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Instytut Biochemii i Biofizyki Polskiej Akademii Nauk

Dyrektor: prof. dr hab. Piotr Zielenkiewicz
Przewodniczacy Rady Naukowej: prof. dr hab. Andrzej Jerzmanowski

Instytut Biochemii i Biofizyki PAN ma uprawnienia do nadawania stopni doktora i doktora

habilitowanego nauk biologicznych w zakresie biologii, biochemii i biofizyki.

NAKEADY NA DZIALALNOSC IBB PAN w 2015 r.:

Przyznane dotacje: | 80 368 421,08
w tym:

Dziatalno$¢ statutowa 27 164 980,00
Projekty badawcze: NCN, NCBiR, MNiSW, FNP, OPI i inne 53 203 441,08
w tym:

Fundusze strukturalne 13 058 925,08
Projekty badawcze MNiSW 305 240,00
Projekty badawcze NCBIR 843 121,00
Projekty UE 2 132 725,00
Projekty miedzynarodowe wspoétfinansowane 4 221 385,21
Projekty badawcze NCN 14 020 088,00
Program Badan Stosowanych 4 403 707,55
Mobilnosé Plus 161 000,00
Dotacja celowa dla miodych naukowcow 1158 740,00
SPUB Zintegrowane laboratorium wielkoskalowych analiz genow i biatek 1 157 200,00
SPUB Polska Stacja Antarktyczna im. H. Arctowskiego 6 541 600,00
Pomoc materialna dla doktorantow 63 400,00
Inwestycja z zakresu duzej infrastruktury badawczej Mikroskop do

mikromanipulacji i mikroiniekcji stuzqcy do transgenizacji Caenorhabditis 539 999,82
elegans

Termomodernizacja 4 596 309,42
Inne 7 866 336,19
w tym:

Prawa do wynalazku 100 000,00
Dzialalnos¢ gospodarcza 1559 079,56
Sprzedaz ustug naukowych 3572 207,61
Konferencje i HORIZON 225 825,00
Dziatalnosé finansowa 471 588,48
Pozostate 1937 635,54
LACZNIE: 88 234 757,27

Publikacje w roku 2015:

1

Monografie® Podr. akadem. Publikacje w czasopismach recenzowanych pozostate
Liczba ogdtem (lub rozdziaty) (lub rozdziaty) publikacje 1 publikacje 2 publikacje 3 | publ. nauk.
167 4 152 6 5







Sprawozdanie merytoryczne

Z dziatalnosci statutowe]
za 2015 rok






Temat nr 5.1: Terminalne bialko wirusa ziemniaka Y

Zespol: dr hab. Ewa Szotajska, dr hab. Jadwiga Chroboczek (konsultant), mgr Matgorzata Podsiadta-
Bialoskorska (technik)

Cel badania

Celem badan jest identyfikacja peptydow pochodzacych z wirusowego biatka VPg jako antagonistow
onkogenu, czynnika inicjacji translacji elFAE i ocena ich efektu cytotoksycznego w komérkach linii
nowotworowych oraz w zwierzecych modelach nowotwordw.

Opis realizowanych prac

Nasze wczesniejsze badania wykazaly, ze biatko terminalne VPg wirusa roslinnego, ktérego partnerem
komoérkowym jest czynnik translacyjny (i onkogen) elFAE, unieruchamia ten czynnik w cytoplazmie, w
wyniku czego zostaje zaklocona rola proonkogenna elFAE. Powoduje to zatrzymanie wzrostu i $mieré¢
komorek rakowych in vitro, oraz zahamowanie wzrostu guza w zwierzecym modelu nowotworu.
Zidentyfikowali$my peptydy pochodzace z biatka VPg oddziatujace silniej z elFAE niz catkowite biatko,
w tym najlepiej oddziatujacy peptyd VPg5 (26 reszt aminokwasowych). W okresie sprawozdawczym, na
podstawie poréwnania Sekwencji odpowiednich rejonéw bialek VPg pochodzacych z innych
potywirusow, wytypowaliémy W obrebie peptydu VPg5 aminokwasy, ktére moga by¢ zaangazowane W
te interakcje. Analiza mutacyjna wykazata, ze zamiana jednego aminokwasu - tyrozyny 64 (pozycja w
biatku VPg pelnej dtugosci) na alaning znosi oddziatywanie z elF4E. Wariant peptydu niezdolny do
interakcji z elF4E bedzie wykorzystywany jako kontrola negatywna w dalszych badaniach.
Przygotowalismy odpowiednie konstrukty w celu potwierdzenia czy peptyd VPg5 efektywnie wigzacy
sie z elF4E podobnie jak catkowite biatko VPg posiada witasciwos¢ zatrzymywania elFAE w cytoplazmie
komorki. Pozytywny wynik tych doswiadczen bedzie podstawa do rozpoczgcia badania
antynowotworowego dziatania pVPg5, ktore planujemy wykona¢ w mysim modelu nowotworu watroby
(HCC). W tym celu nawigzalismy wspotprace z Dr Paulg A. Oliveira z Universidade de Tras-0s-Montes
e Alto Douro em Portugal.

Opis najwazniejszych osiagnieé¢
Wykazalismy, kluczowg role tyrozyny 64 (pozycja w biatku VPg petnej dtugosci), dla oddziatywania
peptydu VPg5 z elF4E.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Otrzymane wyniki sa przedmiotem przygotowywanej do druku publikacji.



Temat nr 5.3: Dodekahedron adenowirusowy — wektor transferu wewnatrzkomérkowego

Zespol: dr hab. Ewa Szotajska, dr hab. Jadwiga Chroboczek (konsultant), dr Inga Szurgot,
mgr Matgorzata Podsiadta-Biatoskorska (technik), doktoranci: Marta Jedynak, Patryk Dolega

Cel badania

Celem naszych badan jest opracowanie metody wykorzystania rekombinowanej czastki wirusopodobnej
(VLP) — dodekahedronu adenowirusowego (Dd) jako wektora dostarczenia wewngtrzkomorkowego
niskoczasteczkowych czynnikéw terapeutycznych do tkanek nowotworowych.

Opis realizowanych prac

Jedng z glownych przyczyn niepowodzen systemowej terapii nowotworowej jest zjawisko opornosci
wielolekowej. Z zastosowaniem immunoenzymatycznego testu In-Cell ELISA oraz obserwacji
w mikroskopie konfokalnym wykazali$my wydajne wnikanie Dd do ludzkich komoérek migsaka macicy
MES-SA/Dx5 charakteryzujacych sie opornoscig wielolekowa. Mozliwos¢ wykorzystania VLP jako
wektora dostarczajacego chemioterapeutyki do komoérek lekoopornych potwierdzamy wykorzystujac
przygotowany koniugat Dd z doksorubicyna.

Rownolegle przygotowalismy wyznakowane fluorescencyjnie dodekahedrony, ktore zostaty
wykorzystane do badania dystrybucji w ciele myszy z rozwijajacym si¢ podskornie guzem. Przy uzyciu
systemu detekcji in vivo w bliskiej podczerwieni zbadano dystrybucje, czas krazenia oraz kinetyke
usuwania czastek z organizmu po podaniu — dozylnym i lokalnie do guza. Badanie zostato wykonane
we Francuskiej Firmie Floralis.

Badajac lokalizacje Dd w komorkach Hela stwierdzilismy przy uzyciu mikroskopii konfokalnej,
ze Dd nie wnika do mitochondriow.

Opis najwazniejszych osiagnieé¢

Wykazalismy wydajne wnikanie Dd do ludzkich komoérek migsaka macicy MES-SA/Dx5 wykazujacych
opornos¢ wielolekows, co wskazuje na mozliwo$¢ wykorzystania Dd jako wektora dostarczajacego
chemioterapeutyki do komérek lekoopornych.

Badanie dystrybucji Dd in vivo po podaniu dozylnym potwierdzito tropizm wektora do guzow
nowotworowych oraz wykazato obecno$¢ znaczacych ilosci Dd w tkance nowotworowej przez
24 godziny po lokalnym podaniu do guza.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw

Wyniki badania dystrybucji in vivo zostang wykorzystane przy wyborze nowotwordéw bedacych celem
terapii opartej na uzyciu Dd, jako nosnika czynnikow terapeutycznych oraz platformy dostarczajacej
antygeny w konstruowanej w ramach tematu nr 63 szczepionce antynowotworowej. Otrzymane wyniki
sa przedmiotem opracowywanej do druku publikacji.

Patenty

P 387 78001.10.2015 ,,Wektorowa czasteczka wirusopodobna, sposob jej wytwarzania, zastosowanie
oraz kompozycja farmaceutyczna zawierajgca wektorowa czasteczke wirusopodobng®, przyznany przez
Urzad Patentowy RP.

JP201253411(A) 11.11.2015 ,,A virus-like particle vector for delivery of pharmaceutical agents,
a process for the manufacture thereof, its uses and a pharmaceutical composition”, przyznany przez
Japonski Urzad Patentowy.

Publikacje
5108, 3902/A



Temat nr 6.1: Molekularne podstawy infekcji wiroidowej

Zespol: prof. dr hab. Wiodzimierz Zagérski-Ostoja, dr Anna Géra-Sochacka, mgr Aneta Wigsyk

Cel badania

Kontynuacja badan nad poznaniem mechanizmu patogenezy wiroida wrzecionowatosci bulw ziemniaka
(PSTVd), a w szczegblnosci poszerzenie wiedzy dotyczacej infekcji wiroidowej w korzeniach, ktora jest
znikoma. Badania zmierzajg w Kierunku zrozumienia, w jaki sposob niekodujace RNA wiroidowe
przeprogramowuje aparat komorkowy gospodarza, wywotujac swoiste objawy chorobowe bgdz namnaza
sie praktycznie bezobjawowo.

Opis realizowanych prac

Wiroidy wywotuja infekcje systemiczna, ktora obejmuje: import do jadra komorkowego w celu
replikacji, eksport do sasiednich komorek przez plazmodesmy, a nast¢pnie transport dlugodystansowy,
pokrywajacy si¢ z kierunkiem transportu asymilatow, do gornej czgsci pedu i korzeni przez floem w celu
opanowania nowego miejsca infekcji.

Zainfekowano rosliny pomidora odmiany ‘Rutgers’ ostrym i tagodnym wariantem sekwencyjnym
PSTVd, a nastepnie zebrano probki z lisci i korzeni na roznym etapie infekcji: 1) wczesny etap infekcji —
bezobjawowy, 2) wczesny etap objawow chorobowych, 3) etap peinej infekcji — maksimum objawow,
4) pézny etap — rosliny ,,zdrowiejace”. Z otrzymanych probek wyizolowano RNA i okreslono stezenie
RNA wiroidowego.

Opis najwazniejszych osiagnieé¢

Zaobserwowano duze roznice w biomasie korzeni zainfekowanych ostrym (3,3-krotnie mniejsza) badz
fagodnym wariantem sekwencyjnym PSTVd (1,2-krotnie mniejsza) w poréwnaniu do korzeni z roslin
kontrolnych. Wstepne analizy stezenia RNA wiroidowego w lisciach i korzeniach wykazuja wzrost ilosci
czasteczek PSTVd wraz z uptywem czasu od inokulacji.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw
Wyniki badan zostang wykorzystane w publikacjach naukowych.

Publikacje
3806/A



Temat nr 12: Wystepowanie i rola lipidéw prenylowych i prenylowanych bialek w tkankach
roslinnych. Badanie struktury i biosyntezy

Zespol: prof. dr hab. Ewa Kula-Swiezewska, prof. dr hab. Tadeusz Chojnacki, dr Anna Buczkowska,
dr Daniel Buszewicz, dr Maltgorzata Gutkowska-Stronkowska, dr Wiestaw Jankowski, dr Adam Jozwiak,
dr Adriana Mika, dr Karolina Skorupinska-Tudek, dr Liliana Surmacz, mgr Katarzyna Gawarecka,
mgr Agata Lipko, mgr Przemystaw Surowiecki, magistranci: Magda Baca (PW), inzynieranci: Beata
Piechota (PW), Maja Myrcha (PW), Katarzyna Manko (PW)

Cel badan

Kontynuacja nastepujacych kierunkéw badan:

1. Badania koncowego etapu biosyntezy dolicholi — konwersje poliprenoli do dolicholi poprzez redukcje¢
podwodjnego wigzania. Badania prowadzono w modelu roslinnym (Arabidopsis thaliana) i
zZwierzecym;

2. Poszukiwania gendéw kandydatow odpowiedzialnych za regulacje biosyntezy poliizoprenoidéw dla
wybranej populacji mapujacej Arabidopsis (wspotpraca z dr A. Ihnatowicz, UG);

3. Charakterystyka cis-prenylotransferaz (CPT) i RabGGTYy u roélin;

4. Badania struktury chemicznej utlenionych pochodnych izoprenoidéw;

5. Badania nad zastosowaniem kationowych pochodnych poliizoprenoidéw.

Opis realizowanych prac

Scharakteryzowano reduktaze poliprenolu (PPRD) u rzodkiewnika. Badano wptyw mutacji w genie
kodujacym ludzka reduktaze poliprenolu (SRD5A3) na profil lipidow, glikozylowanych biatek i ekspresje¢
wybranych genéw w komorkach HEK wyrazajacych zmutowane formy reduktazy hSDR5A3.
Scharakteryzowano krétko-tancuchowe poliprenole — nowe, wczesniej niezidentyfikowane alkohole
poliizoprenoidowe powstajace W komorkach drozdzy. Wykazano, ze synteza dolicholi u pomidora
wymaga wspoétdziatania CPT i biatka wigzacego CPT (SICPTBP), ktore jest homologiem ludzkiego
biatka — receptora Nogo-B. Badano wptyw stresu cieplnego na zawarto$¢ lipidow i fenotyp mutantow
pozbawionych poszczegdlnych AtCPT, charakteryzowano wybrane AtCPTazy — badania koncentrowaty
sie na CPT7. Wyniki oznaczen lipidow dla 150, linii populacji mapujacej Est1xCol0 wykorzystano do
wytypowania genéw regulujgcych biosynteze Pren i Dol.

Opublikowano wyniki prac nad podjednostkg beta AtRabGGTazy — jest ona istotna dla ptodnosci
meskiej i wzrostu wierzchotkowego korzenia. Wykazano, ze izoprenoidy sa wrazliwe na termooksydacje
i scharakteryzowano struktury chemiczne produktow tego procesu. Kontynuowano dziatalno$¢ Kolekgji
Poliprenoli — udostepniono preparaty poliizoprenoidowe kilkunastu grupom badawczym.

Opis najwazniejszych osiagnieé¢

Wykazanie, ze niedobdr dolicholu spowodowany mutacja W genie kodujgcym PPRD2 (PolyPrenol
ReDuctase 2) jest letalny u Arabidopsis i powoduje zaburzenia w kietkowaniu pytku skutkujace meska
sterylnoscia (publikacja 5179).

Wykrycie w komorkach drozdzy S. cerevisiae obecnosci krotko-tancuchowych prenoli: w trzech
badanych szczepach all-trans Pren-7, a w dwu szczepach takze Pren-11, ktéry byt syntetyzowany w fazie
stacjonarnej (publikacja 5139).

Wykorzystanie uzyskanych wynikéow
Wyniki badan zostang wykorzystane w publikacjach naukowych.

Publikacje
5032, 5034, 5060, 5089, 5099, 5139, 5177, 5179, 3799/A, 3801/A, 3802/A, 3803/A, 3891/A, 3950/A,
3970/A



Temat nr 18: Molekularne regulacje syntezy glikokoniugatéw w drozdzach

Zespotl: prof.dr hab. Grazyna Palamarczyk, dr Anna Janik, doktorantka mgr Monika Niewiadomska

Cel badania

Kontynuacja badan nad poznaniem zaleznosci funkcjonalnych pomigdzy biosynteza dolicholu
i poziomem glikozylacji bialek a wrazliwoscia komoérek na czynniki zewnetrzne, zdolno$cig do
tworzenia struktur opornych na leki (biofilmy) a takze morfogeneza prowadzaca do powstawania
strzgpek, zdolnych do kolonizacji nowych powierzchni w drozdzach patogennych Candida albicans.

Opis realizowanych prac

Skonstruowano mutanty C. albicans zaburzone w biosyntezie dolicholu (dfgl0 oraz cwh8) a takze
w kompleksie genow kodujacych biatka zaangazowane W reakcj¢ syntezy dwu cukru GlcNac,,
zwigzanego z fosforanem dolicholu (DolPPGIcNAC,) czyli w poczatkowa reakcje syntezy wigzania N-
(mutacja genu ALG13) i O- glikozydowego (mutacje genéw DPM1-DPM3). Oznaczono sktad $ciany
komoérkowej metodami chemicznymi oraz sktad mono-cukrowy metoda HPLC DIONEX. Zbadano
poziom enzymow odpowiedzialnych za synteze wigzan N- i O glikozydowych (kompleksy biatek: Alg7,
Algl3 i Algld oraz biatek: Dpml, Dpm2 i Dpm3), zbadano zdolno$¢ przylegania komorek
do powierzchni statych metoda ptytkowo spektrofotometryczng oraz mikroskopowo, zdolno$é
do tworzenia strzgpek.

