, kontynuowany bedzie przez
Bartosza Matuszczaka.

SPRAWOZDANIE GRUPY MONITORINGUJACEJ OBSZAR CHRONIONY ASPA 151
SEZON 2012/2013
Ewa Libera, Piotr Gryz
Monitoring ekologiczny podczas 37. Polskiej Wyprawy Antarktycznej Polskiej Akademii

Nauk w okolicy Stacji im. Henryka Arctowskiego w sezonie letnim 2012/2013 byt prowadzony
przez Ewg Libere i Piotra Gryza.
Monitoring ekologiczny, obserwacje gatunkow wskaznikowych (ssakow i ptakdw ptetwonogich)
zgodnie z wytycznymi CCAMLR w oparciu 0o Refugium Lions Rump (ASPA 151) obejmowato
rejestr nastepujacych parametrow:
1. Systematyczne zliczanie pieciu gatunkow ssakéw ptetwonogich na terenach rozrodu i

wypoczynku (Mirounga leonina, Leptonychotes weddellii, Hydrurga leptonyx, Lobodon

carcinophagus, Arctocephalus gazella)

2. Rejestr hareméw Mirounga leonina

3. Rejestr oznaczen ptetwonogich na terenach rozrodu i wypoczynku

4. Regularne obserwacje pojawien wielorybow w wodach Zatoki Krdla Jerzego

5. Wykaz obraczek ptakdw latajacych i pingwinéw na terenach legowych i wypoczynku

6. Rejestr pojawiania si¢ obcych gatunkow

7. Regularny rejestr terytoriow legowych dziewigciu gatunkdéw ptakoéw Stercorarius antarcticus
lonnbergi, Stercorarius maccormicki, Sterna vittata, Larus dominicanus, Chionis alba, Daption
capense, Oceanites oceanicus, Fregetta tropica, Phalacrocorax atriceps bransfieldensis

8. Rejestr chronologii wylegéw P. adeliae i P. papua

9. Systematyczne zliczanie gniazd pingwindéw w koloniach legowych trzech gatunkdw Pygoscelis

papua, P. adeliae, P. antarcticus
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10. Systematyczne zliczanie pisklat pingwindéw na terenie w koloniach legowych trzech gatunkdéw
Pygoscelis

11. Masa ciata pisklat P. adeliae opierzonych schodzacych do morza.

Ponadto:

— Zbidr, rejestr i przygotowanie do transportu prob pobranych w sezonie 2012/13 wedtug
wytycznych.

— Zliczenie ssakow pletwonogich w okolicy cypla Low Head jednorazowo.

— Prace konserwatorskie refugium ,,Lions Rump”.

SzczegOty i wyniki obserwacji znajduja sie w archiwum Zaktadu Biologii Antarktyki IBB PAN.

W sezonie 2013/14 monitoring ekologiczny prowadzony na obszarze chronionym ASPA 151,
podczas 38. Polskiej Wyprawy Antarktycznej Polskiej Akademii Nauk, kontynuowany bedzie przez
Anne Gasek i Michata Swietlika.
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Pracownia Analiz Mikromacierzy
Zespot: dr _hab. Marta Koblowska, dr Roksana Iwanicka-Nowicka, dr hab. Beata Burzynska,
dr Monika Gora, dr Maciej Kotlinski, mgr Anna Fogtman

W 2013 roku w Pracowni Analiz Mikromacierzy kontynuowano realizacje projektu w ramach

wspotpracy naukowej z Uniwersytetem Medycznym w Biatymstoku pt.: ,,Opracowanie metody

wykrywania markerow wskazujacych na predyspozycje do rozwoju insulinoopornosci”. W ramach

projektu analizowano préby RNA pochodzace z tkanki miesniowej, tluszczowej oraz krwi

pacjentow ze znanym poziomem insulinoopornosci i insulinowrazliwosci. Wykonano 40

mikromacierzy typu Gene Chip Human Genome U133 Plus 2.0 oraz 79 mikromacierzy typu

GeneChip® Human Gene 2.0 ST. Nastepnie przeprowadzono analize bioinformatyczna uzyskanych

wynikdw przy uzyciu oprogramowania Partek Genomics Suite i Ingenuity.

W ramach projektu kierowanego przez dr hab. Beat¢ Burzynska pt. ,,Analiza genetyczna podstaw

wybranych chorob dziedzicznych” wykonano 158 analiz mikromacierzowych z wykorzystaniem

macierzy typu GeneChip Human Gene 1.0 ST Array oraz 97 analiz mikromacierzowych

dotyczacych ludzkiego miRNA z wykorzystaniem macierzy GeneChip® miRNA 2.0 Array.

Zespot pracowni zaangazowany byt w realizacje tematéw statutowych: ,,Dynamika transkryptomu

w normie i stresie” oraz ,,Udziat struktur chromatynowych w regulacji transkrypcji gendw”.

W zakresie tych tematéw wykonano 25 mikromacierzy typu AGRONOMICS.

Kolejne analizy (21) na macierzach typu AGRONOMICS wykonano we wspotpracy z grupa

dr. Szymona Swiezewskiego z IBB PAN.

Pracownia Analiz Mikromacierzy otrzymata nowy sprzet do badan mikromacierzy ekspresyjnych

firmy Affymetrix - GeneAtlas® Personal Microarray System. Umozliwia on analiz¢ 4 préb RNA na

jednym pasku zawierajacym 4 mikromacierze. Wykorzystanie tego systemu obniza koszty analizy

mikromacierzowej 1 préby RNA o okoto 20%.

W tym roku wykorzystano ten system do analizy:

1. 42 mikromacierzy ekspresyjnych mysich (Affymetrix® MG-430 PM Array Strip)
we wspotpracy z grupa prof. dr hab. Anna Ciemerych z Uniwersytetu Warszawskiego

2. 9 mikromacierzy ekspresyjnych ludzkich (Affymetrix® HG-U133+ PM Array Strip)
we wspotpracy z dr Patrycja Przygodzka z 1.odzkiego Uniwersytetu Medycznego

3. 44 mikromacierzy ekspresyjnych ludzkich (Affymetrix® HG-U133+ PM Array Strip) w ramach
realizacji przetargu na wykonanie 156 takich analiz dla grupy prof. dr hab. Katarzyny Koziak
z Uniwersytetu Medycznego w Warszawie

4. 44 mikromacierzy ekspresyjnych dla Arabidopsis (Arabidopsis Gene 1.1 ST Array Strip)
w ramach tematu statutowego ,,Dynamika transkryptomu w normie i stresie”.

W sumie w 2013 roku w Pracowni Analiz Mikromacierzy UW/IBB PAN wykonano 559 analiz

mikromacierzowych.

Pracownia Analiz Mikromacierzy otrzymata takze nowy sprzet do analiz NGS: lon Personal

Genome Machine® (PGM™) System oraz lon Proton™ System firmy Life Technologies, ktory

wraz zakupionym wczesniej systemem HiScanSQ firmy Illumina rozszerzyt oferte analiz

mozliwych do wykonania w naszej Pracowni.

Wykorzystujac sekwenator firmy Illumina przeprowadzono nastgpujace analizy:

1. 4 runy sekwencjonowania ChlP-seq (odczyty single-end 50bp)

2. 1 run sekwencjonowania catego genomu (odczyty pair-end 200bp)

Pracownicy zostali przeszkoleni w zakresie obstugi sekwenatoréw oraz wykonywania aplikacji na

nastepujacych szkoleniach firmy Life Technologies:

1. lon TargetSeq™ Library Construction training (3 dni, Darmstadt, Niemcy)

2. lon RNA Library Construction Training (3 dni, Darmstadt, Niemcy)

3. lon Proton System Workflow Training (3 dni, szkolenie w Pracowni Analiz Mikromacierzy)

4. lon PGM System Workflow Training (3 dni, szkolenie w Pracowni Analiz Mikromacierzy) oraz
na szkoleniu firmy Illumina, dotyczacym wykonywania analiz mikromacierzowych typu
Infinium HD BeadChips.
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Serwis Bakoluwirusa
Zespot: dr Ewa Szotajska, mgr Matgorzata Podsiadta-Biatoskdrska

W 2013 roku w pracowni nadprodukowano w komorkach owadzich (system Bac-To-Bac):

1. Biatka ssacze:
— domeng katalityczna kinazy tyrozynowej Jak 2 (fuzja z 6xHis, fuzja z GST),
kinaze atypowg R101 (fuzja z 6xHis)

. Biatka wirusowe:
biatko podstawy pentonu adenowirusa zawierajace epitopy biatka M1 wirusa grypy,
hemaglutynine wirusa ptasiej grypy w fuzji z domenami WW,
hemaglutyning wirusa ptasiej grypy w fuzji z N-koncowym fragmentem biatka witokna
adenowirusa.
Otrzymane rekombinowane biatka byly wykorzystywane do realizacji tematéw statutowych IBB
PAN.
— W ramach dziatalnosci ustugowej, dla zleceniodawcéw spoza IBB PAN nadprodukowano:
— ludzka rekombinowang topoizomeraze | na zamdwienie Zaktadu Biologii Molekularnej
Wydziatu Biologii Uniwersytetu Warszawskiego),
— ludzkg kinezyne HSET oraz biatko NCD Drosophila melanogaster dla Instytutu Biologii
Doswiadczalnej im M. Nenckiego.

N
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Pracownia Hodowli Komorkowych
Zespot: dr Ewa Szotajska, mgr Matgorzata Podsiadta-Biatoskdrska (technik), dr Elzbieta Speina
(opiekun cytometru przeptywowego)

W 2013 roku w Pracowni kontynuowane byty doswiadczenia, prowadzone przez Zespoty
Badawcze IBB PAN, dotyczace nastepujacych zagadnien:

1.

10.

11.

12.

13.

14.

Analiza zawartosci alkoholi poliizoprenoidowych, lipidowych pochodnych oraz form
utlenionych w komdrkach Hela, hodowanych w warunkach normalnej oraz obnizonej
zawartosci tlenu (grupa prof. dr hab. Ewy Swiezewskiej, Zaktad Biochemii Lipidow).

Badanie wptywu jonéw niklu(ll) na lini¢ uniesmiertelnionych keratynocytéw ludzkich HaCaT
(grupa prof. dr hab. Wojciecha Bala, Zaktad Biofizyki).

Badanie wptywu fragmentu peptydu beta-amyloidu AB16-23 oraz rekombinowanego biatka
prionowego PRPc na aktywacje receptora RAGE i stymulacje¢ szlakow sygnatowych od niego
zaleznych, w komorkach endotelialnych linii bEnd.3 (grupa prof. dr. hab. Michata Dadleza,
Zaktad Biofizyki).

Rola naprawy DNA i peroksydacja lipiddw w stabilnosci genetycznej oraz
w procesach starzenia komdrkowego (grupa prof. dr hab. Barbary Tudek, Zaktad Biologii
Molekularnej).

Rola ludzkich homologéw biatka AIkB w naprawie DNA, modyfikowaniu RNA
i stabilnosci genomu w ludzkich liniach komoérkowych (grupa prof. dr hab. Elzbiety Grzesiuk,
Zaktad Biologii Molekularnej).

Badanie homologow biatka AIkB w komérkach kurzych na linii komoérkowej DT 40 (grupa
prof. dr hab. Elzbiety Grzesiuk, Zaktad Biologii Molekularnej).

Zastosowanie wirusopodobnej czasteczki wektorowej — dodekahedronu adenowirusa jako
wektora dla czynnikow o potencjalnym dziataniu terapeutycznym (grupa dr Ewy Szotajskiej,
Zaktad Biosyntezy Biatka).

Analiza zawartosci DNA w komorkach drozdzowych niosagcych mutacje w genach kodujacych
biatka zaangazowane w replikacje DNA i kontrolg cyklu komoérkowego (grupa prof. dr. hab.
Iwony Fijatkowskiej, Pracownia Mutagenezy i Reperacji DNA).

Rola ubikwitynacji w regulacji ludzkiej polimerazy iota (dr Justyna Mclintyre, Pracownia
Mutagenezy i Reperacji DNA).

Analiza FACS zawartosci DNA genomowego diploidalnych szczepow delecyjnych drozdzy
Saccharomyces cerevisiae, weryfikujaca ich zdolnos¢ do zachowywania okreslonej ploidalnosci
i ewentualne zaburzenia cyklu komorkowego (mgr lzabela Brdzda, mgr Paulina Adamus
i dr Adrianna Skoneczna, Pracownia Mutagenezy i Reperacji DNA).

Analiza zmian cyklu komorkowego, potencjatu wewnetrznej btony mitochondrialnej oraz
indukcji apoptozy za pomoca cytometru przeptywowego z uzyciem komorek Hela oraz 293
(grupa prof. dr. hab. Andrzeja Dziembowskiego, Pracownia Biologii RNA i Genomiki
Funkcjonalnej oraz grupa prof. dr. hab. Piotra Stgpnia Instytut Biotechnologii i Genetyki UW).
Analiza  poréwnawcza  poziomu  wybranych  biatek ~w  komoérkach  DT40
z wykorzystaniem cytometru przeptywowego (grupa prof. Andrzeja Dziembowskiego,
Pracownia Biologii RNA i Genomiki Funkcjonalnej).

Analiza wydajnosci transfekcji (grupa prof. dr. hab. Andrzeja Dziembowskiego, Pracownia
Biologii RNA i Genomiki Funkcjonalnej oraz grupa prof. dr. hab. Piotra Stgpnia Instytut
Biotechnologii i Genetyki UW).

Badania onkogennych szlakéw sygnatowych w rozwoju nowotworu jajnika z wykorzystaniem
technologii mikromacierzowych oraz metod molekularnego modelowania (mgr Agnieszka Lech
doktorantka Miedzywydziatowych Interdyscyplinarnych Studiow Doktoranckich w zakresie
nauk Matematyczno — Przyrodniczych (MISDoMP) Uniwersytetu Warszawskiego, opiekunowie
prof. dr hab. Piotr Zielenkiewicz i prof. dr hab. Bogdan Lesyng).
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Pracownia Sekwencjonowania DNA i Syntezy Oligonukleotydow
Zespot: dr Robert Gromadka, mgr Beata Babinska, mgr Ewa Kalinska, mgr Matgorzata Filipiak,
mgr Jan Gawor, mgr Karolina Wylot, dr Anna Trzemecka, dr Piotr Dzierzbicki

W ramach dziatalnosci ustugowej dla IBB zsyntetyzowano 6 700 oligonukleotydéw oraz
zsekwencjonowano na aparatach ABI 3730 i ABI 3730 xI 21 100 matryc DNA, co przy srednigj
dtugosci odczytu 850bp daje 17 935 000 zasad.

Dla 146 zleceniodawcéw spoza IBB zostaly zrealizowane zamdwienia na zsekwencjonowanie
42 800 matryc i zsyntetyzowano 24 750 oligonukleotyddw.

W 2013 roku na sekwenatorze genomowym Roche GS FLX+ zsekwencjonowano dla IBB
6 genomOw bakteryjnych, 2 genomy bakteriofagdw, 1 plazmid oraz 39 prébek srodowiskowych,
uzyskujac tacznie ok 3 G par zasad. W ramach wspdtpracy z jednostkami spoza Instytutu
zsekwencjonowano 2 genomy bakteryjne oraz 37 plazmidéw otrzymujac ok 500 Mega par zasad.
Dodatkowo w ramach przyznanych minigrantdbw wykonano 195 sekwencjonowan matryc DNA
i 8 000 reakcji analizy polimorfizmu.

Syntezy oligonukleotyddéw i sekwencjonowanie matryc wykonano dla nastepujacych zaktadow
IBB:

Zaktady i Pracownie IBB PAN matryce | oligonukleotydy
1| Zaktad Genetyki 625 198
2 | Zaktad Biochemii Drobnoustrojow 820 175
3| Zaktad Biosyntezy Biatka 395 140
4 | Zaktad Biochemii Roslin 520 290
5 | Zaktad Biofizyki 625 700
6 | Zaktad Biologii Molekularnej 800 128
7 | Zaktad Genetyki UW 6178 1590
8 | Zaktad Biochemii Lipidow 300 120
9 | Pracownia Mutagenezy i Reperacji DNA 510 298
10 | Pracownia Glikobiologii Grzybow 103 141
Pracownia Sekwencjonowania DNA i Syntezy

11 | Oligonukleotydow 120 300
12 | Pracownia Biologii RNA i Genomiki Funkcjonalnej 10 104 2620
21100 6 700

Oprocz zaméwien z Instytutu Biochemii i Biofizyki zrealizowane zostaly zamowienia

na sekwencjonowanie DNA i synteze oligonukleotydow dla zleceniodawcw spoza Instytutu:

Centrum Badan Molekularnych i Makromolekularnych PAN w t.odzi
Centrum Biologii Medycznej i Mikrobiologii PAN

Centrum Mikrobiologii i Wirusologii PAN

Centrum Onkologii -Instytut im. Marii Sktodowskiej-Curie Oddziat Gliwice
Instytut "Centrum Zdrowia Matki Polki™"

Instytut Badawczy Lesnictwa

Instytut Biocybernetyki i Inzynierii Biomedycznej PAN

Instytut Biologii Doswiadczalnej im. M.Nenckiego PAN

Instytut Biotechnologii i Antybiotykéw

Instytut Centrum Medycyny Doswiadczalnej i Klinicznej PAN
Instytut Chemii Bioorganicznej PAN
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12
13
14
15
16
17
18
19
20
21
22
23
24
25
26
27
28
29
30
31
32
33
34
35
36
37
38
39
40
41
42
43
44
45
46
47
48
49
50
51
52
53
54
55
56

Instytut Chemii i Techniki Jagdrowej

Instytut Dendrologii PAN w Korniku

Instytut Farmakologii PAN

Instytut Genetyki Cztowieka PAN

Instytut Genetyki i Hodowli Zwierzat PAN

Instytut Genetyki Roslin PAN

Instytut Gruzlicy i Chordb Ptuc

Instytut Hematologii i Transfuzjologii

Instytut Hodowli i Aklimatyzacji Roslin Oddziat Poznan
Instytut Hodowli i Aklimatyzacji Roslin w Mtochowie

Instytut Hodowli i Aklimatyzacji Roslin w Radzikowie
Instytut Immunologii i Terapii i Doswiadczalnej PAN

Instytut Medycyny Pracy w L.odzi

Instytut Medycyny Wsi im. Witolda Chodzki w Lublinie
Instytut Oceanologii PAN

Instytut Ochrony Przyrody PAN

Instytut Ochrony Roslin w Poznaniu

Instytut Parazytologii PAN

Instytut Reumatologiczny

Instytut Rozrodu Zwierzat i Badan Zywnosci PAN w Olsztynie
Instytut Rybactwa Srodladowego im. Stanistawa Sakowicza w Olsztynie
Instytut Sadownictwa i Kwiaciarstwa w Skierniewicach
Instytut Sportu, Zaktad Badan Antydopingowych, Warszawa
Instytut Systematyki i Ewolucji Zwierzat PAN w Krakowie
Instytut Uprawy, Nawozenia i Gleboznawstwa, Putawy
Instytut Warzywnictwa

Instytut Zootechniki - Krakow

Instytut Zywnosci i Zywienia

Migdzynarodowe Centrum Ekologii PAN

Miedzynarodowy Instytut Biologii Molekularnej i Komdrkowej
Morski Instytut Rybacki w Gdyni

Muzeum i Instytut Zoologii PAN

Narodowy Instytut Lekow

Ogradd Botaniczny — Centrum Zachowania Roéznorodnosci Biologicznej PAN
Panstwowy Instytut Weterynaryjny

Panstwowy Instytut Weterynaryjny — Zaktad Pryszczycy w Zdunskiej Woli
Panstwowy Zaktad Higieny, Instytut Naukowo- Badawczy
Wojskowy Instytut Higieny i Epidemiologii

Wojskowy Instytut Higieny i Epidemiologii w Warszawie
Wojskowy Instytut Medycyny

Zaktad Ichtiobiologii i Gospodarki Rybackiej PAN - Gotysz
Zaktad Ornitologii PAN

Akademia Ekonomiczna w Poznaniu

Akademia Medyczna im. Karola Marcinkowskiego, Poznan
Akademia Medyczna w Bydgoszczy
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Akademia Medyczna w Gdansku, Samodzielna Pracownia Endokrynologii i Diagnostyki
57  Laboratoryjnej

58 Akademia Medyczna w Lublinie
59 Akademia Medyczna w Warszawie
60 Akademia Medyczna we Wroctawiu
61 Akademia Podlaska, Instytut Bioinzynierii i Hodowli Zwierzat w Siedlcach
62 Akademia Rolnicza w Krakowie, Katedra Genetyki, Hodowli i Nasiennictwa
Akademia Rolnicza w Lublinie, Wydziat Biologii i Hodowli Zwierzat i Wydziat
63 Medycyny Weterynaryjnej
64 Akademia Rolnicza w Poznaniu
65 Akademia Rolnicza w Szczecinie
66  Akademia Swigtokrzyska im. Jana Kochanowskiego - Kielce
67 Akademia Techniczno Rolnicza, Wydziat Rolniczy w Olsztynie
68 Akademia Wychowania Fizycznego i Sportu im. Jedrzeja Sniadeckiego
69 Akademia Wychowania Fizycznego im. Eugeniusza Piaseckiego
70  Akademia Wychowania Fizycznego w Katowicach
71  Centrum Medyczne Ksztatcenia Podyplomowego w Warszawie
72 Collegium Medium Uniwersytet Jagiellonski w Krakowie
73 Katolicki Uniwersytet Lubelski
74 Migdzyuczelniany Wydziat Biotechnologii UG-AMG
75  Politechnika Gdanska
76  Politechnika Lubelska
77  Politechnika L.6dzka, Wydziat Chemii Spozywczej i Biotechnologii
78  Politechnika Slaska w Gliwicach
79  Politechnika Warszawska, Miedzywydziatowe Centrum Biotechnologii
80 Pomorska Akademia Medyczna
81 Pomorska Akademia Pedagogiczna w Stupsku
82 SGGW AR, Katedra Parazytologii i Choréb Inwazyjnych, Katedra Botaniki i inne
83  Slaska Akademia Medyczna w Katowicach
84  Uniwersytet Gdanski, Katedra Biochemii
85  Uniwersytet Gdanski, Katedra Zoologii Bezkregowcow
86  Uniwersytet im. Adama Mickiewicza, Wydziat Biologii
87  Uniwersytet im. M. Kopernika, Instytut Biologii Ogélnej i Molekularnej
88  Uniwersytet Jagiellonski, Instytut Biologii Molekularnej
89  Uniwersytet Kazimierza Wielkiego
90 Uniwersytet £.0dzki, Zaktad Genetyki Drobnoustrojow
91  Uniwersytet Marii Curie-Sktodowskiej
92  Uniwersytet Medyczny w Lodzi
93  Uniwersytet Opolski
94  Uniwersytet Rzeszowski Katedra Biochemii i Biologii Komorki
95  Uniwersytet Szczecinski
96  Uniwersytet w Biatymstoku
97  Uniwersytet Warminsko-Mazurski
98  Uniwersytet Warszawski
99  Uniwersytet Wroctawski
100  Uniwersytet Zielonogorski, Instytut Biotechnologii i Ochrony Srodowisk
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101  Centrum Onkologii-Instytut im Marii Sktodowskiej-Curie

102  Gtéwny Inspektorat Inspekcji Ochrony Roslin i Nasiennictwa w Toruniu
103  Instytut Kardiologii

104  Instytut Matki i Dziecka

105 Samodzielny Publiczny Szpital Kliniczny AM NR2

106  Samodzielny Publiczny Szpital Kliniczny NR 2 im. Heliodora Swigcickiego w Poznaniu
107  Szpital Kliniczny NR3, Samodzielny Akademicki Publiczny ZOZ

108  Swigtokrzyskie Centrum Onkologii w Kielcach

109 Wojewddzka Stacja Sanitarno-Epidemiologiczna w Olsztynie

110 Wojewddzka Stacja Sanitarno-Epidemiologiczna w Poznaniu

111  Wojewddzka Stacja Sanitarno-Epidemiologiczna w Rzeszowie

112 Wojewaddzki Inspektorat Weterynarii z siedziba w Krosnie

113 Wojewddzki Szpital Zakazny SPZOZ Wolska 37

114  Adamed sp. z 0.0. (Pienkow)

115  Avicenna Biosystem KLK Sp. z o.0.

116  Bio-Diagnostyka sp. z 0.0.

117 BioTe2l, Warszawa

118 BIOWET Putawy sp. z 0.0.

119 Centralne Laboratorium Surowic i Szczepionek

120  Centrum Alergologii dr med. Teresa Hoffman Centrum Badan DNA sp. z 0.0.
121 Centrum Badan DNA Sp. z 0.0.

122 DNA Gdansk s.c.

123 EURXSsp. z 0.0.

124  Fundacja na Rzecz Chorych z Chorobami Krwi

125 Genet Reserch Sp. z 0.0.

126 GENOS s.c.

127  Indywidualna Specjalistyczna Praktyka Lekarska — Wojciech Jozwicki.
128 Instytut Badan DNA Sp. z 0.0.

129  Jednostka Wojskowa NR 4111

130  Krzysztof Kucharczyk — Techniki Elektroforetyczne

131 Labgen

132  Laboratorium Badan Genetycznych Sp. z 0.0. Lublin

133  Laboratorium Diagnostyki Molekularne Sp. z 0.0.

134  Laboratorium Kosmetyczne dr Ireny Eris - Piaseczno

135 Liga Ochrony Przyrody Zarzad Okregu w Zielonej Gorze

136 MedGen -Warszawa

137 Medigen

138  Piranus PPHU

139  Polskie Towarzystwo Kardiologiczne

140  Prywatny Gabinet Lekarski lek. Ewa Matuszewska, Poznan

141  Wielkopolska Hodowla Buraka Cukrowego sp. z 0.0. - Poznan

142 Wielkopolskie Towarzystwo Rozwoju Metod Badawczych i Leczenia Nieptodnosci
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Laboratorium Analiz Modyfikacji Genetycznych
Zespot: prof. dr hab. Barbara Tudek, dr Jarostaw Ciesla

Cel badania
Analiza obecnosci materiatu transgenicznego w produktach rynkowych, oznaczanie liczby kopii
gendw, oraz ilosciowa analiza mRNA z uzyciem PCR w czasie rzeczywistym.

Opis realizowanych prac

Laboratorium stuzy srodowisku naukowemu w analizie ilosciowej specyficznych mRNA, a takze
okreslaniu liczby kopii kwasdéw nukleinowych w materiale dostarczonym przez Kklienta.
Laboratorium uczestniczy takze w migdzylaboratoryjnych badaniach sprawnosci jakosciowej
i ilosciowej detekcji GMO w srodowisku, pozywieniu i paszach.

Opis najwazniejszych osiagnieé

1. Laboratorium uczestniczyto w dwoch miedzylaboratoryjnych badaniach sprawnosci jakosciowej
i ilosciowej detekcji GMO organizowanych przez Instytut Materiatbw Referencyjnych
i Pomiaréw UE w Centrum Badan Potgczonych, Geel, Belgia.

2. Wykonano ustugi pomiaru ilosciowego mRNA w roznych probkach dostarczonych przez
klientow IBB oraz zewnetrznych. Oznaczano réwniez liczbe kopii gendw w materiale
dostarczonym przez klientow. Wykonano 19595 reakcji, tgcznie z opracowaniem metodyki
analiz i projektowaniem starteréw.

Publikacje: 3520/A
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Srodowiskowe Laboratorium Magnetycznego Rezonansu Jadrowego

Zgodnie ze swymi zadaniami statutowymi w Laboratorium wykonywano pomiary widm NMR dla
zespotow naukowych IBB oraz 9 laboratoriow spoza instytutu. Wykorzystanie czasu pracy
spektrometru 500 MHz wynosito 60%, a spektrometru 400 MHz — 59%.

Wykorzystanie spektrometrow NMR w roku 2013:

Wykorzystanie spektrometréw NMR w roku 2013
Kierownik projektu Instytucja Czas przyrzadu (godz.)
400 MHz 500 MHz
Dr hab. Jemielity Wydziat Fizyki, UW 480
Prof. Salinska IMDIK Warszawa 792
Prof. Albrecht IMDIK Warszawa 144
Prof. Kaminska WUM 336
Prof. Olma Politechnika t.6dzka 312
Prof. Stolarski Wydziat Fizyki, UW 408
Prof. Kierdaszuk Wydziat Fizyki, UW 48
Dr Wdowienko 336
Prof. Kamienska IChO PAN 336
Prof. Poznanski IBB PAN 216 336
Prof. Bal IBB PAN 312
Dr MieczkowskKi IBB PAN 480
tajne/poufne Celopharma 432 480
badania wiasne IBB PAN 576 1728
nowe techniki, szkolenia 290 240
konserwacje, nalewanie ciektego helu i azotu 170 170
awarie 1080 720
udokumentowane wykorzystanie czasu w godzinach 5164 5 258
udokumentowane wykorzystanie czasu w procentach 59% 60%
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Srodowiskowe Laboratorium Spektrometrii Mas

Zespot: prof. dr hab. Michat Dadlez, dr Magdalena Kaus-Drobek, dr Dominik Domanski,

dr Monika Zareba-Koziot, dr Krzysztof Drabikowski, mgr Jacek Oledzki, mgr Magdalena Bakun,
mgr Agnieszka Fabijanska, mgr Piotr Zarghski, mgr Radostaw Jazwiec, dr Wtodzimierz Tszyrsznic,
mgr Agnieszka Borkowska, mgr Emilia Pawtowska, mgr Agata Malinowska, mgr Janusz Debski,
mgr Michat Kistowski, mgr Aiswarya Premchandar, mgr Aleksandra Skrajna, mgr Aleksandra
Kacprzyk, mgr Anna Perzanowska, mgr Katarzyna Bucholc, mgr Magdalena Richter

Cel badania

Laboratorium prowadzi pomiary mas czasteczek biologicznych, wykonujac réwniez zlecenia
uzytkownikow z IBB oraz spoza Instytutu w zakresie pomiarow mas peptyddow, oligonukleotydow,
biatek a takze innych zwigzkdw na przyktad takich jak leki i ich metabolity.