Okreslono sktad populacji biatek wydzielanych do podloza podczas tworzenia biofilmu metoda
sekwencjonowania biatka oraz zbadano stezenie wydzielanego DNA.

Metoda RTPCR okreslono stopien ekspresji genow kodujacych najbardziej zmienione ilosciowo biatka
odpowiedzialne za przyleganie komorek do podtoza tj. adhezyne Alsl i biatko $ciany strzepki Hwpl.

Opis najwazniejszych osiagnieé¢

Zahamowanie ekspresji genu ALG13, podobnie jak delecje genow DFG10 i CWHS8 zwigkszyto
wrazliwos¢ szczepow na czynniki zewngtrzne w tym na kaspofunging i tunikamycyng.

W otrzymanych mutantach obserwowano zmiany w sktadzie $ciany komodrkowej. Roznice dotyczyty
ilosci wszystkich sktadnikow $ciany a glownie obserwowano zmniejszenie ilosci rozpuszczalnego
glukanu i chityny. Stwierdzono réwniez obnizong aktywno$¢ cis-prenylotransferazy produkujacej
lipidowy akceptor fosforan dolicholu dla enzyméw bioracych udziat w procesach N- i O-glikozylaciji.
Podczas tworzenia biofilmow przez komorki mutanta algl3, w odréznieniu od szczepu dzikiego,
obserwowano obecnos¢ licznych biatek wydzielanych do pozywki.

Podsumowujgc: nasze dotychczasowe wyniki wskazujg, ze kazda zmiana prowadzaca do ograniczenia
syntezy Dol lub przebiegu N- czy O-glikozylacji biatek skutkuje zwiekszong wrazliwoscig na leki,
ograniczeniem przyczepnosci komoérek do poditoza i tworzenia biofilméw a takze utratg zdolno$ci
do normalnej morfogenezy.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw

Uwazamy, ze realizacja tego tematu wzbogaci nie tylko wiedz¢ podstawa 0 poznanie mechanizmow
jednej z najbardziej skomplikowanych post-translacyjnych modyfikacji biatek jakg jest glikozylacja, lecz
rébwniez zblizy nas do znalezienia procesow komorkowych C. albicans, ktére mogg wyjasnié
mechanizmy patogennos$ci tego mikroorganizmu.

Publikacje
5113



Temat nr 18.1: Genetyczna modyfikacja grzybow i ich znaczenie w procesach biotechnologii i
biokontroli

Zespol: prof. dr hab. Joanna Kruszewska, dr Urszula Perlinska-Lenart, dr Sebastian Pitsyk,
mgr Sebastian Graczyk

Cel badania

1. Kontynuacja prac nad okresleniem struktury dolicholi w grzybach strzgpkowych;

2. Przypisanie funkcji kontrolnej aminokwasom w petli cytoplazmatycznej transportera siarczanowego
AstA w stosunku do transportowanego substratu;

3. Poszukiwanie grzybow strzgpkowych 0 korzystnych wtasciwosciach do utylizacji odpadow;

4. Okreslenie funkcji biatka YIL102cA w drozdzach Saccharomyces cerevisiae;

5. Zmiany aktywnosci glikozylacji podczas starzenia a substancje kosmetyczne anti-age.

Opis realizowanych prac

Adl. Strukture dolicholi badano metoda MS i okreslono ilo$¢ wigzan nasyconych w dolicholach
wyizolowanych z kilku grzybow strzepkowych (wspolpraca prof. Ewa Swiezewska);

Ad2. Wytypowano rejon wigzania substratu w petli pomiedzy TM6 i TM7 w transporterze siarczanu
AstA. Wytypowano 4 lizyny Ko, Kasz, Kaes 1 Koss mogace mie¢ znaczenie w wigzaniu substratu podczas
transportu przez blong cytoplazmatyczng. Lizyny zostaty kolejno zastgpione przez alaniny lub leucyny.
Trwaja badania skutkéw tych substytucii;

Ad3. Ze sérodowiska naturalnego wyizolowano kilkanascie szczepoéw grzybow. Grzyby zostalty
zidentyfikowane i niektore z nich zbadane pod wzgledem wzrostu na odpadach;

Ad4. Przygotowano szczep drozdzowy AYIL102cA — narzedzie do dalszych badan;

Ad5. Badano wptyw substancji kosmetycznych na procesy starzenia zwigzane z aktywnoscig wybranych
enzymow procesow glikozylacji biatek (wspotpraca Dr Irena Eris S. A.)

Opis najwazniejszych osiagnieé¢

U grzybow strzepkowych stwierdzono obecnos¢ niespotykanych dolicholi wielonasyconych.
Stwierdzono roznice we wilasciwo$ciach transportera AstA u mutantow Aspergillus z substytucjami lizyn
do alaniny i leucyny w stosunku do kontroli.

Stwierdzono, ze niektore grzyby strzepkowe korzystnie zmniejszajg mase odpadow.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow

Wyniki zwigzane z procesami starzenia przedstawiono na zjezdzie dermatologicznym. Kompozycje
grzybowe do utylizacji odpadéw ujeto W zgloszeniu patentowym nr. P.415013 pt.: "Kompozycja
szczepOw mikroorganizmow 1 sposob utylizacji odpadoéw sciekowych".

Publikacje
5077, 5113, 3809/A, 829/N



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

Zespol: prof. dr hab. Magdalena Boguta, dr Matgorzata Cie$la, dr Monika Hejnowicz, dr Ewa
Skowronek, dr Michat Kepka, dr Damian Graczyk, mgr Ewa Morawiec, mgr Dominika Foretek,
mgr Ewa Makata, mgr Marta Ptonka

Cel badania
Wykazanie powigzan regulacyjnych pomiedzy aktywnoscig polimerazy 111 RNA a wczesnymi etapami
dojrzewania tRNA u drozdzy Saccharomyces cerevisiae.

Opis realizowanych prac

Czasteczki tRNA u eukariotow sa syntetyzowane przez RNA polimeraze 111 (Pol I11) jako prekursory
z wydhizonymi koncami. W ogélnie przyjetym modelu dojrzewanie 5’ konca poprzedza usuwanie
dodatkowej sekwencji z 3 konca, do ktorego nastgpnie dodawany jest triplet CCA. Procesy te warunkujg
eksport pre-tRNA z jadra komdrkowego do cytoplazmy.

Nasze poprzednie badania wykazaty, ze aktywno$¢ Pol Il jest obnizona w warunkach stresu
i w regulacji tej posredniczy biatko Mafl. Obecnie analizowano wptyw warunkéw wzrostu
na dojrzewanie koncow pre-tRNA. Wykazano ztozonos¢ tego procesu, w ktérym kolejnos¢ moze roéznic
si¢ od ogolnie przyjetego modelu 5° koniec przed 3° koncem. Wykazano rowniez specyficzne zmiany
w dojrzewaniu 3’ konca W zaleznosci 0od warunkow, a takze typu tRNA. Dodatkowo stwierdzono,
ze w warunkach stresu obniza si¢ poziom ekspresji 3’egzonukleazy Rexl za$ poziom biatka Lhpl
wigzacego 3’ koniec pre-tRNA jest staly. Poprzez zmniejszong dostepnos¢ Rexl, egzonukleolityczne
cigcie 3’-konca w takich warunkach jest mniej skuteczne, tym bardziej, ze poziom transkrypcji pre-tRNA
sie obniza i wskutek zmiany proporcji Lhpl: pre-tRNA zwicksza sie ochrona 3’ konca pre-tRNa przez
Lhpl. Analizowano rowniez efekt braku negatywnego regulatora Pol Ill, Mafl na wczesne etapy
dojrzewania tRNA. Stwierdzono, ze w szczepie mafi4 w warunkach stresowych zmniejsza si¢
aktywno$¢ dodawania sekwencji CCA do 3’ konica. Mniejsza ilo$¢ prekursorow z sekwencja CCA na 3’
konicu moze przyczynia¢ si¢ do obserwowanego nagromadzenia pre-tRNA w jadrze komoérek mafiA.
Wyniki uzyskano postugujac si¢ technika hybrydyzacji Northern oraz poprzez sekwencjonowanie
prekursoréw tRNA, zaréwno na skalg mikro jak i na skalg globalna.

Opis najwazniejszych osiagniec¢
Dojrzewanie 3 koncow prekursorow tRNA jest negatywnie regulowane przez stres. Regulacja
transkrypcji tRNA przez Maf1l jest zwiazana z procesem dodawania sekwencji CCA na 3’ koncu tRNA.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw
Wigksza cze¢$¢ wynikow opisano w publikacji, ktora zostata przyjeta do druku w RNA Journal i ukaze sig
w 2016 roku.

Publikacje
5026, 5178, 3832/A, 3835/A, 3836/A, 3948/A, 3950/A, 3951/A, 3953/A, 808/N, 823/N, 841/N



Temat nr 20.2: Genetyczne regulacje metabolizmu w drozdzach Saccharomyces cerevisiae

Zespol: dr hab. Roza Kucharczyk, prof. dr hab. Joanna Rytka, doktoranci: mgr Krystyna Binko,
mgr Katarzyna Niedzwiecka, mgr Natalia Skoczen, mgr Jarostaw Kula, Emilia Baranowska

Cel badania

1. Skonstruowanie szczepu S.cerevisiae niosacego mutacje odpowiadajaca zmianie 8969G>A w genie
ATP6 w mitochondrialnym DNA cztowieka, prowadzacej do miopatii nerki. Charakterystyka efektow
tej mutacji na poziomie molekularnym i biochemicznym;

2. Zbadanie efektow mutacji w genie ATP6 drozdzy, odpowiadajacych mutacjom 8932C>T i 8716A>GC.
zidentyfikowanym w genie ATP6 w komorkach nowotworowych;

3. ldentyfikacja w systemie dwu-hybrydowym biatkowych partnerow czynnikow regulujacych ekspresje
mitochondrialnego genu ATP9 syntazy ATP: Aepl, Aep2 i Atp25.

Opis realizowanych prac

Ad1. Skonstruowano szczep S. cerevisiae z mutacjg atp6-S175N. W mutancie oznaczono poziom syntezy
i hydrolizy ATP, aktywnos¢ tancucha oddechowego, ilo$¢ w petni ztozonych kompleksow syntazy ATP,
zmiany potencjalu wewnetrznej btony mitochondrialnej, synteze biatek kodowanych w genomie
mitochondrialnym;

Ad2. W mutantach atp6-L163P i atp6-K90E, niosacych gen OM45-GFP, 0znaczono stgzenie jonow
wapnia indukujace kanaty wysokiej przepuszczalnosci (PTP) w mitochondriach. Zbadano ilos¢ dimeréw
Atp6 i dimerow syntazy ATP po zadziataniu jonami wapnia;

Ad3. Przeszukano biblioteke do systemu dwu-hybrydowego firmy Dual Systems w czterech uktadach:
stosujac jako przynete plazmidy zawierajace geny AEP1, AEP2 i ATP25 — C i N koncowg czg$¢.
Otrzymano plazmidy kodujace interesujace biatka oddzialujgce z powyzszymi przyngtami.

Opis najwazniejszych osiagnieé¢

Adl. Zaproponowano mechanizm choroby spowodowanej mutacja 8969G>A w genie ATP6 syntazy
ATP — zaburza ona nie tylko sktadanie podjednostki Atp6 do kompleksu enzymu, ale tez funkcj¢ kanatu
protonéw. Modelowanie struktury biatka pozwolito ponadto przypisaé serynie 175 bezposredni udziat w
tworzeniu kanatu przeptywu protonéw syntazy ATP;

Ad2. Wykazano, ze mutacje 8932C>T i 8716A>G opisane w guzach majg wpltyw na homeostaze jonow
wapnia w komorce i modulacje kanatu PTP przez te jony.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw
Wyniki badan zostang wykorzystane w publikacjach naukowych i wejdg w sktad dwoch prac
doktorskich.

Publikacje
5084, 3842/A, 3889/A, 774/N



Temat nr 20.3: Genetyczna kontrola szlakéw metabolizmu siarkowego u grzybow

Zespol: prof. dr hab. Andrzej Paszewski, dr Jerzy Brzywczy, dr Marzena Sienko

Cel badania
Poznanie roli czynnika transkrypcyjnego METZ specyficznego dla regulacji genéw metabolizmu
siarkowego u Aspergillus nidulans.

Opis realizowanych prac

Analiza genomu Aspetrgillus nidulans ujawnita gen kodujacy czynnik transkrypcyjny wykazujacy duze
podobienstwo do czynnika transkrypcyjnego METR, niezbednego dla aktywacji szeregu gendéw
metabolizmu siarkowego u tego grzyba. Gen kodujacy ten nowy czynnik nazwano metZ. Stwierdzono,
ze jego ekspresja jest zalezna od metabolicznej represji siarkowej i od aktywnosci genu metR. Dla
sprawdzenia roli fizjologicznej METZ transformowano szczep mezR genem Metz pod promotorem
niezaleznym od METR. Okazato sie, ze gen Metz czesciowo komplementuje gen metR — transformanty
nie odzyskiwaty pelnej prototrofii siarkowej ale mialy aktywng permeazg siarczanowsg. Niestety nie
powiodly si¢ proby delecji Metz stad nie mamy pewnosci, Czy jego unieczynnienie prowadzi
do auksotrofii siarkowej.

A. nidulans jest pierwszym poznanym grzybem posiadajacym dwa czynniki transkrypcyjne specyficznie
aktywujace geny metabolizmu siarkowego. Przeglad genomoéw grzybowych wykazal, ze taka sytuacja
charakteryzuje wyltacznie grzyby z rzedu Euriotiales.

Opis najwazniejszych osiagnieé¢
Odkrycie nowego czynnika transkrypcyjnego aktywujacego geny metabolizmu siarkowego.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw
Wyniki badan beda publikowane w czasopismach naukowych.

Publikacje
5072, 3943/A



Temat nr 20.5: Mechanizmy transportu bialek u drozdzy Saccharomyces cerevisiae

Zesp6él: prof. dr hab. Teresa Zoladek, dr hab. Joanna Kaminska, dr Krzysztof Flis, dr Anna Domanska,
mgr Weronika Rzepnikowska, mgr Katarzyna Bata

Cel badania
Zbadanie udziatu ligazy ubikwitynowej Rsp5 z rodziny Nedd4 w funkcjonowaniu cytoszkieletu
aktynowego, autofagii i odpowiedzi na stres oksydacyjny.

Opis realizowanych prac

Ludzka ligaza ubikwitynowa Nedd4, homolog drozdzowego Rsp5, i jej warianty produkowane
w komorkach drozdzy hamuja ich wzrost i zmieniaja W nich organizacj¢ cytoszkieletu aktynowego.
Fragment genu ATG2 (ATG2-C1), kodujacego biatko Atg2 zaangazowane W autofagie, poprawia wzrost
i organizacje cytoszkieletu aktynowego w szczepie produkujacym Nedd4w4. Biatko GFP-Atg2-Cl
lokalizuje si¢ w punktowej strukturze przy wakuoli, ktora w komorkach produkujacych Nedd4w4
otoczona jest filamentami aktynowymi. Struktura ta jest obecna w niektérych mutantach atg
pozbawionych biatek niezbednych do autofagii, wiec raczej nie jest to struktura preautofagosomalna
(PAS). Mutanty atgl44 i atgl84 nie wykazuja defektu wzrostu pod wptywem produkcji Nedd4w4. Oba
te mutanty majg zmieniony metabolizm fosforanu 3 fosfatydyloinozytolu, co wskazuje na wptyw lipidow
na dziatanie ligazy Nedd4w4. Produkcja Nedd4w4 w drozdzach powoduje zwiekszenie poziomu
poliubkwitynowanych biatek, a GFP-Atg2-C1 odwraca ten efekt. Analiza wykazata obecnos¢ domen
APT1 i ATG-C w biatku Atg2-C1. Domena APT1, o nieznanej funkgcji, jest obecna w biatkach z 42.
rodzin u eukariota, w tym w biatkach Vpsl3, ktore sa zwiazane z chorobami genetycznymi u ludzi.
Mutant vps134 wykazuje zaburzenia organizacji cytoszkieletu aktynowego, ale nie wykazuje defektu
autofagii.

Mutant rsp5-T761D, ktory mimikuje fosforylacje RspS w miejscu rozpoznawanym przez kinaze
biatkowa A, ma ograniczong zdolnos¢ do formowania kolonii, podwyzszony poziom reaktywnych form
tlenu (ROS) i jest nadwrazliwy na zwigzki generujace ROS i powodujace stres oksydacyjny. Udziat
ligazy ubikwitynowej Rsp5 w ochronie komorki przed stresem oksydacyjnym wynika, miedzy innymi,
z wptywu na biatko Hem12, jeden z enzymoéow szlaku biosyntezy hemu, kofaktora hemoprotein
(np. katalazy) waznych w stresie oksydacyjnym. Hem 12 jest monoubikwitynowane przez Rsp5
i ta modyfikacja nie kieruje go do degradacji, lecz wptywa na jego funkcjonowanie. Mutacja hem12-
K8A, skutkujaca podstawieniem lizyny w poblizu motyw PY, wigzacego Rsp5, powoduje defekt wzrostu
na glicerolu w temperaturze 38°C, a mutacja hem12-L36A,P37A uszkadzajagca motyw PY powoduje
znaczny defekt wzrostu na pozywce z glukoza lub z glicerolem w temperaturze 25°C. Szlak biosyntezy
hemu jest zachowany w ewolucji a mutanty hem12 mimikujg chorobe porfiri¢ skorna p6zng (PCT), ktéra
jest wynikiem mutacji w homologicznym genie UROD. Jest mozliwe, ze ludzki enzym UROD jest
réwniez regulowany przez ubikwitynacje zalezng od ludzkiego homologa z rodziny Nedd4.

Opis najwazniejszych osiagnieé
Rsp5 bierze udziat w ochronie komorki przed stresem oksydacyjnym poprzez ubikwitynacje Hem12,
enzymu biosyntezy hemu.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw
Praca magisterska Aleksandry Suskiej, praca doktorska Anny Domanskie;.

Publikacje
5129, 5161, 5182, 3829/A, 3830/A, 3839/A, 3841/A, 804/N, 825/N, 827N
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Temat nr 25: Odpowiedzi komérek bakteryjnych i komérek drozdzy na uszkodzenia DNA
Temat nr 25.1: Regulacja wiernosci replikacji DNA w komorkach bakteryjnych i drozdzowych

Zespol: prof. dr hab. Iwona Fijatkowska, prof. dr hab. Piotr Jonczyk, dr Karolina Makieta-Dzbenska,
dr Katarzyna Grabowski, dr Malgorzata Alabrudzinska, dr Michal Dmowski, dr Bartosz Wawrzynow,
mgr Katarzyna Mastowska, mgr Milena Denkiewicz, mgr Anna Zawada, mgr Ewa Szwejczak,
mgr Malgorzata Majewska

Cel badania
Poznanie zrodet powstawania mutacji spontanicznych oraz udziatu polimerazy DNA epsilon w kontroli
prawidtowego przebiegu cyklu komérkowego.

Opis realizowanych prac

W odpowiedzi na stres replikacyjny, komorki drozdzy spowalniajg progresje cyklu komorkowego
i syntezy DNA, zwickszaja pule dostepnych do syntezy nukleotydow oraz indukujg ekspresje licznych
potrzebnych do tego genow. Nasze wczeSniejsze prace sugerowaly, ze niekatalityczna podjednostka
Dpb2 polimerazy DNA epsilon (Pol ¢) jest zaangazowana W t¢ odpowiedz. T¢ hipoteze weryfikowano
przy uzyciu mutanta dpb2-103.

Wykazano, ze komorki szczepu dpb2-103 w warunkach stresu replikacyjnego nie zatrzymujg efektywnie
syntezy DNA ani progresji cyklu komérkowego. Ponadto wykazano syntetyczng letalno$¢ szczepu dpb2-
103 z delecjg Ddcl (element kompleksu 9-1-1), kodujacym biatko przekazujace sygnat o stresie
replikacyjnym z nici opdznionej. Ponadto ustalono, ze w komodrkach szczepu dpb2-103 $ciezka
Dunl/Crtl, odpowiedzialna za indukcje gendéw kodujacych reduktaze rybonukleotydéw dziata
prawidtlowo. Natomiast w komorkach dpb2-103 nie dochodzi do prawidtowej indukcji genéw Sciezki
MCB, co tlumaczy brak prawidlowej odpowiedzi komorek niosgcych allel dpb2-103 na stres
replikacyjny.

Wykazano, ze zmiany w puli nukleotydéw w komorkach Escherichia coli wptywaja na indukcje systemu
SOS poprzez modulacje aktywnosci biatka RecA wzgledem represora regulonu SOS, biatka LexA
(Maslowska i inni, Nucleic Acids Res 2015, 43:4109).

Opis najwazniejszych osiagnieé¢

Otrzymano wyniki wykazujace role niekatalitycznej podjednostki Dpb2 polimerazy DNA epsilon
w kontroli prawidtowego przebiegu cyklu komorkowego.

Zaproponowano hipotez¢ wyjasniajacg znaczenie wewnatrzkoméorkowej puli nukleotydéw w indukcji
systemu SOS w komorkach bakteryjnych.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Otrzymane wyniki beda podstawa publikacji naukowych.

Publikacje
5086, 5090, 3834/A, 3841/A, 3941/A, 3944/A, 3983/A, 3984/A, 810/N
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Temat nr 25.2: Mechanizmy odpowiedzi komérek Saccharomyces cerevisiae na uszkodzenia DNA

Zespol: prof. dr hab. Zygmunt Ciesla, dr Aneta Kaniak-Golik, mgr Renata Kuberska

Cel badania

Celem badan jest ustalenie roli jaka odgrywaja nukleaza Rad27, ortolog ludzkiej nukleazy FENI,
1 nukleaza Nucl, ortolog ludzkich nukleaz ENDOG i EXOG, w utrzymaniu stabilno$ci genomu
mitochondrialnego S. cerevisiae, jako organizmu modelowego.

Opis realizowanych prac

Kontynuowano badania mechanizméw odpowiedzialnych za naprawe uszkodzen genomu
mitochondrialnego drozdzy S. cerevisiae, jako organizmu modelowego. Uszkodzenia mtDNA
21 dysfunkcja mitochondriow leza u podtoza szeregu chordb neurodegeneracyjnych W poprzednich
badaniach wykazano, ze inaktywacja nukleazy Rad27, ortologa ludzkiej nukleazy FENI1, prowadzi
do fenotypu mitochondrialnego mutatora. W celu zrozumienia mechanizmu odpowiedzialnego
za podwyzszenie czesto$ci mutacji mitochondrialnych w mutancie rad27, mutacje mitochondrialne
powstajace w tym szczepie poddano analizie sekwencyjnej. Okazato si¢, ze wsrdéd mutacji powodujacych
oporno$é¢ na erytromycyne (EF) przewazaja tranzycje GC — AT. Ten typ mutacji wynika czegsto
z oksydatywnej deaminacji cytozyny. Za oksydacyjnym pochodzeniem tych mutacji przemawia takze
fakt, ze nadprodukcja katalazy A, enzymu rozkltadajacego H,O,, prowadzi do znaczacego obnizenia
czestosci mutacji EX powstajacych w mutancie rad27. Te dane wskazuja, ze nukleaza Rad27 jest
czynnie zaangazowana w naprawe uszkodzen oksydacyjnych w mtDNA. W ostatnich badaniach staramy
si¢ takze zweryfikowac¢ hipoteze, ze inaktywacja nukleazy Rad27 moze posrednio powodowac
podwyzszong mutageneze mitochondrialng w wyniku aktywacji szlaku kontrolnego Mecl/Rad53
i podwyzszenia poziomu puli dNTP. Przeciwko tej hipotezie przemawia jednak fakt, ze podwyzszenie
puli ANTP przez inny mechanizm, na przyktad przez eliminacj¢ aktywnosci inhibitora reduktazy
rybonukleotydow, Smll, nie prowadzi do fenotypu mitochondrialnego mutatora. Waznym elementem w
reperacji mtDNA moze by¢ w warunkach stresu relokalizacja enzymow ,,reparacyjnych”. Wykonane
ostatnio do$wiadczenia wykazaly, ze takiej relokalizacji ulega inna nukleaza Nucl, ortolog ludzkiego
enzymu EXOG, i w warunkach stresu oksydacyjnego przemieszcza si¢ ona z przestrzeni
migdzybtonowej do wewnatrz mitochondriow. Czy taka relokalizacja dotyczy tez nukleazy Rad27
w komorkach poddanych strasowi oksydacyjnemu jest przedmiotem prowadzonych badan.

Opis najwazniejszych osiagnie¢

Wykazano, ze nukleaza Rad27 odgrywa istotng role w naprawie uszkodzen oksydacyjnych genomu
mitochondrialnego. Stwierdzono, ze w warunkach stresu oksydacyjnego nukleaza Nucl ulega
relokalizacji 1 przemieszcza si¢ z przestrzeni miedzyblopnowej do wewnatrz mitochondriow. Badane
sg konsekwencje takiej relokalizacji dla metabolizmu mtDNA.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw
Otrzymane wyniki beda podstawa publikacji naukowych.

Publikacje
5052, 5116, 5144, 3917/A
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Temat nr 25.3: Koordynacja procesow naprawy DNA w komoérkach eukariotycznych

Zespol: prof. dr hab. Ewa Sledziewska-Gojska, dr Agnieszka Hatas, dr Justyna Mcintyre, mgr Michat
Plachta, mgr Michat Krawczyk, mgr Aleksandra Sobolewska

Cel badania
Celem badan jest identyfikacja procesow kontrolujacych stabilno$¢ genetyczng komorek.
W szczegdlnosci badane sg mechanizmy zaangazowane w procesy tolerancji uszkodzen DNA.

Opis realizowanych prac

Pelnigce zasadniczg role w kontroli stabilnosci genetycznej procesy tolerancji uszkodzen DNA obejmujg
funkcjonowanie wyspecjalizowanych polimeraz DNA, tzw. polimeraz TLS, zdolnych do syntezy
poprzez uszkodzenia matrycy oraz mechanizmy rekombinacyjne pozwalajace na omini¢cie uszkodzenia
lub reperacj¢ peknie¢ DNA zwigzanych z rozpadem widetek replikacyjnych.

Nasze badania koncentrowaty si¢ na ustaleniu roli modyfikacji czynnika procesywnosci replikacji PCNA
w funkcjonowaniu réznych $ciezek rekombinacji homologicznej. Analiza obejmowata mechanizmy
spontanicznej rekombinacji intrachromosomalnej pomiedzy prostymi powtorzeniami homologicznych
sekwencji DNA oddalonych o ponad 5kb. Wykorzystujac konstrukt genetyczny obejmujacy powtorzenia
réznych alleli genu LEU2, rozdzielonych sekwencjg kodujaca URA3, badano czesto$¢ spontanicznej
konwersji genow i rekombinacji typu SSA (ang. Single Strand Annealing). Badania pokazaty,
ze zarowno poliubikwitynacja jak i sumoliacja PCNA kontroluja czegstosé konwersji genow. Wykazano,
ze poliubikwitynacja PCNA dziata prorekombinacyjnie stymulujgc niekanoniczng konwersje gendéw
zalezng od rekombinacyjnych biatek Rad52, Rad51 i Rad59. Stwierdzono tez, ze to wiasnie ten typ
rekombinacji jest gtownym celem antyrekombinacyjnej aktywnosci zaleznej od sumoliacji PCNA.
Stwierdzono takze, ze ligaza/helikaza Rad5, niezaleznie od udziatu tego biatka w kompleksie
poliubikwitynujacym PCNA, dziala inhibujgco na SSA.

Kontynuowano takze badania mechanizméw kontrolujacych funkcjonowanie polimeraz TLS. Uprzednie
badania wykazaty, ze polimeraza iota, najbardziej mutagenna z polimeraz TLS, jest poliubikwitynowana
i degradowana w wyniku dziatania na komorke ludzka 1,4-naftochinonéw, zwigzkow 0 szerokim
spektrum dziatania przeciwrakowego, przeciwzapalnego, przeciwgrzybicznego itd. Analiza tego efektu
wykazata, ze poliubikwitynacja ioty, indukowana dziataniem naftochinonow, zwigzana jest z ich
inhibitorowym dziataniem w stosunku do acetyltransferazowej aktywnosci wielofunkcyjnego biatka
p300.

Opis najwazniejszych osiagnieé¢

1. Sumoliacja PCNA specyficznie chroni komoérke przed spontaniczng intrachromosomalng
rekombinacjg indukowana przez poliubikwitynacje PCNA.

2. Biatko ludzkiej polimerazy iota jest poliubikwitynowane i degradowane w odpowiedzi na inhibicjg
acetyltransferazy p300.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw
Uzyskane wyniki stanowig kolejny krok w rozumieniu mechanizméw tolerancji uszkodzen DNA.

Publikacje
5091, 5075, 5153, 3831/A, 3833/A, 3939/A, 831/N, 834/N
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Temat nr 27: Analiza funkcjonalna genéw wybranych plazmidéw pochodzacych z bakterii
0 znaczeniu klinicznym

Zespol: dr Izabela Kern-Zdanowicz, mgr Katarzyna Obszanska

Cel badania

Analiza poziomu transkrypcji genéw orf35, nikA i nikB i traH w plazmidzie pCTX-M3orf36::cat.
Plazmid pCTX-M3orf36::cat ulega transferowi w koniugacji Escherichia-coli E. coli z czgstoscia ok. 3x
wigkszg niz plazmid dzikiego typu. Co wiecej, gdy pCTX-M3orf36::cat jest plazmidem pomocniczym,
to plazmidy niosace OriT,crx.mz sa Mmobilizowane do E. coli z czgstoscia 3-5-Krotnie wyzsza,
a do Agrobacterium tumefaciens ok. dziesigciokrotnie wyzsza, niz gdy funkcje plazmidu pomocniczego
pelni pCTX-M3 dzikiego typu. W celu wyjasnienia tego zjawiska zostata przeprowadzona analiza
poziomu transkrypcji genéw orf35, nikA i nikB i traH w plazmidach pCTX-M3 i pCTX-M3orf36::cat.
Ponadto podjeto probe skonstruowania plazmidu pCTX- M3orf35::tet orf36::cat bedacego podwdjnym
mutantem, w genach orf35 i orf36 — wprowadzenie mutacji w genie orf35 do plazmidu pCTX-M3
skutkuje ok. 1000-krotnym wzrostem wydajnosci mobilizacji plazmidéw. Przeprowadzono réwniez
badania oddziatywania biatka NikA z DNA w rejonie oriTycrx-ms.

Opis realizowanych prac
Przeprowadzono analiz¢ poziomu transkrypcji genow gendéw orf35, nikA i nikB i traH w plazmidach
pCTX-M3 i pCTX-M3orf36::cat. Trwajg prace nad konstrukcjag podwodjnego mutanta pCTX-
M3orf35::tet orf36::cat. Ponadto przeprowadzono badania wigzania NikA i 6HiSNikA (biatka NikA
wyposazonego W znacznik heksahistydynowy na konicu aminowym) obecnego w ekstraktach z E. coli do
DNA w rejonie oriTycrx-ms.

Opis najwazniejszych osiagnieé¢

Wykazano, ze biatko, bedace produktem genu orf36 jest represorem transkrypcji genu traH, ale nie
genow 0rf35, nikA i nikB. Wykazano, ze zarowno biatko NikA jak i 6HisNikA wiaze si¢ do DNA
W rejonie oriTycrx-m3, W Obszarze zawierajacym odwrocone powtorzenia.

Publikacje
5023, 5070, 5125, 3868/A, 830/N
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Temat nr 28: Chemiczne podstawy mutagenezy i reperacja adduktéw cyklicznych

Zespot: prof. dr hab. Jarostaw Ku$mierek, dr Agnieszka Maciejewska, doktorantka: mgr Malgorzata
Dylewska

Cel badan

Celem badan jest ustalenie specyficznos$ci substratowej i kinetyki naprawy przez dioksygenazy z rodziny
AIKB. Zespot zajmuje si¢ wlasciwosciami mutagennymi i naprawg adduktéw egzocyklicznych do zasad
DNA. Gtéownymi obiektami badan sa: addukty akroleiny: 1,N°-a-hydroksypropanoadenina (HPA)
i 3,N*-a-hydroksypropanocytozyna (HPC), addukty aldehydu chlorooctowego: 1,N°-etenoadenina (cA)
i 3,N’- etenocytozyna (sC) — oraz biatka naprawcze: dioksygenaza AIKB i jej ludzkie homologi
oraz glikozylaza AlkA.

Opis realizowanych prac

1. Naprawa przez AIkB /dezintegracja modyfikowanych dezoksytréjfosforanow adenozyny i cytozyny
(edCTP i edATP) w obecnosci jonow zelaza. Ustalono, ze badane zwigzki nie sg naprawiane przez
AIkB, jednakze ulegaja one rozpadowi do niemodyfikowanych dezoksymonofosforanow w obecnosci
wyzszych stezen jonow Fe(ll) w kwasnym pH. Nieenzymatyczna spontaniczna dealkilacja
oksydatywna modyfikowanych dNTP moze stanowi¢ dodatkowa ochrong DNA przed inkorporacja
alkilowanych zasad.

2. Wydajno$¢ naprawy przez AIkB — badania kinetyczne naprawy najlepszego substratu AlkB — 3meC.
Wykazano, ze poczatkowe etapy procesu naprawy mozna potraktowac, jako reakcje pierwszego
rzedu, aktywnos¢ AIKB jest hamowana przez powstajacy produkt, a enzym wykonuje ograniczong
liczbe obrotow. Ponadto, AIKB ulega spontanicznej dezaktywacji w czasie, podczas inkubacji przed
dodaniem substratu (wspotpraca prof. J. Poznanski, IBB PAN).