Opis realizowanych prac

Proteomiczne zastosowania tych analiz obejmuja: 1) identyfikacje biatek i ich modyfikacji
potranslacyjnych (publ. 4707, 4830, 4796, 4742, 4832). 2) analizy ilosciowe, albo w ujeciu
globalnych analiz proteomiki r6znicowej (np. analiza frakcji jaderkowej proteomu kory médzgowej
szczura - wsp. z prof. M. Hetmanem, Univ. Louisville, USA, lub publ. 4689, 4823, 4762), albo
jako analizy celowane z uzyciem techniki MRM, jak na przyktad monitorowanie panelu biatek,
markeréw stanu zapalnego w badaniach wiasnosci terapeutycznych pochodnych escyny (wsp. z
prof. K. Koziak, WUM, W-wa). 3. Badania struktur biatkowych wspomagane przez spektrometrig¢
mas, realizowane przez pomiary Kinetyki wymiany proton-deuter i mobilnosci jondéw. Techniki te
pozwalaja uzyskac¢ informacje strukturalne dla biatek trudno poddajacych sie¢ klasycznym metodom
analizy struktury. Sposrdd licznych prowadzonych projektdw mozna wymieni¢: mapowanie
obszarow oddziatywania partneréw kompleksow biatkowych kinetochoru: Mis12 (wsp. z prof. D.
Gloverem, Cambridge University, UK) czy COMA (wsp. z prof. S. Harrisonem, Harvard Medical
School, Boston MA, USA), agregujacych biatek cytoszkieletu, takich jak keratyny 8&18 (wsp. z
prof. H. Herrmanem, Germ. Cancer Res. Center, Heidelberg, Niemcy). Przedmiotem tych badan
moga by¢ tez biatka osadzone w btonie lipidowej, jak np. perfringolizyna (wsp. z prof. Z. Sobota,
Inst. Nenckiego).

Badania metabolomiczne prowadzone w 2013 r. dotyczyty lekdw immunosupresyjnych i ich
metabolitow (publ. 4781), witaminy E (publ. 4831), tamoksifenu (wsp. z prof. J. Ostrowskim, Inst.
Onkol. W-wa), leflunomidu (na zlecenie firmy Sandoz), farmakodynamiki przedklinicznej kilku
potencjalnych nowych lekow przeciwnowotworowych i przeciw chorobom neurodegeneracyjnym
(CELON Pharma), analizy czystosci lekow (Nobilus Ent).

Opis najwazniejszych osiagnieé

1. Interaktomika komplekséw biatkowych U7 snRNP (4707, 4830), CLN3 (4762)

2. fosfoproteomika biatek: PLK4 (4832), HopQ1 (4742), SGT1 (4796)

3. wiasnosci strukturalne: dimery receptora RAGE (4821), keratyny 8&18, perfringolizyna,
kompleksy biatkowe kinetochoru.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Wyniki zostang wykorzystane w publikacjach

Publikacje: 4689, 4707, 4742, 4762, 4781, 4796, 4813, 4823, 4830, 4831, 4832
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Pracownia Mikroskopii Konfokalnej i Fluorescencyjnej
Zespot: dr Matgorzata Lichocka, dr Anna Anielska-Mazur

W okresie sprawozdawczym 01.01.13 - 31.12.13, dziatalnos¢ PMKIF przebiegata zgodnie z
zatozeniami statutowymi.

PMKIF byta dostepna dla uzytkownikow przez caty rok. Mikroskop fluorescencyjny E800 byt
uzytkowany nieodptatnie przez przeszkolonych uzytkownikow, natomiast mikroskop konfokalny
Nikon TE2000 C1 zgodnie z cennikiem dostepnym na stronie internetowej IBB. W pracowni
prowadzone sa zeszyty ewidencji czasu eksploatacji obu mikroskopdw.

Mikroskop fluorescencyjny Nikon E-800 wykorzystano w wymiarze 223 godz. do samodzielnej
pracy przez uzytkownikdw, ktdrzy przeszli szkolenie z obstugi mikroskopu fluorescencyjnego.
Przeprowadzono szkolenie w trybie indywidualnym kolejnych 9 osob.

Samodzielni  uzytkownicy  mikroskopu  fluorescencyjnego  wykonali  analizy  obrazu
mikroskopowego w oparciu o oprogramowanie dostepne w Pracowni.

Mikroskop konfokalny Nikon C1 wykorzystano w wymiarze 345 godz. przez samodzielnych
uzytkownikow po szkoleniu, w ramach ustug mikroskopowych PMKIF dla pracownikow IBB oraz
jednostek zewngtrznych a takze w ramach wiasnych badan zwiazanych z realizacja projektu.
Jednostki zewnetrzne korzystajace z ustug Pracowni:

1. Instytut Ogrodnictwa Zaktad Genetyki, Hodowli i Biotechnologii Roslin Warzywnych w
Skierniewicach.

2. Instytut Biotechnologii i Antybiotykdéw w Warszawie

3. Polska Akademia Nauk Ogréd Botaniczny —librusl CZRB w Powsinie

Prowadzono nadzor nad stanem technicznym mikroskopow i innego wyposazenia w PMKIiF w celu
nieprzerwanej funkcjonalnosci powierzonej pracowni. Cz¢s¢ biezacej konserwacji sprzetu
mikroskopowego i komputerowego wykonywatam samodzielnie. Cz¢$¢ napraw usterek
eksploatacyjnych zlecono serwisowi PRECOPTIC, na podstawie zawartej umowy Serwisowej.
Projekt:

0Od 26.02.2013 realizacja projektu 2012/05/B/NZ9/00984 finansowanego przez NCN.

»Wielkos¢ nasion rzodkiewnika pospolitego(Arabidopsis thaliana) jest regulowana poziomem
ekspresji aneksyny 5 - analiza mechanizmu dziatania AnnAt5 w trakcie rozwoju nasion”.

Kierownik projektu: Matgorzata Lichocka

Publikacje: 4742, 4796
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SURMACZ L., SWIEZEWSKA E.

What we do and do not know about the cellular functions of polyisoprenoids.
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New Concepts and Experimental Approaches (p.505) / Eds. Bach, Thomas J., Rohmer
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FEBS Journal (2013) Volume 280 Supplement 1 p. 100

3415/A

MIERZEJEWSKA K., SIWEK W., CZAPINSKA H., SKOWRONEK K., BUINICKI J.M.,
BOCHTLER M.

Molecular basis of 6-methyladenine recognition by R.Dpnl restriction endonuclease.

38" FEBS Congress 2013, Mechanisms in Biology, Saint Petersburg, Russia, 6-11 July 2013
FEBS Journal (2013) Volume 280 Supplement 1 p.122

3416/A

SABALA I, JAGIELSKA E., GRABOWSKA M., BOCHTLER M.

Lysostaphin and LytM — how similar and how different are these two peptidoglycan
hydrolases.

38™ FEBS Congress 2013, Mechanisms in Biology, Saint Petersburg, Russia, 6-11 July 2013
FEBS Journal (2013) Volume 280 Supplement 1 p. 138

3417/A

WYSLOUCH-CIESZYNSKA A., PUCHALSKA M., ZHUKOVA L.

H/Dex MS gives insight into RAGE receptor intra and intermolecular interactions.

38™ FEBS Congress 2013, Mechanisms in Biology, Saint Petersburg, Russia, 6-11 July 2013
FEBS Journal (2013) Volume 280 Supplement 1 p. 147

3418/A

ZHUKOV I., LUBECKA E., POPENDA L., STODUS K., JURGA S.

Analysis of molecular dynamic the second catalytic cysteine half-domain (SCCH) from
ubiquitin-activating enzyme E1 based on 15N relaxation data in solution.

38" FEBS Congress 2013, Mechanisms in Biology, Saint Petersburg, Russia, 6-11 July 2013
FEBS Journal (2013) Volume 280 Supplement 1 p. 161

3419/A

CHOUDHURY A.R., ZHUKOV I., PASSAMONTI S., NOVIC M.

Membrane transporter bilitranslocase - structural model for transmembrane domains.

38™ FEBS Congress 2013, Mechanisms in Biology, Saint Petersburg, Russia, 6-11 July 2013
FEBS Journal (2013) Volume 280 Supplement 1 p. 197

3420/A

RAK M., OCHALEK A., BIELECKA E., MASNYK M., CHMIELEWSKI M.,
CHOJNACKI T., GAWARECKA K., SWIEZEWSKA E., MADEJA Z.

Efficient, non-toxic gene delivery by negatively charged polyprenyl-based lipoplexes:
application in RNA delivery and the effects on cell physiology.

38" FEBS Congress 2013, Mechanisms in Biology, Saint Petersburg, Russia, 6-11 July 2013
FEBS Journal (2013) Volume 280 Supplement 1 p. 340
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3421/A

KUJAWA A., KRASZEWSKA E.

Purification of the YgdP Nudix protein, a putative virulence factor from Pseudomonas
aeruginosa.

38™ FEBS Congress 2013, Mechanisms in Biology, Saint Petersburg, Russia, 6-11 July 2013
FEBS Journal (2013) Volume 280 Supplement 1 p. 489

3422/A

GRATKOWSKA D., ROLICKA A.T., BUCIOR E., SARNOWSKA E., SACHAROWSKI
S., KONCZ C., JERZMANOWSKI A.J., SARNOWSKI T.J.

The SWI/SNF complex in Arabidopsis responds to environmental changes in temperature —
dependent manner.

38™ FEBS Congress 2013, Mechanisms in Biology, Saint Petersburg, Russia, 6-11 July 2013
FEBS Journal (2013) Volume 280 Supplement 1 p. 517

3423/A

ZIELENKIEWICZ U., SZCZESNY P.

Uranium bioleaching — insight into the structure of microbial consortia from mining tailings.
38™ FEBS Congress 2013, Mechanisms in Biology, Saint Petersburg, Russia, 6-11 July 2013
FEBS Journal (2013) Volume 280 Supplement 1 p. 570

3424/A

BORKIEWICZ L., POLKOWSKA-KOWALCZYK L., MUSZYNSKA G.,
SZCZEGIELNIAK J.

ZmCKP11, a positive regulator in salt stress tolerance in transgenic Arabidopsis plants.

11" POG Conference on Reactive Oxygen and Nitrogen Species in Plants, Warsaw, Poland,
17-19 July 2013

Biotechnologia (2013) 94(2): 165

3425/A

BUCHOLC M., GOCH G., CIESIELSKI A., ANIELSKA-MAZUR A., DOBROWOLSKA
G.

Functional and biochemical characterization of Arabidopsis calcium sensor SCS a potential
regulator of SnRK2 protein kinases.

11" POG Conference on Reactive Oxygen and Nitrogen Species in Plants, Warsaw, Poland,
17-19 July 2013

Biotechnologia (2013) 94(2): 165

3426/A

LEWANDOWSKA-GNATOWSKA E., POLKOWSKA-KOWALCZYK L.,
BARCISZEWSKA M. Z., SZCZEGIELNIAK J., BARCISZEWSKI J., MUSZYNSKA G.
Reactive oxygen species and DNA methylation changes in wounded maize leaves.

11" POG Conference on Reactive Oxygen and Nitrogen Species in Plants, Warsaw, Poland,
17-19 July 2013

Biotechnologia (2013) 94(2): 182
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3427/A

POLKOWSKA-KOWALCZYK L., OLSZAK K., TARWACKA J., SZCZEGIELNIAK J.,
MUSZYNSKA G., WIELGAT B.

Elements of signalling pathways in the response of Solanum species to Phytophthora
infestans.

11" POG Conference on Reactive Oxygen and Nitrogen Species in Plants, Warsaw, Poland,
17-19 July 2013

Biotechnologia (2013) 94(2): 192

3428/A

LACHACZ A., KALISZ B., GIELWANOWSKA 1., OLECH M.A., CHWEDORZEWSKA
K.J.

The impact of environmental factors on the development of soil at King George Island (South
Shetland Islands).

SCAR Biology Symposium Life in Antarctica Boundaries and Gradients in a Changing
Environment, Balcelona, Spain, 15-19 July 2013

Abstarcts P-1.12

3429/A

KORCZAK-ABSHIRE M., WEGRZYN M., ANGIEL P., LISOWSKA M.,
CHWEDORZEWSKA K.J.

Long-term trends in penguins breeding populations at Lions Rump colony, King George
Island.

SCAR Biology Symposium Life in Antarctica Boundaries and Gradients in a Changing
Environment, Balcelona, Spain, 15-19 July 2013

Abstracts P-2.15

3430/A

SEKTAS P., MONIUSZKO G., WAWRZYNSKA A K., SIRKO A.

Polosphorylation of UP9/LSU as a potential mechanism regulating its function.
BIONUT-ITN Summer School, Biochemical and Genetic Dissection of Control of Plant
Mineral Nutrition, Gargnano, Italy, June 23-27, 2013

Abstracts p.41

3431/A

COLLADOS-RODRIGUEZ M., WAWRZYNSKA A.K., SIRKO A.

A note of warning: the Arabidopsis T-DNA insertion line SALK135513 case study.
BIONUT-ITN Summer School, Biochemical and Genetic Dissection of Control of Plant
Mineral Nutrition, Gargnano, Italy, June 23-27, 2013

Abstracts p.9

3432/A

GISKA F., TAUBE M., PIECHOCKI M., HOSER R., KOZAK M., HENNIG J.,
KRZYMOWSKA M.

Interactions of HopQ1, a type Il secretion effector from Pseudomonas syringae, with host
14-3-3 proteins.

COST FA 1208, Pathogen-Informed Strategies for Suistainable Broad-Spectrum Crop
Resistance, 1% Annual Meeting, Birnam, Scotland, 9-11 October 2013

Abstracts p.31
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3433/A

HOSER R., ZURCZAK M., LICHOCKA M., HENNIG J., KRZYMOWSKA M.
Nuclear import of N receptor in tobacco is regulated by posttranslational modification of
SGT1 protein.

COST FA 1208, Pathogen-Informed Strategies for Suistainable Broad-Spectrum Crop
Resistance, 1* Annual Meeting, Birnam, Scotland, 9-11 October 2013

Abstracts p.77

3434/A

BARTNIK E.

Mitochondria in development.

Puzzles of Development: from the First Divisions to Brain Wiring, Zakopane, Polska, 17-19
maja 2013

Abstract Book p.16

3435/A

GODLEWSKA M., GORA M., BUCKLE A.M., POREBSKI B.T., KEMP E.H.,
KRASUSKA W., SUTTON B.J.,, BANGA J.P., CZARNOCKA B.

The propeptide of human thyroid peroxidase is not required for its cellular, enzymatic or
immunological activity.

4" Congress of the Polish Thyroid Association 2013, £.6dz, Poland, 11-13 April 2013
Thyroid Research (2013) 6(Suppl 2): A19

3436/A

SZARLAK J., BARTOSIK A.A., GLABSKI K., KULINSKA A., JAGURA-BURDZY G.
Pseudomonas putida helper strain in the conjugative mobilization based on conjugation
system of RA3 plamid from IncU incompatibility group.

FEMS 2013, 5™ Congress of European Microbiologists, Leipzig, Germany, 21-25 July 2013
Abstract Book BS

3437/A

WICHTOWSKA D., HOPPER A .K., BOGUTA M.

tRNA maturation abnormalities connected to stress conditions and transcription deregulation.
The Eighteen Annual Meeting of the RNA Society, Davos, Swiss, 11-16 June 2013
Abstracts BS

3438/A

JANIK A., NIEWIADOMSKA M., GAWARECKA K., PALAMARCZYK G.

Two pools of dolichol phosphate and their avilability to the glycosylating enzymes in
Candida albicans.

30™ International Specialised Symposium on Yeast, Stara Lesn4, Slovakia, June 18-22, 2013
Abstracts p.76

3439/A

TULACZ D., FOGTMAN A., MACZEWSKI M., GORA M., BURZYNSKA B.

Differential miRNA expression profiles related to heart failure in an experimental
postinfarction rat model.

5" Pan Arab Human Genetics Conference and 2013 Golden Helix Symposium Genomics into
Healthcare, Dubai, United Arab Emitates, 17-19 November 2013

Abstract Book P82
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3440/A

MACIEJAK A., SYGITOWICZ G., PAWLAK D., PINIEWSKA J., BURZYNSKA B.

The anti-inflammatory effects of statins therapy in patients with acute myocardial infarction.
5" PAN ARAB Human Genetics Conference and 2013 Golden Helix Symposium Genomics
into Healthcare, Dubai, United Arab Emitates, 17-19 November 2013

Abstract Book P99

3441/A

RUTOWICZ K., WILCZYNSKI B., PUZIO M., LIRSKI M., KOTLINSKI M.,
SWIEZEWSKI S.S., KOBLOWSKA M., IWNANICKA-NOWICKA R., KROTEN M.A,,
HALIBART-PUZIO J.,, TIURYN J., JERZMANOWSKI A.J.

Distribution of linker histones in chromatin in normal and limited light.

24™ International Conference on Arabidopsis Research (ICAR), Sydney, Australia, 24-28
June 2013

Abstracts BS

3442/A

BRZOZOWSKA 1., ZIELENKIEWICZ U.

The fate of streEtococcal plasmid Zeta toxin in eukaryotic cells.

FEMS 2013, 5" Congress of European Microbiologists, Leipzig, Germany, 21-25 July 2013
Abstract Book BS

3443/A

GAWRYS 0., GAWARECKA K., CHOINACKI T., SWIEZEWSKA E., MASNYK M.,
CHMIELEWSKI M., KOMPANOWSKA-JEZIERSKA E.

Antidiuretic effectiveness of desmopressin encapsulated in newly designed liposomal carriers.
ERA-EDTA 50" Congress, Istambul, Turkey, 18-21 May 2013

Abstracts BS

3444/A

GAWRYS 0., OLSZYNSKI K.H., GAWARECKA K., CHOJNACKI T., SWIEZEWSKAE.,
MASNYK M., CHMIELEWSKI M., RAFALOWSKA J., KOMPANOWSKA-JEZIERSKA
E.

Impact of the new derivatives of polyisoprenoid alcohols - new component of drug carriers -
on renal morphology and morphometric analysis of male Sprague-Dawley rats.

ERA-EDTA 50" Congress, Istambul, Turkey, 18-21 May 2013

Abstracts BS

3445/A

MALISZEWSKA K., GRUCHOTA J.,, GROMADKA R., DENBY-WILKES C.,
DUHARCOURT S., BETERMIER M., SPERLING L., NOWAK J.K.

The role of TFIIS4p in synthesis of non-coding RNAs in Paramecium tetraurelia.

Ciliate Molecular Biology Conference, Steamboat Springs, Colorado, USA, 7-12 July 2013
Abstract Book BS
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3446/A

GRUCHOTA J., DENBY-WILKES C., SPERLING L., NOWAK J.K.

Autogamy induced transcription factor Spt5 influences the process of genome rearrangements
in P. tetraurelia.

Ciliates as Model Systems to Study Genome Evolution, Mechanisms of Non-Mendelian
Inheritance and Environmental Adaptation, Tallinn, Estonia, 12-16 May 2013

Abstracts p.27

3447/A

MALISZEWSKA K., GRUCHOTA J.,, GROMADKA R., DENBY-WILKES C.,
DUHARCOURT S., BETERMIER M., SPERLING L., NOWAK J.K.

The role of TFIIS4p in regulation of developmental genome rearrangements by non-coding
RNAs in Paramecium tetraurelia.

Ciliates as Model Systems to Study Genome Evolution, Mechanisms of Non-Mendelian
Inheritance and Environmental Adaptation, Tallinn, Estonia, 12-16 May 2013

Abstracts p.26

3448/A

RAK M., OCHALEK A., BIELECKA E., MASNYK M., CHMIELEWSKI M.,
CHOJNACKI T., GAWARECKA K., SWIEZEWSKA E., MADEJA Z.

Study of the lipofecting and antimicrobial activity of polyprenyltrimethylammonium iodides
(PTAI): efficient transfection of various cell types with negatively charged serum compatible
lipoplexes.

Contemporary Insights Into Cancer Risks, Perspectives, Expectations, XL Jubilee Winter
School Faculty of Biochemistry, Biophysics and Biotechnology, Zakopane, Polska, 16-21
February 2013

Conference Program p.118-119

3449/A

RAK M., OCHALEK A., BIELECKA E., MASNYK M., CHMIELEWSKI M.,
CHOJNACKI T., GAWARECKA K., SWIEZEWSKA E., MADEJA Z.

Study od the lipofecting and antimicrobial activity of polyprenyltrimethylammonium iodides
(PTAI): Efficient transfection of various cell types with negatively charged serum compatible
lipoplexes and the effects on cell physiology.

22" International Sympozjum "Molecular and Physiological Aspects of Regulatory Processes
of the Organism”, Krakdw, Polska, 13-14 czerwca 2013

Abstracts p. 237

3450/A

MORAWIEC E., WICHTOWSKA D., GRACZYK D., CONESA CH., LEFEBVRE O.,
BOGUTA M.

Mafl, repressor of tRNA transcription, is involved in the control of gluconeogenetic genes in
Saccharomyces cerevisiae.

26™ International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology, Frankfurt/ Main,
Germany, 29 August-3 September 2013

Yeast 2013 vol. 30 Suppl.1 S103 PS2-6
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3451/A

CIESLA M., MAKALA E., ZURANSKA M.A., BAZAN R., DZIEMBOWSKI A.,
BOGUTA M.

A role of Rbs1 protein in RNA polymerase |11 assembly and nuclear transport.

26™ International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology, Frankfurt/ Main,
Germany, 29 August-3 September 2013

Yeast 2013 vol. 30 Suppl.1 S104 PS2-7

3452/A

MAKALA E., KEPKA M., CIESLA M., BOGUTA M.

Mafl, repressor of tRNA transcription, interacts with the N-terminal fragment of RNA
polymerase 111 largest subunit.

26™ International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology, Frankfurt/ Main,
Germany, 29 August-3 September 2013

Yeast 2013 vol. 30 Suppl.1 S104 PS2-8

3453/A

ZOLADEK T., KAMINSKA J., POLAK A., RZEPNIKOWSKA W., SIENKO M.,
GRYNBERG M., KALISZEWSKI P.

Autophagy related protein Atg2 affects organization of the actin cytoskeleton.

26™ International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology, Frankfurt/ Main,
Germany, 29 August-3 September 2013

Yeast 2013 vol. 30 Suppl.1 S111 PS4-1

3454/A

SKONECZNA A., BROZDA I., KROL K., SKONECZNY M.

Cellular response to DSB stress encompasses vesicular transport and cell cycle guardians.
26™ International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology, Frankfurt/ Main,
Germany, 29 August-3 September 2013

Yeast 2013 vol. 30 Suppl.1 S141 PS8-7

3455/A

NATKANSKA U., SKONECZNA A., SKONECZNY M.

Protective role of Hsp31p protein in Saccharomyces cerevisiae exposed to various
environmental stresses.

26™ International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology, Frankfurt/ Main,
Germany, 29 August-3 September 2013

Yeast 2013 vol. 30 Suppl.1 S150 PS9-25

3456/A

SKONECZNY M., SKONECZNA A., NATKANSKA U.

Deficiency of Saccharomyces cerevisiae stress response protein Hsp31p affects pseudohyphal
growth.

26™ International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology, Frankfurt/ Main,
Germany, 29 August-3 September 2013

Yeast 2013 vol. 30 Suppl.1 S150 PS9-25
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3457/A

KUCHARCZYK R., WYSOCKA-KAPCINSKA M., TOROCSIK B., TURIAK L.,
TSAPRAILIS G., DAVID C.L., HUNT A., VEKEY K., ADAM-VIZI V., CHINOPOULOS
C.

SAL1 modulates sensitivity of heterologously expressed artemia ADP/ATP carrier to
bongkrekate in yeast.

26™ International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology, Frankfurt/ Main,
Germany, 29 August-3 September 2013

Yeast 2013 vol. 30 Suppl.1 S164 PS10-11

3458/A

CHELSTOWSKA A., JASTRZEBSKA Z., SADURSKA A., PLOCHOCKA D., RYTKA J.,
7OLADEK T.

Hem12, the enzyme of heme biosynthetic pathway, is ubiquitinated by Rsp5 ubiquitin ligase
in yeast cells.

26" International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology, Frankfurt/ Main,
Germany, 29 August-3 September 2013

Yeast 2013 vol. 30 Suppl.1 S168 PS10-20

3459/A

REMPOLA B., KRUPINSKI P., POLKOWSKA A., SZCZESNY P., PAWLOWSKI P.H.,
POZNANSKI J.

5-Fluorouracil metabolism in Saccharomyces cerevisiase by 19F NMR.

26™ International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology, Frankfurt/ Main,
Germany, 29 August-3 September 2013

Yeast 2013 vol. 30 Suppl.1 S171 PS10-30

3460/A

KOWALEC P., KURLANDZKA A.

Novel protein Imil may serve as a bridge between mitochondrial and nuclear processes in
Saccharomyces cerevisiae.

26™ International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology, Frankfurt/ Main,
Germany, 29 August-3 September 2013

Yeast 2013 vol. 30 Suppl.1 S194 PS13-11

3461/A

DZIEMBOWSKI A.

Intracellular ribonucleases in RNA metabolism and disease.

48" Congress of the Polish Biochemical Society, Torun, Polska, 2"9-5" September 2013
Acta Biochimica Polonica (2013) vol. 60 Supplement 1 p.1

3462/A

TUDEK B., WINCZURA A., CZUBATY A., SPEINAE.

Modification of DNA repair enzymes by oxidative stress and cancer progression.

48™ Congress of the Polish Biochemical Society, Torun, Polska, 2"%-5" September 2013
Acta Biochimica Polonica (2013) vol. 60 Supplement 1 p. 3
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3463/A

DYLEWSKA M., MACIEJEWSKA A.M.

Acrolein-induced mutagenesis in Escherichia coli: The role of AlkB dioxygenase in repair of
1,N®-a-hydroxypropanoadenine and 3,N*-a-hydroxypropanocytosine.

48™ Congress of the Polish Biochemical Society, Torun, Polska, 2"%-5" September 2013
Acta Biochimica Polonica (2013) vol. 60 Supplement 1 p. 6

3464/A

KALISZEWSKA M., KRUSZEWSKI J., KIERDASZUK B. JAMROZIK Z., KAMINSKA
A., TONSKA K., BARTNIK E.

Mutations in the gene encoding human mitochondrial polymerase v.

48" Congress of the Polish Biochemical Society, Torun, Polska, 2"%-5" September 2013
Acta Biochimica Polonica (2013) vol. 60 Supplement 1 p. 19

3465/A

KODRON A., KULICKA A., KARWOWSKA K., KRAWCZYNSKI M., KORWIN-RUINA
M., KIERDASZUK B. KAMINSKA A., BARTNIK E., TONSKA K.

To die or not to die, that is the question - analysis of cell death pathways in Leber's hereditary
optic neurophaty.

48™ Congress of the Polish Biochemical Society, Torun, Polska, 2"%-5" September 2013

Acta Biochimica Polonica (2013) vol. 60 Supplement 1 p. 20

3466/A

MOZOLEWSKI P., MOSKOT M., JAKOBKIEWICZ-BANECKA J., KLOSKA A.,
WEGRZYN G., GABIG-CIMINSKA M.

Non-steroidal anti-inflammatory drugs as potential inhibitors of glycosaminoglycans
synthesis and accumulation.

48™M Congress of the Polish Biochemical Society, Torun, Polska, 2"%-5" September 2013
Acta Biochimica Polonica (2013) vol. 60 Supplement 1 p. 23

3467/A

PIOTROWSKA A., KALISZEWSKA M., KIERDASZUK B. JAMROZIK Z., KAMINSKA
A., TONSKA K., BARTNIK E.

Mitochondrial nucleotide metabolism - molecular analysis of ANT1 and RRM2B genes.

48™ Congress of the Polish Biochemical Society, Torun, Polska, 2"%-5" September 2013
Acta Biochimica Polonica (2013) vol. 60 Supplement 1 p. 26

3468/A

KEONIECKI M., JABLONOWSKA A.M., POZNANSKI J., LANGRIDGE J., GILES K.,
TOMCZYK N., HUGHES CH., DADLEZ M.

Analysis of AB-40 peptide oligomers using ion mobility separation coupled with MS and
factors influencing the peptide structure compaction.

48™ Congress of the Polish Biochemical Society, Torun, Polska, 2"%-5" September 2013
Acta Biochimica Polonica (2013) vol. 60 Supplement 1 p. 45

3469/A

ZURANSKA M.A.

Yeast prion protein Rbs1.

48™ Congress of the Polish Biochemical Society, Torun, Polska, 2"%-5" September 2013
Acta Biochimica Polonica (2013) vol. 60 Supplement 1 p. 62
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3470/A

CZERWINSKA J., JELENIEWICZ M., NOWAK MALGORZATA, BERENTOWICZ P.,
KOSICKI K., NIEDERNHOFER L., SPEINA E., TUDEK B.

Deregulation of base excision repair by lipid peroxidation in premature aging Ercc1” mice.
48™ Congress of the Polish Biochemical Society, Torun, Polska, 2"%-5" September 2013
Acta Biochimica Polonica (2013) vol. 60 Supplement 1 p. 65

3471/A

GUTKOWSKA M., WNUK M., LICHOCKA M., STRONKOWSKI M., SWIEZEWSKA E.
Mutations in RGTB genes in Arabidopsis thaliana cause polar growth alternations and double
mutant is lethal due to male gametophyte defect.

48™ Congress of the Polish Biochemical Society, Torun, Polska, 2"-5" September 2013

Acta Biochimica Polonica (2013) vol. 60 Supplement 1 p. 119

3472/A

STEPIEN P.P., BOROWSKI L.S., DZIEMBOWSKI A., HEINOWICZ M.S., SZCZESNY P.
Focus on Foci: novel mitochondrial structures organize processing and turnover of human
mitochondrial RNA.

48" Congress of the Polish Biochemical Society, Toruf, Polska, 2"-5" September 2013
Acta Biochimica Polonica (2013) vol. 60 Supplement 1 p. 131

3473/A

SARNOWSKI T.J., JERZMANOWSKI A.J.

Chromatin remodeling by SWI/SNF complexes as global regulator of gene expression inb
eucaryotes.

48™ Congress of the Polish Biochemical Society, Torun, Polska, 2"%-5" September 2013
Acta Biochimica Polonica (2013) vol. 60 Supplement 1 p. 159

3474/A

NIEMINUSZCZY J., SCHWAB R.A., NIEDZWIEDZ W.