3. Kokrystalizacja dioksygenaz z rodziny AlkB z E. coli z trimerami DNA zawierajacymi HPA, HPC,
€A lub 3mC. Przygotowano substraty — trimery T(HPA)T i T(HPC)T T(¢A)T i T(3mC)T na duza
skalg, oczyszczono dioksygenazy AIkB, ABH2 i ABH3. Podczas pobytu w IRB Barcelona
przeprowadzono proby ich kokrystalizacji z badanymi substratami DNA (wspotpraca Prof. M. Coll,
IRB).

4. Modelowanie struktury ludzkiej dioksygenazy hABH2 i weryfikacja potencjalnej aktywnos$ci
naprawczej ABH2 wobec HPA in silico. Modelowanie struktury ludzkiej dioksygenazy ABH2
przeprowadzono na podstawie struktury krystalograficznej i znanych struktur biatek homologicznych.
Uzyskano modele komplekséw ABH2 z badanymi ligandami dwuniciowymi. Obliczenia wskazuja,
ze izomer R HPA moze by¢ rownie dobrym substratem ABH2, jak €A. (wspotpraca
prof. J. Poznanski, IBB PAN).

Opis najwazniejszych osiagnie¢
1. edCTP i edATP ulegaja dezintegracji w obecnosci jonow zelaza;
2. Opracowanie modelu kinetycznego reakcji naprawy przez AlkB.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéow
Prace badawcze dotycza badan podstawowych, cho¢ jego wyniki moga mie¢ znaczenie dla rozwoju
metod diagnostycznych i terapii nowotworow

Publikacje
5093, 3850/A, 3855/A, 3860/A, 3878/A, 3880/A, 3881/A, 3893/A, 3898/A, 3909/A
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Temat nr 29: Analiza molekularna genéw kodujacych enzymy katabolizmu argininy u Aspergillus

Zespol: prof. dr hab. Piotr Weglenski, dr Agnieszka Dzikowska, dr Michat Koper, mgr Joanna Gawlik,
dr Danijela Popovi¢, dr Mateusz Baca

Cel realizacji zadania

Poznanie mechanizmu regulacji ekspresji genéw. Wykonanie analizy tanskryptomow szczepu suDpro
(kodujacego sktadnik kompleksu KEOPS) i szczepu dzikiego w celu ustalenia funkcji tego kompleksu.
Rozpoczgcie prac nad antycznym DNA i zastosowaniami genetyki molekularnej w badaniach nad
ochrong srodowiska, ewolucja i restytucja gatunkow.

Opis realizowanych prac

1. Ustalono funkcj¢ biatka kodowanego przez gen suDpro, bedacego podstawowym sktadnikiem
kompleksu KEOPS, regulujacego katabolizm argininy w odpowiedzi na dostgpnos¢ zrodet azotu
i wegla.

2. Ustalono obecnos¢ w wodach Polski mieszancow miedzygatunkowych Coregonus peled i Coregonus
lavaretus

Opis najwazniejszych osiagnie¢
Opracowanie modelu regulacji metabolizmu argininy.

Publikacje
5133
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Temat nr 30: Analiza mutantéw typu SUV3 u Saccharomyces cerevisiae

Zespol: prof. dr hab. Piotr Stepien

Cel badania
Ustalenie funkcji produktu genu SUV3 w jadrze komorkowym.

Opis realizowanych prac

Konstruowano warianty genu SUV3 pozbawione lidera mitochondrialnego oraz posiadajace mutacje
w domenie warunkujacej aktywno$¢ helikazowa. Badano endocytoze nanoczastek up-konwertujacych
kwanty, opartych na Gd203, z domieszkami Er, Yb i Zn.

Opis najwazniejszych osiagnieé
Badania wykazaty istotng funkcje jadrowego wariantu helikazy SUV3, wptywajaca na podziaty

komorek.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw
Prace magisterskie I. Grzedy i K. Tkaczuk

Publikacje
5180
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Temat nr 31: Studia doktoranckie

Zespol: 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 150 osob, w tym 116 w IBB PAN, 29
w Migdzynarodowym Instytucie Biologii Molekularnej i Komoérkowej (MIBMiK) oraz 5 w ,,Centrum
Nowych Technologii Ochota™ Uniwersytetu Warszawskiego. Pierwszoroczni uczestnicy SD (21 o0sdb)
zostali przyjeci w wyniku trdjstopniowego egzaminu wstepnego, do ktérego przystapito 35 osob.
Egzamin obejmowal znajomos$¢ jezyka angielskiego, pisemny test oraz ustng prezentacje wynikow prac
magisterskich, polaczong z rozmowa z kandydatami. Egzamin ustny przeprowadzila 12-to osobowa
komisja sktadajaca si¢ z samodzielnych pracownikéw naukowych, reprezentujacych poszczegolne
kierunki badawcze Instytutu. 11 osob zostalo przyjetych w ramach rekrutacji do projektow
realizowanych w IBB PAN. Ponadto 3 osoby do konca 2015 r. uczestniczyly w studiach doktoranckich
w ramach projektu ,,Nowoczesne metody, leki i terapie w ochronie zdrowia i gospodarce Europy XXI
wieku — interdyscyplinarne ksztalcenie w obszarze nauk biomedycznych na studiach II i III stopnia”
w ramach Programu Operacyjnego Kapitat Ludzki.

W 2015 roku 20 doktorantom zostal nadany tytut doktora.

Dzialalno$¢ dydaktyczna:

W roku sprawozdawczym IBB PAN zorganizowat nastepujace cykle wyktadow i kurséw:

1. "Bioenergetyka komorki ssaczej" prowadzacy: prof. Lech Wojtczak, dr hab. Joanna Szczepanowska,
dr hab. Mariusz Wieckowski, dr Magdalena Lebiedzinska-Arciszewska, dr Michal Wasilewski,
prof. Agnieszka Chacinska;

2. "Zastosowanie sekwencjonowan nowej generacji w badaniach naukowych", prowadzacy
mgr Jan Gawor, dr Rafal Archacki, mgr Anna Fogtman, dr Bartlomiej Wilczynski, dr Bartlomiej
Wilczynski

3. "Introduction to macro-molecular crystallography" prof. Matthias Bochtler

Doktoranci mieli rowniez mozliwo$¢ uczestniczenia w cyklach wyktadéw organizowanych w innych
instytutach Biocentrum Ochota. Kazdy doktorant, w porozumieniu z promotorem, mial mozliwos¢
wybrania zaje¢, ktore dotyczyly realizowanych przez niego prac lub ktore w sposob szczegdlny go
zainteresowaly. W roku sprawozdawczym, podobnie jak w latach poprzednich, istniat obowiazek
rocznego pisemnego sprawozdawania si¢ doktorantow z przebiegu ich pracy badawczej. Sprawozdania
poza promotorem ocenia dwoch samodzielnych pracownikéw naukowych IBB PAN.

Doktoranci sg wspétautorami ok. 38. pelnych prac naukowych oraz 104 komunikatéw lub plakatéw
przedstawionych na zjazdach krajowych i zagranicznych. Dwunastu doktorantéw otrzymato dodatkowe
finansowanie z funduszy SD (7-8 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 grantow
obowigzuje przedstawienie sprawozdania merytorycznego i finansowego.

Finanse

W roku sprawozdawczym Studium Doktoranckie otrzymalo, w ramach finansowania dziatalnosci
budzetowej IBB PAN przez Ministerstwo Nauki 1 Szkolnictwa Wyzszego, 150 000 zt. Z tych funduszy
sfinansowano mini granty oraz pokrywano cze$ciowo udziat doktorantow w konferencjach naukowych.
W 2015 roku pigciu doktorantow otrzymato granty PRELUDIUM, dwoch doktorantow granty ETIUDA.
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Temat nr 32.1: Dzialalno$¢ Pracowni Biologii Molekularnej (afiliowanej przy UG).
Regulacja ekspresji genow i innych proceséw zwigzanych z funkcjami DNA w komdérkach
bakteryjnych

Zespol: prof. dr hab. Magdalena Gabig-Ciminska, prof. dr hab. Alicja We¢grzyn, dr Piotr Golec,
mgr Marta Moskot

Cel badania

1. Wyznaczenie molekularnych markerow tuszczycy dla diagnostyki i monitorowania terapii;

2. Opisanie molekularnego mechanizmu dziatania flawonoidow oraz NLPZ na procesy komorkowe
zachodzace w ludzkich fibroblastach w aspekcie potencjalnego ich zastosowania w leczeniu
genetycznie uwarunkowanych choréb metabolicznych;

3. Zrozumienie mechanizmow regulacji ekspresji genoéw, inicjacji replikacji i naprawy DNA
w komorkach prokariotycznych z uzyciem modelu bakteriofagowego;

4. Poznanie molekularnych mechanizmoéow regulacji ekspresji genow i zmian w proteomie w komoérkach
prokariotycznych w odpowiedzi na czynniki stresowe;

5. Wykorzystanie zmodyfikowanych genetycznie bakteriofagow do opracowania nowych przyjaznych
dla $rodowiska metod syntezy nanoczastek tlenkow metali.

Opis realizowanych prac

Adl. Badania nad wyznaczeniem molekularnych markerow tuszezycy, pozwolity okresli¢ grupe gendw
przypisang do dwu genetycznych paneli screeningowych dla okreslenia wzglgdnego poziomu
transkryptow wyselekcjonowanych: 1) 45 potencjalnych genéw markerowych tuszczycowych (ang.
psoriasis screening gRT-PCR array 1), oraz 1) 45 potencjalnych genow markerowych procesu zapalnego
(ang. psoriasis screening gRT-PCR array II)), ktorych aktywno$¢ moze by¢ monitorowana i stanowic¢
wskaznik efektywnos$ci leczniczego dzialania genisteiny. Oba panele screeningowe sg analizowane
z uzyciem materialu w postaci keratynocytow pochodzacych z hodowli in vitro (2D-model naskorka),
a takze badan in vivo (skory pacjentow);

Ad2. Weryfikacja hipotezy o kluczowej roli czynnika transkrypcyjnego TFEB w metabolizmie ztogow
komorkowych wystepujacych u chorych na LChS poddanych terapii genisteina, daidzeina, kemferolem,
badz ich mieszninami pozwolita stwierdzi¢ podniesienie, pod wptywem dziatania genisteiny, poziomu
ekspresji nawet ponad 60% genow kodujacych biatka lizosomalne, w tym lizosomalne hydrolazy, czego
skutkiem jest wzmozony metabolizm catego lizosomu. Z kolei, w stosunku do badanych NLPZ
stwierdzono wptyw nimesulidu i indometacyny, a takze mieszaniny tych zwiazkow z genisteing
na poziom aktywacji wybranych receptorow komoérkowych (EGFR oraz PI3K);

Ad3. Stwierdzono, ze poliadenylacja RNA odgrywa istotng role w regulacji ekspresji gendéw
lambdoidalnych fagéw kodujacych toskyny Shiga. Ma to bezposredni wptyw na kontrolg procesow
rozwoju litycznego, lizogenizacji oraz indukcji profaga;

Ad4. Realizowane prace obejmujace analize proteomiczng i transkryptomiczng odpowiedzi na stres
osmotyczny oraz beztlenowy bakterii morskich pozwolily wytypowac transkrypty oraz biatka
odgrywajace duzg rolg w molekularnych mechanizmach odpowiedzi na stres u bakterii morskich;

Ad5. Realizowane prace obejmujace optymalizacje przyjaznych dla $rodowiska metod syntezy
nanoczastek tlenkow metali oraz metali szlachetnych z wykorzystaniem matrycy bakteriofagowej
pozwolity stwierdzi¢, ze mozliwe jest syntetyzowanie nanoczgstek wykazujacych pozadane wiasciwosci
fizyko-chemiczne.

Opis najwazniejszych osiagnie¢

Adl. Uzyskana wiedza jest podstawg do stworzenia metody diagnozowania pacjentow z tuszczyca,
ktorych ze wzgledow na profil genetyczny choroby bedzie mozna zakwalifikowac do leczenia jako grupe
rokujaca na odpowiedz na okre$lony terapeutyk, przy zastosowaniu genetycznego panelu
screeningowego, ang. psoriasis screening gRT-PCR array platform;

Ad2. Opisanie wzoru ekspresji informacji genetycznej odegralo znaczacg role w wyjasnieniu
molekularnego mechanizmu dziatania flawonoidéw na procesy komorkowe zachodzace w ludzkich
fibroblastach. W stosunku do badanych wyselekcjonowanych niesteroidowych lekow przeciwzapalnych
stwierdzono, iz to nimesulid i indometacyna wykazuja najsilniejsze sposrod testowanych substancji
dziatanie modulujgce metabolizm spichrzanych zwigzkéw u chorych na LChS;
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Ad3. Wykazanie roli poliadenylacji RNA w regulacji ekspresji genow bakteriofagow kodujacych
toksyny Shiga;

Ad4. Identyfikacja kluczowych transkryptow i biatek bioracych udziat w molekularnych mechanizmach
odpowiedzi na czynniki stresowe;

Ad5. Opracowanie metod syntezy nanoczastek tlenkoéw metali oraz metali szlachetnych.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw

Otrzymane wyniki byly prezentowane na konferencjach naukowych i beda podstawa publikacji
naukowych. Dokonano rowniez zgloszenia patentowego: Wegrzyn, G., Gabig-Ciminska, M.,
Jakobkiewicz-Banecka, J., Moskot, M., Smolinska, E. (2015), "Identification method of response of
patients with psoriasis to genistein treatment, molecular test and the use of gene expression for in vitro
detection of psoriasis"; registr. no.: PCT/PL2015/000198.

Zdeponowane w GEO NCBI danych ekspresji genom6éw sumarycznie

1. Gabig-Ciminska, M., Moskot, M. GEO Series accession number GSE34074;

2. Gabig-Ciminska, M., Moskot, M. GEO Series accession number GSE43692;

3. Gabig-Ciminska, M., Mozolewski, P. GEO Series accession number GSE63239;
4. Gabig-Ciminska, M., Moskot, M. GEO Series accession number GSE60971.

Zdeponowane w NCBI genomy bakteryjne sumarycznie

1. Karczewska-Golec, J., Kochanowska-Lyzen, M., Olszewski, P., Moskot, M., Batut, M., Piotrowski,
A., Golec, P., Szalewska-Patasz, A. (2015) Flavobacterium sp. 316, whole genome shotgun
sequencing project, accession no. JYGZ00000000;

2. Kochanowska-Lyzen, M., Karczewska-Golec, J., Olszewski, P., Moskot, M., Batut, M., Piotrowski,
A., Szalewska-Patasz, A., Golec, P. (2015) Paracoccus sp. 361, whole genome shotgun sequencing
project, accession JYGY00000000.

Publikacje
5054, 5062, 5082, 5119, 5135, 5136, 5138, 5147, 5156, 5172, 5183, 3818/A, 3942/A
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Temat nr 32.2: Dzialalno$¢ Zespolu Biomedycyny Molekularnej (IBD PAN, IBB PAN, MIBMiK)
Bialka opiekuncze w transformacji nowotworowej

Zesp6l: prof. dr hab. Maciej Zylicz

Cel badania
Rola biatek opiekunczych w nabywaniu witasnosci onkogennych zmutowanego TP53 i amplifikacji
MDM2.

Opis realizowanych prac

1. Udziat biatek opiekunczych w nabywaniu chemioopornosci komorek nowotworowych zawierajgcych
mutacje typu zmiany sensu w genie TP53;

2. Udzial biatka opiekunczego MDM2 w nabywaniu chemioopornosci komorek nowotworowych
zawierajacych delecje genu TP53;

3. Indukcja angiogenezy w komorkach nowotworowych pochodzacych z raka piersi.

Opis najwazniejszych osiagnieé¢

Adl. Wykazano, ze w komorkach raka piersi i raka ptuca podstawowy poziom chemioopornosci,
w przypadku ekspresji zmienionego na drodze mutacji genu TP53, spowodowany jest wzrostem
ekspresji genu transportera ABCC2, ktorego biatkowy produkt usuwa cytostatyk z komoérki. Ponadto, gdy
mutacja w genie TP53 skutkuje zmiang konformacji biatka p53 (mp53), komorki nowotworowe
sa bardziej oporne na chemioterapeutyk (tworzy si¢ kompleks mp53-TAp73 stabilizowany przez biatka
opiekuncze) anizeli komorki, w ktorych ekspresji ulega TP53 zawierajacy mutacje kontaktowe (brak
kompleksu mp53-TAp73). Nadprodukcja egzogennego biatka MDM2 (linia H1299 wywodzaca si¢
z niedrobnokomorkowego raka ptuca, TP53" ) lub wysoki poziom endogennego MDM2 (linia SKBR3
wywodzaca sie z raka piersi, TP53 *75"R75H) howoduja usuwanie biatek opiekuniczych HSP70 i HSP40
z kompleksu mp53-TAp73, co skutkuje tworzeniem si¢ trojsktadnikowego kompleksu mp53-TAp73-
MDM2, ktory dodatkowo stymuluje chemioopornos¢. Nutlina-3, inhibitor MDM2, powoduje odwrdcenie
reakcji, uwolnienie MDM2 z kompleksu i tworzenie kompleksu mp53-TAp73 stabilizowanego przez
HSP70 i HSP40. Analiza profilu molekularnego komorek nowotworowych pobranych od pacjentow
z rakiem piersi i ptuca (baza danych zawarta w TCGA, The Cancer Genome Atlas) wykazata, ze pacjenci
leczeni chemioterapia, ktorych komorki nowotworowe zawierajg jednocze$nie: mutacje w genie TP53
i wzrost poziomu mRNA kodujacego MDM2, maja znaczaco skrocony czas catkowitego przezycia
w stosunku do pozostatych pacjentéw dotknietych nowotworem.