Suppression of global reorganization of chromatin structure through replication requires
Fanconi anemia related helicase FANCJ.

Cromatin, Replication and Chromosomal Stability 2013, Copenhagen, Denmark, 17-19 June
2013

Program and Abstract Book BS

3475/A

WAWRZYNSKA A K., MIERZWINSKA M., SIRKO A.

Arabidopsis cytoplasmic serine acetyltransferase interacts with transcription factor SCL11.
Plant Sulphur Network, 4™ Sulphyton Workshop, Athens, Greece, 5-8 September 2013
Abstract Book p.12

3476/A

BUDZINSKA M., RUSZCZYNSKA-BARTNIK K., JAREMKO L., JAREMKO M.,
ZDANOWSKI K., BIERZYNSKI A., EJCHART A.

Struktura i dynamika wigzacego wapn biatka S100A1(C85M).

56 Zjazd Polskiego Towarzystwa Chemicznego i Stowarzyszenia Inzynieréw i Technikow
Przemystu Chemicznego "Chemia - tradycja i nowe wyzwania", Siedlce, 16-20 wrzesnia 2013
Materialy zjazdowe s.418
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3477IA

NOWAKOWSKI M., EJCHART A.

Diastereometryczne kompleksy (+)-1-(-)-fenchonu z a-cyklodekstryna.

56 Zjazd Polskiego Towarzystwa Chemicznego i Stowarzyszenia Inzynieréw i Technikow
Przemystu Chemicznego "Chemia - Tradycja i Nowe Wyzwania", Siedlce, 16-20 wrzesnia
2013

Materialy zjazdowe s.427

3478/A

POLKOWSKA-KOWALCZYK L., OLSZAK K., TARWACKA J., SZCZEGIELNIAK J.,
MUSZYNSKA G., WIELGAT B.

Components of defence strategy induced in Solanum species by elicitor from Phytophthora
infestans.

6" Conference Polish Society of Experimental Plant Biology, £.6dz, Poland, 16-19 September
2013

Biotechnologia (2013) 94(3): 362

3479/A

WIESYK A., ZAGORSKI-OSTOJA W., GORA-SOCHACKA A.

Stability of variable domain of Potato spindle tuber viroid.

International Workshop on Viroids and Satellite RNAs (IWVdS), Beijing, China, 23-25
August 2013

Abstracts p.32

3480/A

JOZWIAK A., BRZOZOWSKI R., BUINOWSKI Z., CHOJNACKI T., SWIEZEWSKA E.
Apﬁ)lication of supercritical CO2 for extraction of polyisoprenoid alcohol from plant tissues.
54" International Conference on the Bioscience of Lipids, Bari, Italy, 17-21 September 2013
Abstracts BS

3481/A

FRACZYK T., WEZYNFELD N.E., BOSSAK K., BONNA A., BAL W.

Human annexin Al as a potential target for Ni(ll) ions.

Second EuCheMS Inorganic Chemistry Conference, Jerusalem, Israel, 7-11 July 2013
Abstracts BS

3482/A

FRACZYK T., WEZYNFELD N.E., BOSSAK K., BONNA A., BAL W.

Human annexins Al, A2 and A8 as potential targets for Ni(ll) and Pd(I1) ions.

XVI™ International Conference on Biological Inorganic Chemistry, Grenoble, France, 22-26
July 2013

Abstracts BS

3483/A

ZAWISZA |., MITAL M., BAL W.

The impact of synthetic modifications of the histidine side chain on metal dependent peptide
bond hydrolysis.

XVI™ International Conference on Biological Inorganic Chemistry, Grenoble, France, 22-26
July 2013

Abstracts BS
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3484/A

WEZYNFELD N.E., BOSSAK K., BONNA A., BAL W., FRACZYK T.

Human annexins Al and A2 as potential targets for Ni(ll) ions.

XVI™ International Conference on Biological Inorganic Chemistry, Grenoble, France, 22-26
July 2013

Abstracts BS

3485/A

POLKOWSKA-NOWAKOWSKA A., ARIANI H.H.N., BONNA A., BAL W.

Optical activity of Cu(ll) and Ni(Il) complexes with tripeptides containing histidine residue -
experimentaland theoretical study.

XVI™ International Conference on Biological Inorganic Chemistry, Grenoble, France, 22-26
July 2013

Abstracts BS

3486/A

BOSSAK K., WEZYNFELD N.E., BONNA A., BAL J.,, FRACZYKT.

Human annexin A8 as a potential target for Ni(ll) and Pd(ll) ions.

XVI™ International Conference on Biological Inorganic Chemistry, Grenoble, France, 22-26
July 2013

Abstracts BS

3487/A

BARTNIK E.

Evolution of mitochondria.

PEC Polish Evolutionary Conference, Krakéw, Poland, 19-21 September 2013
Book of Abstract p.5

3488/A

ZIENTARA-RYTTER K., SIRKO A.

Functional analysis of a selective autophagy cargo receptor from tobacco.

European Plant Science Organisation, 7" EPSO Conference Plant for a Greening Economy,
Porto Heli, Greece, 1-4 September 2013

Abstracts p.234

3489/A

KAMINSKA J.

Ligazy ubikwitynowe z rodziny Nedd4, cytoszkielet aktynowy i transport biatek.
Cytoszkielet w Réznych Procesach Komdrkowych, Warszawa, Polska, 27 wrzesnia 2013
Abstrakty str.1

3490/A

ZOLADEKT.

Autofagia, biatko Atg2 i cytoszkielet aktynowy u drozdzy.

Cytoszkielet w Réznych Procesach Komdérkowych, Warszawa, Polska, 27 wrzesnia 2013
Abstrakty str.1

11.118



3491/A

KOPERA E.

A novel method of protein purificaion for structural studies: an example of silk protease
inhibitorstudied at ultrahigh resolution.

Proteins from Bith to Death, Jerusalem, Israel, 29 September - 2 October 2013
Program & Abstract Book p.68

3492/A

SPEINA E., CZERWINSKA J., POZNANSKI J., DEBSKI J., BOHR V.A., TUDEK B.
Characterization of HNE modified Werner protein reveals alternations in enzymatic activities
and functional dynamics.

Proteins from Bith to Death, Jerusalem, Israel, 29 September - 2 October 2013

Program & Abstract Book p.85

3493/A

MACIEJEWSKA A.M., DYLEWSKA M., KUSMIEREK J.T., POZNANSKI J.

Molecular mechanism of AlkB dioxygenase repair activity against acrolein adducts to adenine
and cytosine.

Proteins from Bith to Death, Jerusalem, Israel, 29 September - 2 October 2013

Program & Abstract Book p.76-77

3494/A

CZERWINSKA J., BERENTOWICZ P., NOWAK MALGORZATA, KOSICKI K.,
NIEDERNHOFER L., SPEINA E., TUDEK B.

Response of Erccl deficient mouse embryonic fibroblasts to 4-hydroxy-2-nonenal, a major
lipid peroxidation product.

Proteins from Birth to Death, Jerusalem, Israel, 29 September - 2 October 2013

Program & Abstract Book p. 104

3495/A

GODLEWSKA M., GORA M., BUCKLE A.M., POREBSKI B.T., KEMP E.H., SUTTON
B.J., CZARNOCKA B., BANGA J.P.

A redundant role for propeptide in human thyroid peroxidase protein for its cellular,
enzymatic and immunological activity.

37" Annual Meeting of the European Thyroid Association, Leiden, The Netherlands, 7-11
September 2013

European Thyroid Journal (2013) vol. 2 suppl. 1: P01

3496/A

ARAZNY A., KLEJNA M., SOBOTA |., PISZCZEK J., LABNOR.

Warunki meteorologiczne na Stacji H. Arctowskiego (Wyspa Krdla Jerzego, Antarktyka) w
2012 roku.

XXI1I Ogélnopolskie Seminarium Meteorologii i Klimatologii Polarnej, Gdynia , 10 maja
2013

Abstracts BS

11.119



3497/A

SIEDLECKA J.

Chemical oxidation of polyisoprenoids in “dark” and “light” conditions.

Oxidative Stress and Cell Death in Plants: Mechanisms and Implications, Florence, Italy, 26-
28 June 2013

Programme and Abstract Book p.35 P13.43

3498/A

SIEDLECKA J., SOSINSKA E., KANIA M., KACZOROWSKA E., CMOCH P., MASNYK
M., LOZINSKA |., DEREWIAKA D., OBIEDZINSKI M., CZARNOCKI Z.,
DANIKIEWICZ W., SWIEZEWSKA E.

Oxidation of short-chain isoprenoids.

11" International POG Conference Reactive Oxygen and Nitrogen Species in Plants, Warsaw,
Poland, 17-19 July 2013

Abstracts P9.17 p.227

3499/A

ZIEMINSKA E., TOCZYLOWSKA B., GOCH G., LIEBERT A.

Interaction between indocyanine green and gadobutrol in cerebellar granule neurons cultures.
11" International Congress of the Polish Neuroscience Society, Poznaf, Poland, 15-17
September 2013

Acta Neurobiologiae Experimentalis (2013) vol.73 supplement p.29

3500/A

CHOUDHURY AR., PERDIH A., ZUPERL S., SIKORSKA E., JURGA S., SOLMAJER T.,
NOVIC M., ZHUKOV I.

Structural analysis of TM2 and TM3 transmembrane peptide fragments of bilitranslocase
transporter protein in lipid media by NMR spectroscopy.

Trends in Biomolecular Structure, from Chemistry to Function, Ljubljana, Slovenia, 3-5
October 2013

Programme and book of abstracts p.49

3501/A

ZIENTARA-RYTTER K., COLLADOS-RODRIGUEZ M., WAWRZYNSKA A K., SIRKO
A.

Identification and analysis of plant NBR1-like selective autophagy receptors.

6" European Workshop on Leaf Senescence, Versailles, France, 14-18 October 2013
Abstracts p.73

3502/A

COLLADOS-RODRIGUEZ M., ZIENTARA-RYTTER K., WAWRZYNSKA A K., SIRKO
A.

In search of the protein partners of AtNBR1, the selective autophagy receptor.

6" European Workshop on Leaf Senescence, Versailles, France, 14-18 October 2013
Abstracts p.143
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3503/A

COLLADOS-RODRIGUEZ M.

Characterization of ATNBR1, the selective autophagy receptor.

International Round Table on Biochemical and Genetic Dissection of Control of Plant
Mineral Nutrition, Gujarat, India, 23-26 October 2013

Abstract Book p.15

3504/A

SIRKO A.

Selective autophagy in plants.

International Round Table on Biochemical and Genetic Dissection of Control of Plant
Mineral Nutrition, Gujarat, India, 23-26 October 2013

Abstract Book p.11

3505/A

WAWRZYNIAK U.E., WILOCH M.Z., BONNA A., BAL W., WROBLEWSKI W.
Synthetic oligopeptides for binding of copper(I1) ions and studies of interactions with
amyloid-p.

64" Annual Meeting of the International Society of Electrochemistry. Electrochemistry for a
New Era, Santiago de Queretaro, Mexico, 8-13 September 2013

Abstracts BS

3506/A

WILOCH M.Z., UFNALSKA |., WAWRZYNIAK U.E., BONNA A., BAL W.,
WROBLEWSKI W.

Electrochemical studies of molecular receptor layers formed by various synthetic
oligopeptides.

Peptide Arrays, Edinburgh, UK, September 3-4, 2013

Abstracts p.8

3507/A

WILOCH M.Z., WAWRZYNIAK U.E., UFNALSKA I., BONNA A., BAL W.,
WROBLEWSKI W.

Competition study of copper(ll) ions between amyloid and specially designed peptides.
XVII euroANALYSIS Analytical Chemistry for Human Well-Being and Sustainable
Development, Warsaw, 25-29 August 2013

Book of Abstracts p.636

3508/A

DYLEWSKA M., POZNANSKI J., KUSMIEREK J.T., MACIEJEWSKA A.M.

Acrolein adducts to adenine and cytosine - mutagenic potency and repair by AlkB
dioxygenase.

11" International Conference on Environmental Mutagenesis, XI Congress of SBMCTA and
IX Congress of ALAMCTA, Foz do lguacu, Brazil, 3-8 November 2013

Programm and Abstracts Book p.260
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3509/A

MIELECKI D., WRZESINSKI M., MACIEJEWSKA A.M., SIKORA A., GRZESIUK E.
Pseudomaonas putida AlkA and AIKB proteins comprise different defense systems for the
repair of alkylation damage to DNA.

11" International Conference on Environmental Mutagenesis, XI Congress of SBMCTA and
IX Congress of ALAMCTA, Foz do lguacu, Brazil, 3-8 November 2013

Programm and Abstracts Book p.268

3510/A

FIJALKOWSKA 1.J., GRABOWSKA E., WRONSKA U., DENKIEWICZ M., JASZCZUR
M., RESPONDEK A., ALABRUDZINSKA M., SUSKI-GRABOWSKI C., MAJEWSKA M.,
JONCZYK P.

Proper functioning of gins complex is important for the maintenance of genome stability in
yeast cells.

11" International Conference on Environmental Mutagenesis, XI Congress of SBMCTA and
IX Congress of ALAMCTA, Foz do Iguacu, Brazil, 3-8 November 2013

Programm and Abstracts Book p.216

3511/A

JONCZYK P., GARBACZ M., MAKIELA-DZBENSKA K., ARAKI H., FLIS K.,
FIJALKOWSKA 1.J.

Role of DPB2p, the noncatalytic subunit of DNA polymerase epsilon, in maintaining the high
fidelity of DNA replication in yeast.

11" International Conference on Environmental Mutagenesis, XI Congress of SBMCTA and
IX Congress of ALAMCTA, Foz do lguagu, Brazil, 3-8 November 2013

Programm and Abstracts Book p.216

3512/A

BROZDA 1., KROL K., SKONECZNA A., SKONECZNY M.

Saccharomyces cerevisiae cells lacking SWI6 gene present symptomps of genome instability
phenotype.

11" International Conference on Environmental Mutagenesis, XI Congress of SBMCTA and
IX Congress of ALAMCTA, Foz do Iguagu, Brazil, 3-8 November 2013

Programm and Abstracts Book p.203

3513/A

PLACHTA M., HALAS A., McINTYRE J., SLEDZIEWSKA-GOJSKA E.

Stability of native polymerase ETA in yeast S. cerevisiae.

11" International Conference on Environmental Mutagenesis, XI Congress of SBMCTA and
IX Congress of ALAMCTA, Foz do lguacu, Brazil, 3-8 November 2013

Programm and Abstracts Book p.203

3514/A

KROL K., BROZDA I., SKONECZNA A., SKONECZNY M.

Vesicular transport is implicated in the cellular response to DNA double strand breaks in
Saccharomyces cerevisiae.

11" International Conference on Environmental Mutagenesis, XI Congress of SBMCTA and
IX Congress of ALAMCTA, Foz do lguacu, Brazil, 3-8 November 2013

Programm and Abstracts Book p.207
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3515/A

MACIEJAK A., SYGITOWICZ G., PAWLAK M., PINIEWSKA J., BURZYNSKA B.

The anti-inflammatiory effects of statins therapy in patients with acute myocardial infarction.
Do Science! Opening of the Academic Year 2013/2014 at Biocentrum Ochota, Warsaw, 25
October 2013

Programme and Abstract Book p.34

3516/A

TULACZ D., FOGTMAN A., MACKIEWICZ U., MACZEWSKI M., MACIEJAK A.,
GORA M., BURZYNSKA B.

Parallel analysis of mMRNA and microRNA expression profiling of failing heart in an
experimental postinfarction rat model.

Do Science! Opening of the Academic Year 2013/2014 at Biocentrum Ochota, Warsaw, 25
October 2013

Programme and Abstract Book p.52

3517/A

TUDEK B., WINCZURA A., KOSICKI K., CZUBATY A.

Lipid peroxidation modulates DNA repair and sensitizes cells to genotoxic factors.
XV1" Gliwice Scientific Meetings 2013, Gliwice, Poland, 15-16 November 2013
Abstracts p.19

3518/A

DZIUBAN D., SIEDLECKA J., NIEDERNHOFER L., SWIEZEWSKA E., TUDEK B.
Analysis of dolichols content in ERCC1” mice as a model of accelerated aging.

XVI™ Gliwice Scientific Meetings 2013, Gliwice, Poland, 15-16 November 2013
Abstracts p.117

3519/A

CZERWINSKA J., BERENTOWICZ P., NOWAK MALGORZATA, KOSICKI K.,
NIEDERNHOFER L., SPEINA E., TUDEK B.

Characterization of ERCCL1 deficient mouse embryonic fibroplasts in response to 4-hydroxy-
2-nonenal, a major lipid peroxidation product.

XVI™ Gliwice Scientific Meetings 2013, Gliwice, Poland, 15-16 November 2013
Abstracts p. 130

3520/A

DZIAMAN T., FOKSINSKI M., GACKOWSKI D., ROZALSKI R., ZARAKOWSKA E.,
SZPILA A., GUZ J., SIKORSKA B., SIOMEK A., LUDWICZAK H., CIESLA J. M.,
CHMIELARCZYK M., WISNIEWSKA E., MARSZALEK A., TUDEK B., OLINSKI R.
8-0x0-7,8-dihydroguanine (8oxoGua) and uric acid as an efficient predictors of survival in
colon cancer (CRC) patients. Relationship between the main enzymes (PARP and OGG)
responsible for 8oxoGua repair in CRC.

XVI™ Gliwice Scientific Meetings 2013, Gliwice, Poland, 15-16 November 2013
Abstracts p.132
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3521/A

KOSICKI K., CZERWINSKA J., KUCHARCZYK A., SPEINA E., NIEDZWIEDZ W.,
TUDEK B.

Major lipid peroxidation product 4-hydroxynonenal affects damage response in HeLa cells.
XVII™ Gliwice Scientific Meetings 2013, Gliwice, Poland, 15-16 November 2013
Abstracts p.134

3522/A

SPEINA E., CZERWINSKA J., POZNANSKI J., DEBSKI J., BOHR V.A., TUDEK B.
Modification of WRN protein with 4-hydroxynonenal changes its enzymatic activities and
functional dynamics.

XVII™ Gliwice Scientific Meetings 2013, Gliwice, Poland, 15-16 November 2013
Abstracts p. 137

3523/A

BARTOSIK A.A., GLABSKI K., JECZ P., FOGTMAN A., KOBLOWSKA M., JAGURA-
BURDZY G.

Mutations in parA (soj) and parB (sp0J) cause global changes in the physiology and
metabolism of actively dividing cells of Pseudomonas aeruginosa.

14" International Conference on Pseudomonas, Lausanne, Switzerland, 7-11 September 2013
Programme and Abstracts p.20

3524/A

GLABSKI K., BARTOSIK A.A., JAGURA-BURDZY G.

ParA and ParB interact with MinCDE system, coupling chromosome segregation and cell
division in Pseudomonas aeruginosa.

14™ International Conference on Pseudomonas, Lausanne, Switzerland, 7-11 September 2013
Programme and Abstracts p. 168

3525/A

JECZ P., JAGURA-BURDZY G.

Phenotypic analysis of the Pseudomonas aeruginosa parS mutants.

14™ International Conference on Pseudomonas, Lausanne, Switzerland, 7-11 September 2013
Programme and Abstracts p. 121

3526/A

JECZ P., JAGURA-BURDZY G.

Three musketeers of ParAB-parS bacterial chromosome partitioning system: one for all and
all for one!

Chromosome Dynamics, Lucca (Barga), Italy, 26-31 May 2013

Abstracts BS

3527/A

TONSKA K., KALISZEWSKA M., PIOTROWSKA A., PAULOUSKAYA V., SITEK E.J.,
KIERDASZUK B. PIEKUTOWSKA-ABRAMCZUK D., VIZUETA-MORAGA J.,
KAMINSKA A., PRONICKA E., BARTNIK E.

Zaburzenia komunikacji jadrowo - mitochondrialnej jako przyczyna chordb
mitochondrialnych.

IV Polski Kongres Genetyki, Poznan, Polska, 10-13 wrzesnia 2013

Streszczenia str. 17
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3529/A

PIOTROWSKA A., KALISZEWSKA M., KIERDASZUK B. JAMROZIK Z., KAMINSKA
A., TONSKA K., BARTNIK E.

Mitochondrialny metabolizm nukleotydow - diagnostyka molekularna mutacji genéw ANT1 i
RRM2B.

IV Polski Kongres Genetyki, Poznan, Polska, 10-13 wrzesnia 2013

Streszczenia str. 94

3530/A

KODRON A., KULICKA A., KARWOWSKA K., KRAWCZYNSKI M., KORWIN-RUINA
M., KIERDASZUK B. KAMINSKA A., BARTNIK E., TONSKA K.

Analiza korelacji genotyp-fenotyp wsrod polskich pacjentow z dziedziczng neuropatia
wzrokows Lebera.

IV Polski Kongres Genetyki, Poznan, Polska, 10-13 wrzesnia 2013

Streszczenia str. 117

3531/A

DABROWSKI K., GLOWACKA A., HEINOWICZ M.S., WEBER-DABROWSKA B.,
1L.OBOCKA M.B.

Genomic characteristic of PS44 - a new member of Pseudomonas aeruginosa PB1 - like
phages.

Conference and Exhibition PHAGES 2013, Bacteripohage in Medicine, Food and
Biotechnology, St. Hilda's College, Oxford, UK, 10-12 September 2013

Abstracts p.24

3532/A

GLOWACKA A., DABROWSKI K., HEJINOWICZ M.S., WEBER-DABROWSKA B.,
L.OBOCKA M.B.

Genomic characteristic of PSON - a new member of Pseudomonas aeruginosa phi73 - like
phages.

Conference and Exhibition PHAGES 2013, Bacteripohage in Medicine, Food and
Biotechnology, St. Hilda's College, Oxford, UK, 10-12 September 2013

Abstracts p.27

3533/A

WOZNICA W., NASIEROWSKA J., CENA A., RADOMSKA S., LI X., GAGALA U.,
L.OBOCKA M.B.

Analiza funkcjonalna genow litycznych bakteriofaga P1.

IV Polski Kongres Genetyki, Poznan, 10-13 wrzesnia 2013

Streszczenia s.221

3534/A

L.OBOCKA M.B.

Prediction of phage suitability for antibacterial therapies based on results of genomic analysis
and simple laboratory tests.

DIAGMOL 2013, XIV Conference on Molecular Biology in Diagnostics of Infectious
Diseases and Biotechnology, Warsaw, Poland, 19 October 2013

Abstracts p.29
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3535/A

GIERMASINSKA K., GAGALA U., PIETRACHA D., LOBOCKA M.B.

Variations in the contribution of P1 plasmid-prophage maintenance cassettes to the stability of
P1 plasmid-prophage and heterologous plasmids.

DIAGMOL 2013, XIV Conference on Molecular Biology in Diagnostics of Infectious
Diseases and Biotechnology, Warsaw, Poland, 19 October 2013

Abstracts p. 63

3536/A

DENKIEWICZ M., SUSKI-GRABOWSKI C., WRONSKA U., FIJALKOWSKA 1.J.
GINS complex - a new player involved in the maintenance of genomic stability in S.
cerevisiae.

Genome Instability, Evolution and Human Diseases, Saint Petersburg, Russia, 14-17 June
2013

Abstracts p.22-23

3537/A

GRABOWSKA A., RESPONDEK A., JASZCZUR M., JONCZYK P., FIJALKOWSKA 1.J.
Mutation in central part of Psflp subunit of GINS complex has impact on DNA replication
fidelity.

Genome Instability, Evolution and Human Diseases, Saint Petersburg, Russia, 14-17 June
2013

Abstracts p. 27-28

3538/A

JONCZYK P., MASLOWSKA K., SCHAAPER R.M, FIJALKOWSKA 1.J.

Control of the E. coli error-prone SOS response by intracellular dNTP pools.

Genome Instability, Evolution and Human Diseases, Saint Petersburg, Russia, 14-17 June
2013

Abstracts p.33-34

3539/A

MAKIELA-DZBENSKA K., GARBACZ M., ARAKI H., FLIS K., JONCZYK P.,
FIJALKOWSKA 1.J.

Contribution of Dpb2p, the non-catalytic subunit of DNA polymerase epsilon, to the fidelity
of DNA replication in Saccharomyces cerevisiae.

Genome Instability, Evolution and Human Diseases, Saint Petersburg, Russia, 14-17 June
2013

Abstracts p.45-46

3540/A

ZAWADA A., FLIS K., JONCZYK P., FIJALKOWSKA 1.J.

Influence of two human POLE2 counterparts on different DPB2 yeast phenotypes.
Genome Instability, Evolution and Human Diseases, Saint Petersburg, Russia, 14-17 June
2013

Abstracts p. 65-66
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3541/A

PIOTROWSKA M., OTLEWSKA A., FRAC M., ZDANOWSKI M., NIECKARZ M.
Microbial functional diversity of antarctic soils from Arctowski Polish Antarctic Station
region.

V International Conference on Environmental, Industrial and Applied Microbiology, Madrid,
Spain, 2-4 October 2013

Abstracts BS

3542/A

SZYMANSKA K., KULIK A., WENDEHENNE D., DOBROWOLSKA G.
ABA-independent SnRK2 kinases are involved in plant response to salinity.

11th POG Conference on Reactive Oxygen and Nitrogen Species in Plants, Warsaw, Poland,
17-19 July 2013

Biotechnologia (2013) 94(2): 197

3543/A

PIECHOCKI M., GISKA F., HENNIG J., KRZYMOWSKA M.

Functional analysis of homologs of bacterial effector HopQL1.

Summer school on Environmental Signalling, Utrecht, The Netherlands, 26-28 August 2013
Abstracts p.34

3544/A

ZURCZAK M., HOSER R., LICHOCKA M., HENNIG J., KRZYMOWSKA M.

Nuclear import of N receptor in tobacco is regulated by posttranslational modification of
SGT1 protein.

Summer school on Environmental Signalling, Utrecht, The Netherlands, 26-28 August 2013
Abstracts p.42

3545/A

PROROK P., ALILI D., SAINT-PIERRE CH., GASPARUTTO D., ZHARKQV D.O.,
ISCHENKO A A, TUDEK B., SAPARBAEV M.K.

Human nucleotide incision repair pathway participates in removal of uracil residues in DNA.
10" 3R Meeting, Giens peninsula, France, 21-23 May 2013

Abstracts BS

3546/A

PROROK P., ALILI D., SAINT-PIERRE CH., GASPARUTTO D., ISCHENKO A.A.,
TUDEK B., SAPARBAEV M.K.

Repair of DNA damage arising from cytosine and 5-methylcytosine that challenge the
stabilities of genome and epigenome in human cells.

Conférences Jacques Monod "Méthylation et déméthylation de I’ADN", Roscoff, France, 14-
18 September 2013

Abstracts BS
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3547/A

PROROK P., ALILI D., SAINT-PIERRE CH., GASPARUTTO D., ISCHENKO A.A.,
TUDEK B., SAPARBAEV M.K.

Repair of DNA damage arising from cytosine and 5-methylcytosine that challenge the
stabilities of genome and epigenome in human cells.

German-French DNA repair meeting on Epigenetics and Genome Integrity, Strasbourg -
IIkirch, France, 7-10 October 2013

Abstracts BS

3548/A

SZATRAJ K., SZCZEPANKOWSKA A K., SACZYNSKA V., FLORYS K.,
GROMADZKA B., LEPEK K., PLUCIENNICZAK G., SZEWCZYK B., ZAGORSKI-
OSTOJA W., BARDOWSKI J.K.

Preliminary animal trial for a potential live vector vaccine against avian influenza virus in
Lactococcus lactis.

7" International Conference on Gram-Positive Microorganisms, 17" International Conference
on Bacilli, Montecatini Terme, Italy, 23-27 June 2013

Abstracts P1

3549/A

SZATRAJ K., SZCZEPANKOWSKA A K., GORECKI R.K., KOWALCZYK M.,
GROMADZKA B., LEPEK K., SZEWCZYK B., GORA-SOCHACKA A., SIRKO A,,
ZAGORSKI-OSTOJA W., BARDOWSKI J.K.

New system for efficient expression of avian influenza haemagglutinin (H5) and chicken
interleukin 2 (chlL-2) in lactic acid bacteria.

7" International Conference on Gram-Positive Microorganisms, 17" International Conference
on Bacilli, Montecatini Terme, Italy, 23-27 June 2013

Abstracts P9

3550/A

KOWALCZYK M., RADZIWILL-BIENKOWSKA J.M., SZCZESNY P., BARDOWSKI
JK.

Deep sequencing, assembly and sequence analysis of Lactococcus lactis subsp. Cremoris
IBB477 strain persistent in the rat gastrointestinal tract.

7" International Conference on Gram-Positive Microorganisms, 17" International Conference
on Bacilli, Montecatini Terme, Italy, 23-27 June 2013

Abstracts P25

3551/A

ALEKSANDRZAK-PIEKARCZYK T., SZATRAJ K., PIETRZAK M., OSKOLSKI P.,
BARDOWSKI J.K.

Systematic phenome analysis of Lactococcus lactis deletion mutants in genes coding for
transcriptional regulators from the RpiR family.

19°™ colloque du Club des Bactéries Lactiques, Bordeaux, France, 16-18 octobre 2013
Abstracts p.86
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3552/A

RADZIWILL-BIENKOWSKA J.M., ROBERT V., LOUBIERE P., THOMAS M.S.,
LANGELLA P., MERCIER-BONIN M., BARDOWSKI J.K., KOWALCZYK M.
Identification of molecular factors involved in adhesion of Lactococcus lactis subsp. cremoris
IBB477 to the intestinal mucosa.

19°™ colloque du Club des Bactéries Lactiques, Bordeaux, France, 16-18 octobre 2013
Abstracts p.75

3553/A

KOWALCZYK M., RADZIWILL-BIENKOWSKA J.M., SZCZESNY P., BARDOWSKI
J.K.

Deep sequencing and sequence analysis of Lactococcus lactis subsp. cremoris IBB477 strain
containing 5 plasmids.

19°™ colloque du Club des Bactéries Lactiques, Bordeaux, France, 16-18 octobre 2013
Abstracts p.48

3554/A

KASARELLO K., SZCZEPANKOWSKA A K., KWIATKOWSKA-PATZER B.,
GADAMSKI R., RAFALOWSKA J., BARDOWSKI J.K., LIPKOWSKI A.W.

Effects of Lactococcus lactis producing myelin peptides on histopathological changes in
spiral cord of rats with experimental allergic encephalomyelitis.

11" International Congress of the Polish Neuroscience Society, Poznan, Poland, 15-17
September 2013

Abstracts p.54

3555/A

GLADKI A., KACZANOWSKI S.

Distribution of pseudogenes in selected Plasmodium falciparum isolates - automated
workflow and selected case studies.

Keystone Symposia meeting on Malaria, New Orleans, USA, 20-25 January 2013
Abstracts BS

3556/A

KACZANOWSKI S.

Analiza szybkiej meskiej ewolucji pasozyta malarii Plasmodium.

I Ogdlnopolskie Sympozjum Interdyscyplinarne Inter-Mix 2013 "Nowe idee w naukach
przyrodniczych", Puttusk, Polska, 21-24 marca 2013

Program i abstrakty str.23-24

3557/A

KACZANOWSKI S.

The private life of malaria parasites.

Polish Evolutionary Conference 2013, Krakdw, Poland, 19-21 September 2013
Conference Book p.48
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3558/A

FAURE G., BAKOUH N., ODOLCZYK N., XU H., SAUL F., PLANELLES G.,
ZIELENKIEWICZ P., LUKACS G., OLLERO M., EDELMAN A.

Correcting effect of PLAZ2 subunit of crotoxin on mutated CFTR: original perspective to
investigate the paharmacotherapy of Cystic Fibrosis.

20th Meeting of the French Society of Toxinology (SFET), Paris, France, 10-11 December
2013

Toxicon (2013) vol. 75 special issue p.212

3559/A

ODOLCZYK N., KUPNIEWSKA-KOZAK A., FARIA da CUNHA M., SIMONIN J.,
SERVEL N., BITAM S., TONDELIER D., ROLDAN A., LUKACS G., DADLEZ M.,
SERMET-GAUDELUS I., FRITSCH J., ZIELENKIEWICZ P., EDELMAN A.

Functional correction of F508del-CFTR by compounds discovered by in silico analysis.

The 27" Annual North American Cystic Fibrosis Conference Salt Palace Convention Center,
Salt Lake City, USA, 17-19 October 2013

Pediatric Pulmonology (2013) 48(S36): 294

3560/A

SZAMBOWSKA A., POSPIECH H., KURSULA P., KUTZ J., TESSMER I., GROSSE F.
Structural characterization and DNA-binding analysis of the human Cdc45 protein.
Eukaryotic DNA Replication & Genome Maintenance, Cold Spring Harbor, New York, USA,
9-13 September 2013

Abstracts p.175

3561/A

GOLEC P., KWASNICKA K., KARCZEWSKA-GOLEC J.,, WEGRZYN G.

The E.6 gene as a putative player in bacteriophage T4 development.

Phages 2013, Bacteriophage in Medicine, Food and Biotechnology, Oxford, UK, 10-12
September 2013

Abstracts p.28

3562/A

KARCZEWSKA-GOLEC J., GOLEC P., MARKERT S., PIOTROWSKI A., SCHWEDER
T., SZALEWSKA-PALASZ A.

Towards understanding of molecular mechanisms governing microbial stress responses and
survival in the challenging marine habitat - OMICS studies of Baltic Sea bacteria in single-
and multi-species cultures.

113" General Meeting American Society for Microbiology, Denver, Colorado, USA, 18-21
May 2013

Abstracts BS

3563/A

MOSKOT M., MOZOLEWSKI P., JAKOBKIEWICZ-BANECKA J., KLOSKA A.,
WEGRZYN G., GABIG-CIMINSKA M.

Flavonoid-modulated gene network regulating lysosomal metabolism.

2nd Lysosomal Diseases Gordon Research Conference, Lucca (Barga), Italy, 14-19 April
2013

Abstracts BS
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3564/A

GABIG-CIMINSKA M., MOSKOT M., JAKOBKIEWICZ-BANECKA J., WEGRZYN G.
Genistein-modulated gene network regulating lysosomal metabolism.

2nd Lysosomal Diseases Gordon Research Conference, Lucca (Barga), Italy, 14-19 April
2013

Abstracts BS

3565/A

SMOLINSKA E., MOSKOT M., GABIG-CIMINSKA M.

Analiza transkryptomiczna gendéw zwigzanych z patogenezg tuszczycy w keratynocytach i
fibroblastach traktowanych genisteing.

11 Ogolnopolska Konferencja Studentéw i Doktorantow Nauk Scistych, Gdansk, Polska, 28
czerwca 2013

Ksigzka Abstraktow str.11

3566/A

KARCZEWSKA-GOLEC J., GRONAU K., ZUEHLKE D., GOLEC P., BERNHARDT J.,
HESSLING B., BECHER D., WEGRZYN G., HECKER M., OBUCHOWSKI M.
Arginine/proline metabolism proteins are candidates for PrpE phosphatase co-effectors

in Bacillus subtilis spore germination and outgrowth.

FEMS 2013, 5 Congress of European Microbiologists, Leipzig, Germany, 21-25 July 2013
Program Book BS

3567/A

GOLEC P., KARCZEWSKA-GOLEC J., WEGRZYN G.

The development of bacteriophage T4 - the experimental approach vs. the mathematical
model.

FEMS 2013, 5™ Congress of European Microbiologists, Leipzig, Germany, 21-25 July 2013
Program Book BS

3568/A

WIECH M., OLSZEWSKI M.B., TRACZ Z.,, WAWRZYNOW B., ZYLICZ M., ZYLICZ A.
The impact of HSP70 on the morphology and cytotoxicity of p53 R175H aggregates.

The EMBO Conference "The Biology of Molecular Chaperones: From molecules, organells
and cells to misfolding diseases”, Santa Margherita di Pula, Italy, 17-22 May 2013
Abstracts p.106

3569/A

TRACZ Z., WIECH M., ZYLICZ M., ZYLICZ A.

Molecular chaperones and chemoresistance of cancer cells with mutated TP53.

The EMBO Conference "The Biology of Molecular Chaperones: From molecules, organells
and cells to misfolding diseases”, Santa Margherita di Pula, Italy, 17-22 May 2013
Abstracts p.125
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HABILITACJE 2013

698/N

KACZANOWSKI SZYMON

Zastosowanie metod bioinformatycznych w badaniu procesu ewolucji.
Application of bioinformatics methods for studying evolutionary proceses.
2013-02-26

Awarding of the degree of Doctor Habilitatus - February 26, 2013
Research done in IBB PAS.

699/N

SIKORA ANNA

Wybrane procesy zalezne od zelaza Fe(ll) i Fe(l11) w komorkach mikroorganizmoéw:
znaczenie biotechnologiczne oraz efekty zaburzen w komorce.

Selected processes dependent in iron Fe(l1) and Fe(l11) in microbial cells: biotechnological
significance and effects of disorders in the cell.

2013-07-16

Awarding of the degree of Doctor Habilitatus - June 25, 2013

Research done in IBB PAS.

700/N

SPEINA ELZBIETA

Mechanizmy modyfikacji systemu naprawy przez wycinanie zasad, ich znaczenie dla
wydajnosci naprawy DNA i rozwoju nowotworow.

Mechanisms of base excision repair modification, their contributon to the efficiency of DNA
repair and carcinogenesis.

2013-06-25

Awarding of the degree of Doctor Habilitatus - June 25, 2013

Research done in IBB PAS.

701/N

KRZYMOWSKA MAGDALENA

Dialog molekularny dwoch btyskotliwych adwersarzy - roslin i patogennych bakterii.
Molecular dialog between two ingenious opponents - plants and pathogenic bacteria.
2014-00-03

Awarding of the degree of Doctor Habilitatus - December 3, 2013

Research done in IBB PAS.

702/1/N

CHWEDORZEWSKA KATARZYNA J.

Zmiennos¢ genetyczna i epigenetyczna rosliny rodzimej Deschampsia antarctica Desv. i
obcej Poa Anna L. w ekstremalnym srodowisku antarktycznym.

Genetic and epigenetic diversity of native Deschampsia Antarctica Desv. and alien Poa
annua L. plants in extreme Antarctic conditions.

2014-00-19

Awarding of the degree of Doctor Habilitatus - December 19, 2013

Research done in University of Warmia and Mazury in Olsztyn and IBB PAS.
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702/N

NOWOTNY MARCIN

Analiza strukturalna wybranych mechanizmoéw naprawy DNA.
Structural analysis of selected mechanisms of DNA repair .
2014-00-03

Awarding of the degree of Doctor Habilitatus - December 3, 2013
Research done in IBB PAS.
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ROZPRAWY DOKTORSKIE 2013

703/N

MAKOWSKA MALGORZATA

Synteza analogéw benzotriazolu i benzimidazolu jako potencjalnych inhibitorow kinazy
kazeinowej CK2.

(Synthesis of benzotriazole’s and benzimidazole’s analogs as potential casein kinase CK2
inhibitors.)

Presented February 12, 2013

Research performed at the Laboratory of Metabolites IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. ndzw. dr hab. Maria Bretner

[pol]

704/N

REDKIEWICZ PATRYCJA ANNA

Rosliny jako bioreaktory do wydajnej produkcji rekombinowanych cytokin hlL-2 i mGM-
CSF.

(Plants as bioreactors for efficient production of cytokines hlL-2 and mGM-CSF.)
Presented February 12, 2013

Research performed at the Department of Protein Biosynthesis IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Agnieszka Sirko

[pol]

705/N

MIELECKI DAMIAN

Nowe funkcje dioksygenazy AIKB w Escherichia coli oraz w wybranych sinicach i
Arabidopsis thaliana.

(New functions of AlkB dioxygenase in Escherichia coli and in selected Cyanobacteria and
Arabidopsis thaliana.)

Presented April 9, 2013

Research done in the Department of Molecular Biology IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Elzbieta Grzesiuk

[pol]

706/N

HALIBART-PUZIO JOANNA

Rola histonu H1.3 w regulacji odpowiedzi roslin na stres-molekularny mechanizm regulacji
struktury chromatyny.

(Role of histone H1.3 in the regulation of plant responses to stress-molecular mechanism of
chromatin structure regulation.)

Presented February 26, 2013

Research performed at the Department of Protein Biosynthesis IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Andrzej Jerzmanowski

[pol]
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707/N

ZYCKA-KRZESINSKA JOANNA

Charakterystyka mikrobiologiczna i molekularna srodowiskowych szczep6éw Lactococcus
lactis opornych na tetracykline.

(Microbiologicla and molecular characterization of environmental, tetracycline resistant
Lactococcus lactis strains.)

Presented April 18, 2013

Research done in the Department of Microbial Biochemistry IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Jacek Bardowski

[pol]

708/N

ZOCHOWSKA MONIKA

Wykorzystanie dodekahedronu adenowirusowego do wprowadzania czynnikéw
terapeutycznych do tkanek nowotworowych.

(Use of adenowirus dodecahedron to enter therapeutic agents to tumor tissue.)
Presented April 16, 2013

Research performed at the Department of Protein Biosynthesis IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: dr hab. Jadwiga Chroboczek

[pol]

709/N

KOZLOWSKI PAWEL

Zintegrowany serwis bioinformatyczny do analiz biatek. Przewidywanie domen i miejsc
pozbawionych struktury trzeciorzedowe;j.

(Integrated bioinformatics platform for protein analysis. Prediction of protein domain and
intrinsic protein disorder.)

Presented May 7, 2013

Research performed at the Laboratory of Bioinformatics and Protein Engineering IIMCB.
Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Janusz M. Bujnicki

[pol]

710/N

BUDZINSKA MONIKA

Wptyw wigzania jonéw wapnia oraz modyfikacji Cys85 na konformacje ludzkiego biatka S100A1.
(Impact of calcium binding and Cys85 modyfication on the conformation of human S100A1 protein.)
Presented May 28, 2013

Research performed at the Laboratory of Biological NMR IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. Andrzej Ejchart

[pol]

711/N

WERNER MARIA

Identyfikacja i charakterystyka ludzkich metylotransferaz dziatajgcych na koniec 5’"RNA.
(Identification and characterization of human methyltransferases that modify 5 end of RNA.)
Presented May 14, 2013

Research performed at the Laboratory of Bioinformatics and Protein Engineering IIMCB and 1BB
PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. Janusz M. Bujnicki

[pol]
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712/N

SULEJ AGATA

Inzynieria rybonukleazy H wykazujacej specyficznos¢ sekwencyjna.

(Engineering of a sequence-specific ribonuclease H.)

Presented May 28, 2013

Research performed at the Laboratory of Bioinformatics and Protein Engineering IIMCB and
IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. Janusz M. Bujnicki

[pol]

713/N

WITUSZYNSKA WERONIKA

Genetyczne oraz molekularne mechanizmy kontrolujace programowana $mieré komarki oraz
przystosowanie roslin w odpowiedzi na stresy abiotyczne.

(Genetic and molecular mechanisms controlling programmed cell death and plant adaptation
in response to abiotic stresses.)

Presented June 11, 2013

Research performed at the Department of Plant Genetics, Breeding and Biotechnology,
Warsaw University of Life Sciences and IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. Stanistaw Karpinski

[ang]

714/N

JUCHIMIUK MATEUSZ

Dolicholo-zalezna glikozylacja biatek u Candida albicans.

(Dolichol associated protein glycosylation in Candida albicans.)
Presented July 16, 2013

Research performed at the Laboratory of Fungal Glycobiology IBB PAS.
Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Grazyna Palamarczyk

[ang]

715/N

JOZWIAK ADAM

Biosynteza dolicholi u Arabidopsis thaliana - wptyw stresu na poszczego6lne etapy szlaku.
(The biosynthesis of dolichols in Arabidopsis thaliana - effect of stress on the subsequent
steps of the pathway.)

Presented September 3, 2013

Research performed at the Department of Lipid Biochemistry IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. Ewa Swiezewska, dr Liliana Surmacz

[ang]
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716/N

PROROK PAULINA

Rola ludzkiego systemu naprawy przez nacinanie nukleotydéw w usuwaniu egzocyklicznych
adduktéw zasad azotowych i uracylu z DNA.

(The role of the human nucleotide incision repair in the removal of exocyclic DNA-base
adducts and uracil from DNA.)

Presented October 15, 2013

Research done in the Department of Molecular Biology IBB PAS and UMR 8200, CNRS,
Institut Gustave Roussy, Villejuif, France.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Barbara Tudek

[ang]

717/N

TARNOWSKI KRZYSZTOF JACEK

Sygnaty transportu jadrowo-cytoplazmatycznego ludzkich kohezyn SAl i SA2 wyrazanych w
Saccharomyces cerevisiae oraz w komorkach ludzkich.

(Nucleocytoplasmic transport signals of human cohesins SA1 and SA2 expressed in
Saccharomyces cerevisiae and in human cells.)

Presented September 17, 2013

Research done in the Department of Genetics IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: dr hab. Anna Kurlandzka

[pol]

718/N

SZARLAK JOLANTA

Analiza systemu koniugacyjnego plazmidu RA3 z grupy niezgodnosci IncU o szerokim
zakresie gospodarzy.

(Analysis of conjugative system from broad host range RA3 plasmid of IncU incompatibility
group.)

Presented October 22, 2013

Research done in the Department of Biopysics IBB PAS.

Ph.D.Thesis Supervisor: prof. dr hab. Grazyna Jagura-Burdzy

[pol]

719/N

WOJTAL IZABELA

Badania funkcjonalne i strukturalne biatka VVPg wirusa Y ziemniaka oraz jego kompleksu z
eukariotycznym czynnikiem inicjacji translacji elFAE.

(Functional and structural studies of potato virus Y terminal protein VPg and its complex with
initiation factor elF4E.)

Presented October 22, 2013

Research performed at the Department of Protein Biosynthesis IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: dr hab. Jadwiga Chroboczek, prof. dr hab. Wiodzimierz Zagérski-
Ostoja

[pol]
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720/N

ARIANI HANIEH HOSSEIN NEJAD

Aspekty strukturalne wspomaganej przez Ni(ll) hydrolizy wigzania peptydowego.
(Structural aspects of Ni(ll) - assisted peptide bond hydrolysis.)

Presented December 19, 2013

Research done in the Department of Biopysics IBB PAS.

Ph.D.Thesis Supervisor: prof. dr hab. Wojciech Bal

[ang]

721/N

KRZYWINSKA EWA

Regulacja aktywnosci kinaz SnRK2 niezaleznych od ABA przez fosfatazy biatkowe.
(Regulation of ABA-independent SnRK2 activity by protein phosphatases.)
Presented December 10, 2013

Research performed at the Department of Plant Biochemistry IBB PAS

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Grazyna Dobrowolska

[ang]

722/N

BORKIEWICZ LIDIA

Poszukiwanie roli kinaz biatkowych zaleznych od wapnia w przekazywaniu sygnatow
stresow abiotycznych u roslin.

(Searching for the role of Calcium-Dependent Protein Kinases

in abiotic stress signaling in plants.)

Presented December 10, 2013

Research performed at the Department of Plant Biochemistry IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Grazyna Muszynska

[ang]

723/IN

BUSZEWICZ DANIEL GRZEGORZ

Identyfikacja, lokalizacja genomowa i charakterystyka funkcjonalna deacetylazy histonowej
HD2C z Arabidopsis.

(Identification, genome localization and functional characterization of Arabidopsis HD2C
histone deacetylase.)

Presented December 17, 2013

Research performed at the Laboratory of Plant Molecular Biology IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: dr hab. Marta Koblowska

[ang]

724/N

MONIUSZKO GRZEGORZ

Udziat biatek z rodziny UP9/LSU w odpowiedzi roslin na gtodzenie siarkowe.
(Involvement of proteins from UP9/LSU family in plant response to sulfut deficit.)
Presented December 17, 2013

Research performed at the Department of Protein Biosynthesis IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Agnieszka Sirko

[ang]
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725/N

PIETAL MICHAL

Nowe metody i narzedzia bioinformatyczne do analizy kontaktéw wewnatrz- i
miedzyczasteczkowych w biatkach, kwasach nukleinowych i ich kompleksach.

(New bioinformatics methods and tools for the analysis of intra and intermolecular contacts in
proteins, nucleic acids and their complexes.)

Presented December 19, 2013

Research performed at the Laboratory of Bioinformatics and Protein Engineering IIMCB and
IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. Janusz M. Bujnicki

[pol]

726/N

TUSZYNSKA IRINA

Przewidywanie oddziatywan i struktury kompleksow biatek z RNA.

(Prediction of protein - RNA complexes structures and interactions.)

Presented April 9, 2013

Research performed at the Laboratory of Bioinformatics and Protein Engineering IMCB and
IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. Janusz M. Bujnicki

[pol]

726/1/N

BIELA ARTUR

Hamowanie enzymow szlaku naprawy przez wycinanie zasad poprzez utlenianie motywu
palca cynkowego.

(Base Excision Repair enzymes inhibition by zinc finger (ZnF) oxidation.)

Presented December 17, 2013

Research done in the Department of Molecular Biology IBB PAS and Centre de biophysique
moléculaire - UPR 4301, Université d'Orléans, France.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Barbara Tudek, prof. Bertrand Castaing

[ang]
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PRACE MAGISTERSKIE 2013

727/N

ZACZEK MACIEJ]

Analiza sygnatow lokalizacji jadrowej C-koncowego fragmentu ludzkiej kohezyny SAZ2.
(Functional analysis of C-terminal nuclear localization signals of human cohesin SA2.)
Presented June 20, 2013

Research done in Department of Genetics IBB PAS and Faculty of Biology the University of
Warsaw.

M.Sc. Thesis Supervisor: dr hab. Jan Fronk, dr hab. Anna Kurlandzka

728/N

JANICKA ZOFIA

Produkcja mysiego czynnika stymulujacego tworzenie kolonii granulocytéw i makrofagow
(mGM-CSF) w roslinnym systemie ekspresji przejsciowej magnlCON.

(Production of mouse granulocyte-macrophage colony-stimulating factor (NnGM-CSF) in
plant-based transient expression system magnICON.)

Presented March 13, 2013

Research done in the Department of Protein Biosynthesis IBB PAS and SGGW.

M.Sc. Thesis Supervisor: dr Anna Gora-Sochacka

729/N

WYSOCZANSKA JUSTYNA

Badania nad syntezag nowych analogoéw Arabinocytozyny (AraC).

(Studies on the synthesis of new analogues Arabinocytosine (AraC).)

Presented June 24, 2013

Research done in the Faculty of Chemistry Warsaw University of Technology and IBB PAS.
M.Sc. Thesis Supervisor: dr inz. Mariola Koszytkowska-Stawinska, dr Adam Mieczkowski

730/N

ZAJAC RAFAL

Czy w mitochondriach drozdzy Saccharomyces cerevisiae dziata sciezka naprawy
podwdjnych peknie¢ DNA poprzez niehomologiczne taczenie koncow (ang. non-homologous
and joining: NHEJ).

(Does in the mitochondria of yeast Saccharomyces cerevisiae works repair pathway double
strand breaks by non-homologous and joining (NHEJ).)

Presented July 24, 2013

Research done in Laboratory of Mutagenesis and Plant Repair IBB PAS and Faculty of
Agriculture and Biology SGGW.

M.Sc. Thesis Supervisor: dr Aneta Kaniak-Golik

731/N

LICHOTA RENATA NATALIA

Wptyw aktywacji syntazy FPP na proces glikozylacji i sekrecji w Trichoderma atroviride.
(FPP synthase activation impact on the process of glycosylation and secretion in Trichoderma
atroviride.)

Presented July 31, 2013

Research done in Laboratory of Fungal Glycobiology IBB PAS and Faculty of Agriculture
and Biology SGGW.

M.Sc. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Joanna Kruszewska
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732/N

ZURANSKA MARTA AGNIESZKA

Czy funkcja nowego prionu drozdzowego Rbs1 wiaze si¢ z biogeneza kompleksu polimerazy
1l RNA?

(Possible effect of a new yeast prion, Rbs1, on the biogenesis of RNA polymerase 111 complex.)
Presented July 15, 2013

Research done in Department of Genetics IBB PAS and Marian Smoluchowski Institute of
Physics,

Faculty of Physics, Astronomy and Applied Computer Science of the Jagiellonian University.
M.Sc. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Magdalena Rakowska-Boguta, prof. J6zef Moscicki

733/N

IZAK DARIUSZ

Identyfikacja i analiza ruchomych elementéw genetycznych wybranych szczepow
Staphhylococcus ureus oraz pozyskanie ich pochodnych bezplazmidowych.

(Identification and analysis of mobile genetic elements in selected Staphhylococcus aureus
strains and the acquisition on their plasmidless derivates.)

Presented September 9, 2013

Research done in the Faculty of Agriculture and Biology SGGW and IBB PAS.
M.Sc.Thesis Supervisor: dr hab. Matgorzata t.obocka

734/N

BUCHOLC KATARZYNA ANNA

S-nitrozylacja biatek zageszczenia postsynaptycznego w mysich modelach choroby Alzheimera.
(S-nitrosylation of the postsynaptic density proteins in mouse models of Alzheimer's disease.)
Presented September 18, 2013

Research done in the Faculty of Biology the University of Warsaw and IBB PAS.

M.Sc. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Michat Dadlez

735/N

PIETRZAK MARIA

Badanie wptywu inaktywacji wybranych genow kodujacych hipotetyczne regulatory
transkrypcji na funkcje Lactococcus lactis 1L1403 w podejsciu globalnych analiz
fenotypowych (Phenotype MicroArrays).

(Assigning the functions for selected putative transcriptional regulators in Lactococcus lactis
L1403 in the approach of global phenotypic analysis (Phenotype MicroArrays).)
Presented October 2, 2013

Research done in the Department of Microbial Biochemistry IBB PAS and Faculty of
Chemistry Warsaw University of Technology.

M.Sc. Thesis Supervisor: dr hab. Joanna Ciesla, dr Tamara Aleksandrzak-Piekarczyk

736/N

SIEMIATKOWSKA BEATA

Identyfikacja czynnika awirulencji wirusa Y ziemniaka (PVY) wywotujacego reakcje
nadwrazliwosci w roslinach Solanum tuberosum L. posiadajacych allel Ny-1.
(Identification of avirulence factor of the Potato Virus Y (PVY) responsible for the
hypersensitive reaction in Solanumm tuberosum L. plants carrying the Ny-1 allel.)
Presented September 12, 2013

Research done in the Laboratory of Plant Pathogenesis IBB PAS and SGGW.
M.Sc.Thesis Supervisor: prof. dr hab. Jacek Hennig
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737/N

BAZAN RAFAL

Identyfikacja partnerow drozdzowego biatka Rbs1 przy uzyciu spektrometrii mas.
(Identification of yeast protein Rbs1 partners by using mass spectrometry.)

Presented September 11, 2013

Research done in the Department of Genetics IBB PAS and Faculty of Chemistry Warsaw
University of Technology.

M.Sc. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Magdalena Rakowska-Boguta

738/N

JANKOWSKI TOMASZ

Mikrobiologiczna produkcja metanu z odcieku pofermentacyjnego melasy.

(Microbial production of methane from the effluent postfermentation molasses.)

Presented September 25, 2013

Research done in the Department of Molecular Biology IBB PAS and Faculty of Agriculture
and Biology SGGW.

M.Sc.Thesis Supervisor: dr hab. Mieczystaw Btaszczyk dr hab. Anna Sikora

739/N

PERZANOWSKA ANNA

Stworzenie panelu MRM stanu zapalnego w celu identyfikacji nowego leku naczyniowego
wyodrebnionego z pochodnych escyny.

(Development of an inflammation-specific MRM assay for the discovery of novel vascular
pharmaceuticals from escin derivatives.)

Presented September 30, 2013

Research done in the Faculty of Biology UW and the IBB PAS.

M.Sc. Thesis Supervisor: prof. Michat Dadlez, dr Dominik Domanski

740/N

ZAGRZEJEWSKI MARCIN

Rola Siz1 w mutagenezie indukowanej metanosulfonianem metylowym (MMS) w komdrkach
Saccharomyces cerevisiae.

(Effect of Siz1 in methyl methaneosulphonate (MMS) induced mutagenesis in yeast
Saccharomyces cerevisiae.)

Presented September 27, 2013

Research done in Laboratory of Mutagenesis and Plant Repair IBB PAS and Faculty of
Agriculture and Biology SGGW.

M.Sc. Thesis Supervisor: prof. Ewa Sledziewska-Gojska

741/N

CHOROS ARTUR

Charakterystyka cis-prenylotransferaz Arabidopsis thaliana (AtCPT).

(Characteristics of cis-prenylotransferase Arabidopsis thaliana (AtCPT).)

Presented October 14, 2013

Research performed at the Department of Lipid Biochemistry IBB PAS and and Faculty of
Chemistry Warsaw Universityof Technology.

M.Sc. Thesis Supervisor: dr Patrycja Winska, dr Liliana Surmacz
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742/N

GRABSKA NATALIA

Charakterystyka transgenicznych roslin Arabidopsis thaliana z nadekspresja homologdw cis-
prenylotransferaz.

(Characteristic of transgenic Arabidopsis thaliana plants overexpressing cis-
prenylotransferases homologues.)

Presented October 14, 2013

Research performed at the Department of Lipid Biochemistry IBB PAS and and Faculty of
Chemistry Warsaw University of Technology.

M.Sc. Thesis Supervisor: dr Patrycja Winska, dr Liliana Surmacz

743/IN

WEGRZYNSKA MONIKA

Proba wykorzystania systemu koniugacyjnego plazmidu pCTX-M3 w terapii
przeciwbakteryjnej.

(An attempt to use the pCTX-M3 plasmid conjugative systems in an antimicrobial therapy.)
Presented September 25, 2013

Research done in the Department of Microbial Biochemistry IBB PAS and Faculty of
Agriculture and Biology SGGW.

M.Sc. Thesis Supervisor: dr Izabela Kern-Zdanowicz

744/N

SUROWIECKI PRZEMYSLAW

Analiza wybranych oddziatywan mig¢dzybiatkowych i miedzydomenowych biatka Joka2,
receptora selektywnej autofagii w roslinach tytoniu.

(Analysis of the chosen protein-protein and interdomain interactions of Joka2, a selective
autophagy receptor from tobacco.)

Presented September 24, 2013

Research done in the Department of Plant Biochemistry IBB PAS and Faculty of Agriculture
and Biology SGGW.

M.Sc. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Agnieszka Sirko

745/N

DYLEWSKA MALGORZATA

Rola dioksygenazy AIKB z Escherichia coli w naprawie 1,N°-o hydroksypropanoadeniny w DNA.
(The role of bacterial AIkB dioxigenases from Escherichia coli in 1,N%-a
hydroksypropanoadenine in DNA.)

Presented January 23, 2013

Research done in the Department of Molecular Biology IBB PAS and Faculty of Agriculture
and Biology SGGW.

M.Sc. Thesis Supervisor: dr Agnieszka Maciejewska
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746/N

JURKOWSKI MARCIN

Analiza bioinformatyczna gendw puli plazmidoéw $rodowiskowego szczepu Acinetobacter
Iwoffii wyizolowanego z kopalni ztota i arsenu w Ztotym Stoku.

(Bioinformatic analysis of the plasmid gene pool of an environmental Acinetobacter Iwoffii
strain isolated from a gold arsenic mine in Ztoty Stok.)

Presented July 15, 2012

Research done in the Department of Microbial Biochemistry IBB PAS and Faculty of
Agriculture and Biology SGGW.

M.Sc. Thesis Supervisor: dr Urszula Zielenkiewicz

747IN

SKROBOT JOANNA

Identyfikacja i charakterystyka szczepow z grupy Actinobacteria wyizolowanych z mat
mikrobiologicznych pochodzacych z kopalni uranu w Kowarach.

(Identification and characterization strains from group of Actinobacteria isolated from
microbial mats from uranium mine in Kowary.)

Presented September 16, 2012

Research done in the Department of Microbial Biochemistry IBB PAS and Faculty of
Agriculture and Biology SGGW.

M.Sc. Thesis Supervisor: dr Urszula Zielenkiewicz
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Human genetics disorders, part 2 - Diagnosis and Treatment.
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The 6th Asian Biological Inorganic Chemistry Conference (AsBIC-VI), Hong Kong, China,
508 November 2012

Abstracts BS
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Zakacznik nr 4

Informacje o dziatalnosci jednostki naukowej PAN w 2013r.
(sporzadzane i przekazywane adresatom wytgcznie w wersji elektronicznej)

Adresaci:
1) Wydzial PAN (wtasciwy merytorycznie i organizacyjnie)
2) Biuro Upowszechniania i Promocji Nauki PAN

Termin: 31.01.2014 r.