Ad2. Uprzednio wykazano, ze niezmieniony WT MDM2 w nieobecnosci p53, stymuluje naprawe
dwuniciowych peknig¢ DNA spowodowanych obecnoscig cytostatykéw. Obechie wykazano, ze WT
MDM?2 jest bialkiem niestabilnym i po dodaniu radiomimetyku neokarcynostatyny (NCS) ulega
degradacji przy udziale proteasomu. Zmienione biatko MDM2 K454A z zablokowang aktywnoscia
opiekuncza w tych warunkach wykazuje wiekszg stabilno$¢ w stosunku do wariantu niezmienionego.
Ponadto wyprowadzono stabilne linie komérkowe H1299 (TP53") nadprodukujace WT MDM2 i MDM2
K454A, oraz wykazano, stosujac technik¢ monitorowania wzrostu komoérek H1299 w czasie
rzeczywistym, platforma xCelligence, Real-Time Cell Analyzer), ze ekspresja WT MDM2 zmniejsza
skutki dodania NCS na wzrost komoérek. Obserwuje si¢ czg¢$ciowa chemioopornos¢ komorek
nadprodukujacych WT MDM2. W przypadku ekspresji wariantu MDM2 K454A wzrost jest zahamowany
i kinetyka reakcji jest podobna do sytuacji gdy dodano NCS bez ekspresji WT MDM2.

Ad3. Uprzednio wykazano, ze MALAT1 (dlugie niekodujace RNA) umozliwia tworzenie si¢
specyficznego kompleksu biatek mp53, ID4 oraz ASF/SF2 (czynnik splicingowy z rodziny biatek SR
biorgcy udzial przy alternatywnym sktadaniu mRNA VEGF-A). Aby potwierdzi¢ wptyw opisanego
kompleksu rybonukleoproteinowego na potencjat angiogenny komorek raka piersi, zaprojektowano
i otrzymano konstrukty do nadekspresji roznych izoform VEGF-A. Otrzymano dwa wektory kontrolne
eksprymujace tylko jedna z izoform: proangiogenng VEGF-Ajgs lub antyangiogenng VEGFssb oraz
wektor, do ktorego dodano ostatni intron rozdzielajagcy eksony 7 i 8. W komoérkach, do ktérych
wprowadzono taki wektor, powstawa¢ moga zarowno VEGF-Aggs lub VEGF-Asgsb. Otrzymane wektory
zostaty wprowadzone do komoérek SKBR3. Medium zebrane znad tych komoérek wykorzystano w tescie
tworzenia naczyn (ang. tube formation assay). W doswiadczeniach kontrolnych potwierdzono,
ze izoforma proangiogenna VEGF-A pobudza komoérki endotelialne EA.hy926 do tworzenia naczyn,
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natomiast VEGF-Aggsb nie wykazuje takich wiasciwosci. Ponadto wykazano, ze VEGF-Aggsb hamuje
proangiogenne dziatanie VEGF-A;s. Wiasciwosci te byly znaczaco zredukowane, jesli w komoérkach
nowotworowych wyciszono geny TP53, ID4, ASF/SF2 lub MALAT1.Wysuni¢to hipotezg, ze opisywany
wyzej mechanizm moze wplywaé na wigksza grupe genow rownie istotnych w procesie onkogenezy jak
VEGF-A. By wytypowaé¢ geny modulowane zarowno przez zmieniony wariant p53, 1D4 i MALAT1
wykorzystano mikromacierze SurePrint G3 Human Exon Microarray (Agilent). Analiza
bioinformatyczna uzyskanych wynikow pozwolita na wytonienie grupy 29 genéw, ktore byly wspdlne
dla zmutowanego TP53, ID4 i MALATL i, w ktorych nastapita zmiana w sktadaniu transkryptu. Czesé
z tych genow jest odpowiedzialna za adhezj¢ i ruchliwo$é komorek, wigc potencjalnie moga by¢ istotne
W rozwoju nowotworow. Stwierdzono rowniez, ze zmutowane TP53 i 1D4 moduluja ekspresje genow
kodujacych rézne biatka wchodzace w sktad spliceosomu.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow

Przygotowano dwa manuskrypty prac oraz obrone doktoratu na temat ,MDM2 w niestabilnosci
genomowej komorek nowotworowych” — Marta Matuszek. Obrona dwoch nastepnych doktoratow
Zuzanny Tracz-Gotaszewskiej i Magdaleny Pruszko przewidywane sa w 2016 r. Wyniki pracy Tracz-
Gaszewskiej byty referowane na ,,7th International Conference of Contemporary Oncology” w Poznaniu
(marzec, 2015)

Publikacje
809/N

1.22



Temat nr 33: Mechanizmy aktywnej segregacji niskopiowego plazmidu P1 do komérek potomnych
w czasie podzialu komérkowego

Zespol: dr hab. Malgorzata ¥.obocka, doktoranci: mgr Aleksandra Glowacka, mgr Tomasz Walter,
mgr Agnieszka Kielan, mgr Agnieszka Zalewska

Cel badania

Poznanie molekularnych mechanizmow dziatania systemu aktywnej segregacji (partycji) modelowego
plazmidu-profaga P1 oraz jego udziatu w stabilnym utrzymaniu plazmidu w komorkach réznych
gospodarzy, a takze okre$lenie minimalnych wymogow stabilizacji heterologicznych plazmidow
Z udziatem tego systemu.

Opis realizowanych prac

W ramach prac prowadzonych we wspotpracy z Samodzielnym Zaktadem Biologii Mikroorganizmow
WRIB SGGW oraz z Pracownig Sekwencjonowania DNA i Syntezy Oligonukleotydow IBB PAN
badano losy P1 po zainfekowaniu komoérek srodowiskowych izolatow rodzaju Pantoea i Pseudomonas.
W przypadku Pseudomonas uzyskano jedynie dowody abortywnej infekcji, w przypadku Pantoea
wykazano mozliwos¢ wykorzystania P1 jako wektora do wprowadzania heterologicznego DNA
do komorek tej bakterii. Kontynuowano badania nad udzialem poszczegolnych elementow systemu lizy
faga P1 w regulacji procesu uwalniania bakteriofagéw potomnych po indukcji rozwoju litycznego
profaga. Wykazano funkcjonalnos¢ w procesie lizy dwoch poprzednio zidentyfikowanych genéw
kodujacych holiny. Przeprowadzono analize wynikow obserwacji mikroskopowych wskazujgcych
na relokacje W komoérce przez biatko ParB P1 plazmidow o replikonie typu pSC101 z wstawionym
rejonem centromerowym P1, parS. Na podstawie wynikow analiz rozszerzono proponowany poprzednio
model destabilizujagcego dziatania ParB oparty o transkrypcyjne wyciszanie genéw z udziatem tego
biatka, 0 dodatkowy element uwzgledniajacy konkurencje ParB z wiasnymi biatkami heterologicznych
plazmidow uczestniczacymi W ich aktywnej segregacji. Przygotowano wahadtowy wektor do badania
mozliwosci stabilizacji plazmidow bakterii Gram-dodatnich przez system partycji P1.

Opis najwazniejszych osiagnieé¢

Wykazanie funkcjonalno$ci nowych potencjalnych holin P1 oraz ich udziatu w procesie lizy komorek.
Rozszerzenie modelu wyjasniajgcego mechanizm destabilizacji heterologicznych plazmidow niosgcych
kasetg partycyjng P1 przez biatko ParB.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw
Zgloszenia  patentowe do  Europejskiego  Urzedu  Patentowego:  PCT/IB2015/056510,
PCT/1B2015/056606, PCT/IB2015/056607.

Publikacje
5175, 3862/A, 3864/A, 3869/A, 3870/A, 3871/A, 3872/A, 3873/A, 3874/A, 3876/A, 3877/A, 645/N

1.23



Temat nr 34: Udzial struktur chromatynowych w regulacji transkrypcji genéw

Zespol: prof. dr hab. Andrzej Jerzmanowski, dr hab. Marta Koblowska; dr hab. Tomasz Sarnowski,
dr Roksana Iwanicka-Nowicka; dr Kinga Rutowicz, dr Szymon Swiezewski, mgr Maciej Lirski,
mgr Magda Kroten, mgr Katarzyna Wawerska, mgr Matgorzata Tybor, dr Anna Maassen, dr Szymon
Kubala, mgr Sebastian Sacharowski, mgr Dominika Gratkowska, mgr inz. Pawet Cwiek, mgr Dorota
Zugaj, inz. Paulina Kondrak, inz. Monika Cie$la, inz. Klaudia Kogut, dr Ruslan Yetushevich, dr Lien
Brzezniak, mgr. Justyna Kowalczyk, mgr. Malgorzata Cyrek, mgr. Halina Fedak, mgr. Agata
Wroblewska, mgr. Katarzyna Krzyczmonik, mgr. Grzegorz Brzyzek, dr. Krzysztof Kokoszka.

Cel badania

Ustalenie molekularnych mechanizméw dziatajacych na poziomie chromatyny, odpowiedzialnych za
koordynacjg¢ wzrostu, rozwoju i proceséw adaptacji ros§lin do Srodowiska. Okreslenie udziatu tych
mechanizméw w kontroli podstawowych procesow metabolicznych. Poznanie mechanizméw regulacji
Czasu spoczynkowego nasion.

Opis realizowanych prac

Badano udziat przebudowy chromatyny w kontroli gendéw odpowiedzialnych za rozwoj organdow
wegetatywnych i generatywnych poprzez regulacje dystrybucji i st¢zenia hormondéw, w warunkach
normalnych oraz w warunkach dziatania ztozonych stresow abiotycznych. Badano role mechanizméw
regulacji transkrypcji w tym przez regulacj¢ struktury chromatyny w regulacji genu DOG1 kluczowego
regulatora  czasu  spoczynkowego  nasion.  Badano  role = przebudowy  chromatyny
w kontroli podstawowych procesow metabolicznych.

Opis najwazniejszych osiagnie¢

1) Wykazano, ze specyficzny dla ro§lin wariant histonu H1, ktéry wyewoluowat okoto 140 milionow lat
temu wraz z powstaniem roslin kwiatowych, peli kluczowa role w adaptacji do zlozonych zmian
srodowiskowych i warunkuje zalezng od nich metylacje DNA;
2)  Ustalono role konserwowanych ewolucyjnie podjednostek  SWP73 kompleksu SWI/SNF
remodelujacego chromatyng, w kontroli rozwoju u Arabidopsis. 3) Okre$lono funkcj¢ kompleksow
SWI/SNF w odpowiedzi Arabidopsis na dziatanie podwyzszonej temperatury oraz chtodu. 4) Wykazano
istotng role kompleksow SWI/SNF w kontroli proceso6w metabolicznych. 5) Opisano alternatywna
poliadenylacji genu DOGL1. 6) Opisano mechanizm regulacji tempa transkrypcji na genie DOG1
w sposob zalezny od wydajnosci splicingu.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Kontynuacja badan.

Publikacje

5101, 5152, 5040, 5152. 3848A, 3852/A, 3857/A, 3858/A, 3860/A, 3884/A, 3918/A, 3919/A, 3921/A,
3938/A, 3964/A, 3965/A, 3966/A, 3967/A, 3968/A, 3972/A, 3973/A, 3974/A, 3975/A, 3886/A,
3913/A3955/A, 3973/A
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Temat nr 35: Ekspresja genéw kodujacych bialka o0 znaczeniu terapeutycznym w roslinach

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

Cel badania

Celem badan bylo sprawdzenie aktywnos$ci chimerycznego biatka CMTI::GM-CSF oraz ocena jego
skutecznosci in vivo, jako adjuwanta w przygotowywanej szczepionce DNA przeciwko wirusowi grypy
H5N1. Wyprodukowane w ro$linach rekombinowane biatko CMTI::GM-CSF ztozone jest z mysiego
czynnika stymulujacego tworzenie kolonii granulocytow i makrofagow (MGM-CSF) i inhibitora proteaz
CMTI-I (ang. cucurbita maxima trypsin inhibitor I).

Opis realizowanych prac

Prace prowadzone w okresie sprawozdawczym sg rozszerzeniem i uzupetnieniem prowadzonych przez
grupe szeroko zakrojonych badan nad szczepionka DNA przeciwko wirusowi grypy oraz metodach
wykrywania wirusa grypy. Badania opisane ponizej koncentrujg si¢ nad uzyskaniem skutecznego,
bezpiecznego dla immunizowanego gospodarza oraz ekonomicznego w produkcji adjuwanta, ktory
zdolny bytby do wzmocnienia odpowiedzi na szczepionke DNA oraz uzyskania skutecznej odpowiedzi
immunologicznej chronigcej przed zakazeniem nowymi wariantami wirusa grypy. Mozliwos¢ taka
zapewnia wykorzystanie systeméw ro$linnych do produkcji biatek 0 znaczeniu terapeutycznym. Biatko
fuzyjne CMTI::mGMCSF zostalo w naszym laboratorium wyprodukowane zaréwno w stabilnie
stransformowanych ro$linach jak i w ros$linnym systemie ekspresji przejsciowej. Zostalo ono
oczyszczone z wykorzystaniem etykiety 6xHis, 0znaczono jego stezenie i czystos¢. Nasze wczesniejsze
badania wykazaty, ze biatka fuzyjne z GM-CSF sg bardziej oporne na trawienie trypsyna i proteinaza
K w warunkach in vitro. Ustalono schemat immunizacji myszy (dwukrotna immunizacja), przygotowano
preparaty do szczepien zawierajace szczepionkowy plazmid z nos$nikiem lipidowym (Lipofectin) oraz
rekombinowane biatko CMTI::GM-CSF. Testowano rozne dawki szczepionki roznigce Sie stezeniem
biatka fuzyjnego. W immunizacji kontrolnej wykorzystano takze plazmid kodujacy biatko fuzyjne
CMTI::GM-CSF, ktory podano tacznie z plazmidem szczepionkowym, kodujacym antygen wirusa
H5N1. Efekty immunizacji oszacowano testem ELISA i cytometrig przeptywowa. Stwierdzono rozny
poziom odpowiedzi humoralnej i komorkowej W zalezno$ci od uzytego preparatu do szczepien.

Opis najwazniejszych osiagnieé¢
Oczyszczone z roslin biatko chimeryczne CMTI::GM-CSF zostato przetestowane w szczepieniach
myszy przeciwko wirusowi grypy.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Wyniki badan zastang wykorzystane w publikacjach naukowych.

Publikacje
5030, 5130, 5142, 3960/A, 3961/A
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Temat nr 36: Metody informatyczne w biologii molekularnej

Zespol: prof. dr hab. Piotr Zielenkiewicz, dr hab. Piotr Pawlowski, dr hab. Szymon Kaczanowski,
dr hab. Krzysztof Mucha, dr Marlena Siwiak, dr Pawel Szczesny, dr Radostaw Zagozdzon,
mgr Anna Lukasik, mgr Arkadiusz Gtadki

Cel badania
Zastosowanie metod bioinformatycznych do rozwigzywania probleméw biologii molekularne;.

Opis realizowanych prac

Kontynuowano pracg nad projektem, ktory zaktada iz specyficzna czasteczka miRNA pochodzaca z lisci
kapusty glowiastej odpowiada za przeciwzapalne wlasciwosci tej rosliny. W pierwszym etapie
opisywanego projektu wyznaczono, wykorzystujac narzedzia bioinformatyczne, czasteczke miR172
ktoéra oddziatuje z mRNA kodujacym biatko FAN. Biatko to poprzez interakcje z domeng NSD receptora
TNF-R1 moduluje ekspresj¢ genow indukowanych przez czynnik TNF-a, w tym biatka pro-zapalne takie
jak IL-6 czy CXCL-2. W poprzednich dwoch latach, wptyw obecnosci czasteczki miR172 na proliferacje
oraz fenotyp ludzkich komorek MNC, a takze na poziom biatka FAN w komdrkach PBMC potwierdzony
zostal wynikami analiz in vitro. W roku 2015 przeprowadzono kolejne eksperymenty in vitro, ktore
wykazaly iz obecno$¢ tejze czasteczki (w formie dupleksu) obniza poziom bialka FAN w ludzkich
fibroblastach oraz w mysich embrionalnych fibroblastach. W zwigzku z tak zadowalajagcymi wynikami,
w nadchodzacym roku planowane sa doswiadczenia in vivo na myszach. Opis wykonanych analiz oraz
wplywu dupleksu czasteczki miR172 na ludzkie fibroblasty zawarty zostat w zgloszonym do UP
whniosku patentowym (nr wniosku P.413560).

Ukonczono i opublikowano prace nad projektem w ktorym analizowane bylo zjawisko dominacji
genetycznej w kontekscie interakcji genetycznych. Rozpoczeto projekt dotyczacy hypofosfatemii —
analiza dostepnych danych literaturowych w celu znalezienia potencjalnych markeréw biochemicznych
w moczu réznicujacych hypofosfatemie o réznych etiologiach. Kontynuowano wspotprace dotyczaca
sgsiedztwa genomicznego transpozonow wykrytych w genomach grzybowych.

Opis najwazniejszych osiagnie¢

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Zgtoszony do UP wniosek patentowy nr P.413560.

Publikacje
5078, 5100, 5102, 5133, 5164, 3890/A
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Temat nr 37: Mechanizmy kontrolujace proces patogenezy komorek roslinnych

Zespol: prof. dr hab. Jacek Hennig, dr Marta Grech-Baran, dr Matgorzata Lichocka, mgr I. Barymow-
Filoniuk, mgr D. Kamrowska, mgr Karolina Morgiewicz, mgr inz. Wojciech Rymaszewski.

Cel badania

Kontynuowano badania mechanizméw obronnych witaczanych podczas odpowiedzi obronnej roslin
Ziemniaka uprawnego (Solanum tuberosum L) na infekcj¢ wirusem Y ziemniaka (Potato Virus Y, PVY).
Ponadto, rozpoczgto badania nad okresleniem funkcji biatek z rodziny aneksyn Arabidopsis thaliana
(aneksyny-5) w procesie rozwoju organoéw generatywnych ro$lin.

Opis realizowanych prac

Wsrod kilku opisanych typow odpornosci na infekcje PVY, reakcja krancowej odpornosci (ang. Extreme
Resistance, ER) wydaje si¢ mie¢ szczegdlnie duze znaczenie dla hodowli i uprawy ziemniaka. Naszym
glownym celem byto uzyskanie danych na temat zmian zachodzacych w transkryptomie microRNA
podczas odpowiedzi ER po infekcji PVY. Do wykonania globalnej analizy transkryptomu microRNA
wykorzystano zestaw technik NGS (ang. Next-Generation Sequencing). W toku przeprowadzonej analizy
udato si¢ zidentyfikowa¢ 137 rodzin microRNA, wsrod ktorych znalezli si¢ zardwno przedstawiciele
rodzin konserwowanych (wystepujacych w wielu gatunkach roélin), jak i microRNA specyficzne
wytacznie dla ziemniaka. Dla 42, rodzin microRNA stwierdzono statystycznie istotng roznicg W ekspresji
po infekcji PVY w stosunku do warunkow kontrolnych. Czternascie z nich moze by¢ zaangazowanych
w rozne etapy odpowiedzi obronnej po infekcjach patogennych. Sa to: miR396, miR482, miR6023,
miR6024, miR6025, miR6026, miR6027, miR6148, miR6150, miR6153, miR7981, miR7984, miR7985,
miR8001. Zastosowanie programu psRNATarget (http://plantgrn.noble.org/psRNATarget/) umozliwito
wytypowanie biatek docelowych dla poszczegolnych klas microRNA. Analiza ta wykazala,
ze zwigkszony poziom miR6026 moze regulowac poziom biatka Prf. Biatko to podczas reakcji obronnej
roslin oddzialuje z biatkiem HC-Pro, to jest biatkiem charakterystycznym dla potywirusow (rodzina
wirusow do ktorej nalezy PVY). Dalsza analiza funkcji poszczegdlnych rodzin microRNA jest
kontynuowana.

Uzyskano homozygotyczne linie Arabidopsis thaliana o drastycznie zmniejszonej, jak i konstytutywnie
wysokiej ekspresji genu AnnAt5. Szczegotowa analiza fenotypu roslin A. thaliana o zmienionej ekspresji
genu AnnAt5 jest w toku.

Opis najwazniejszych osiagnieé¢

Wykonanie globalnej analizy ekspresji microRNA w roslinach ziemniaka podczas odpowiedzi obronnej
typu ER. W przypadku 42. rodzin microRNA stwierdzono, ze dochodzi do znaczacych zmian w
poziomie ich transkrypciji.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéow
Wyniki badan zastang wykorzystane w publikacjach naukowych.

Publikacje
5102, 5160, 3957/A
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Temat nr 38: Funkcjonalna analiza otwartych ramek odczytu z Saccharomyces cerevisiae

Zespol: dr Bozenna Rempota

Cel badania

Badania dotycza funkcji drozdzowego biatka Nusl, wykazujacego znaczaca homologie do drozdzowych
cis-prenyl transferaz kodowanych przez geny RER2 i SRT1, istotnych w procesie biosyntezy dolicholi.
Letalny efekt delecji genu NUS1 moze sugerowaé istotng rolg biatka Nusl w biosyntezie dolicholi.
Celem planowanych badan byta identyfikacja biatek oddziatujagcych z Nuslp.

Opis realizowanych prac

Szukajac genetycznych powigzan biatka Nuslz innymi biatkami z S. cerevisiae wyizolowano wcze$niej,
metodg zastgpienia uracylowego plazmidu niosacego gen NUS1 w szczepie Anus1[pURA3-NUS1] przez
wielokopijny leucynowy plazmid z biblioteki genow Saccharomyces cerevisiae, okoto 60. zywotnych
klonéw. Doktadna analiza uzyskanych potencjalnych supresoréw nie doprowadzita do identyfikacji
genow, innych niz NUS1, znoszacych efekt fenotypowy mutacji Anusl.

W zwiazku z przejsciem na emeryture z dniem 31.07.2015 r. temat zamknicto.
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Temat nr 39: Badania polimorfizmu mitochondrialnego DNA w populacji polskiej

Zespol: prof. dr hab. Ewa Bartnik

Cel badania
Badanie haplogrup mitochondrialnych w populacji polskiej.

Opis realizowanych prac

Wiele badan sugeruje udzial wariantow sekwencji oraz zestawow specyficznych polimorfizméw
mitochondrialnego DNA (haplogrupy mitochondrialne) w rozwoju ztozonych, wieloczynnikowych
chorob metabolicznych cztowieka, jak np. cukrzyca typu 2. Z wykorzystaniem opracowanej w naszej
pracowni metody sekwencjonowania wysokoprzepustowego catych genoméw mitochondrialnych
na platformie MiSeq, Illumina, zidentyfikowano warianty mMtDNA i okre$lono haplogrupe
mitochondrialng dla 67. pacjentow polskiego pochodzenia (36 kobiet i 31 mezczyzn) z cukrzyca typu Il.
Procentowy rozktad haplogrup mitochondrialnych przedstawiono na diagramie ponize;.

Rozklad haplogrup mitochondrialnych w grupie
polskich pacjentow z cukrzyca typu 11 (67)
\"Y; X C

1 5%1,5%_\ 3% 1,5%

U

1,5%

Rozktad haplogrup mitochondrialnych w grupie pacjentéw nie odbiega znaczaco od rozktadu dla grup
kontrolnych polskiego pochodzenia publikowanych w literaturze, ale niezbedna jest analiza wiasnej,
dopasowanej grupy kontrolnej dla ostatecznego potwierdzenia braku asocjacji z choroba.
Ponadto w badanej grupie pacjentow zidentyfikowano wiele rzadkich i nowych wariantow MtDNA,
ktorych charakter i znaczenie w rozwoju cukrzycy typu Il jest nadal badane.

Opis najwazniejszych osiagnieé¢
Okreslenie haplogrupy mitochondrialnej oraz identyfikacja wariantow MtDNA dla 67 pacjentow
z cukrzyca typu Il

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Wyniki badan zostang wykorzystane w publikacjach naukowych.

Publikacje
5022, 5035, 5041, 5079, 5095, 5116, 5118, 5132, 5174
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Temat nr 41: Oksydacyjne uszkodzenia DNA

Zespol: prof. dr hab. Barbara Tudek, dr hab. Elzbieta Speina, mgr Jolanta Czerwinska, mgr Dorota
Dziuban, mgr Hubert Ludwiczak, mgr Ewelina Szmajda, dr Konrad Kosicki (UW), mgr Somayeh
Shahmoradi Ghahe (doktorant UW)

Cel badania

Wplyw metabolizmu komoérkowego na przebieg choréb zwigzanych z dysfunkcja naprawy DNA jest
zagadnieniem stosunkowo stabo zbadanym. Badano znaczenie peroksydacji lipidow na przebieg chordb
zwigzanych z dysfunkcja naprawy DNA, a takze wplyw naprawy DNA na rezultat terapii
przeciwnowotworowych. Poszukiwano takze zwiazkow zwigkszajacych skutecznos¢ tych terapii.

Opis realizowanych prac

Badano wptyw produktow peroksydacji lipidow (LPO), 4-hydroksynonenalu (HNE), aldehydu
krotonowego (CRO) i akroleiny (ACR), a takze stgzenia tlenu na przebieg zespotu przedwczesnego
starzenia z upos$ledzong endonukleazg ERCC1/XPF, a takze zespotu niedokrwistosci Fanconiego (FA)
z dysfunkcja biatek FANCD2 i FANCJ. Prowadzono badania nad obrazowaniem dynamiki replikacji
w ludzkich fibroblastach i komoérkach HelLa pod wplywem dziatania HNE za pomoca techniki
immunofluorescencyjnej wizualizacji wiokien DNA. Kontynuowano tez eksperymenty nad wpltywem
produktow LPO na sygnalizacja uszkodzen DNA, cykl komorkowy i indukcje senescencji w celu
okreslenia roznicy W dziataniu stosowanych aldehydow na linie FANCD2", FANCJ™ oraz kontrolne.
Zbadano takze wplyw inhibitor6w réznych systeméw naprawy DNA na wrazliwos¢ komorek
nowotworowych na terapi¢ fotodynamiczna.

Opis najwazniejszych osiagnieé¢

Badajac wptyw stresu oksydacyjnego i peroksydacji lipidow na przebieg zespotu przedwczesnego
starzenia z powodu dysfunkcji endonukleazy ERCC1/XPF zaobserwowano, ze komorki ERCC1”" maja
wyzszy poziom 5-hydroksymetylocytozyny oraz 5-hydroksymetylouracylu w stosunku do komorek typu
dzikiego (WT), a w obu genotypach poziom 8-oksyGua w DNA jest podobny gdy hodowane sg one
w 3% tlenu, ale wzrasta gdy komorki rosna w 21% tlenu, nieznacznie bardziej w komérkach ERCC1™.
W 21% O, w komérkach ERCC1” zaobserwowano tez zwickszona stabilizacje biatka TPS53
i senescencje w stosunku do komorek WT. Wyniki te sugeruja, ze przedwczesne starzenie myszy Erccl™
moze by¢ spowodowane mig¢dzy innymi przez oksydacyjne uszkodzenia DNA oraz deregulacje ekspresji
genow.

Badajac role LPO w przebiegu zespotu Fanconiego wykazano silniejsze spowolnienia replikacji w linii
FANCD2™" niz kontrolnej FANCD2 MH (genotyp przywrocony) po potraktowaniu HNE, CRO i AKR.
Roéznice w predkosci replikacji pomiedzy badanymi liniami utrzymywaty si¢ do 24h. HNE w linii HeLa
spowodowal ok. 10-procentowy wzrost liczby zablokowanych widetek replikacyjnych w stosunku do
kontroli. Zaobserwowano takze zaburzenia w sygnalizacji obecno$ci uszkodzen DNA przez HNE.
Do 6 h od potraktowania komorek HelLa przez HNE system odpowiedzi na uszkodzenia DNA (DDR) byt
zablokowany. Nie nastepowata aktywacja kinaz Chk2, Chkl, SMC1, KAP1 ani biatka RPA, a to
powodowato blokowanie cyklu komoérkowego na granicy faz G2/M i nasilong apoptoze. Wyniki
te rzucaja nowe s$wiattlo na mechanizm starzenia i chorob degeneracyjnych pod wptywem stresu
oksydacyjnego.

Badajac role naprawy DNA w opornosci na terapie fotodynamiczng (PDT), w ktorej fotouczulacz i
swiatto widzialne generujg reaktywne formy tlenu zabijajace komorki, wyizolowano linie nowotwordéw
mozgu (U87) i szyjki macicy (HeLa, SKGIIIA) oporne na PDT. Wykazano, ze inhibitory polimerazy
poli(ADP-rybozy)1, AP-endonukleazy, APE1l oraz kinazy ATM uwrazliwiaja linie oporne na PDT,
jednak w zréznicowany sposob.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw
Uzyskane wyniki wykorzystano w komunikatach zjazdowych i bedg opisane w publikacjach.

Publikacje
5088, 3846/A, 3879/A, 3883/A, 3896/A, 3897/A
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Temat nr 42: Mutacje indukowane i adaptacyjne

Zespol: prof. dr hab. Elzbieta Grzesiuk, dr hab. Anna Sikora, dr Jadwiga Nieminuszczy, dr Michat
Wrzesinski, dr Damian Mielecki, dr Aleksandra Chojnacka, mgr Jan Piwowarski, mgr Tomasz Pilzys,
mgr Michat Marcinkowski, mgr Anna Detman, mgr Damian Garbicz

Cel badania

Realizowano nastgpujace cele: 1. Okreslenie udziatu jonéw zelaza w naprawie uszkodzen alkilacyjnych
w DNA; 2. Opracowanie nowej metody analizy bialek w moczu; 3. Okreslenie wlasciwosci
antynowotworowych nowych pochodnych stilbenéw i oksepin; 4. Okreslenie odpowiedzi bakterii
Pseudomonas putida KT2440 i Shewanella oneidensis MR-1 na czynniki alkilujace MMS, MNNG i cis-

platyne.

Opis realizowanych prac

1.

Wykryto nowy szlak naprawy uszkodzen alkilacyjnych polegajacy na dealkilacji ANTP w puli
nukleotydowej E. coli, niczalezny od biatka AlkB, angazujacy jony zelaza. Praca zostala
opublikowana w Mutat Res 778, 52-60, 2015;

Ogdlnie stosowane w diagnostyce badania moczu analizuja probki odwirowane, co prowadzi
do eliminacji wielu biatek, szczegdlnie agregujacych, co charakteryzuje stany chorobowe.
Opracowali$my nowa metod¢ diagnostyczng z uzyciem moczu niewirowanego, ktora zastrzegliSmy
zgloszeniem patentowym ,,Sposob analizy biatek w moczu” P.415033;

Praca jest realizowana we wspotpracy z Wydzialem Chemii PW (dwa zgloszenia patentowe,
P.412489 i P.412490 w zalaczeniu). Wykorzystujac testy proliferacji (AlamarBlue, BrdU
incorporation) oraz analiz¢ Western-blot wybranych kaspaz i PARP, przebadano 15 pochodnych
stilbendw 1 oksepin. Trzy sposrod nich wykazaty podwyzszong aktywnos$¢ antyproliferacyjng
w stosunku do linii nowotworowych HelLa oraz U87;

Badania prowadzono w warunkach tlenowych i beztlenowych i stwierdzono znacznie obnizone
przezycie bakterii po dziataniu MMS w warunkach beztlenowych, brak wrazliwosci na cis-platyne
i bardzo zmienng odpowiedz na MNNG.

Opis najwazniejszych osiagniec
Odkrycie nowej metody analizy biatek w moczu — zgloszenie patentowe P.415033.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw
Uzyskane wyniki sg wykorzystywane do przygotowania patentow, publikacji oraz prac magisterskich,
doktorskich i habilitacji.

Publikacje
5046, 5093, 5165, 5078, 5108, 5058, 5067, 3855/A, 3860/A, 3878/A, 3892/A, 3893/A, 3894/A, 3895/A,
3898/A, 3899/A, 3934/A, 3976/A, 815/N
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Temat nr 43: Biologia plazmidu RK2 z grupy IncP Escherichia coli

Zespol: prof. dr hab. Grazyna Jagura-Burdzy, dr Aneta Bartosik, dr Krzysztof Giabski, dr Adam
Kawatek, mgr Ewa Lewicka (Stoniewska ), mgr Paulina Jecz, mgr Marta Ludwiczak

Cel badania

Celem badan nad plazmidami koniugacyjnymi o szerokim spektrum gospodarzy BHR (IncP-1, IncU) jest
zdefiniowanie mechanizméw (w zakresie replikacji, stabilnosci i transferu koniugacyjnego)
odpowiedzialnych za adaptacj¢ tych plazmidéow 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

Kontynuowano badania nad mechanizmami stabilnosci plazmidow BHR analizujac wiasciwosci
stabilizacyjne licznych wariantow delecyjnych modutu stabilizacyjnego RA3 w Eschericha coli,
po sklonowaniu tych wariantéw do niestabilnego wektora o waskim zakresie gospodarzy. Przygotowano
niestabilny wektor o szerokim spektrum gospodarzy do przeklonowania tych kaset, w celu sprawdzenia
funkcji poszczegélnych gendéw w stabilizacji plazmidéw w réznych gospodarzach. Skonstruowane
warianty delecyjne regionu stabilizacyjnego RA3 byly analizowane z wykorzystaniem RT-qPCR, aby
rozstrzygnac¢, czy zachodzi proces przechodzenia polimerazy RNA (ang. reading through) przez caty
dziesigciogenowy modut stabilizacyjny.