I. INFORMACJE ORGANIZACYJNE

- Instytut Biochemii i Biofizyki Polskiej Akademii Nauk

— Kategoria A+, Decyzja nr 203/KAT/2013 z dnia 25.10.2013 r., komunikat z dnia 30
wrzesnia 2013 r. ogtoszony na stronie Ministerstwa Nauki i Szkolnictwa Wyzszego.

— ul. Pawinskiego 5A, 02-106 Warszawa, tel. 22 5922145, 22 5922142,
secretariate@ibb.waw.pl, http://www.ibb.waw.pl

I.2. Dyrektor, przewodniczacy Rady Naukowej (innego organu doradczego)

Piotr Zielenkiewicz prof. dr hab. — Dyrektor
Andrzej Jerzmanowski prof. dr hab. — Przewodniczacy Rady Naukowej

(imig i nazwisko, tytut/stopien naukowy; jezeli zmiana na stanowisku nastapita w ciagu roku sprawozdawczego, nalezy te¢ informacje podac).
I.3. Uprawiane dyscypliny naukowe i/lub realizowane gtéwne kierunki badawcze (misja).

Biochemia, biofizyka, bioinformatyka, biologia molekularna, genetyka molekularna,
genomika, biotechnologia.

Stosujac szeroki wachlarz nowoczesnych metod biochemicznych, biofizycznych
I genetycznych (w tym inzynierii genetycznej) Zespoty Instytutu od wielu lat prowadza
badania nad wirusami, bakteriami, grzybami nizszymi, roslinami oraz owadami. Organizacja
Pracowni Kultur Komoérkowych spowodowata, ze szereg pracowni wykorzystuje do badan
kultury komdrek ludzkich. Poznawane sg struktury i mechanizmy ekspresji genéw oraz ich
produktow - biatek i kwaséw rybonukleinowych.

Rozwijane sg prace objete genomika, w tym rozwijane bardzo intensywnie badania
z dziedziny proteomiki z wykorzystaniem spektrometrii masowej. Stosowane na szeroka
skale podejscie genomiczne pozwala na ustalanie sekwencji nukleotydowych wybranych
plazmiddw, bakteriofagébw oraz bibliotek mutantéw w badanych genach. Analizowane
sg sekwencje genomOw wiroiddw i wirusow roslinnych. Kontynuowana jest analiza
funkcjonalna genomu drozdzy oraz Paramecium tetraurelia. Badania te sa prowadzone
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wielokierunkowo i obejmuja geny, ktérych funkcje sa poznane jak i te o funkcjach dotychczas
nieustalonych.

Planowanym uzupetnieniem tego kierunku badan bedzie podejscie eksperymetnalne
zwigzane z analiza zmian ewolucyjnych w aspekcie genomiki strukturalnej, funkcjonalnej
i porébwnawczej. Wykorzystujace nowoczesne techniki badawcze oparte o analizy ,,optical
maping” (mapowanie genomdw). Ostatnio w Instytucie rozwijane sg badania
metagenomiczne polegajace na sekwencjonowaniu DNA izolowanego bezposrednio
z naturalnych srodowisk. Metagenomika populacji mikroorganizmow srodowiskowych moze
miec istotne znaczenie w identyfikacji nowych substancji biologiczne czynnych o znaczeniu
biotechnologicznym i medycznym.

Genetyka wybranych procesbw metabolicznych  poznawana jest m.in.
na przyktadach przemian zwigzkéw siarkowych u wybranych bakterii, grzybow nizszych
i bakterii oraz wykorzystywania zwigzkow cukrowych przez bakterie mlekowe. Badania
te prowadzone sg na poziomie molekularnym i koncentruja sie na analizie interakcji biatek
regulatorowych z odpowiednimi sekwencjami DNA. Wykorzystujac model prostych komdrek
eukariotycznych, jakimi sg drozdze analizowane sa m.in.: biosynteza hemu i hemoproteidow,
regulacyjne  aspekty  potranslacyjnych ~ modyfikacji  bialek oraz ~ wewnatrz-
i zewnatrzkomorkowy transport biatek.

Badania nad mutageneza i naprawa DNA prowadzone sg zar6wno w systemach
prokariotycznych i eukariotycznych. Obecnie uwaga wielu grup badawczych skupia si¢ nad
zrozumieniem  funkcjonalnym i strukturalnym ztozonych kompleksow biatkowym
zaangazowanym w procesy replikacji DNA i transkrypcji, a takze w naprawe i replikacje
uszkodzonych regionéw DNA, ze szczeg6lnym uwzglednieniem oksydacyjnych uszkodzen
DNA. W modelowych uktadach prokariotycznych badana jest wiernos¢ procesu replikacji na
obydwu niciach DNA, wyjasniany jest udziat r6znych polimeraz DNA w procesie replikacji
DNA, a w ukladach eukariotycznych studiowane sa funkcje biatek niekatalitycznych
wchodzacych w sktad holoenzyméw oraz powigzania mutagenezy i naprawy DNA
z procesami nowotworowymi. Analizowane s3 funkcje zaréwno znanych jak
i nowoodkrytych genéw zaangazowanych w procesy mutagenezy i naprawy DNA
w chromosomach i mitochondriach drozdzy.

Analizowane sa procesy patogenezy roslin; poznawane sg mechanizmy obrony roslin
przed infekcjami wirusowymi i grzybicami. Badania te majg charakter kompleksowy
i obejmuja obserwacje réznych procesdéw przebiegajacych w zainfekowanych roslinach oraz
poznawanie mechanizmow ekspresji gendw wybranych wiruséw roslinnych. Konstruowane
sg petne, infekcyjne genomy wirusowe a takze rosliny transgeniczne w celu przeprowadzania
roznorodnych badan nad interakcjami roslina-patogen.

Poznawane sa funkcje biatek czynnych biologicznie — tzw. biatek opiekunczych,
biatkowych kompleksow przeprowadzajacych replikacjc DNA, transkrypcje oraz translacje.
Prowadzone sa badania roslinnych kinaz biatkowych oraz biatek regulujacych metabolizm
wapnia. Réznorodnej, molekularnej analizie poddawane sg biatka zaangazowane w stabilne
utrzymywanie plazmidoéw u bakterii.

W Instytucie prowadzone sa interdyscyplinarne badania dotyczace mechanizmu
dziatania biatek oraz kompleksow biatkowych zaangazowanych w metabolizm RNA
w komérkach eukariotycznych. Do tego celu uzywane jest szerokie spektrum narzedzi
badawczych: genetyki, biologii molekularnej, proteomiki oraz biologii strukturalnej,
co pozwala na dogi¢bne zrozumienie analizowanych zjawisk i procesow. Wazna czescig prac
badawczych jest roéwniez rozwijanie metodologii stuzacej do oczyszczania, nadekspresji
i analizy komplekséw biatkowych.

Biofizyczne aspekty oddziatywan biologicznych podstawowych i toksycznych jonéw
metali sg badane za pomoca szerokiego wachlarza metod badawczych, obejmujacego techniki
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eksperymentalne  dostarczajace informacji o termodynamice badanych procesow
(kalorymetrie ITC i DSC, potencjometria, termoforeza kapilarna) i mechanizmie oddziatywan
(spektroskopie UV-Vis, CD, fluorescencyjna i NMR, szereg technik MS) oraz obliczenia
teoretyczne. Do kluczowych zagadnien poznawczych badanych tymi metodami nalezy
zaliczy¢ mechanizmy molekularne w etiologii choréb neurodegeneracyjnych, przekazywanie
sygnatéw biologicznych przez jony Ca®* i Zn?* oraz reakcje metalozaleznej hydrolizy
wigzania peptydowego. Prowadzone sa rowniez badania stosowane, wykorzystujagce wyniki
badan podstawowych.

Struktury wybranych bialek i ich kompleksow oraz niektérych zwigzkow
drobnoczasteczkowych analizowane sa zarowno metodami biologicznymi jak i potagczonymi
metodami  fizyko-chemicznymi (w tym jadrowym rezonansem magnetycznym),
korelowanymi z obliczeniami mechaniki i dynamiki molekularnej.

Zaawansowane metody chemii organicznej znajduja zastosowanie w pracach nad

struktura i przemianami roslinnych izoprenoidéw i syntezami pewnych nukleozydow
o funkcjach przeciwwirusowych (HIV i HCV) i przeciwnowotworowych.
Wszystkie omdwione badania oparte sa na obszernym wykorzystaniu bioinformatyki.
Rozwijane sg teoretyczne metody analizy sekwencji genow, struktur ich produktow, zwijania
tancuchow biatkowych, powstawania krysztatow biatkowych, tworzenia struktur biatko-kwas
nukleinowy, analiz filogenetycznych, modelowania molekularnego. Prowadzone sg prace nad
roznicowa analiza oddziatywan biatko-biatko na poziomie komorki (interaktoméw) co
powinno umozliwi¢ znalezienie kluczowych interakcji dla np. proceséw chrobowych.
Rozwijane sg metody znajdowania inhibitoréw oddziatywan biatek jako potencjalnych lekéw
w chorobach molekularnych i dla zastosowan w biotechnologii. Badania nad tym
zagadnieniem prowadzone sg w Kierunku opracowania metodologii projektowania takich
inhibitorobw dajacej sie zastosowa¢ do dowolnych par biatek o znanej strukturze.
Przeprowadzane sg takze symulacje kinetyki ekspresji wybranych gendw.

W Instytucie dziata Pracownia Analiz Mikromacierzy (PAM). W pracowni tej, we
wspotpracy z innymi laboratoriami, prowadzone sa wielkoskalowe badania ekspresji genéw
oraz rozpoczg¢to prace nad genotypowaniem.

Stosowanie w Instytucie  wielkoskalowych metod genomiki, proteomiki
i transkryptomiki, wykorzystywanych w badaniach zespotdéw Instytutu, w potaczeniu
z metodami bioinformatycznymi powoduje uzyskiwanie wynikéw istotnych dla biologii
systemow.

I1. AKTYWNOSC NAUKOWA JEDNOSTKI

I1.1. Publikacje naukowe jednostki, ktore ukazaly sie drukiem (liczbowo)

Liczba ogdtem, w tym:

— monografie! (lub ich rozdzialy) autorstwa pracownikéw jednostki;

— podreczniki akademickie® (lub ich rozdziaty) autorstwa pracownikéw jednostki;

— publikacje ukazujace si¢ w czasopismach recenzowanych, wyrdznionych przez Journal
Citation Reports (JCR, lista A);

— publikacje ukazujace si¢ w czasopismach recenzowanych, wyréznionych przez European
Reference Index for the Humanities (ERIH, lista C);

— publikacje w innych czasopismach recenzowanych, wymienionych w aktualnym wykazie
czasopism punktowanych Ministra Nauki i Szkolnictwa Wyzszego (lista B);

— pozostate publikacje naukowe.

! Definicja - stosownie do kryteriow przyjetych w aktualnym rozporzadzeniu MNiSW
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Monografie® Podr. akadem.* Publikacje w czasopismach recenzowanych pozostate
Liczba ogétem (lub rozdziaty) (lub rozdziaty) | publikacje 1 publikacje 2 publikacje 3 | publ. nauk.
145 10 - 125 - 5 5

publikacje 1 — ukazujace si¢ w czasopismach recenzowanych, wyrdznionych przez Journal Citation Reports
(JCR, lista A)

publikacje 2 — ukazujace sie w czasopismach recenzowanych, wyrdznionych przez European Reference Index
for the Humanities (ERIH, lista C)

publikacje 3 — ukazujace sie w innych czasopismach recenzowanych, wymienionych w aktualnym wykazie
czasopism punktowanych Ministra Nauki i Szkolnictwa Wyzszego (lista B)

11.2. Aktywnos¢ wydawnicza jednostki
11.2.1. Wydawnictwa wiasne jednostki w roku sprawozdawczym (liczbowo, dotyczy
wydawnictw, ktére ukazaty sie w roku sprawozdawczym)

z tego
ogoétem wydawnictwa wydawnictwa ciagte
wydane zwarte w tym wylgcznie Inne Pozostate
czasopisma: W wersji . .
drukowane elektronicjznej wydawnictwa ciagle
liczba | naktad liczba | naktad liczba | naktad liczba liczba naktadw | liczba | nakfad
tytutdw | wegz. | tytutbw | wegz. | tytutdw | wegz. tytutéw tytutéw egz. tytutdw | wegz.
0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0

11.2.2. Czasopisma udostepniane na platformach cyfrowych (Versita/Springer; PAN —
Czytelnia Czasopism, Elektroniczna Biblioteka; inne platformy)

Liczba tytuldw ogotem, w tym: nie dotyczy

Tytut czasopisma, nazwa platformy elektronicznej, na ktdrej zostato udostepnione
czasopismo.

11.3. Projekty, zadania badawcze realizowane w roku sprawozdawczym

Laczna liczba wszystkich projektow (11.3.1-11.3.3): 160

w tym:
Projekt Tytul Kierownik Okres Przyznane Instytucja
w realizacji
ramach projektu projektu (rok) od-do srodki finansujaca
11.3.1 1) Charakterystyka tkanek i Prof. Barbara Tudek 2011-2014 400 000 zt Narodowe Centrum Nauki

komorek myszy Erccl-/- jako
modelu do badan nad wptywem
stresu oksydacyjnego na procesy
starzenia.

2) Charakterystyka molekularnai | Dr Sebastian Pitsyk 2011-2014 189 320 zt Narodowe Centrum Nauki
funkcjonalna transportera
siarczanowego AstA u
grzybowych patogenéw roslin
uprawnych.

2011-2014 380 250 zt Narodowe Centrum Nauki
3) System transferu Dr Izabela Kern
koniugacyjnego z plazmidu
pCTX-M3 o szerokim zakresie
gospodarzy i préba
wykorzystania tego systemu do
terapii antybakteryjnej.
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4) Badanie wiernosci replikacji
DNA z udziatem polimerazy
DNA faga RB69 oraz badanie
oddziatywan polimerazy z
biatkami replisomu.

5) Analiza funkcjonalna HopQ1,
czynnika zwigkszajacego
zjadliwos¢ szczepow
Pseudomonas syringae
atakujacych fasolg.

6) Identyfikacja funkcji
biologicznej, mechanizméw
dziatania oraz potencjalnego
znaczenia biotechnolo-gicznego
nieznanych dotad genéw
wczesnej odpowiedzi
transkrypcyjnej na stres
abiotyczny u Arabidopsis
thaliana.

7) Identyfikacja i charakterystyka
biatek zaangazowanych w
regulacje rearanzacji genomu
Paramecium tetraurelia z
udziatem niekodujacych RNA.

8) Sprzgzenie aktywnosci
polimerazy 11l RNA z
metabolizmem glukozy u
drozdzy Saccharomyces
cerevisiae.

9) Analiza funkcji komplekséw
remodelujacych chromatyne typu
SWI/SNF w regulacji czasu
kwitnienia u Arabidopsis.

10) Analiza filogeograficzna
populacji jesiotra zachodniego i
ostronosego w Europie oraz
Ameryce Péinocnej

11) Komarkowe systemy
tolerancji uszkodzenn DNA: Nowe
mechanizmy stymulujace synteze
poprzez uszkodzenia DNA.

12) Aneksyny jako uniwersalny
modulator funkcji btony
komérkowe;j.

13) Funkcjonalna analiza nowego
typu modutu koniugacyjnego z
plazmidu RA3 o szerokim
zakresie gospodarzy z grupy
niezgodnosci IncU.

14) Opracowanie kultury bakterii
do produkcji twarogu z
podgeszczanego mleka ze
zwrdceniem uwagi na zdolnosé
fermentacji mleka, produkcje
aromatu, EPS i bakteriocyn.

15) Charakterystyka dzikich
szczepbw z rodzaju Lactococcus
i Lactobacillus, pozyskanych dla
produkcji zywnosci bezposrednio
z prébek mleka i artykutéw
mleczarskich produkowanych w
gospodarstwach rolnych.

Dr hab. Anna Be¢benek

Dr hab. Magdalena Krzymowska

Prof. Andrzej Jerzmanowski

Dr Jacek Nowak

Prof. Magdalena Rakowska-
Boguta

Dr Tomasz Sarnowski

Mgr Hanna Panagiotopoulou

Prof. Ewa Sledziewska-G6jska

Dr Dorota Konopka-
Podstupolska

Prof. Grazyna Jagura-Burdzy

Prof. Jacek Bardowski

Prof. Jacek Bardowski

2011-2014

2011-2014

2011-2014

2011-2014

2011-2014

2011-2014

2011-2014

2011-2014

2011-2014

2011-2013

2011-2013

2011-2014

350 350 zt

468 000 zt

680 000 zt

403 000 zt

390 000 zt

480 000 zt

226 850 zt

323 830 zt

360 000 zt

50 000 zt

120 000 zt

189 000 zt

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki
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16) Analiza funkcji biatek z
rodziny RCF-potencjalnych
receptordow btonowych szlaku
giberelinowego u Arabidopsis ze
szczegblnym uwzglednieniem
regulacji na poziomie
chromatyny.

17) Rola nie kodujacych RNA w
adaptacji do warunkéw
lokalnych.

18) Ludzkie aneksyny Ali A2,
wraz z formami
ufosforylowanymi, jako cel
molekularny matalo-zaleznej
hydrolizy wiazania peptydowego
w kontekscie toksykologicznym.

19) Mechanizm regulacji syntezy
podjednostki szostej
mitochondrialnej syntazy ATP
przez posrednie subkompleksy
powstajace w trakcie procesu
sktadania enzymu.

20) Krystalografia enzyméw
naprawy DNA jako narzedzie do
badania specyficznosci
substratowej i mechanizmu
hamowania.

21) Przypisywanie funkcji
potencjalnym regulatorom
transkrypcji u Lactococcus lactis
1L1403 przy uzyciu globalnych
podejs¢ badawczych, takich jak
mikromacierze i proteomika
réznicowa.

22) Funkcja i lokalizacja
wewnatrzkomérkowa Hsp31p -
biatka odpowiedzi na stres z
komérek Saccharomyces
cerevisiae; implikacje
funkcjonalne dla jego ortologa z
Candida albicans.

23) Funkcjonalna i biochemiczna
charakterystyka sensowa wapnia
SCS u rzodkiewnika.

24) Analiza proteomu rejonéw
regulatorowych
stresoindukowalnego genu h1.3,
u A. thaliana, z zastosowaniem
zmodyfikowanej metody PICh o
zwigkszonej czutosci.

25) Charakterystyka
biochemiczna, strukturalna i
funkcjonalna roslinnego
kompleksu egzosomu, z
wykorzystaniem Arabidopsis
thaliana jako organizmu
modelowego.

26) Nowe srodki alkilujace
mniejszg bruzde helisy DNA —
projektowanie, synteza i badanie
wiasciwosci
przeciwnowotworowych.

Dr Tomasz Sarnowski

Dr Szymon Swiezewski

Dr Tomasz Fraczyk

Dr hab. Réza Kucharczyk

Prof. Barbara Tudek

Dr Tamara Aleksasndrzak-

Piekarczyk

Dr hab. Marek Skoneczny

Dr Maria Bucholc

Mgr Maciej Lirski

Dr Rafat Tomecki

Dr Adam Mieczkowski

2011-2014

2011-2016

2011-2014

2011-2014

2011-2014

2011-2014

2011-2014

2011-2014

2011-2015

2011-2016

2011-2014

890 000 zt

1000 000 zt

324740 zt

420 000 zt

300 000 zt

510 000 zt

365 365 zt

364 000 zt

99 999 zt

1000 000 zt

299 000 zt

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki
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27) Rola histonéw tacznikowych
H1 w gametogenezie i
embriogenezie u Arabidopsis
thaliana.

28) Badania eksperymentalne
sprzecznosci pomiedzy definicja
skali pH i warunkami panujacymi
w strukturach
wewnatrzkomérkowych.
Spektroskopia fluorescencyjna i
NMR wskaznikéw
molekularnych w liposomach.

29) Badanie sumoylacji na
poziomie catego organizmu w
nicieniu Caenorhabditis elegant.

30) Metagenomiczna,
strukturalna i funkcjonalna
charakterystyka mikrobiocenoz
srodowisk lodowcowych.

31) Genetyczne i epigenetyczne
zréznocowanie Colobanthus
quitensis na tle zmiennych
warunkéw srodowiska

32) ,,Projektowalne” nukleazy —
badania strukturalne,
programowanie specyficznosci i
préby wykorzystania w inzynierii
genomoweyj.

33) Stymulacja in ovo
mikrobiomu kury —
charakterystyka mechanizméw
dziatania prebiotykow i
synbiotykow.

34) Rola kinaz SnRK2 w
odpowiedzi roslin na
niekorzystne warunki
srodowiska. Wspotdziatania
kinaz SnRK?2, fosfataz PP2C,
tlenku azotu i kwasu
fosfatydowego w szlakach
sygnatowych réznych hormonéw
roslinnych.

35) Identyfikacja genéw drozdzy
Saccharomyces cerevisiae
kontrolujacych diploidalnosé¢
komérek i stabilnos¢ genomu.

36) Rola niekatalitycznej
podjednostki polimerazy delta
DNA, biatka Pol32 w kontroli
koordynacji replikacji DNA.

37) Wptyw wystepowania wielu
gendéw kodujacych cis-
prenylotransferazy na biosyntezg
alkoholi poliizoprenoidowych u
Arabidopsis i tolerancje¢ roslin na
stres.

38) Mechanizmy adaptacyjne
plazmidu koniugacyjnego RA3 z
grupy niezgodnosci IncU
warunkujace zdolnos¢ replikacji i
stabilnego utrzymywania si¢ w
szerokim spektrum gospodarzy
bakteryjnych.

Mgr Kinga Rutowicz

Prof. Wojciech Bal

Prof. Michat Dadlez

Dr Marek Zdanowski

Dr hab. Katarzyna

Chwedorzewska

Prof. Matthias

Bochtler

Prof. Jacek Bardowski

Prof. Grazyna Dobrowolska

Dr Adrianna Skoneczna

Dr Katarzyna Grabowski

Dr Liliana Surmacz

Prof. Grazyna Jagura-Burdzy

2011-2013

2011-2014

2012-2015

2011-2014

2011-2014

2012-2016

2012-2014

2012-2015

2012-2015

2012-2015

2012-2015

2012-2015

120 000 zt

479700 zt

498 000 zt

527 000 zt

89 375 zt

2500 000 zt

221000 zt

821 660 zt

416 190 zt

291 460 zt

400 000 zt

589 300 zt

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki
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39) Regulacja ekspresji biatek
ALKBH w nowotworach,
znaczenie w terapii.

40) Autofagia i cytoszkielet
aktynowy: czy biatko Atg2 je
taczy?

41) Znaczenie $ciezki sygnalnej
etylenu w regulacji przyswajania
siarki w roslinach Arabidopsis
thaliana.

42) Nowe substraty dioxygenaz z
rodziny AlkB. Wiasciwosci

kodujace, mutageneza i naprawa
adduktow skroleiny do adeniny i

cytozyny.

43) Poziom ekspresji oraz
lokalizacja subkomérkowa
dioksygenaz AtALKBH1A,
AtALKBH2, AtALKBH6 i
AtALKBH9B w komérkach
Arabidopsis thaliana
traktowanych czynnikami
alkilujacymi.

44) Nowatorskie koncepcje
regulacji transkrypcji tRNA.

45) Potranskrypcyjna regulacja
ekspresji RNA u Eukariotéw
przy udziale cytoplazmatycznych
UTP-transferaz.

46) Nowe czynniki wirulencji
Pseudomonas aeruginosa —
biatka Nudix NudC i YgdP.

47) Nowe mechanizmy naprawy
uszkodzen alkilacyjnych DNA u
bakterii srodowiskowych:
Shewanella oneidensis i
Pseudomonas putida.

48) Charakterystyka
metagenomiczna plazmidéw
bakterii glebowych.

49) Wptyw syntetycznych
modyfikacji tancucha bocznego
histydyny na wiasnosci
koordynacyjne analogéwN-
terminalnego pentapeptydu
Histatyny 5 wobec jonéw miedzi

(.

50) Endogenne czynniki
warunkujace fenotyp komérek z
uszkodzonym szlakiem
niedokrwistosci Fanconiego i
helikazami rodziny RecQ.

51) Udziat kinaz biatkowych
zaleznych od jonéw wapnia
(CDPK) w szlakach sygnatowych
streséw abiotycznych i
biotycznych u ziemniaka
(Solanum tuberosum).

Prof. Elzbieta Grzesiuk

Prof. Teresa Zotadek

Dr Anna Wawrzynska

Dr Agnieszka Maciejewska

Mgr Dorota Zugaj

Prof. Magdalena Rakowska-
Boguta

Dr Zbigniew Warkocki

Dr hab. Elzbieta Kraszewska

Dr Anna Sikora

Mgr Pawet Krawczyk

Mgr lzabela Zawisza

Dr hab. Elzbieta Speina

Dr Lidia Polkowska-Kowalczyk

2012-2015

2012-2015

2012-2015

2012-2015

2012-2016

2012-2016

2012-2015

2012-2015

2013-2016

2013-2016

2013-2015

2013-2016

2013-2016

537 390 zt

390 600 zt

372 260 zt

461 760 zt

152 100 zt

2931000 zt

612 000 zt

400 400 zt

508 685 zt

150 000 zt

88 601 zt

457 500 zt

497 340 zt

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki
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52) Wielkos¢ nasion
rzodkiewnika pospolitego
(Arabidopsis thaliana)jest
regulowana poziomem ekspresji
aneksyny 5 - analiza mechanizmu
dziatania AnnAt5 w trakcie
rozwoju nasion.

53) Biatko UP9/LSU jako
potencjalny modulator funkcji
receptora selektywnej autofagii w
roslinach.

54) Charakterystyka rodziny
aneksyn w odpowiedzi na stres
suszy u Arabidopsis thaliana

55) Rola aneksyn w
wewnatrzkomorkowym Krazeniu
bton

56) Reduktaza poliprenolu -
nowy gracz w regulacji cyklu
dolicholowego w komorkach
eukariotycznych.

57) Utrzymanie stablinosci
genomu mitochondrialnego w
komérkach organizu
modelowego Saccharomyces
cerevisiae: wspotdziatanie wielu
nukleaz.

58) Wigzanie halogenowe w
uktadach biatko-ligand. Badania
termodynamiczne i strukturalne
dla racjonalnie wybranych
komplekséw oraz analiza
wszystkich struktur dostepnych
w bazie PDB.

59) Nowe spojrzenie na
karcynogeneze kadmu.
Kompleksy Cd(I1)XPAzf w
tagodnych warunkach
utleniajacych.

60) Charakterystyka sktadu
biatkowego granul
transportujacych RNA w
neuronach mézgu myszy.

61) Analiza funkcjonalna
wybranych genéw
poliwalentnego bakteriofaga
gronkowcowego, w kontekscie
interakcji fag-bakteria w réznych
srodowiskach.

62) Badania tworzenia
kompleksow ternarnych przez
sensory fluoroscencyjne dla
jonéw cynkowych

63) Analiza funkcjonalna genéw
regulatorowych Streptococcus
anginosus.

64) Nowe elementy weztowe w
metabolizmie izoprenoidow:
oddziatywania pomigdzy cis-
prenylotransferazami i ich
komaorkowymi regulatorami u
Arabidosis.

Dr Matgorzata Lichocka

Mgr Katarzyna Zientara-Rytter

Mgr inz. Wojciech Rymaszewski

Dr Dorota Konopka-
Podstupolska

Prof. Ewa Kula-Swiezewska

Dr Aneta Kaniak-Golik

Prof. Jarostaw Poznanski

Mgr Aleksandra Witkiewicz-
Kucharczyk

Mgr Jacek Mitek

Mgr Aleksandra Glowacka

Prof. Wojciech Bal

Mgr Katarzyna Obszanska

Prof. Ewa Kula-Swiezewska

2013-2016

2013-2014

2013-2016

2013-2016

2013-2016

2013-2016

2013-2016

2013-2014

2013-2015

2013-2016

2013-2016

2013-2016

2013-2016

470 000 zt

49 920 zt

150 000 zt

900 000 zt

950 000 zt

420 000 zt

669 450 zt

49907 zt

100 000 zt

149 500 zt

614 900 zt

149 500 zt

977 096 zt

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki
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65) Molekularne podstawy
rozwoju opornosci na
bakteriocyny u Lactococcus
lactis.

66) Rola bakteryjnego czynnika
HopQ1 w modulowaniu
odpowiedzi roslin na infekcje.

67) Badania nad topogeneza
biatek PTS3: nowa droga importu
biatek do peroksysomow.

68) Transpozony w genomach
pierwszych grzybdw ladowych
(Zygomycota).

69) Brakujace ogniwo ewolucji
proteasoméw. Strukturalna i
biochemiczna analiza biatka
Anbu i biatek z nim

wspotwystepujacych.

Prof. Jacek Bardowski

Mgr Fabian Giska

Dr hab. Marek Skoneczny

Dr Anna Muszewska

Dr Anna Piasecka-Fricke

2013-2016

2013-2014

2013-2016

2013-2016

2013-2016

626 600 zt

100 702 zt

632 320 zt

499 800 zt

612 000 zt

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

Narodowe Centrum Nauki

11.3.2

1) Badania systemowe
czynnikéw genetycznych
choroby wiencowej.

2) Opracowanie metod:
profilowania metabolicznego i
ilosciowego oznaczania w
materiale klinicznym panelu
lekéw immunosupresyjnych oraz
oceny ryzyka podania pacjentowi
azatiopryny.

3) Badanie genoméw bakterii
probiotycznych L. casei i
paracasei.

4) Podstawy zabezpieczenia
potrzeb paliwowych polskiej
energetyki jadrowej - zadanie 4i 7.

5) Mechanizmy molekularne
warunkujace kietkowanie na
ktosie.

6) Nowe leki stuzace do
celowanej terapii szpiczakow
mnogich.

7) Optymalizacja pracy
dwustopniowego reaktora do
wytwarzania wysokometa-
nowego bhiogazu — opracowanie
biostarteréw i markeréw
fermentacji metanowej.