Poprzednie badania transkryptomiczne w fazie wzrostu logarytmicznego mutantow P. aeruginosa parA,
parB czy parS,u (pozbawionego 10. glownych miejsc wigzania ParB w chromosomie) sugerowaty
funkcje ParA i ParB jako globalnych regulatorow transkrypcji. Kontynuowano analiz¢ transkryptomow
mutantow W pojedynczych sekwencjach parS (lub ich kombinacjach). Opracowano warunki
immunoprecypitacji DNA (ChIP) z przeciwciatami anty-ParB do przeprowadzenia analizy ChIP-seq, aby
zidentyfikowa¢ inne miejsca wigzania ParB w chromosomie poza gtownymi sekwencjami parsS.
Skonstruowano kolejne fuzje transkrypcyjne migdzy wybranymi regionami promotorowymi, a lacZ i
badano zaleznos¢ ekspresji genéw od obecnosci biatek Par. Metodg EMSA analizowano wigzanie
oczyszczonego biatka ParB do regionow promotorowych regulowanych genéw. Przeszukiwano
bibliotek¢ genow P. aeruginosa w systemie BACTH i stosowano immunoprecypitacj¢ (przeciwciata
anty-ParB) w celu znalezienia partneréw ParB i ParA.

Opis najwazniejszych osiagnieé¢

1. Potwierdzono mozliwo$¢ tworzenia réznych transkryptow dla poszczegolnych genow regionu
stabilizacyjnego plazmidu RA3, a tym samym istnienie dodatkowego poziomu regulacji ekspresji genéw
tego modutu ( ang. transcript dosage);

2. Analiza transkryptomiczna szczepu dzikiego P. aeruginosa i dwoch mutantow parA i parB w fazie
stacjonarnej wykazata, ze globalne zmiany w regulacji ekspresji genéw w mutantach par obserwowane
w fazie logarytmicznej (wczesniejsze wyniki) sa znamienne dla szczepu dzikiego w fazie stacjonarnej.

3. Wytypowano szereg potencjalnych partnerow ParB z P. aeruginosa, a nastgpnie dla wybranych
partneréw potwierdzono ich oddziatywania alternatywnymi metodami.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw
Uzyskane wyniki badan znalazty si¢ w publikacji naukowej, dwoch prac doktorskich i jednej
magisterskiej oraz sg podstawa doniesienia zjazdowego.

Publikacje
5066, 820/N, 824/N, 832/N, 3861/A
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Temat nr 44: Srodowiskowe Laboratorium Magnetycznego Rezonansu Jadrowego

Zespot: prof. dr hab. Andrzej Ejchart, dr hab. Jacek Wojcik, dr Beata Toczylowska

Cel badania

1. Zastosowanie NMR do wyznaczania struktury i dynamiki Dbialek i peptydow;
Wyjasnienie zmiany powinowactwa biatka SI00A1 do jondw wapnia na skutek tionylacji cysteiny
C85. Wyznaczenie struktury BacSp222, bakteriocyny z Staphylococcus pseudintermedius.
Wyznaczenie struktur modyfikowanych deltorfiny I i dermorfiny;

2. Badania struktury, oddzialywania i mechanizméw przeksztalcania prostych zwiazkéw o znaczeniu
biologicznym; Wyznaczanie struktury prostych peptydow, nukleotydow, skwalenow, steroidow,
lekéw przeciwnowotworowych oraz badanie mechanizmow reakcji prowadzacych do ich
otrzymywania. Oddzialywania miedzyczasteczkowe w roztworach;

3. Zastosowania medyczne badan NMR plynow ustrojowych i ekstraktow tkankowych;
Zastosowania medyczne badan NMR sktadu pltyndéw ustrojowych i ekstraktow tkankowych
w metabolomice choréb serca — chorobie wiencowej i chorobie zastawkowe;.

Opis realizowanych prac

Adl. Publikacja analizujagca zmiang konformacji biatka S100A1 spowodowanej mutacja C85M
w przygotowaniu. Widma NMR **N,**C znakowanego BacSp222 sg w trakcie analizy. Manuskrypt
dotyczacy modyfikowanych pochodnych deltorfiny I zostal zaakceptowany. Manuskrypt dotyczacy
pochodnych dermorfiny znajduje si¢ w opracowaniu,

Ad2. Publikacja dotyczaca przegrupowan w prawdopodobnych inhibitorach kinazy tyrozynowej,
w uzupehlieniach wystana po recenzjach. Manuskrypt publikacji dotyczacej rozdzialu dynamicznego
kinetycznego obejmujacy enacjo-selektywne acetylowanie hydroksyketonow z udziatem lipazy Candida
antarctica zostat wystany do wydawcy;

Ad3. Wykonano widma protonowe ekstraktow lipidowych surowicy krwi chorych zwigkszajac grupy
odpowiednio do 30 i 20 (chorych) oraz analiz¢ dyskryminacyjng profilu lipidowego obu grup chorych
z prawdopodobienstwem 90%.

Opis najwazniejszych osiagnie¢

Adl. Nowe analogi deltorfiny I wykazuja zréznicowane powinowactwo do opioidowych receptorow o
zalezne od konfiguracji o, a-dipodstawionych reszt aminokwasowych;

Ad2. Dokonano identyfikacji nowych krotkich tancuchowych poliprenoli w trzech szczepach drozdzy
(SS328, BY4741 and L5366);

Ad3. Ustalono, ze profil lipidowy pozwala na rozrdznienie chordéb wieficowej i zastawkowe;.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw

Adl. Uzyskane wyniki znalazly si¢ w dwodch opublikowanych pracach naukowych. Kolejne trzy
publikacje znajduja si¢ w przygotowaniu;

Ad2. Uzyskane wyniki zostaly zamieszczone w dwodch publikacjach naukowych;

Ad3. Wyniki przedstawiono w doniesieniu konferencyjnym. Dwie publikacje znajdujg sie
W przygotowaniu.

Publikacje
5036, 5071, 5073, 5123, 5139, 5159, 3812/A, 3814/A, 3845/A, 3851/A, 3946/A
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Temat nr 47: Modelowanie struktury i funkeji bialek

Zespol: prof. dr hab. Piotr Zielenkiewicz, dr Danuta Plochocka, dr Grzegorz Wieczorek, dr Pawet
Siedlecki, mgr Marta Stepniewska-Dziubinska, mgr Maciej Wojcikowski, mgr Norbert Odolczyk

Cel badania
Zastosowanie metod modelowania molekularnego do przewidywania struktury i funkcji biopolimerow.

Opis realizowanych prac

Heml12 — dehydrogenaza cytoplazmatycznego uroporfirynogenu jest jednym z waznych enzymoéw
biosyntezy hemu. Skonstruowano przestrzenny model struktury homodimeru drozdzowego Heml2
a takze na podstawie porownania sekwencji aminokwasowych z roznych organizmow znaleziono wysoce
zachowawcze lizyny. Wykorzystujac model struktury Hem12 wytypowano takie lizyny, ktére leza na
powierzchni i moga by¢ targetami dla ubikwitynacji. To postuzylo do zaprojektowania punktowych
mutacji i zaprezentowania, ze mutacja K8A prowadzi do zahamowania wzrostu komoérek.

Drozdzowy enzym Rsp5 jest ligaza ubikwitynowa o modularnej architekturze typowej dla tego typu
biatek. Na podstawie modelowania molekularnego pokazano, jakie zmiany w strukturze fragmentu
katalitycznego zachodza pod wpltywem mutacji T761D, T761A i L733S. Dzi¢cki tym mutacjom
pokazano, ze fosforylacja (oraz jej regulacja) w pozycji T761 jest wazna dla lokalizacji komorkowej
Rsp5.

Stworzone zostato oprogramowanie Open Drug Discovery Toolkit (ODDT); opublikowano je na wolnej
licencji BSD (https://github.com/oddt/oddt). Oprogramowanie zostato opisane w czasopismie Journal of
Cheminformatics (zyskato status Highly Accessed). Oprogramowanie ma ufatwi¢ tworzenie procedur
do modelowania molekularnego, oceny interakcji pomiedzy ligandem a biatkiem oraz by¢ baza dla
dalszego rozwijania projektu o nowe funkcjonalnosci i algorytmy stosowane w projektowaniu lekow.

W ramach projektu opracowano nowy sposdb reprezentowania farmakoforu oraz heurystyczne
algorytmy umozliwiajagce wydajne poréwnywanie tak zdefiniowanych modeli. Opracowana metoda
zostala  zaimplementowana w  jezyku Python i udostgpniona jako pakiet DeCAF
(https://bitbucket.org/marta-sd/decaf/). Pakiet DeCAF zostat wykorzystany do przewidywania
bioaktywnosci czasteczek chemicznych i przetestowany na danych z baz DUD-E oraz ChEMBL.

Opis najwazniejszych osiagnie¢

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
ODDT udostepnione w sieci jako oprogramowanie otwarte.

Publikacje
5104, 5129, 5152, 5161
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Temat nr 48: Badania wczesnych etapéw zwijania i agregacji bialek

Zespol: prof. dr hab. Michat Dadlez, dr Magdalena Kulma, dr Ewa Sitkiewicz, mgr Krzysztof
Tarnowski, mgr Kaja Przygonska

Cel badania

Temat poswigcony jest badaniom wiasnosci strukturalnych biatkowych uktadéw o0 tendencjach
agregacyjnych. Bialkowe uklady agregujace czesto zwigzane sg z powstawaniem amyloidoz.
Najwazniejszym obiektem badawczym sa oligomery peptydu AP, zwiazanego z choroba Alzheimera,
najczesciej wystepujacym schorzeniem neurodegeneracyjnym. Obecnie uwaza si¢, ze choroba
ta powodowana jest przez agregacje peptydu amyloidowego (AP) w tkance moézgowej. Mechanizm
doniesien, glownym czynnikiem odpowiedzialnym za powstawanie i rozw6j choroby Alzheimera,
wydaja si¢ by¢ oligomery peptydu AB. Zesp6t bada wptyw réznych podstawien i modyfikacji peptydu
na zmiany przekroju czynnego réznych form oligomerycznych. Prowadzone sa badania struktury
oligomerow peptydu A i jego réznorodnych wariantéw w oparciu o dane uzyskane w spektrometrii
mobilnosci jondéw sprzezonej ze spektrometria mas (IMS-MS) oraz inne nowoczesne metody
spektrometrii mas, takie jak $ledzenie wymiany proton-deuter w roztworze i w fazie gazowej. Metody
te stosowane sa takze do innych uktadow agregujacych takich jak biatka filamentu posredniego i biatka
natywnie nieustrukturowane.

Opis realizowanych prac

Uzyskano nowa seri¢ punktowych mutantow peptydu AP, tym razem skupiajac si¢ na pozycjach
histydyn 6,13,14 poniewaz reszty te uczestnicza W wigzaniu jonéw metali (Cu, Zn) do peptydu.
Prowadzono analizy mobilnosci jonéw dla oligomerow tych wariantow w obecnosci metali, poréwnujac
te wyniki z danymi uzyskanymi poprzednio dla innych mutantéw i formy WT.

Wdrozono tez opracowane niedawno procedury pomiarow Wymiany proton-deuter w fazie gazowej
w celu uzyskania informacji strukturalnej dotyczacej wigzan wodorowych tworzonych przez reszty
boczne. Wstepne rezultaty wskazuja na istotne zaangazowanie tego typu wigzan w stabilizacje struktur
oligomerycznych, juz na etapie dimeréw wymiana jest znacznie op6zniona, a na etapie tetramerow
w zasadzie praktycznie ustaje. Jest to bardzo wazny wniosek, jak dotad rola oddziatywan reszt bocznych
w stabilizacji struktur oligomerow AP nie byta wyeksponowana, a w $wietle uzyskanych wynikow moze
by¢ Kluczem do zrozumienia fenomenu oligomeryzacji tego peptydu. Aby przetestowaé t¢ hipoteze
uzyskano tez nadekspresja form rev i scrambled peptydu, odpowiednio o sekwencji odwrdconej
i zrandomizowanej. Postuza one do stwierdzenia czy spowolnienie wymiany jest czym$ szczegdlnym
dla sekwencji WT.

Sposrod innych uktadow scharakteryzowano, mierzac wzory wymiany proton-deuter (HDex), wiasnosci
strukturalne réznych form oligomerycznych vimentyny i pary keratyn 8/18, jako biatek filamentu
posredniego (5157). Badania te daty podstawe¢ do zaproponowania nowego modelu molekularnego
struktur ULF, stadiéw posrednich przy tworzeniu wiokien IF, przyblizajac tym samym rozstrzygnigcie
zagadki formowania wtokien IF, wciaz nierozwigzanej od momentu postawienia problemu przez

F. Astbury’ego w latach 30-tych zesztego stulecia. Uzyskano tez stosujac podejscie HDex, lokalizacje
strukturalnego rdzenia biatka Chd64 (5124) i okreslono miejsce wigzania ligandu do fosforylazy PNP
(KAZAZIC S., BERTOSA B., LUIC M., MIKLEUSEVIC G., TARNOWSKI K., DADLEZ M.,
NARCZYK M., BZOWSKA A. New insights into active site conformation dynamics of E. coli PNP
revealed by combined H/D exchange approach and molecular dynamics simulations. Journal of the
American Society for Mass Spectrometry (2016) 27(1): 73-82 DOI: 10.1007/s13361-015-1239-2).

Opis najwazniejszych osiagnieé
Opracowanie nowego modelu struktur ULF biatek filamentu posredniego. Uzyskanie informacji
0 istnieniu sieci wiazan wodorowych reszt bocznych, stabilizujacych strukturg oligomerow peptydu Ap.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw
Uzyskane rezultaty wejda w sktad publikacji.

Publikacje
5124, 5157, 3914/A, 3940/A
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Temat nr 49: Metabolizm cukréw u bakterii mlekowych

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

Cel badania
Poszerzenie wiedzy o bakteriach fermentacji mlekowej w obszarze biologii molekularnej komorki,
w aspekcie poznawczym i aplikacyjnym.

Opis realizowanych prac

Analiza bior6znorodnosci szczepow bakterii mlekowych, zdeponowanych w Kolekcji Szczepow 1BB
PAN ,,COLIBB”, wykazata wysoki stopien zrdéznicowania. Kontynuujac badania nad metabolizmem
cukréw u bakterii mlekowych wykazano, ze ich potencjal metaboliczny jest bardzo zroznicowany i jest
skorelowany zaré6wno z przynalezno$cia gatunkowa oOraz szczepowa tych bakterii, jak i z typem
srodowiska, w ktorym one bytuja. Analizujac plazmidowa pule genow bakterii mlekowych wykazano,
ze Klaster genéw spaCBA-srtA, kodujacy piliny u Lactobacillus casei LOCK 0919 jest zlokalizowany
na plazmidzie, co jest unikatowe, poniewaz jego homologi wystepujace U innych szczepow Lactobacillus
zlokalizowane sg w chromosomie. Badania funkcjonalne wykazaty, ze ekspresja genu spaC podlega
represji  glukozowej. Obecno$¢ plazmidu pLOCK 0919 warunkuje witasciwosci hydrofobowe
i agregacyjne szczepu LOCK 0919 i utatwia mu kolonizacje jelita u myszy. W badaniach nad adhezja
szczepu L. lactis IBB477 wykazano, ze produkty gendéw prtP oraz genu kodujacego domene podobng
do biatka immunoglobuliny. W badaniach nad wykorzystaniem bakterii mlekowych jako szczepionek
doustnych wykazano mozliwos¢ biosyntezy w ich komorkach antygenow bakterii Campylobacter oraz
biatek mielinowych. Badania nad bakteriofagami litycznymi dla bakterii Lactococcus doprowadzity
do scharakteryzowania ponad 30 fagéw pod wzgledem struktury ich regionu DNA kodujacego
polimeraze DNA.

Opis najwazniejszych osiagnieé¢

1. Wykazanie unikatowej, plazmidowej, lokalizacji klastera genéw spaCBA-srtA, kodujacego piliny u
Lactobacillus casei LOCK 0919.