8) Alternatywna
mikrobiologiczna metoda
produkcji wodoru i metanu na
drodze fermentacji (skala
utamkowa).

9) Nowoczesne metody, leki i
terapie dla ochrony zdrowia i
gospodarki XXI wieku -
interdyscyplinarne ksztatcenie w
obszarze biomedycznym na
studiach I1'i 111 stopnia.

Dr hab. Beata Burzynska

Prof. Michat Dadlez

Prof. Jacek Bardowski

Dr Urszula Zielenkiewicz

Dr Szymon Swiezewski

Dr hab. Andrzej Dziembowski

Dr Leszek Lipinski

Dr hab. Anna Sikora

Prof. Monika Hryniewicz

2009-2013

2010-2013

2011-2014

2011-2014

2010-2013

2012- 2015

2012-2015

2012-2015

2012-2015

3860 000 zt

2772000 zt

705 385 zt

543 083 zt

931 500 zt

3415180 zt

2014 610 zt

3337595 zt

594 198 zt

Narodowe Centrum Badan
i Rozwoju

Narodowe Centrum Badan
i Rozwoju

Narodowe Centrum Badan
i Rozwoju

Narodowe Centrum Badan
i Rozwoju

Narodowe Centrum Badan
i Rozwoju

Narodowe Centrum Badan
i Rozwoju

Narodowe Centrum Badan
i Rozwoju

Narodowe Centrum Badan
i Rozwoju

Narodowe Centrum Badan
i Rozwoju
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10) Nowe enzymy do analiz Dr Rafat Tomecki 2013-2015 1199 988 zt Narodowe Centrum Badan
RNA w skali catego i Rozwoju
transkryptomu i ich
wykorzystanie do badania
molekularnego mechanizmu
antynowotworowego dzifania 5-
fluorouracylu.
11) Toward structural Prof. Grazyna Dobrowolska 2013-2016 2789 558 7zt Narodowe Centrum Badan
characterization of novel i Rozwoju
mechanism of inhibition of
SnRK2s activity by calcium
sensor (SCS) in plants.
12) Role of the FTO dioxygenase | Prof. Elzbieta Grzesiuk 2013-2016 3918 470 zt Narodowe Centrum Badan
in development of obesity - i Rozwoju
multidisciplinary study on
selected model systems.
13) Structural and functional Dr Joanna Krwawicz 2013-2015 405 660 zt Narodowe Centrum Badan
characterization of proteins and i Rozwoju
protein domains involved in
DNA repair and maintenance of
genome integrity.
14) A novel approach to Dr hab. Katarzyna 2013-2016 3959 099 zt Narodowe Centrum Badan
monitoring the impact of climate | Chwedorzewska i Rozwoju
change on Antarctic ecosystems.

11.3.3
1) Analiza wiernosci syntezy Prof. Iwona Fijatkowska 2010-2014 448 500 zt Ministerstwo Nauki i
holoenzymu polimerazy DNA Szkolnictwa Wyzszego/
epsilon - badania in vitro wptywu Narodowe Centrum Nauki
niekatalitycznej, drozdzowej
podjednostki Dpb2p.
2) Badania in vivo udziatu Prof. lwona Fijatkowska 2010-2013 50 040 zt Ministerstwo Nauki i
drozdzowej podjednostki Dpb2p, Szkolnictwa Wyzszego/
polimerazy DNA epsilon, w Narodowe Centrum Nauki
kontroli wiernosci replikacji
DNA - spektrum mutagenezy
3) Udziat polimerazy DNA Prof. Piotr Jonczyk 2010-2014 295 750 zt Ministerstwo Nauki i
epsilon w kontroli prawidtowego Szkolnictwa Wyzszego/
przebiegu cyklu komérkowego w Narodowe Centrum Nauki
drozdzach Saccharomyces
cerevisiae.
4) Analiza funkcjonalna Dr Jadwiga Nieminuszczy 2010-2014 358 800 zt Ministerstwo Nauki i
eukariotycznych homologow Szkolnictwa Wyzszego/
bakteryjnych biatka AlkB w Narodowe Centrum Nauki
kurzych limfocytach linii DT40.
5) Strukturalna analiza N- Dr Igor Zhukov 2009-2013 494 000 zt Ministerstwo Nauki i
koficowego obszaru biatka Dis3 Szkolnictwa Wyzszego/
(Rrp44) odpowiedzialnego za Narodowe Centrum Nauki
nowga endonukleolityczna
aktywnos¢ gtéwnej rybonukleazy
organizméw eukariotycznych,
kompleksu egzosomu.
6) Zastosowanie narzedzi Prof. Jacek Hennig 2009-2013 468 000 zt Ministerstwo Nauki i
genomiki funkcjonalnej w celu Szkolnictwa Wyzszego/
charakterystyki réznych form Narodowe Centrum Nauki
odpornosci ziemniaka (Solanum
tuberosum L.) na infekcje wirusa
PVY.
7) Struktura i funkcja genu Prof. Grazyna Muszynska 2009-2013 267 000 zt Ministerstwo Nauki i

kodujacego ZmCPK11.

Szkolnictwa Wyzszego/
Narodowe Centrum Nauki
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8) Zmiany profilu biatkowego i
transkrypcyjnego w mutantach
regulatorowych Aspergillus
nidulans jako konsekwencja
nadprodukcji lub niedoboru
zwiazkdw siarkowych.

9) Udziat kompleksu GINS w
kontroli wiernosci replikacji
DNA.

10) Analiza funkcjonalna
regionéw centromerowych oraz
zakresu partycyjnego plazmidu
pSM19035.

11) Modyfikacje chromatyny
odpowiedzialne za zmiany
ekspresji genow u roslin w
warunkach adaptacji do stresu.

12) Biologia pateczki ropy
biekitnej — analiza
transkryptomiczna mutantéw par
Pseudomonas aeruginosa.

13) Identyfikacja sygnatow
importu i eksportu do/z jadra
kohezyn SA1 i SA2 cztowieka w
warunkach ekspresji
heterologicznej w
Saccharomyces cerevisiae i w
hodowlach komérek ludzkich

14) Glikozylacja biatek Candida
albicans: wptyw na powstawanie
form wirulentnych i wrazliwosé¢
na czynniki zewngtrzne.

15) Mitochondrialna
rekombinacja homologiczna w
komorkach Saccharomyces
cerevisiae: charakterystyka
zaangazowanych genéw i rola w
stabilizacji genomu
mitochondrialnego.

16) Donosowa szczepionka
przeciwgrypowa dla zwierzat.

17) Rola niekodujacych RNA
podczas ustanawiania czasu
spoczynkowego nasion.

18) Kompleksowa analiza
proteomiczna maszynerii
komérkowej stuzacej do
degradacji RNA u kregowcow.

19) Saccharomyces cerevisiae
jako modelowy organizm do
badania biochemicznych i
molekularnych efektéw mutacji
w syntazie ATP
zidentyfikowanych w komérkach
nowotworowych.

20) Analiza strukturalna procesu
ubikwitynacji na przyktadzie
kompleksu domeny katalitycznej
enzymu E1 z ubikwiting metoda
spektroskopii NMR.

Prof. Andrzej Paszewski

Prof. Piotr Jonczyk

Dr Michat Dmowski

Dr hab. Marta Koblowska
(Prymakowska-Bosak)

Dr Aneta Bartosik

Dr Anna Kurlandzka

Prof. Grazyna Palamarczyk

Dr Aneta Kaniak-Golik

Dr Jadwiga Chroboczek

Dr Szymon Swiezewski

Dr hab. Andrzej Dziembowski

Dr Réza Kucharczyk

Dr Igor Zhukov

2009-2013

2009-2013

2009- 2013

2010-2013

2010-2013

2010-2013

2010-2013

2010-2013

2010-2013

2010-2013

2010-2013

2010-2013

2010-2013

406 900 zt

300 000 zt

325000 zt

670 000 zt

369 200 zt

300 000 zt

350 000 zt

300 000 zt

550 000 zt

390 000 zt

727832 zt

361 400 zt

188 500 zt

Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego/
Narodowe Centrum Nauki

Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego/
Narodowe Centrum Nauki

Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego/
Narodowe Centrum Nauki

Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego/
Narodowe Centrum Nauki

Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego/
Narodowe Centrum Nauki

Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego/
Narodowe Centrum Nauki

Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego/
Narodowe Centrum Nauki

Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego/
Narodowe Centrum Nauki

Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego/
Narodowe Centrum Nauki

Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego/
Narodowe Centrum Nauki

Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego/
Narodowe Centrum Nauki

Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego/
Narodowe Centrum Nauki

Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego/
Narodowe Centrum Nauki
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21) Udziat deacetylaz
histonowych w modulacji stanu
chromatyny w Arabidopsis
thaliana.

22) Badanie roli kopleksu
remodelujacego chromatyne typu
SWI/SNF w regulacji odpowiedzi
Arabidopsis thaliana na stres
srodowiskowy

23) Zastosowanie hodowli
komérkowych do badania
regulacji ekspresji genu DOGL,
istotnego dla stanu spoczynku
nasion Arabidopsis thaliana.

24) Eksperymentalna obserwacja
zwijania sie (foldingu) biatek na
poziomie atomowym.

25) Badania zdolnosci
niskoczasteczkowych
neuroprzekaznikéw do tworzenia
trojsktadnikowych kompleksow
mieszanych z peptydem beta
amyloidu (AB) i jonami Cu(ll).

26) Opracowanie optymalnych
warunkdw dla metagenizacji
kwasnego odcieku
pofermentacyjnego
zawierajacego niegazowe
produkty fermentacji
wodorowych.

27) Model obliczeniowy procesu
translacji biatek.

28) Nowa generacja odpornych
na deaminaze cytydynowa
selektywnych i niskotoksycznych
nukleozydowych inhibitoréw
polimerazy DNA: projektowanie,
synteza i badanie aktywnosci
przeciwnowotworowej.

29) Otrzymanie i charakterystyka
antygenu szczepionki ludzkiej
przeciw wirusowi grypy Al
HIN1.

30) Program Mobilnos¢ Plus

31) Molekularne podstawy
porastania na przykfadzie
Arabidopsis thaliana.

32) Identyfikacja molekularnych
mechanizméw odpowiedzi na
stres chtodu z wykorzystaniem
mutantéw w genach kodujacych
rdzeniowe podjednostki
kompleksu SWI/SNF w
Arabidopsis thaliana.

33) Analiza oddziatywan
pomigdzy jednostkami
komplekséw biatkowych
zaangazowanych w metabolizm
RNA przy uzyciu chemicznego
sieciowania.

Prof. Andrzej Jerzmanowski

Dr Tomasz Sarnowski

Dr Lien Brzezniak

Dr Mariusz Jaremko

Dr Matgorzata Rézga

Mgr Aleksandra Chojnacka

Mgr Marlena Siwiak

Dr Adam Mieczkowski

Dr Edyta Kopera

Dr Jadwiga Nieminuszczy

Dr Szymon Swiezewski

Mgr Dominika Gratkowska

Mgr Dominik Cysewski

2010-2013

2010-2013

2012-2014

2012-2014

2012-2014

2012-2014

2012-2013

2012-2014

2012-2014

2012-2014

2011-2014

2012-2016

2012-2016

50 000 zt

470 000 zt

250 250 zt

198 000 zt

350 000 zt

215020 zt

183 800 zt

351 000 zt

252 199 7t

324 000 zt

4 485 000 zt

200 000 zt

200 000 zt

Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego/
Narodowe Centrum Nauki

Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego/
Narodowe Centrum Nauki

Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego

Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego

Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego

Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego

Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego

Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego

Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego

Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego

Ministerstwo Nauki i

Szkolnictwa Wyzszego

Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego

Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego
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34) ldentyfikacja nowych
mechanizméw sygnatowych
regulujacych aktywnosé
komplekséw remodelujacych
chromatyne typu SWI/SNF u
Arabidopsis thaliana.

35) Centrum biotechnologii
produktow leczniczych. Pakiet
innowacyjnych
biofarmaceutykdw dla terapii i
profilaktyki ludzi i zwierzat.

36) Optymalizacja
charakterystyki i przygotowania
preparatéw fagowych do celow
terapeutycznych.

37) Zastosowanie pochodnych
poliizoprenoidéw jako nosnikéw
lekow i regulatorow.

38) Dofinansowanie procedury
patentowej dla zgtoszenia
dotyczacego wywotywania
tolerancji na epitopy biatek w
leczeniu stwardnienia rozsianego
(SM).

39) Dofinansowanie procedury
patentowej dla zgtoszenia
dotyczacego opracowania
czynnikéw terapeutycznych w
leczeniu mukowiscydozy.

40) Dofinansowanie procedury
patentowej dotyczacej sposobu
otrzymywania roslin
transgenicznych o ulepszonych
cechach uprawnych.

41) Dofinansowanie procedury
patentowej dla zgtoszenia
dotyczacego opracowania
czynnikéw terapeutycznych w
leczeniu mukowiscydozy —
kontynuacja.

42) Dodekahedron adenowirusa-
wektor do wprowadzania
czynnikéw terapeutycznych do
tkanek nowotworowych.

43)Wektorowa czasteczka
wirusopodobna, jako
poliwalencyjna platforma
pozwalajaca na
wewnatrzkomérkowe
dostarczenie
wysokoczasteczkowych
substancji terapeutycznych.

44) Inzynierowanie szczepéw
Trichoderma o wzmocnionych
wiasciwosciach biokontrolnych.

45) Biocentrum Ochota -
infrastruktura informatyczna dla
rozwoju strategicznych
kierunkéw biologii i medycyny.

46) Opracowanie metody
wykrywania markeréw
wskazujacych na predyspozycje
do rozwoju insulino opornosci

Mgr Pawet Cwiek

Prof. Jacek Bardowski
Prof. Agnieszka Sirko

Dr hab. Matgorzata Lobocka

Prof. Ewa Swiezewska

Prof. Jacek Bardowski

Dr Norbert Odolczyk

Prof. Agnieszka Sirko

Mgr Norbert Odolczyk

Dr Ewa Szofajska

Dr Ewa Szofajska

Dr hab. Joanna Kruszewska

Prof. Piotr Zielenkiewicz

Dr hab. Marta Koblowska
(Prymakowska- Bosak)

2013-2017

2008-2013

2008-2013

2010-2014

2010-2015

2010-2013

2010-2015

2014-2015

2009-2015

2009-2015

2009-2013

2009-2014

2009-2014

200 000 zt Ministerstwo Nauki i

Szkolnictwa Wyzszego

7953 620 zt Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego/
Narodowe Centrum Badan

i Rozwoju

6 576 000 zt Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego/
Narodowe Centrum Badan
i Rozwoju
5000 000 zt Osrodek Przetwarzania

Informacji

616 000 zt Osrodek Przetwarzania

Informacji

505 000 zt Osrodek Przetwarzania

Informacji

600 000 zt Osrodek Przetwarzania

Informacji

1534 000 zt Osrodek Przetwarzania

Informacji

568 647 zt Osrodek Przetwarzania

Informacji

525 850 zt Osrodek Przetwarzania

Informacji

3153 855 zt Osrodek Przetwarzania

Informacji

6 266 449 zt Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego/
Narodowe Centrum Badan
i Rozwoju
3738040 zt Osrodek Przetwarzania

Informacji
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47) Platforma informatyczna baz
danych dla efektywnego
wykorzystania wynikéw prac
badawczych.

48) Elektrochemiczne bioczujniki
do detekcji aktywacji receptoréw
RAGE - narzedzia taniej terano
styki.

49) Metagenomy jako zrédto
nowoczesnych narzedzi
biotechnologicznych stuzacych
do bioremediacji i
biotransformacji.

50) Krajowe Laboratorium
Multidyscyplinarne
Nanomateriatéw Funkcjonalnych

51) Centrum Badan
Przedklinicznych i Technologii

52) Macromolecular assemblies
involved in RNA metabolism.

53) Metal-dependent peptide
hydrolysis. Tools and
mechanisms for biotechnology,
toxicology and supramolecular
chemistry.

54) Widespread and potent non-
coding RNA in plants, genome
regulation, development and
evolution.

55) PhD Programme in
Molecular Biology: Studies of
nucleic acids and proteins — from
basic to applied research.

56) New proteins implicated in
regulation of tRNA transcription
in yeast Saccharomyces
cerevisiae.

57) Proteomics in
characterization of selected
protein assemblies.

58) Development of targeted
mass spectromectry-based
proteomic assays for the
discovery of a novel
endothelium-specific
pharmaceutical for the treatment
of human vascular diseases.

59) Funkcjonalne zréznicowanie
niekodujacych RNA u Eukariota.

60) New players involved in the

maintenance of genomic stability.

61) Reprogramming of chromatin
complexes by nc RNA.

Prof. Piotr Zielenkiewicz

Prof. Wojciech Bal

Dr hab. Andrzej Dziembowski

Prof. Michat Dadlez

Prof. Wojciech Bal

Dr hab. Andrzej Dziembowski

Prof. Wojciech Bal

Dr Szymon Swiezewski

Prof. Magdalena Rakowska-
Boguta

Dr Matgorzata Ciesla

Prof. Michat Dadlez

Dr Dominik Domanski

Dr Andrzej Dziembowski

Prof. lwona Fijatkowska

Dr Szymon Swiezewski

2010-2013

2009-2013

2009-2014

2008-2013

2008-2013

2009- 2013

2010-2014

2010-2014

2010-2015

2011-2014

2011-2015

2012-2013

2012-2016

2012-2015

2011- 2014

160 000 zt

2201619 zt

13110475 zt

5956 672 zt

27 159 673 zt

1367 500 zt

1452083 zt

1015833zt

1725079 zt

473 940 zt

1425000 zt

304 000 zt

938 910 zt

981 666 zt

591 195 zt

Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego/
Narodowe Centrum Badan
i Rozwoju

Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego/
Narodowe Centrum Badan
i Rozwoju

Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego/
Narodowe Centrum Badan
i Rozwoju

Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego/
Narodowe Centrum Badan
i Rozwoju

Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego/
Narodowe Centrum Badan
i Rozwoju

Fundacja na rzecz Nauki

Polskiej

Fundacja na rzecz Nauki
Polskiej

Fundacja na rzecz Nauki
Polskiej

Fundacja na rzecz Nauki
Polskiej

Fundacja na rzecz Nauki
Polskiej

Fundacja na rzecz Nauki
Polskiej

Fundacja na rzecz Nauki
Polskiej

Osrodek Przetwarzania
Informacji

Fundacja na rzecz Nauki
Polskiej

EBMO
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62) Enhancing Access and
Services To East European users
towards and efficient and
coordinated pan-European pool
of NMR capacities to enable
global collaborative research and
boost technological
advancements.

63) Rola kinaz SNRK2 (SNF1-
related protein kinases 2) w

regulacji wrazliwosci roslin na
stres deficytu wody i zasolenia

64) System biology of
Mycobacterium tuberculosis.

65) Biologia systeméw
Mycobacterium tuberculosis.

66) Analiza genetyki
populacyjnej pasozytow P.
falciparum.

67) Characterization of
regulatory roles of SWI/SNF-
type chromatin remodeling
complexes in the control of
development and hormonal,
biotic and abiotic stress responses
in Arabidopsis.

68) Characterization of
regulatory roles of SWI/SNF-
type chromatin remodeling
complexes in the control of
development and hormonal,
biotic and abiotic stress responses
in Arabidopsis.

69) BlOchemical and genetic
dissection of control of plant
mineral NUTrition.

70) BlOchemical and genetic
dissection of control of plant
mineral NUTrition.

71) Naukowcy, nauczyciele i
inicjatorzy spoteczenstwa
obywatelskiego na rzecz
innowacyjnych metod nauczania
mitodziezy w zakresie badan
mikrobiologicznych zywnosci.

72) Involvement of the non-
catalytic Pol32 subunit of DNA
polymerase delta in the
polymerase switching
mechanisms.

73) Regulation of human DNA
polymerase iota by
ubiquitination.

74) Plant-specific
methyltransferase DNA
structures.

75) Regulation of gene espression
by non-canonical poly(A) and
poly(U) polymerases.

Prof. Andrzej Ejchart

Dr hab. Grazyna Dobrowolska

Dr hab. Andrzej Dziembowski

Dr hab. Andrzej Dziembowski

Dr Szymon Kaczanowski

Dr Tomasz Sarnowski

Dr Tomasz Sarnowski

Prof. Agnieszka Sirko

Prof. Agnieszka Sirko

Dr Marcin Grynberg

Dr Katarzyna Grabowski

Dr Justyna Mclintyre

Dr Humberto Fernadez

Dr Andrzej Dziembowski

2009- 2013

2009-2013

2010-2014

2010-2013

2010-2013

2010-2013

2011-2013

2011-2014

2011-2014

2013-2014

2013-2015

2013-2015

2013-2015

2013-2018

280 000 zt

724100 zt

2348 892 zt

779 621 zt

411 144 7t

180 000 zt

433 819 zt

915074 zt

1309 426 zt

200 000 zt

181 992 zt

145 000 zt

146 667 zt

6194 100 zt

7 program ramowy Unii
Europejskiej

Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego/
Narodowe Centrum Nauki

7 program ramowy Unii
Europejskiej

Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego

Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego/
Narodowe Centrum Nauki

7 program ramowy Unii
Europejskiej

SPB Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego

7 program ramowy Unii
Europejskiej

Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego

Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego

Fundacja na rzecz Nauki
Polskiej

Fundacja na rzecz Nauki

Polskiej

Fundacja na rzecz Nauki
Polskiej

7 program ramowy Unii
Europejskiej
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76) Regulation of gene espression | Dr Andrzej Dziembowski 2013-2016 50 000 zt Fundacja na rzecz Nauki
by non-canonical poly(A) and Polskiej

poly(U) polymerases.

77) A whole-systems approach to | Prof. Jacek Bardowski 2013-2017 316 256 zt 7 program ramowy Unii
optimising feed efficiency and Europejskiej
reducing the ecological footprint

of monogastrics.

W tabeli:

tytut projektu/ kierownik projektu (stopien/tytut naukowy, imi¢ i nazwisko)/okres realizacji (rok, od-do)/ srodki
og6tem przyznane na okres realizacji przez instytucje finansujaca projekt (pomina¢ te informacje, jezeli umowa
o realizacji projektu stanowi inaczej lub z innych powod6éw podanie tej informacji jest niemozliwe)/ nazwa
instytucji finansujacej

I1.3.1. Projekty finansowane lub dofinansowane ze srodkéw Narodowego Centrum Nauki;
11.3.2. Projekty finansowane lub dofinansowane ze srodkdéw Narodowego Centrum Badan i
Rozwoju;

11.3.3. Pozostate projekty:

projekty finansowane lub dofinansowane przez Ministerstwo Nauki i Szkolnictwa,
Wyzszego na mocy wczesniej obowiazujacych zasad finansowania nauki,

projekty finansowane przez inne organizacje krajowe,

projekty finansowane przez podmioty/instytucje zagraniczne,

inne projekty.

11.3.4. Zadania badawcze realizowane w ramach dziatalnosci statutowej — liczba ogétem 61

11.3.5. Wyniki prac badawczych:

— Wybrane 3 wazniejsze wyniki uzyskane w ramach projektow/ zadan badawczych
(wymieni¢ nawg projektu/ zadania) realizowanych lub zrealizowanych w roku
sprawozdawczym (krétki opis, ok. 500 znakdow).

1.

Projekt badawczy wfasny pt.: ,,Saccharomyces cerevisiae jako modelowy organizm do
badania biochemicznych i molekularnych efektow mutacji w syntazie ATP zidentyfikowanych
w komarkach nowotworowych.” Kierownik projektu: dr hab. R. Kucharczyk, 2009-1013

Mutacje w genie mitochondrialnym ATP6, kodujacym podjednostke syntazy ATP, powoduja
u cztowieka choroby mitochondrialne — NARP i/lub MILS. Ponad 50 mutacji w tym genie
zidentyfikowano w komdrkach nowotworowych. Ich znaczenie dla procesu nowotworowego
nie jest znane 1 jest obecnie tematem dyskusji naukowych. Celem projektu byto
wprowadzenie pieciu mutacji w wysoce konserwowanych pozycjach (odpowiadajacych
mutacjom ludzkim opisanym w komorkach guzéw) do genu ATP6 modelowego organizmu
drozdzy S. cerevisiae i zbadanie ich wptywu na metabolizm mitochondriow. Badane mutacje
nie zmieniaja funkcjonowania systemu OSPHOS i syntazy ATP. Tylko jedna z nich prowadzi
do obnizenia syntezy ATP o 60% i ilosci syntazy ATP o potowg¢ w mitochondriach w
podwyzszonej temperaturze. Dwie mutacje prowadza do wigkszej wrazliwosci komorek
drozdzy na stres co sugeruje, ze nie sg one obojetne dla komdrek drozdzy.
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2.

Projekt badawczy Marie Curie Training Site 7 Program Ramowy pt.: ,,Characterization
of regulatory roles of SWI/SNF-type chromatin remodeling complexes in the control
of development and hormonal, biotic and abiotic stress responses in Arabidopsis™, kierownik
dr Tomasz Sarnowski, 2010-2013

W komorkach eukariotycznych kompleksy remodelujace chromatyng (CRCs) typu SWI/SNF
zaangazowane sg W réznorodne procesy regulacyjne, takie jak kontrola wzrostu, r6znicowanie
I rozwoj.

Gtéwnym celem projektu byto: 1/identyfikacja gendw bezposrednio regulowanych przez
kompleksy SWI/SNF; 2/ identyfikacja domen w loci tych genéw rozpoznawanych przez
kompleksy SWI/SNF; 3/ analiza funkcji regulatorowych komplekséw SW/SNF w szlakach
sygnatowych odpowiadajacych na stres i atak patogenéw. Wykorzystujac nowatorska metode
indukowalnej komplementacji mutacji w genach SWI3A i SWI3B, opisano po raz pierwszy
fenotypy somatyczne powodowane przez te mutacje i okreslono ich wpltyw na transkryptom
Arabidopsis. Obserwowane zmiany fenotypowe przypominaty efekt powodowany przez
inaktywacje gendéw zwigzanych z utrzymaniem homeostazy komorkowej wskazujac na
potencjalne powigzanie tego procesu z remodelingiem chromatyny.

Podczas badan zidentyfikowano domeny rozpoznawane przez kompleksy SWI/SNF w
promotorach gendéw regulowanych poprzez hormony. Badania doprowadzity do odkrycia
istotnej funkcji komplekséw SWI/SNF w szlaku biosyntezy i przekazywania sygnatu za
pomoca giberelin a takze pozwolity na umiejscowienie kompleksow SWI/SNF w sieci
zaleznosci pomigdzy szlakami przekazywania sygnatu za pomoca roznych hormondw.

3.

Projekt badawczy akcji COST pt.: ,,Rola kinaz SNRK2 (SNF1-related protein kinases 2) w
regulacji wrazliwosci roslin na stres deficytu wody i zasolenia™, kierodnik prof. dr hab.
Grazyna Dobrowolska, 2009-2013

Celem projektu byto poznanie roli wybranych kinaz SnRK2 (SNF1-related protein kinases 2),
niezaleznych od kwasu abscysynowego, w odpowiedzi roslin na stres abiotyczny. Wykazano,
ze kinazy te biora udziat w odpowiedzi roslin na zasolenie i stres indukowany przez Cd**;
reguluja akumulacje reaktywnych form tlenu i ekspresje gendw zwigzanych z odpowiedzia
roslin na stres i z fotosynteza. Zidentyfikowano kilka biatek partnerskich badanych kinaz
Poszukiwano substratow kinaz SnRK2.4 i SnRK2.10 wykorzystujac kilka niezaleznych metod
badawczych, przede wszystkim fosfoproteomicznych. Zidentyfikowano kilka potencjalnych
substratow tych kinaz. Sg wsrdd nich m.in. biatka wiazace RNA, biatka wigzace wapn,
dehydryny (ERD10 i ERD14) oraz niektére z biatek LEA. Dla wiekszosci z nich
potwierdzilismy ich fosforylacje¢ przez SnRK2 in vitro.

— Najwazniejsze w roku sprawozdawczym osiagniecie dziatalnosci naukowej jednostki o

znaczeniu ogolnospotecznym lub gospodarczym zwigzane z dziatalnosciag naukowsg lub
tworcza, jezeli zjawisko wystapito, (krétki opis, ok. 500 znakow).
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— Woybrane wazniejsze zastosowania wynikdw badan naukowych lub prac rozwojowych
0 znaczeniu spotecznym (np. w zakresie ochrony zdrowia, ochrony srodowiska
i dziedzictwa przyrodniczego, ochrony zabytkow i dziedzictwa kulturowego, inne)
i gospodarczym (m.in. nowe technologie, wdrozenia, licencje); dziatania zwiekszajace
innowacyjnos¢, jezeli zjawisko wystapito, (krotki opis, ok. 500 znakdw).

Projekt rozwojowy pt.: ,,Badania systemowe czynnikéw genetycznych choroby wiesicowej”,
kierownik dr hab. Beata Burzyrska, 2009-2013

Istotg projektu byto okreslenie biomarkeréw (wyselekcjonowanych na podstawie
wysokoprzepustowych eksperymentdw transkryptomicznych), w ktérych zmiany w ekspresji
mMRNA skorelowane sg z wartoscig rokownicza pacjentéw pozawatowych. Badania wykazaty
zréznicowanie w profilach transkrypcyjnych w réznych punktach czasowych od wystapienia
zawatu. Ponadto wykazalismy korelacje zmian na poziomie transkrypcji genow oraz miRNA
z pozawatowa niewydolnoscia serca.

11.4. Dzialalnos¢ jednostki o charakterze innowacyjnym, aplikacyjnym

I1.4.1. Ochrona wiasnosci intelektualnej (dotyczy uprawnien jednostki z tytutu patentu/prawa

ochronnego w mysl obowigzujacych aktéw prawnych z zakresu ochrony wiasnosci

przemystowej), w tym:

— wykaz uzyskanych patentdéw (tytut/data decyzji/nr patentu/kraj),

— wykaz uzyskanych praw ochronnych na wzory uzytkowe (tytut/data decyzji/nr
$wiadectwa/kraj).

Nie bylo w 2013 r.

I1. 5. Dzialalnosé jednostki na rzecz terytorialnych struktur samorzadowych

(krotki opis)

— prowadzenie, wspieranie badan naukowych i prac rozwojowych z obszaru tematyki
regionalnej;

— inicjowanie i prowadzenie prac oraz studiéw koncepcyjnych zwigzanych z regionem;

— inne formy dziatalnosci jednostki w zakresie wspotpracy z samorzadem terytorialnym.

Nie byto w 2013 r.

11.6. Ksztalcenie i rozwéj kadry naukowej

11.6.1. Wykaz uzyskanych tytutow i stopni naukowych pracownikéw jednostki w roku
sprawozdawczym:

— profesora nadany przez Prezydenta RP (imi¢ i nazwisko pracownika)

Jarostaw Poznanski - Dziedzina: nauki biologiczne

— doktora habilitowanego (imie¢ i nazwisko pracownika, tytut pracy habilitacyjnej, dziedzina
i zakres nadanego stopnia naukowego)

Dziedzina i zakres

Imie i nazwisko Tytul pracy habilitacyjnej nadanego stopnia naukowego
. Zastosowanie metod bioinformatycznych Dziedzina: nauki biologiczne
Szymon Kaczanowski . 2. S 4
w badaniu procesu ewolucji. Dyscyplina: biologia
Wybrane procesy zalezne od zelaza Fe(ll)
. i Fe(111) w komdrkach mikroorganizméw: Dziedzina: nauki biologiczne
Anna Sikora s . SO 4
znaczenie biotechnologiczne oraz efekty Dyscyplina: biologia

zaburzen w komérce.

111.169




Zakacznik nr 4

Elzbieta Speina

Mechanizmy modyfikacji systemu
naprawy przez wycinanie zasad, ich
znaczenie dla wydajnosci naprawy DNA
i rozZwoju NOWotworow.

Dziedzina: nauki biologiczne
Dyscyplina: biologia

Magdalena Krzymowska

Dialog molekularny dwdch btyskotliwych
adwersarzy- roslin i patogennych bakterii

Dziedzina: nauki biologiczne
Dyscyplina: biologia

Katarzyna
Chwedorzewska

Zmiennosc¢ genetyczna i epigenetyczna
rosliny rodzimej Deschampsia antarctica
Desv. i obcej Poa annua L. w
ekstremalnym srodowisku antarktycznym.

Dziedzina: nauki biologiczne
Dyscyplina: biologia

— doktora (imie, nazwisko pracownika, tytut pracy doktorskiej, dziedzina i zakres nadanego

stopnia naukowego)

11.6.2. Wykaz tytutow i stopni naukowych nadanych przez jednostke w roku
sprawozdawczym innym osobom (niezatrudnionym w jednostce):
- doktora habilitowanego

Imie¢ i nazwisko

Tytul pracy habilitacyjnej

Dziedzina i zakres
nadanego stopnia naukowego

Marcin Nowotny

Analiza strukturalna wybranych
mechanizméw naprawy DNA.

Dziedzina: nauki biologiczne,
Dyscyplina: biochemia

- doktora

Imie i nazwisko

Tytut pracy doktorskiej

Dziedzina i zakres
nadanego stopnia naukowego

Irina Tuszynska

»Przewidywanie oddziatywan i struktury
kompleksow biatek z RNA”

nauki biologiczne dyscyplina
naukowa biochemia

Monika Zochowska

»Wykorzystanie dodekahedronu
adenowirusowego do wprowadzania
czynnikdéw terapeutycznych do tkanek
nowotworowych”

nauki biologiczne dyscyplina
naukowa biochemia

Lukasz Pawet
Koztowski

»Zintegrowany serwis bioinformatyczny
do analizy biatek. Przewidywanie domen i
miejsc pozbawionych struktury
trzeciorzedowej”

nauki biologiczne dyscyplina
naukowa biochemia

Maria Werner

»ldentyfikacja i charakterystyka ludzkich
metylotransferaz dziatajacych
na koniec 5' RNA”

nauki biologiczne dyscyplina
naukowa biochemia

Agata Sulej

»Inzynieria rybonukleazy H wykazujacej
specyficznos¢ sekwencyjng”

nauki biologiczne dyscyplina
naukowa biochemia

Weronika Krystyna
Wituszynska

,»Genetyczne oraz molekularne
mechanizmy kontrolujace programowanag
$mier¢ komérki oraz przystosowanie roslin
w odpowiedzi na stresy abiotyczne”

nauki biologiczne dyscyplina
naukowa biochemia
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Liczba uczestnikéw studium

Liczba uczestnikéw pobierajacych stypendia

W VT Dr2vieci W roku w tym: przyznane przez
ogotem ym. przyle ogotem jednostke PAN
sprawozdawczym prowadzaca studium
152 29 114 63

11.6.3.1. Wykaz uzyskanych doktoratow w ramach studiéw doktoranckich pod kierunkiem
promotora z jednostki PAN:

Imie i nazwisko

Tytul pracy doktorskiej

Dziedzina i zakres
nadanego stopnia naukowego

Mariusz Jaremko

Struktura i dynamika katalitycznej domeny
mysiego enzymu E1 aktywujacego
ubikwityne.

nauki biologiczne; dyscyplina
naukowa biofizyka

Synteza analogéw benzotriazolu i

Matgorzata Anna S ) . nauki biologiczne; dyscyplina
Makowska benzimidazolu jako potencjalnych naukowa biochemia
inhibitoréw kinazy kazeinowej CK2.
. Rosliny jako bioreaktory do wydajnej . . ) .
P;tryq_a A_nna produkcji rekombinowanych cytokin nauki b'OIOQ'CZﬁe’ dysqypllna
edkiewicz naukowa biochemia

hIL-2 i mGM-CSF.

Joanna Monika Halibart-
Puzio

Rola histonu H1.3 w regulacji odpowiedzi
roslin na stres — molekularny mechanizm
regulacji struktury chromatyny.

nauki biologiczne; dyscyplina
naukowa biochemia

Damian Grzegorz

Nowe funkcje dioksygenazy AlkB w
Escherichia coli oraz w wybranych

nauki biologiczne; dyscyplina

Mielecki sinicach i Arabidopsis thaliana. naukowa biochemia
Charakterystyka mikrobiologiczna i
Joanna Zycka- molekularna §rodowiskowych szczepow nauki biologiczne; dyscyplina
Krzesinska Lactococcus lactis opornych na naukowa biochemia

tetracykling.

Monika Budzinska

Wplyw wigzania jondw wapnia oraz
modyfikacji Cys85 na konformacje
ludzkiego biatka S100A1.

nauki biologiczne; dyscyplina
naukowa biofizyka

Mateusz Henryk
Juchimiuk

Dolicholo-zalezna glikozylacja biatek w
Candida albicans.

nauki biologiczne; dyscyplina
naukowa biochemia

Adam Piotr J6zwiak

Biosynteza dolicholi u Arabidopsis
thaliana — wptyw stresu na poszczegdlne
etapy szlaku.

nauki biologiczne; dyscyplina
naukowa biochemia

Leszek Jan Tarnowski

Sygnaty transportu jadrowo-
cytoplazmatycznego ludzkich kohezyn
SAli SA2 wyrazanych w Saccharomyces
cerevisiae oraz w komorkach ludzkich.

nauki biologiczne; dyscyplina
naukowa biochemia

Paulina Sylwia Prorok

Rola ludzkiego systemu naprawy przez
nacinanie nukleotydéw w usuwaniu
egzocyklicznych adduktéw i uracylu z
DNA.

nauki biologiczne dyscyplina
naukowa biochemia

Jolanta Szarlak

Analiza systemu koniugacyjnego plazmidu
RA3 z grupy niezgodnosci
IncU o szerokim zakresie gospodarzy.

nauki biologiczne; dyscyplina
naukowa biochemia

Izabela Elzbieta Woijtal

Badania funkcjonalne i strukturalne biatka
VPg wirusa
Y ziemniaka oraz jego kompleksu z
eukariotycznym czynnikiem inicjacji
translacji elF4E.

nauki biologiczne; dyscyplina
naukowa biochemia
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11.6.4. Udzial pracownikéw jednostki w réznych formach ksztatcenia podoktorskiego w
instytucjach ~ zagranicznych (studia, staze, stypendia, inne, ukonczone w roku
sprawozdawczym). Dotyczy o0sob, ktore bedac pracownikami jednostki, uczestniczyty w tych
formach ksztatcenia.

Krétki opis: imi¢ i nazwisko pracownika; zagraniczny osrodek naukowy; forma ksztatcenia;
okres ksztatcenia, rok od-do; wybrane uzyskane najwazniejsze rezultaty badawcze (ew.

publikacje).

. Wybrane uzyskane
Imie i . . Okres S0 L
X Zagraniczny osrodek . . najwazniejsze rezultaty
nazwisko Forma ksztalcenia ksztalcenia,
. naukowy badawcze (ew.
pracownika rok od-do L
publikacje)
Journal of Cell Biology
2013,
Jadwica The Weatherall Institute FANCJ couples
Nieminugzcz of Molecular Medicine, Staz podoktorski 0Od 2010 replication past natural
Y| oxford University, UK fork barriers with
maintenance of chromatin
structure.
Laboratory of Genomic Mclintyre et al., Nucleic
Integrity, National Acids Res. 2013
Institute of Child Health ) 41(3):1649-60. Ubiquitin
Justyna and Human Staz podoktorski 01.05.2009 mediates the physical and
Mclntyre . 30.09.2013 . / -
Development, National functional interaction
Institutes of Health, between human DNA
Bethesda, USA polymerases n and 1.
Przeprowadzono pierwsze
. Institute for Research in Wspolpraca w pr_oby kokrystalizacji
Agnieszka - g ramach realizacji dioxygenazy AlkB z
- Biomedicine, 9-29.04.2013 . 2 ) .
Maciejewska . . grantu NCN mieszaning izomerow R i
Barcelona, Hiszpania - .
Harmonia, S badanych substratow
HPA i HPC.
NanoTemper
Rafat Hoser | Technologies/University Szkolenie/staz 12-13 08.2013 Certyfikat eksperta
of Munich, Niemcy

11.6.5. Opieka nad studentami

Liczba prac magisterskich wykonanych pod kierunkiem

Liczba studentéw odbywajacych
pracownikéw naukowych jednostki PAN

praktyki w jednostce PAN

ogolem ogolem w u_czelmach w jednostkach PAN
macierzystych
123 52 25 27

11.7. Dzialalnos¢ dydaktyczna pracownikow jednostkKi

Liczba 0s6b prowadzacych, ogélem:

wyszczegdlnienie zajecia ze studentami (wyklady, | wyklady (inne, poza zajeciami ze
éwiczenia seminaria, itp.) studentami)
1. w kraju 21 20
a) w uczelniach wyzszych 21 10
b) w innych instytucjach 0 10
2.za granica 3 2
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Wykaz krajowych i/lub zagranicznych osrodkéw naukowych, w ktérych pracownicy
jednostki prowadzili dziatalnos¢ dydaktyczng w roku sprawozdawczym.

Ip Nazwa placowki Kraj

1 | Uniwersytet Warszawski Polska
2 | Heinrich-Heine-Universitat Disseldorf Niemcy
3 | Politechnika Warszawska Polska
4 | Szkota Gtéwna Gospodarstwa Wiejskiego w Warszawie Polska
5 | Lycée Francais de Varsovie René Goscinny Polska

11.8. Wspolpraca z zagranica

11.8.1. Umowy i porozumienia o wspotpracy naukowej zawarte przez jednostke z partnerem

zagranicznym
Liczba ogdtem: 30
z tego:

Kraj Partner Nazwa dokumentu ries .
obowigzywania
. . . Lo lUmowa w ramach projektu Harmonia UMO-

Holandia [Prof. Dirk Lefeber, Vrije Universiteit Brussel 2012/06/M/NZ3/00155 2013-2016
. Jprof. Michel Rohmer, Louis Pasteur University, lUmowa w ramach projektu International PhD )
Francja Strashourg Program MPD/2009-3/2 2010-2015
Francia Prof. Olivier Lefebvre, Institute of Biology Technologies |Umowa w ramach projektu International PhD 2010-2015

a1 Saclay (iBiTec-S), CEA, Gif Sur Yvette Program MPD/2009-3/2
. . R lUmowa w ramach projektu International PhD
USA  [Prof. Anita Hopper, Ohio State University, Columbus Program MPD/2009-3/2 2010-2015
EU  |BMBS COST Action BM1307 V(\)’j;’/ofgracaw ramach projektu MOU COST 2013-2017
. . Prof. Miquel Coll, Institute of Research in Biomedicine, [Umowa w ramach projektu Harmonia UMO- )
Hiszpania [ g celona 2012/04/M/NZ1/00068 2012-2015
Prof. Arnie Klungland, Oslo University Hospital, .
. . . lUmowa w ramach projektu Pol-Nor POL-
Norwegia De_partment of Molecular Biology, Institute of NOR/196258/59/2013 2013-2016
Microbiology
Agreement for an international joint supervision
grupa: DNA repair: structural and functional approaches» |of a PhD Thesis between University of Orleans
Francja [Centre de Biophysique Moléculaire, UPR4301, CNRS, |- France and Institute of Biochemistry and 2010-2013
Orleans Biophysics, Polish Academy of Sciences —
Warsaw, Poland
Umowa w ramach projektu PICS ,,Epigenetic
Francja [Centre de Génétique Moléculaire — CNRS UPR3404 targeting of programmed DNA elimination in 2011-2013
the ciliate Paramecium tetraurelia”
. lUmowa w ramach projektu International PhD
Niemcy [Prof. Jane Parker, MPIZ Cologne Program MPD/2009-3/2 2010-2015
. A Umowa w ramach projektu "BlOchemical and
Niemcy I:Z{aggg?'ger Hell, Ruprecht-Karls-Universitat, genetic dissection of control of plant mineral 2011-2014
g NUTrition" PITN-GA-2010-264296
Dr Reiner Hoefgen, Max Planck Institute of Molecular Umowa w ramach projektu "BlOchemical and
Niemcy Plant Phvsiolo I50tsdam genetic dissection of control of plant mineral 2011-2014
ystoiogy. NUTTition" PITN-GA-2010-264296
. . . - Umowa w ramach projektu "BlOchemical and
Wlelka_l Dr Sta_nlslav Kopriva, Department of Metabolic Biology, genetic dissection of control of plant mineral 2011-2014
Brytania |Norwich Research Park

NUTrition" PITN-GA-2010-264296
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lUmowa w ramach projektu "BIOchemical and

I;Ar/ ;/i;lf]?a Dr Malcolm Hawkesford, Rothamsted Research geneti_c_dissection of control of plant mineral 2011-2014
NUTrition" PITN-GA-2010-264296
. . . . lUmowa w ramach projektu "BlOchemical and
Francja Iﬂ&&b{g&fﬁgﬂgklrlitlljt;rtisJ_(la_f;rg;]Plerre Bourgin, genetic dissection of control of plant mineral 2011-2014
g NUTrition" PITN-GA-2010-264296
lUmowa w ramach projektu "BIOchemical and
Holandia [Dr Luit J. De Kok, Univerisity of Groningen genetic dissection of control of plant mineral 2011-2014
NUTrition" PITN-GA-2010-264296
. . . lUmowa w ramach projektu "BlOchemical and
Wiochy Plgfgdlilt&ilgnAgg;; %aﬁﬁ/r:;sae%irmnﬁg; of Plant genetic dissection of control of plant mineral 2011-2014
' y ' NUTrition" PITN-GA-2010-264296
lUmowa w ramach projektu "BlOchemical and
Belgia |Dr Wim Van Camp, Universiteit Antwerpen genetic dissection of control of plant mineral 2011-2014
NUTrition" PITN-GA-2010-264296
od 2013,

Niemcy

Ruhr-Universitat Bochum

Porozumienie na podstawie listu intencyjnego

bezterminowo

Bertrand Séraphin, PhD, seraphin@igbmc.fr, Institut de
Génétique et de Biologie Moléculaire, et Cellulaire

Francja (IGBMC), Centre Européen de Recherche en Biologie et Umowa partnerska 2013-2016
en Médecine (CERBMGIE)
. . Umowa w ramach projektu " Toward structural
Norwegia Pé?gioR'Chﬁ] rs(,jti'tzurlghéfl\(l‘?hr(\e,vni?sﬁ n CSQ:S;:;{ S(t);u%léﬁsﬂ characterization of novel mechanism of 2013-2016
9, Y Y inhibition of SNRK2s" nr Pol-Nor/203156/70
Umowa w ramach projektu "A novel approach
Norwegia [Prof.. Rune Karlsen, P6tnocny Instytut Badawczy Tromsg to_monltormg the impact O.f " 2013-2016
climate change on Antarctic ecosystems™ nr
POL-NOR/197810/84
USA Roel Shaaper, National Institute of Environmental Health [Umowa w ramach projektu International PhD 2010-2015
Sciences, Research Triangle Park Program MPD/2009-3/2
. . . lUmowa w ramach projektu International PhD
Francja [Prof. Murat Saparbaev, Institut Gustave-Roussy, Paris Program MPD/2009-3/2 2010-2015
. . PProf. Jose Maria Valpuesta, Centro Nacional de lUmowa w ramach projektu International PhD )
Hiszpania Biotecnologia, Madrid Program MPD/2009-3/2 2010-2015
. . L lUmowa w ramach projektu International PhD i
Francja |David Wendehenne, Universite de Bourgogne Program MPD/2009-3/2 2010-2015
. L A lUmowa w ramach projektu International PhD )
UK  [Christopher M. Thomas, University of Birmingham Program MPD/2009-3/2 2010-2015
. A . lUmowa w ramach projektu International PhD
UK Prof. David Glover, University of Cambridge Program MPD/2009-3/2 2010-2015
Francja [Dr Muriel Mercier-Bonin, INRA, Jouy-en-Josas Umowa w ramach projektu Intemational PhD | 51 5395

Program MPD/2009-3/2

11.8.2. Zagraniczne instytucje naukowe, z ktorymi jednostka wspotpracuje w sposob ciagty

bez zawartego porozumienia — liczba ogétem 53

11.8.3. Tematy realizowane we wspotpracy z zagranicg — liczba tematéw ogotem 55
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11.8.4. Uzyskane rezultaty wspotpracy:
— wybrane rezultaty wspotpracy, np. wspdlne publikacje, patenty, nowe metody badawcze i
technologie (krotki opis 3 wybranych wynikow).

We wspoOtpracy opublikowano 15 publikacji, 7 kolejnych jest przygotowanych do druku,
obroniono 2 wspolne prace doktorskie, opracowano 2 nowe metody badawcze, uzyskano
1 patent w USA oraz zgtoszono 17 wnioskdw patentowych.

1.

Lubas M, Damgaard CK, Tomecki R, Cysewski D, Jensen TH, Dziembowski A. Exonuclease
hDIS3L2 specifies an exosome-independent 3'-5' degradation pathway of human cytoplasmic
mRNA. EMBO Journal (2013) 32(13): 1855-68, IF 9.822

Abstract

Turnover of MRNA in the cytoplasm of human cells is thought to be redundantly conducted
by the monomeric 5'-3' exoribonuclease hXRN1 and the 3'-5' exoribonucleolytic RNA
exosome complex. However, in addition to the exosome-associated 3'-5' exonucleases hDIS3
and hDIS3L, the human genome encodes another RNase 11/R domain protein-hDIS3L2. Here,
we show that hDIS3L2 is an exosome-independent cytoplasmic mRNA 3'-5' exonuclease,
which exhibits processive activity on structured RNA substrates in vitro. hDIS3L2 associates
with hXRN1 in an RNA-dependent manner and can, like hXRN1, be found on polysomes.
The impact of hDIS3L2 on cytoplasmic RNA metabolism is revealed by an increase in levels
of cytoplasmic RNA processing bodies (P-bodies) upon hDIS3L2 depletion, which also
increases half-lives of investigated mMRNAs. Consistently, RNA sequencing (RNA-seq)
analyses demonstrate that depletion of hDIS3L2, like downregulation of hXRN1 and hDIS3L,
causes changed levels of multiple mMRNAs. We suggest that hDIS3L2 is a key exosome-
independent effector of cytoplasmic mMRNA metabolism.

2.

Metoda ekstrakcji poliizoprenoidow z uzyciem dwutlenku wegla w stanie nadkrytycznym.
Opracowano nowg metode ekstrakcji zwigzkdéw poliizoprenoidowych z  tkanek
fotosyntetycznych roslin z uzyciem ciektego dwutlenku wegla w stanie nadkrytycznym
(Supercritical Fluid Extraction, SFE). SFE okazata si¢ wydajng metoda ekstrakcji zwigzkdw
poliizoprenoidowych o krétkiej i sredniej diugosci tancucha. Dla tych zwigzkéw wydajnosé
SFE byla wyzsza niz ,klasycznej” ekstrakcji z zastosowaniem rozpuszczalnikéw
organicznych. Co wiecej, ekstrakty uzyskane metoda SFE zawieraly mniejsza zawartos¢
zanieczyszczen (np. chlorofilu) niz ekstrakty pochodzace z tej samej tkanki uzyskane za
pomoca rozpuszczalnikéw organicznych. Podwyzszenie temperatury i przedtuzenie czasu
wplywato na zwiekszenie wydajnosci  ekstrakcji  diugotancuchowych  zwigzkow
poliizoprenoidowych. Dodatek etanolu nie wptywat na podwyzszenie wydajnosci ekstrakcji,
za to w takich ekstraktach zwiekszona byta zawartos¢ zanieczyszczen. Optymalizacja SFE
mozliwa dzigki regulacji temperatury i czasu ekstrakcji daje mozliwos¢ wstepnego
frakcjonowania ztozonej mieszaniny poliizoprenoidéw gromadzonej w tkankach roslin.
Ekstrakty uzyskane metoda SFE sg stabilne chemicznie i nie zawieraja rozpuszczalnikdéw
organicznych — moga by¢ uzywane bezposrednio w doswiadczeniach nad modyfikacja diety
oraz jako wyjsciowy materiat do otrzymywania semi-syntetycznych pochodnych
poliizoprenoidéw, n.p. fosforandw. Wyniki opublikowano w czasopismie J Lipid Res. (2013)
54: 2023.
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3.

W ramach procedury mig¢dzynarodowej PCT dotyczacej aplikacji patentowej o nr
PCT/PL2011/000060 zatytutowanej: ,,Compounds as modulators of a mutant cftr protein and
their use for treating diseases associated with cftr protein malfunction”, ktdrej twdrcami sa:
Odolczyk Norbert, Zielenkiewicz Piotr, Wieczorek Grzegorz, Edelman Aleksander, Tondelier
Danielle, Fritsch Janine dokonano nastgpujacych zgtoszen regionalnych (kraj, region/nr
aplikacji): USA/13-822,584, lzrael/225166, Chiny/201180048679.6, Kanada/CA 2811265,
Australia/2011302715, Europa/ 11736202.0, Nowa Zelandia/609204, Indie/481-MUMNP-
2013, Meksyk/Mx-a-2013-002895, Korea Potudniowa/10-2013-7009595, Japonia/2013-
529094

11.9. Miedzynarodowe centra naukowe (dzialajace w strukturze jednostki)
11.9.1. Dane organizacyjne:

- nazwa centrum/rok zatozenia/ dyrektor/przewodniczacy Rady Naukowej.
11.9.2. Dziatalno$¢ naukowa:

- faczna liczba opublikowanych prac;

- wybrane wyniki dziatalnosci naukowej (krotki opis 3 wybranych wynikow).
11.9.3. Dziatalnos¢ dydaktyczna:

- krotki opis dziatalnosci dydaktyczne;j.
11.9.4. Pozostate informacje, wynikajace ze specyfiki dziatania centrum (krétki opis).

11.10. Upowszechnianie i promocja osiagnieé naukowych

11.10.1. Konferencje naukowe (debaty, dyskusje, inne formy spotkan naukowych)
organizowane/ wspoétorganizowane przez jednostke,

Liczba ogétem: 0

Z tego:
Nazwa konferencji Organizator, Rodzaj konferencji Liczba
miejsce, data wspdlorganizatorzy krajowa miedzynarod. | wystapien
0 0 0 0 0

W tabeli: liczba wystapien — tgczna liczba wszystkich rodzajéw wystgpien konferencyjnych przedstawionych
przez pracownikow jednostki.

11.10.2. Udziat jednostki w przedsiewzieciach promujacych i popularyzujacych wyniki badan
naukowych (np. festiwale i pikniki naukowe, wystawy i targi, w tym targi ksigzki,
artystyczne, inne): nazwa i miejsce imprezy, ewentualne wyroznienia zwigzane z udziatem
jednostki w tej imprezie (krotki opis).

W ramach XVII Festiwal Nauki (Warszawa, 20-29 wrzesnia 2013 r.) pracownicy Instytutu
przygotowali i przeprowadzili 3 spotkan festiwalowe:

Arabidopsis: chwast w sfuzbie.

Dzigki badaniom genetycznym nad rosling, Arabidopsis thaliana (rzodkiewnik pospolity),
dokonano wielu waznych odkry¢ w biologii. Niezwykle cennymi narzgdziami badawczymi sg
rosliny do ktérych wprowadzono obcy gen lub w ktorych okreslony gen zostat uszkodzony.
Uczestnicy wystuchali wyktadu o tym, jak modyfikuje sie rosliny, jak wygladaja ciekawe
mutanty i jak identyfikowa¢ rosliny transgeniczne za pomoca metody PCR. W trakcie
warsztatdbw zostaly zaprezentowane i omowione interesujgce przyklady roslin
transgenicznych i mutantow rzodkiewnika, a takze sam proces powstawania takich roslin.
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Uczestnicy mogli réwniez zidentyfikowa¢ rosline transgeniczng Arabidopsis za pomoca
metody PCR.

Jak sledzi¢ biatko?

W laboratoriach zajmujacych sie biologiag molekularng stosowane sa metody, ktore pozwalaja
na identyfikacje i obserwacje wybranych biatek. Dotaczenie GFP do wybranego biatka
pozwala obserwowacé je we wnetrzu komorki. W trakcie warsztatow uczestnicy mogli
obserwowa¢ jedno z biatek roslinnych z dotaczonym znacznikiem GFP. Poznali takze
technike elektroforezy, stuzaca do rozdziatu mieszaniny tysi¢cy biatek znajdujacych sie w
komarkach.

Analiza molekularna

Analize wykonano na przyktadzie genu MAF1 drozdzy, ktory koduje potencjalny ortolog
ludzkiego supresora nowotworzenia. Uczestnicy samodzielnie wykonali trawienie plazmidéw
z genem MAF1 oraz analiz¢ fragmentdow DNA na zelu. W trakcie trwania elektroforezy
uczestnicy wystuchali krotkiego wyktadu o zasadach analizy restrykcyjnej oraz obejrzeli na
ekranie komputera porownanie sekwencji genow MAF1 z r6znych organizméw, od drozdzy
do cztowieka.

11.11. Dziatalnos¢ zaplecza naukowego jednostki, o charakterze ogolnosrodowiskowym,

w tym:

[1.11.1. Muzea, wystawy, kolekcje specjalne i eksponaty, banki zasoboéw m.in. genetycznych,

i in. w strukturze jednostki

— eksponaty, kolekcje — dziaty, grupy — krétki opis nabytkéw w roku sprawozdawczym

— udostepnianie zbiordw kolekcji i zasobow (rodzaj zadan i ustug specjalistycznych — krotki
opis).

11.11.2. Laboratoria, stacje diagnostyczne, obserwatoria, prace terapeutyczne, itp.

— zadania, ustugi, swiadczenia (rodzaj zadan, ustug i $wiadczen — krdtki opis);

Polska Stacja Antarktyczna im. H. Arctowskiego

Zaktad Biologii Antarktyki wraz ze Stacjg Antarktyczna im. H. Arctowskiego zostaty
wiaczone w strukture Instytutu 01.01.2012 r.

Stacja im. H. Arctowskiego jest jedyna dziatajaca, polska stacjg antarktyczng. Dziata
ona w systemie catorocznym nieprzerwanie od 36 lat. Dzigki zatozeniu statej Stacji, Polska
stata si¢ trzynastym, petnoprawnym cztonkiem Uktadu Antarktycznego.

Dzieki dziatalnosci Stacji im. H. Arctowskiego prowadzone sg badania naukowe
w nastepujacych dziedzinach: oceanografia, geologia, glacjologia, geomorfologia,
klimatologia, mikrobiologia, botanika, ekologia, ornitologia, genetyka, biologia i chemia
morza, kartografia i inne.

Antarktyda i otaczajacy ja Ocean Potudniowy sg rejonem, w ktérym prowadzi¢ mozna
unikalne badania dotyczace roli regionow polarnych w obecnych i przysztych zmianach
globalnych srodowiska, ewolucji i biologicznej adaptacji organizméw do zycia w srodowisku
ekstremalnym, tektonicznej ewolucji litosfery Ziemi, oraz interakcji Stonce — Ziemia.

Przewazajaca wiekszos¢ polskich badan naukowych w Antarktyce jest prowadzona
dzieki dziatalnosci Stacji ,,Arctowski”. Z infrastruktury Stacji lub materiatdw naukowych tam
zebranych korzystaja zespoty badawcze nalezace do wielu polskich jednostek naukowych.

Badania obszaréw polarnych, ich waga naukowa, geopolityczna i ekonomiczna sa
przedmiotem aktywnego zainteresowania wielu panstw, czego wyrazem sSg specjalne
naukowe programy rzadowe.
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Pracownia Analiz Mikromacierzy

Pracownia jest wyposazona w system GeneChip®Scanner 3000 Targeted Genotyping
System firmy Affymetrix, ktory wykorzystuje wysokiej gestosci ptytki zawierajace sondy
oligonukleotydowe umozliwiajace (miedzy innymi) przeprowadzanie globalnej analizy stanu
aktywnosci transkrypcyjnej tysiecy, a nawet dziesigtkow tysigcy gendw jednoczesnie lub
analize polimorfizméw pojedynczych nukelotydow (SNP - single nucleotide
polymorphisms). Przyktadowo, do analizy profilu ekspresji gendéw dostepne sa gotowe
mikromacierze dla ponad 25 gatunkéw, w tym cztowieka, myszy, szczura, Arabidopsis i
drozdzy. Analiza na poziomie DNA przy pomocy posiadanego przez nas systemu umozliwia
prowadzanie takich badan jak: badania nierownowagi sprz¢zen (ang. linkage disequilibrium);
kompleksowe badania zwigzkéw SNPs z fenotypem (ang. whole-genome association studies)
oraz analiz¢ zmiennosci liczby kopii (CNV- copy number variation). Pracowna posiada takze
system GeneAtlas® Personal Microarray System. Umozliwia on analize 4 préb RNA na
jednym pasku zawierajacym 4 mikromacierze. Pracownia wzbogacita si¢ réwniez o sprzet do
analiz NGS: lon Personal Genome Machine® (PGM™) System oraz lon Proton™ System
firmy Life Technologies, ktory wraz zakupionym wczesniej systemem HiScanSQ firmy
[llumina rozszerzyt ofertg analiz mozliwych do wykonania w Pracowni.

Pracownia Analiz Mikromacierzy zatrudnia specjalistow w zakresie analizy
transkryptomu oraz analiz SNP. Integralna czes¢ grupy stanowi Zesp6t Bioinformatyczny,
ktory zajmuje si¢ analiza otrzymanych wynikdéw z wykorzystaniem publicznie dostepnego
oprogramowania oraz programu ,,PARTEK” zalecanego przez firmg Affymetrix.

Serwis Bakulowirusa

System bakulowirusa jest wydajnym eukariotycznym systemem ekspresyjnym, przy
pomocy ktorego mozna uzyska¢ okoto 100 mg biatka z 1 litra hodowli. Nadprodukowane w
tym systemie biatka wykazuja aktywnos¢ biologiczna poréwnywalna z biatkami natywnymi.
Dziatajacy w Zaktadzie Biosyntezy Biatka IBB Serwis Bakulowirusa oferuje wysokiej jakosci
ustugi zaréwno dla pracownikéw IBB jak i innych placowek naukowych.

Wykonuje klonowanie genu do wektora posredniego, produkcje i amplifikacje
zrekombinowanego bakulowirusa, testy nadprodukcji oraz przygotowujemy komorki
nadprodukujace biatko. Dla biatek klonowanych z etykietka histydynows, dodatkowo
proponujemy oczyszczanie biatka. Mozna zamawia¢ zardwno cata procedure otrzymywania i
oczyszczania zrekombinowanego biatka jak rowniez jej poszczeg6lne etapy.

Pracownia Sekwencjonowania DNA i Syntezy Oligonukleotydow

Laboratorium specjalizuje si¢ w masywnych sekwencjonowaniach genomowych DNA i
genomice funkcjonalnej. Prowadzimy anotacje zidentyfikowanych sekwencji oraz analizy
funkcjonalne wybranych gendéw. Nasze kompetencje obejmuja dziedziny klasycznej i
molekularnej genetyki bakterii, drozdzy i orzeskdéw. Laboratorium wyposazone jest w
wysokoprzepustowe sekwenatory do klasycznego sekwencjonowania metoda Sangera, a od
2008 roku zostat zainstalowany i pracuje w peinym zakresie sekwenator genomowy GS FLX
Titanium (454) firmy Roche. Zespét brat udziat w sekwencjonowaniu chromosomoéw z
genomu Saccharomyces cerevisiae, a nastepnie pierwszego chromosomu oraz petnego
genomu Paramecium tetraurelia. Zespdt brat udziat w realizacji narodowego projektu
sekwencjonowania genomu ziemniaka w ramach wspOipracy w  Konsorcjum
Sekwencjonowania Genomu Ziemniaka (PGSC The Potato Genome Sequencing Consortium).
Pracownia wykonuje sekwencjonowanie w ramach programéw badawczych wielu grup
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instytutowych oraz wspotpracujacych placowek naukowych. Posiadamy doswiadczenie w
sekwencjonowaniu dla potrzeb diagnostyki medyczne;j.

Srodowiskowe Laboratorium Magnetycznego Rezonansu Jadrowego

Srodowiskowe Laboratorium Magnetycznego Rezonansu Jadrowego wykonuje
pomiary widm magnetycznego rezonansu jadrowego (NMR) zwigzkdéw organicznych i
biologicznych. Oferowane sa pomiary widm 1D, 2D i 3D, zaréwno izotopu *H a takze homo i
heterojadrowe  wielowymiarowe widma NMR izotopéw **C i N oraz widma
jednowymiarowe wszystkich izotopéw z przedziatu czestosci rezonansowych od **N do 3'P.
Pracownicy Laboratorium stuza ekspertyza w szeregu niestandardowych pomiaréw
niezbednych do okreslania struktury i dynamiki takich biopolimeréw jak biatka,
oligonukleotydy i oligosacharydy. Ze wzgledu na duze doswiadczenie w tematyce NMR
pracownicy Laboratorium organizuja kursy i szkolenia z wykorzystania spektrometrii NMR w
badaniach naukowych w dowolnym zakresie.

Srodowiskowe Laboratorium Spektrometrii Mas

Laboratorium Spektrometrii Mas wykonuje pomiary mas czasteczkowych peptydow,
biatek oligonukleotydéw i innych waznych biologicznie zwigzkéw. Masy czasteczkowe
peptydow tryptycznych stanowia na przyktad podstawe do identyfikacji biatek wraz z ich
modyfikacjami potranslacyjnymi. Natomiast pomiary amplitudy sygnatu w widmach MS
pozwalaja na relatywne, a przy uzyciu standardéw wewnetrznych réwniez absolutne, pomiary
stezen zwigzkow w ztozonych preparatach biologicznych. Pomiary relatywnych stezen biatek
stanowia podstawe proteomiki réznicowej, gdzie proteomika pozwala na okreslenie réznic w
sktadzie biatkowym prébek.

Laboratorium wykonuje projekty proteomiczne korzystajac z najnowszej dostepnej na
rynku aparatury — spektrometrow mas: Q-ToF Premier, LTQ FTICR, Orbitrp Velos. Prdobki
dostarczane przez wspoétpracownikow to najczesciej prazki z zeli poliakryalmidowych ale
takze frakcje chromatogrgafii cieczowej, czy mieszaniny biatkowe bedace efektem
immunoprecypitacji, a celem doswiadczenia jest okreslenie sktadu biatkowego probki.

Identyfikacja i lokalizacja modyfikacji potranslacyjnych stanowi trudniejsze
wyzwanie, ale rowniez jest z powodzeniem wykonywana. Srednio, laboratorium wykonuje
200-250 analiz tego typu miesiecznie. Wiele projektéw zaktada poréwnanie sktadu
biatkowego ztozonych mieszanin — subproteomoéw. Wymaga to uzycia odpowiednich
narzedzi informatycznych, nie sa one dostgpne komercyjnie, tworzenie nowych narzgdzi
informatycznych na potrzeby proteomiki jest rowniez prowadzone w Laboratorium.

— uzyskane certyfikaty za wdrozenia systemow jakosci, miedzynarodowych, przyjetych w
UE (opis);

— uzyskane akredytacje Polskiego Centrum Akredytacji lub rownorzednego, systemy
jakosci (opis).
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11.12. Nagrody i wyroznienia naukowe uzyskane przez pracownikow jednostki w roku

sprawozdawczym

11.12.1. Nagrody krajowe i zagraniczne przyznane za dziatalnos¢ naukowa

nazwa-rodzaj nagrody/za co przyznana/przez kogo/komu
(m.in. Prezydenta RP, Prezesa Rady Ministrow, nagrody PAN, nagrody akademii nauk i
instytucji réwnorzednych, nagrody resortowe, uczelni wyzszych, fundacji, towarzystw,
instytucji oraz 0sob dziatajacych na rzecz nauki, nagrody przyznawane przez jednostke).

Nazwa/rodzaj nagrody

Za co przyznana

Przez kogo przyznana

Komu przyznana

Nagroda Prezesa Rady
Ministréw za wyr6znione
rozprawy doktorskie

Praca doktorska pt.
,,Oddzialywania pomiedzy
peptydem AB1-40, albuming
(HSA) i jonami Cu(ll).
Implikacje dla choroby
Alzheimera”

Prezes Rady Ministrow

dr Matgorzata R6zga

Stypendium dla
Wybitnych Mtodych
Naukowcow

caloksztatt

Ministerstwo Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego

dr Seweryn Mroczek

Nagroda NCN dla
mtodych naukowcow (do
40. roku zycia) za
znaczace osiggnigcia
naukowe dokonane w
ramach badan

Osiggnigcie naukowe:
Odkrycie mechanizmu
dziatania gtéwnej
rybonukleazy organizmow
eukariotycznych — kompleksu
£(gz0somu oraz poznanie
funkcji genu C160RF57,

Narodowe Centrum
Nauki

dr hab. Andrzej
Dziembowski

podstawowych ktérego mutacje powoduja
poikiloderme z neutropenia
Badania nad opracowaniem
Nagroda Rektora GUMed | nowych mozliwosci
Naukowa Zespotowa Il terapeutycznych w leczeniu Rektor GUMed prof._ dr hab_.’MagdaIena
: A Gabig-Ciminska
stopnia pacjentow z
mukopolisacharydozami
prof. dr hab. Magdalena
Rakowska-Boguta,
Nagroda Zarzadu Osiagniecia naukowe w latach dr Malg_orzata_C|es_|a
b . , . dr Monika Hejnowicz
Gtéwnego Polskiego 2010-2013 dotyczace badan Polskie Towarzystwo dr Michat Kepka
Towarzystwa nad regulacja aktywnosci Genetyczne cPKa
Genetycznego polimerazy RNA 1lI mgr Ewa Morawiec
mgr Dominika Foretek
mgr Ewa Makata
mgr Marta Zuraiska
Nagroda Zarzadu Polskie Towarzystwo
Polskiego Towarzystwa Popularyzacja genetyki Y prof. dr hab. Ewa Bartnik
Genetyczne
Genetycznego

Wyrdznienie za najlepsza
publikacje w latach 2011-
2012

Publikacja pt.”SNF1-Related
Protein Kinases Type 2 Are
Involved in Plant Responses to
Cadmium Stress”

Polskie Towarzystwo
Biologii
Eksperymentalnej Roslin

prof. dr hab. Grazyna
Dobrowolska

dr Anna Anielska-Mazur
dr Maria Bucholc

mgr Katarzyna

mgr Szymanska

mgr Ewa Krzywinska,
mgr lzabela Wawer,

Nagroda im. Jakuba
Karola Parnasa za
najlepsza polska prace
doswiadczalng z zakresu
biochemii

Publikacja pt:”"C160rf57, a
gene mutated in poikiloderma
with neutropenia, encodes a
putative phosphodiesterase
responsible for the U6 snRNA
3' end modification”

Polskie Towarzystwo
Biochemiczne

dr hab. Andrzej
Dziembowski,

dr Seweryn Mroczek,
dr Joanna Krwawicz
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Mutagenesis Award-NIH

Prezentacja pracy: ,,Vesicular
transport is implicated in the
cellular response to DNA
double strand breaks in
Saccharomyces cerevisiae”

11th International
Conference on
Environmental
Mutagenesis

mgr Kamil Krol

Award for one of the best
presented papers at the
5th FEMS Congress of
European Microbiologists
held in Leipzig,
Germany, 21-25.07.2013

Praca pt.: The development of
bacteriophage T4 — the
experimental approach vs.
mathematical model.

Zespot ekspertow
oceniajacych prace
prezentowane podczas
FEMS 2013

dr Piotr Golec

Wyrdznienie za najlepsza
prace przegladowa

Praca: ,,Genomics of
staphylococcal-Twort-like
phages — potential therapeutics
of the post-antibiotic era, w
Advances in Virus Research,
83: 143-216

Rada Naukowa IBB PAN

dr hab. Matgorzata
Lobocka,

dr Monika S. Hejnowicz,
dr Kamil Dgbrowski,

dr Agnieszka Gozdek,
dr Jarostaw Kosakowski,
mgr Magdalena
Witkowska,

mgr Magdalena I.
Ulatowska,

mgr Jan Gawor,

mgr Helena Kosowska,
mgr Aleksandra
Gtowacka

Wyro6znienie za najlepsza
prace doswiadczalng

Praca doswiadczalna
(publikacje¢) pt. "Transgenic
tobacco plants as production
platform for bilogically active
human interleukin 2 and its
fusion with proteinase
inhibitors"

Rada Naukowa IBB PAN

prof. dr hab. Agnieszka
Sirko,

dr Patrycja Redkiewicz,
mgr Aneta Wiesyk,

dr Aanna Géra-Sochacka.

Wyrdznienie za najlepszy
doktorat

Praca doktorska pt. ,,The role
of SnRK2 kinases in plant
response to cadmium - induced
stress and in regulation of iron
homeostasis”

Rada Naukowa IBB PAN

dr Anna M. Kulik

Wyroznienie za najlepszy
doktorat

Praca doktorska pt. ,,Analysis
of conjugative system from
broad host range RA3 plasmid
of IncU incompatibility group”

Rada Naukowa IBB PAN

dr Jolanta Szarlak

Wyrdznienie za najlepszy
doktorat

Praca doktorska pt.: ,,Analiza
metagenomiczna konsorcjum
bakterii oraz wtasciwosci
fizykochemiczne biofilmu
naskalnego z kopalni ztota
Ztoty Stok”

Rada Naukowa IBB PAN

dr Katarzyna Tomczyk-
Zak

11.12.2. Nagrody i wyroznienia przyznane za praktyczne zastosowanie wynikéw B+R

nazwa-rodzaj nagrody/za co przyznana/przez kogo/komu
(m.in. Prezydenta RP, Prezesa Rady Ministréw, nagrody PAN, nagrody resortowe, uczelni
wyzszych, fundacji, towarzystw, instytucji oraz 0séb dziatajacych na rzecz nauki, krajowych
izb gospodarczych, medali i wyroznien przyznanych na targach krajowych i zagranicznych,
nagrody przyznawane przez jednostke).
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11. ZATRUDNIENIE
I11.1. Zatrudnienie wedtug stanu na 31 grudnia roku sprawozdawczego (w jednostce PAN
jako podstawowym miejscu pracy, jesli dotyczy)*.

Zatrudnienie wedlug stanowisk

ogotem pracownicy naukowi pozostali
w razem | profesorowie | wtym | profesorowie | profesorowie | adiunkci | asystenci | pracownicy
osobach zwyczajni czf. | nadzwyczajni | wizytujacy
PAN
304 112 33 2 7 0 40 32 192

[11.2. Zatrudnienie $rednioroczne w przeliczeniu na petne etaty™:

Liczba ogdtem/w tym naukowych.

264,19/102,11

*zgodnie z obowigzujacymi przepisami.

IV. INNE FORMY ZRZESZENIA JEDNOSTEK NAUKOWYCH PAN

— powotane dla potrzeb wspolnych przedsiewzie¢ naukowych lub prac rozwojowych
(centra doskonaltosci, centra PAN, sieci i konsorcja naukowe, centra naukowe uczelni
wyzszych, centra naukowo-przemystowe instytutéw badawczych, inne)

IV.1. Dziatajgce w jednostce Centra Doskonatosci:

Centrum Doskonatosci — Genomika /16.09.2004/status nadany przez KBN

IV.2. Przynaleznos¢ jednostki do centrow PAN (definicja centrum stosownie do przepisow
obowigzujacej ustawy o Polskiej Akademii Nauk)
Nazwa/data powotania centrum PAN /specjalnos¢ naukowa/ jednostki naukowe
tworzace centrum - brak

IV.3. Przynaleznos¢ jednostki do sieci naukowych (definicja sieci naukowej stosownie do
przepisow obowigzujacej ustawy o zasadach finansowania nauki):
Nazwa/ data powotania sieci naukowej/ specjalnos¢ naukowa/ jednostki naukowe

tworzace sie¢

Data
L.p. Nazwa pov;/i(;lé:}nla Specjalnos¢ naukowa Jednostki naukowe tworzace sieé¢
naukowej
Zastosowanie Badania obejmujace
systeméow opracowanie i
bioinformatycznych, przebadanie nowych
1 biologicznych i 29092011 zZwigzkdéw Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
' biotechnologicznych do R chemicznych Warszawski Uniwersytet Medyczny
poszukiwania nowych hamujacych szlak
zwigzkow obnizajacych biosyntezy
stezenie cholesterolu. cholesterolu.
Instytut Chemii i Techniki Jadrowej, Instytut
. Biochemii i Biofizyki PAN,
Podstawy Technologie , ; ,
. . . .. | Panstwowy Instytut Geologiczny - Panstwowy
zabezpieczenia potrzeb wspomagajace rozwoj
2 . o 23.08.2011 - d . Instytut Badawczy
paliwowych polskiej bezpiecznej energetyki C | b ium Och
energetyki jadrowej jadrowej entraine La_ orat_orlurr_l chrony
Radiologicznej,
Uniwersytet Warszawski
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Uniwersytet Warszawski;

Centrum Badan Ekologicznych PAN, Instytut
Badawczy Lesnictwa,

Instytut Biochemii i Biofizyki PAN; Instytut
Dendrologii PAN,

Krajowa Sie¢ Pozr;g;\r/g:f d'ngzzirona Instytut Hodowli i Aklimatyzacji Roslin;
Informacji o biologicznei. ze Instytut Ochrony Przyrody PAN,
Bioroznorodnosci szczge éInJ’m Instytut Systematyki i Ewolucji Zwierzat PAN,
(Global Biodiversity ] gmeziem Morski Instytut Rybacki,
Information Facility 28.08.2008 glednie . Muzeum i Instytut Zoologii PAN,
obszaru Polski, a takze . o
GBIF) - Szkota Gtéwna Gospodarstwa Wiejskiego,
. : gromadzenia, . .
http://www.gbif.edu.p/ r7etWarzania i Uniwersytet Gdanski,
09.12.2003, GBIF- udoF;t niania danveh Uniwersytet Jagiellonski,
2001/ tepn ye Uniwersytet Mikotaja Kopernika,
0 biordznorodnosci . .
Uniwersytet Opolski,

Uniwersytet Slaski,
Uniwersytet w Biatymstoku,
Uniwersytet Wroctawski,
Zaktad Badania Ssakéw PAN

Badania zajmujace si¢
problematyka z
zakresu rozwoju

struktury i funkcji Szkota Gtéwna Gospodarstwa Wiejskiego,

Uniwersytet Przyrodniczy w Lublinie,

Sterowanie programem przewodu
rozwoju uktadu pokarmowego, Uniwersytet Jagiellonski — Collegium
pokarmowego i mikrobiologii Medicum,
ekosystemu jelitowego 27 05.2008 przewodu Instytut Genetyki i Hodowli Zwierzat PAN,
s pokarmowego, Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,

noworodkéw dla
poprawy zdrowia
dorostych zwierzat i

Uniwersytet Medyczny — Collegium Medicum
im. Ludwika Rydygiera w Bydgoszczy,
Katolicki Uniwersytet Lubelski,

zywienia nowo
narodzonych ssakéw,
jak réwniez ich

cztowieka
praktycznym Uniwersytet Rolniczy im. Hugona Kottataja
wykorzystaniem w
rolnictwie i
medycynie.
Uniwersytet Warszawski,
Uniwersytet Adama Mickiewicza,
Uniwersytet Marii Curie-Sktodowskiej,
. . . Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
Metabollzm RNAU 20.02.2008 Badania metabqllzmu Instytut Biologii Doswiadczalnej im. M.
eukariota RNA u eukariota. Nenckiego PAN
Instytut Chemii Bioorganicznej PAN,
Instytut Fizyki PAN,
Centrum Onkologii — Instytut
E)i@glgﬁgtggglzggﬁ Centrum Badan Molekularnych i
pomiarow Makromql_ekylarnych PAI_\I;
magnetycznego Instytut Chemll_Bloorga_nlczn_eJ PAN;
rezonansu jadrowego Instytut Chemii Organicznej PAN;
. . ' Instytut Chemii Fizycznej PAN;
Nowe zastosowania majaca na gelu Uniwersytet Warszawski
msggeﬁgtglscsﬁggo i kovr\;derroc?zlr:lchje; Wydziat Chemii; Politechnika Warszawska,
: 20.05.2008 , . Szkota Zaawansowanych Technologii
rezonansu jadrowego w badan NMR w chemii - . .
LI > . . Chemicznych i Materiatowych,
chemii, biologii, organicznej, Wydziat Chemiczny:
farmacji i medycynie bioorganicznej Politechnika L6 dzka’
i farmace_-utyc;p ¢j oraz Wydziat Chemiczny"
i meg;/g;;’ﬂ%g oraz Instytut Biochemii i Biofizyki PAN:
diagnostyce medycznej Narm_jowy Instytut Le""’V_V? .
in vitro Instytut "Pomnik - Centrum Zdrowia Dziecka"
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IV.4. Przynaleznos¢ jednostki do konsorcjow naukowych (definicja konsorcjum naukowego
stosownie do przepisdw obowigzujacej ustawy o zasadach finansowania nauki):
Nazwa/ data powotania konsorcjum naukowego/ specjalnos¢ naukowa/ jednostki
tworzace konsorcjum

L.p. Nazwa Data Specjalnosé Jednostki naukowe tworzgce konsorcjum
powolania | naukowa
Konsorcjum realizujace
projekt: ,,A novel Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
1 apprc_)ach to monitoring 0212.2013 | biologia Northern Resea_rch In_stitute Tromso,
the impact of climate Politechnika
change on Antarctic Warszawska
ecosystems”
Konsorcjum realizujace
projekt: ,,Szczepionka Instytut Biotechnologii i Antybiotykéw,
5 pr_zeciw gry_pie - 30122013 | biochemia Instytut Bi_ochemii i Biof’izy_ki PAN,
innowacyjne Uniwersytet Gdanski,
otrzymywanie antygenow Instytut Rozrodu Zwierzat i Badan Zywnosci PAN
podjednostkowych”
Konsorcjum realizujace
projekt: ,, Toward
structural characterization . s
3. of novel mechanizm of | 31.10.2013 | biochemia Instytut Bl_oche_mu | Biofizyki PAN,
inhibitation of ShnRK2s University of Tramso
activity by calcium sensor
(SCS) in plants”
Konsorcjum realizujace
prOJeIéti.Oxsgle?];):et Tﬁ FTO !nstytut Biochemii i Bi_of_izy_ki PAN, _
4. d . 01.07.2013 | medycyna Szkota Gtowna Gospodarstwa Wiejskiego w Warszawie,
evelopment of obesity - O .
L Oslo University Hospital
multidisciplinary study on
selected model systems”
Konsorcjum realizujace
projekt: ,,Funkcjonalne Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
5. zroznicowanie 01.02.2013 | biochemia Universite de Geneve,
niekodujacych RNA u Uniwersytet Warszawski
Eukariota”
Konsorcjum realizujace
projekt: ,,Oznaczenie
panelu stezen hormonéw
steroidowych w §linie i Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
6. krwi obwodowej z 25.01.2013 | medycyna Warszawski Uniwersytet Medyczny,
zastosowaniem LC- Krzysztof Kucharczyk Techniki Elektroforetyczne Sp z.0.0.
MS/MS - nowe narzedzia
rutynowej diagnostyKki
endokrynologicznej"
Uniwersytet Warszawski,
7. ,»Bio-KNOW” 06.12.2012 | biologia Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,

Instytut Biologii Doswiadczalnej im. Nenckiego PAN
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Centrum Onkologii - Instytut im. Marii Sktodowskiej-Curie,

tl'r?elﬁgif’ Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
8. Konsorcjum CCBMT 12.06.2012 ' Instytut Hematologii i Transfuzjologii,
medycyna o AR .
translacyjna Instytut Medy_cyny I_30syv|adczalnej i Kllnlcznej PAN,
Politechnika Slaska w Gliwicach
Konsorcjum realizujace
projekt: ,,Alternatywna
mikrobiologiczna metoda . s
9 produkc?i Wodoru i 10.10.2012 | biotechnologia Instytu_t Bloche,mu i Biofizyki PAN,
Krajowa Spotka Cukrowa S.A.
metanu na drodze
fermentacji (skala
utamkowa)”
Konsorcjum realizujace
projekt: "Optymalizacja
T dusones Uiyt Warzansi,
10. wysokometanowego 09.10.2012 | biotechnologia Instytut Chmii i Techniki Jadroweyj,
bi i . Instytut Biochemii i Biofizyki PAN
iogazu - opracowanie
biostarterow i markeréw
fermentacji metanowej"
Konsorcjum realizujace
projekt: ,,SUMO
modification system in . . Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
1 Caenorhabditis elegans - 11.11.2011 biologia Friedrich Miescher Institute for Medical Research
analysis at the level of the
entire organism”
Instytut Biochemii Biofizyki PAN;
Instytut Systematyki i Ewolucji Zwierzat PAN;
12. Konsorcjum CBFPE 17.12.2010 | biologia Instytut Nauk Geologicznych PAN;
Uniwersytet Wroctawski PAN;
Uniwersytet Warszawski
Instytut Biologii Medycznej PAN;
Instytut Biochemii i Biofizyki PAN;
13. | POL-OPENSCREEN | 11.2010 | biochemia Instytut Chemii Bioorganicznej PAN;
Instytut Farmakologii PAN;
Instytut Farmaceutyczny PAN;
Centrum Badan Molekularnych i Makromolekularnych PAN
Fundacio Privada Centre de Regulacio Genomica,
Max Planck University,
Medical Research Council,
Centre National de la Recherche Scientifique,
. - Eidgenossische Technische Hochschule Zurich,
fggf(‘i_rc“s‘”;tfrﬁ';‘g%ce iologia Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
14, | ProJext .oy 1008 | 01.04.2010 gia, Ustav organicke chemie aq biochemie,
of Mycobacterium medycyna

tuberculosis”

European Molecular Biology Laboratory,
Universita degli Studi del Piemonte Orientale Amadeo Avogadro,
Omnia Molecular S.L.,
Lionex GmbH,
Humboldt-Universitat zu Berlin,
Wageningen University
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15.

Klaster Alice-Med

18.03.2011

biologia,
medycyna

Instytut Medycyny Doswiadczalnej i Klinicznej im. Mirostawa
Mossakowskiego PAN,

Instytut Podstawowych Probleméw Techniki PAN,
Instytut Biocybernetyki i Inzynierii Biomedycznej im. Macieja
Natecza PAN,

Instytut Chemii Organicznej PAN,
Migdzynarodowy Instytut Biologii Molekularnej i Komérkowej
Instytut Biochemii i Biofizyki PAN, Centrum Onkologii - Instytut
im. Marii Sktodowskiej-Curie,

Stowarzyszenie Polskich Wynalazcow i Racjonalizatordw,
WTS Rzecznicy Patentowi Eridea,

MTZ Clinical Research Sp. z 0.0.,

CELON PHARMA sp. z 0.0,

Genexo Sp. z 0.0.,

Temapharm Spoétka z Ograniczong Odpowiedzialnoscia,
Bio-Tech Consulting sp. z 0.0.,

IKA POL USP Life Sciences Sp. z 0.0.,

Nes S.J.

Dr Piotr Koziej Centrum Kosmetykow sp. j.,
Fundacja Hospicjum Onkologiczne Sw. Krzysztofa,

Polski Bank Komdrek Macierzystych SA,

Centralny Szpital Kliniczny Ministerstwa Spraw Wewnetrznych i
Administracji w Warszawie,

Prywatna Wyzsza Szkota Businessu,
Administracji i Technik Komputerowych ITP S.A.

16.

Konsorcjum realizujace
projekt: ,,Studies of
nucleic acids - from basic
to applied research”

01.04.2010

biochemia

Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
Migdzynarodowy Instytut Biologii Molekularnej i Komaérkowej,
Institute of Biology Technologies of Saclay

17.

Centrum Systemowej
Biotechnologii Roslin,
Fotosyntezy i Paliw
Odnawialnych

15.04.2009

biotechnologia

Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
Instytut Dendrologii PAN,

Instytut Fizjologii Roslin PAN,
Politechnika L.odzka,
Politechnika Warszawska,
Politechnika Wroctawska,

Szkota Gtéwna Gospodarstwa Wiejskiego,
Uniwersytet im, Adama Mickiewicza,
Uniwersytet £.6dzki, Uniwersytet Wroctawski

18.

Biocentrum Ochota

28.12.2007

biologia,
medycyna,
bioinzynieria

Instytut Biochemii i Biofizyki PAN;
Instytut Biocybernetyki i Inzynierii Biomedycznej PAN,
Instytut Biologii Doswiadczalnej PAN,
Instytut Medycyny Doswiadczalnej i Klinicznej PAN,
Instytut Podstawowych Problemdw techniki PAN,
Miedzynarodowy Instytut Biologii Molekularnej i Komérkowej
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IV.5. Udziat jednostki w pracach innych form zrzeszen powotanych dla potrzeb wspélnych
przedsiewzig¢ naukowych lub prac rozwojowych (centra naukowe uczelni wyzszych, centra
naukowo-przemystowe instytutéw badawczych, inne)?

Nazwa Data . Specjalnosé Jednostki naukowe tworzace
powolania naukowa
Instytut Biochemii i Biofizyki
Badania systemowe . Polskiej,
czynnikow 01.12.2009 Unlwers_ytet Medyczny w
genetycznych 25.06.2010 medycyna Blalymstoku,
choroby wieAcowej 27.01.2010 Warszawski Uniwersytet Medyczny
' Centrum Medyczne Ksztatcenia
Podyplomowego
Opracowanie metod:
profilowania
metabolicznego i
Jlﬂsai';avrvlfgsv Instytut Biochemii i Biofizyki Polskiej
. - Uniwersytet Warszawski Wydziat
materiale kllnlt,:znym 01.12.2010 medycyna Biologii, Instytut Genetyki i
. panelu IEkOW Biotechnologii
immunosupresyjnych
oraz oceny ryzyka
podania pacjentowi
azatiopryny
Badag':k%eeﬂ?mow _ _ Instytut Biochemii i Biofizyki Polskie]
probiotycznych 01.04.2011 biotechnologia Polltechnlk_a_ _Lod_zka Instytut
L caseii . Fermentacji i Mikrobiologii
. paracasei.

miejscowos¢, dnia 20 stycznia, 2014 r.

Katarzyna Jagietto-Wilgat, 22-592-21-41
Imie i nazwisko, telefon do kontaktéw osoby sporzadzajacej informacje

? Definicja centrum naukowego uczelni oraz centrum naukowo-przemystowego instytutu badawczego -
stosownie do przepiséw obowigzujacych ustaw — odpowiednio — o szkolnictwie wyzszym, o instytutach
badawczych
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