2. Poznanie genomowej sekwencji nukleotydowej regionu polimerazy DNA u ponad 30 fagéw
aktywnych wobec bakterii Lactocoocus.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéow

Badania poszerzajg dotychczasowg wiedze na temat metabolizmu cukrow u bakterii fermentacji
mlekowej (LAB) oraz wplywie roznych czynnikow na te zdolnosci. Wiedza ta przyczynia si¢ do
racjonalizacji w doborze szczepow przemystowych, pozyskiwaniu nowych szczepdéw ze Srodowisk
naturalnych  oraz  modulowaniu  dotychczasowych i opracowywaniu nowych proceséw
biotechnologicznych z udzialem LAB. Podjeto dziatania, ktorych celem jest opracowanie preparatow
probiotycznych dla zwierzat i ludzi. Mamy nadziej¢, ze wynikiem tych badan bedzie wzmocnienie
konkurencyjnosci gospodarki krajowej, a takze i europejskiej. Nie nalezy rowniez zapomnie¢ 0 efektach
edukacyjnych prowadzonych badan, ktore dostarczaja przyktadow w omawianiu zagadnien
biologicznych w procesach edukacji studentéw szkot wyzszych na Il i 111 stopniu ksztalcenia.

Publikacje

5021, 5049, 5063, 5087, 5112, 5117, 5137, 5158, 5173, 3804/A, 3805/A, 3827/A, 3853/A, 3859/A,
3977IA
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Temat nr 50: Przewodzenie sygnatu stresu osmotycznego w roslinach

Zespol: prof. dr hab. Grazyna Dobrowolska, dr Maria Bucholc, dr Jadwiga Szczegielniak, dr Dorota
Konopka-Postupolska, dr Lidia Polkowska-Kowalczyk, dr Anna Kulik, dr Maria Klimecka, dr Olga
Sztatelman, dr Arkadiusz Ciesielski, mgr Barbara Sierpien, mgr inz. Wojciech Pac, doktorantki: mgr
Katarzyna Szymanska, mgr Justyna Maszkowska, prof. dr hab. Grazyna Muszynska

Cel badania
Celem prowadzonych badan byto poznanie roli kinaz biatkowych: SNnRK2 (SNF1-related protein kinases
2) i CDPK (Calcium-dependent protein kinases) oraz aneksyn w odpowiedzi ro$lin zmienne warunki
srodowiska.

Opis realizowanych prac

1. Stosujac metody fosfoproteomiczne wykazano, ze dehydryny ERD10, ERD14, COR 47 oraz biatko
wigzace RNA, GRP8 sa substratami komorkowymi kinaz SnRK2. Kinazy SnRK2 oddziatuja
z powyzszymi biatkami in planta i je fosforyluja zaréwno in vitro jak i in vivo. Zidentyfikowano
miejsca fosforylacji metoda spektrometrii mas (MS) i potwierdzono je za pomocg ukierunkowanej
mutagenezy. Obecnie badana jest rola tej fosforylacji;

2. Nasze wczesniejsze wyniki wskazywaty, ze kinazy SnRK2 4 i SnRK2.10 reguluja poziom
reaktywnych form tlenu (RFT) powstajacych w ro$linie w pierwszych minutach stresu zasolenia oraz,
ze kinazy te fosforyluja in vitro oksydaze AtRBOHD;

3. Analiza MS wykazala, ze kinazy SnRK2 fosforyluja migdzy innymi seryny, ktorych fosforylacja jest
konieczna do aktywnos$ci enzymatycznej oksydazy. Pokazano ponadto, ze kinazy SnRK2.10
i SNRK2.4 oddziatuja z AtRBOHD in planta potwierdzajac tym samym, ze oksydaza AtRBOHD
najprawdopodobniej jest komorkowym substratem kinaz SnRK2 i jest przez nie aktywowana w
ro$linie w warunkach stresu zasolenia;

4. Zbadano role fosforylacji biatka wigzacego wapn SCS, negatywnego regulatora kinaz SnRK2.
Fosforylacja reszty Ser 250 w biatku SCS poteguje jego dziatanie jako inhibitora aktywnos$ci
kinazowej;

5. Nasze wczesniejsze wyniki wskazywaly na udziat ZmCPK11 w regulacji odporno$ci rosliny
na zasolenie. Obecnie wykazano, ze ZmCPK11 reguluje ekspresj¢ genow kodujacych czynniki
transkrypcyjne rodziny CBF biorace udziat w odpowiedzi roslin na stres zasolenia i zimna;

6. Stwierdzono, ze aneksyna 1 rzodkiewnika jest substratem kinaz SnRK2 in vitro; fosforylowana
jest Ser70. Analiza danych literaturowych wskazuje, ze zidentyfikowany peptyd jest tez
fosforylowany in vivo. Fosforylacja seryny 70 ma prawdopodobnie wptyw na wigzanie wapnia
i oddzialywanie z btonami biologicznymi.

Opis najwazniejszych osiagnie¢
Po raz pierwszy pokazano, ze dehydryny (biatka petnigce ochronne funkcje w komoérkach ro$linnych)
sa substratami kinaz SnRK2 in vivo.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéow

Uzyskane wyniki maja znaczenie poznawcze, poszerzaja wiedze¢ na temat szlakow przesytania sygnatow
stresu u roslin. W przysztosci wyniki moga by¢ uzyteczne do uzyskania roslin uzytkowych
0 zwigkszonej tolerancji na niekorzystne warunki srodowiska.

Publikacje

5038, 5053, 5074, 5102, 5171, 3819/A, 3820/A, 3821/A, 3822/A, 3823/A, 3824/A, 3825/A, 3914/A,
3970/A, 3971/A
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Temat nr 51: Strukturalne i funkcjonalne konsekwencje modyfikacji potranslacyjnych biatek

Zespol: dr Aleksandra Wystouch-Cieszynska

Cel badania

Identyfikacja, przy uzyciu metod proteomicznych wykorzystujacych spektrometri¢ 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.

Planowane efekty naukowe i praktyczne

Lepsze zrozumienie stabo poznanego mechanizmu regulacji $ciezek przekazywania sygnatu
w komorkach, wykorzystujacego reaktywno$¢ tancuchow bocznych cystein w biatkach. ldentyfikacja
biatek bedacych fizjologicznym celem redoksowych modyfikacji tioli oraz biatek roznicowo
modyfikowanych na cysteinach w trakcie rozwoju choréb m.in. choréb neurodegeneracyjnych.
Stworzenie fundamentow dla opracowania nowych sposobow zapobiegania rozwojowi chordob
neurodegeneracyjnych w tym choroby Alzheimera.

Opis realizowanych prac

W 2015 roku zostaly zakonczone typowo proteomiczne eksperymenty z uzyciem spektrometrii mas,
ktorych celem byta identyfikacja biatek, endogennie, potranslacyjnie nitrozylowanych na resztach
bocznych cystein, w kilku modelach eksperymentalnych, m.in. w mysim modelu choroby Alzheimera.
Obecnie, kilka ze zidentyfikowanych biatek uzyskano w formie rekombinowanej oraz opracowano
chemiczng nitrozylacj¢ ich cystein w lokalizacjach obserwowanych w eksperymentach proteomicznych.
Nitrozylowane, rekombinowane biatka sa wykorzystywane do uzyskania informacji na temat zmian
wywotanych obecnoscig potranslacyjnej S-nitrozylacji na konformacj¢ samych biatek oraz na ich
oddziatywanie ze znanymi, fizjologicznymi partnerami biatkowymi. Podstawowa metoda
wykonywanych badan jest obserwacja zmian szybko$ci wymiany protonéw na deuter za pomocg
spektrometrii mas (HDex-MS). HDex-MS pozwala na analize zmian konformacji bialek w szerokim
zakresie warunkow eksperymentalnych, rowniez dla ukladéow, w szczegdlnosci dla biatek
S-nitrozylowanych, dla ktérych zastosowanie klasycznych sposobéw analizy struktury jak NMR
czy krystalografia, jest trudniejsze lub niemozliwe.

Opis najwazniejszych osiagniec¢
Zastosowanie analizy szybkosci wymiany protonow na deuter za pomoca spektrometrii mas (HDex-MS)
do analizy zmian konformacyjnych biatek wywotanych S-nitrozylacja.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéow

S-nitrozylacja jest wazng modyfikacja potranslacyjna, zidentyfikowana dla kilku tysigcy bialek,
wptywajaca na ich biologiczna aktywnosé¢. Z powodu labilnosci S-nitrozylacji jest niezwykle mato badan
strukturalnych, opisujacych zmiany w biatkach bedace konsekwencja jej utworzenia.

Uzyskiwane wyniki zmierzaja do wypehnienia tej luki i lepszego zrozumienia na poziomie molekularnym
wpltywu  S-nitrozylacji  na  wlasciwosci  poszczegélnych  biatek oraz ich  oddziatywan
migdzyczasteczkowych w waznych procesach biologicznych.

Publikacje
5134, 3795/A, 3889/A
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Temat nr 52: Analiza wybranych genéw metabolizmu komérkowego Arabidopsis thaliana ze
szczeg6lnym uwzglednieniem genow nudix

Zespol: dr hab. Elzbieta Kraszewska, doktoranci: mgr Marta Modzelan, mgr Martyna Kujawa,
mgr Dominika Korulczyk, mgr Mateusz Zigcina

Cel badania
Ustalenie biologicznej funkcji biatek Nudix z Pseudomonas aeruginosa.

Opis realizowanych prac

Z wykorzystaniem metody wymiany alleli, skonstruowano szczepy nie wyrazajace biatek Nudix PA0990
oraz PA3180. Szczegotowa analiza fenotypowa mutantow (analiza wzrostu hodowli, ruchow komorek
czy zdolnos$ci do tworzenia biofilmu) nie wykazata roéznic pomigdzy szczepem rodzicielskim a szczepem
zmutowanym. W odréznieniu od mutantdéw pozbawionych aktywnos$ci w/w Dbiatek, szczepy
je nadprodukujace charakteryzujg si¢ zdecydowanym upo$ledzeniem wzrostu co sugeruje, ze nadmiar
PA0990 oraz PA3180 jest dla komoérek P. aeruginosa toksyczny. W analizach biochemicznych
przeprowadzonych in vitro ustalono, ze hydrolaza PA0990 preferuje ADP-ryboze jako glowny substrat.
Z analizy in silico wynika, ze homologii PA0990 oraz PA3180 wystepuja wytacznie w niektérych
gatunkach bakterii patogennych (np. Vibrio cholerae) co sugeruje, ze mogg one bra¢ udziat w procesach
zwiazanych z infekcja.

Opis najwazniejszych osiagnie¢
Ustalenie warunkéw eksperymentalnych do badania roli biatek Nudix w procesie patogenezy z
wykorzystaniem nicienia jako eukariotycznego organizmu modelowego.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw
Uzyskane wyniki dotyczace wczesniej charakteryzowanego biatka Nudix PA0336 byty prezentowane na
miedzynarodowej konferencji oraz sg opracowywane do druku.

Publikacje
3963/A
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Temat nr 54: Mechanizmy molekularne dzialania jonéw metali czynnych biologicznie

Zespol: prof. dr hab. Wojciech Bal, dr hab. Marcin Grynberg, dr lgor Zukow, dr Grazyna Goch,
dr Adam Mieczkowski, dr Tomasz Fraczyk, dr Arkadiusz Bonna, dr lzabela Zawisza, dr Krzysztof
Drabikowski, mgr Wojciech Goch, mgr Ewa Podobas, mgr Aleksandra Witkiewicz-Kucharczyk,
mgr Dawid Plonka, mgr Nina Wezynfeld, mgr Karolina Bossak, mgr Mariusz Mital, mgr Tomasz
Zurawik, mgr Ewelina Stefaniak, prof. dr hab. Kazimierz Wierzchowski, prof. dr hab. Andrzej
Bierzynski, prof. dr hab. Magdalena Fikus

Cel badania

Celem badan jest poznanie mechanizméw molekularnych lezacych u podtoza proceséw fizjologicznych
z udziatem jonow metali, szczegdlnie miedzi, wapnia i cynku oraz proceséw toksycznych z udziatem
jonéw metali cigzkich i kancerogennych, w tym: niklu, kobaltu, kadmu i palladu. Zwracamy réwniez
uwagg na praktyczne wykorzystanie uzyskiwanych wynikow.

Opis realizowanych prac

Kontynuowano prace nad aspektami strukturalnymi i kinetycznymi reakcji hydrolizy wigzania
peptydowego pod wplywem jonow metali, jej rola w toksykologii metali i zastosowaniami
w biotechnologii. Efektem tych prac byto opublikowanie w roku 2015 artykutu, opisujgcego podatno$é
na hydrolize niklowg biatka AAT, endogennego inhibitora enzymow proteolitycznych, zapewniajacego
ochrong tkanki ptucnej przed uszkodzeniem (5059). Artykut zostal zaprezentowany na stronie tytutowe;j
numeru specjalnego czasopisma Metallomics, poswigconego biologii niklu.

W obszarze badan oddziatywan jonow Cu(ll) z peptydem AP i uktadami modelowymi we wspotpracy
z dr. S.C. Drew i wsp. (University of Melbourne) w prestizowym czasopi$émie Angew. Chem. Int. Ed.
przedstawiono oddziatywanie jonéw Cu(ll) z nowa forma peptydu, AP, (5120).

Zgodnie z planem na rok 2015, we wspotpracy z prof. A. Hartwig (Karlsruhe Institute of Technology)
opublikowano artykut wyjasniajacy podatno$¢ biatka PARP-1 na stres oksydacyjny (5043).
We wspotpracy z prof. A. Krezelem (Uniwersytet Wroctawski) opublikowano artykut, przedstawiajacy
wlasciwosci czasteczki DTBA, nowego antyutleniacza (5033).

Dr 1. Zukow, wspotpracujac z badaczami ze Stowenii, Niemiec, Wtoch i Wielkiej Brytanii opublikowat
model strukturalny segmentow transmembranowych biatka bilitranslokazy (5128), a wspotpracujac
z zespotem z UAM w Poznaniu przedstawit doktadny opis parametréw szeregu miceli, ktore zostang
uzyte do badan strukturalnych biatek btonowych w r. 2016 (5145). Dr hab. Marcin Grynberg,
we wspotpracy z prof. A. Kurlandzkg z IBB PAN, zidentyfikowat w Saccharomyces cerevisiae nieznang
wczesniej forme fuzyjnego biatka, IMI1, wptywajacego na metabolizm glutationu i prawdopodobnie
na mitochondria. Zdefiniowano potencjalng strukturg¢ IMI1 o bardzo silnie solenoidalnym charakterze
oraz powtorzenia tworzace te strukture. Dr A. Mieczkowski, wspotpracujac z grupg prof. K. Wozniaka
(Uniwersytet Warszawski) opublikowat struktury krystalograficzne i badania oddziatywan
molekularnych w fazie statej dla trzech pochodnych 6,5-O-anhydrourydyny (5083), a wspolpracujac
z prof. J. Wietrzyk (Instytut Immunologii i Terapii Doswiadczalnej PAN) przedstawil synteze
I wlasciwosci cytotoksyczne 16. nowych analogéw leku przeciwbiataczkowego — cytarabiny (5131).
Sze$¢ kolejnych artykutéw grupy zostato przyjete do druku.

Opis najwazniejszych osiagnieé
Sformutowanie koncepcji o fizjologicznej roli peptydu AP44, jako synaptycznego przenosnika jondéw
miedziowych.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéow

Dokonano zgloszenia patentowego dotyczacego przeciwcial wobec peptydu Ap,4. Planowana jest
kontynuacja badan peptydéw AP, opublikowanie wynikow palladowej hydrolizy wiazania peptydowego
I rozwoj zastosowan praktycznych metalozaleznej hydrolizy wigzania peptydowego.

Publikacje
5033, 5043, 5059, 5083, 5097, 5120, 5128, 5131, 5145
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Temat nr 55: Analiza genetyczna podstaw wybranych choréb dziedzicznych

Zespol: dr hab. Beata Burzynska, dr Monika Gora, mgr Agata Maciejak, mgr Dorota Tutacz

Cel badania

1. Wyznaczenie nowych biomarkeréw genetycznych (na poziomie mRNA i miRNA) prowadzacych
do pozawatowej przebudowy lewej komory migénia sercowego;

2. Badania genetyczne pacjentéw, u ktorych stwierdzono niedokrwistosci hemolityczne uwarunkowane
genetycznie.

Opis realizowanych prac

1. Ocena zmian ekspresji transkryptow w kolejnych punktach czasowych od wystgpienia zawatu serca
na grupie badanej oraz na niezaleznej grupie pacjentow z rozwini¢ta niewydolnoscig serca. Ocena
przydatnosci diagnostycznej transkryptow: JDP2, FMN1, RNASEL1 jako potencjalnych biomarkeréw
niewydolno$ci serca. Ocena profilu ekspresji krazacych miRNA w 0soczu u pacjentow mig¢dzy
4-6 doba od przebytego zawatu serca oraz na grupie kontrolnej. Wytypowanie najbardziej
zmienionych miRNA;

2. Analiza sekwencji oraz ekspresji genéw globinowych oraz genéw kodujacych biatka blonowe
krwinki czerwonej. Poszukiwanie mutacji sprawczych odpowiedzialnych za wystgpowanie anemii
hemolitycznej.

Opis najwazniejszych osiagnieé¢

1. Scharakteryzowano grupe transkryptow: FMN1, JDP2, RNASEL, ktore moga postuzy¢ jako
potencjalne biomarkery prognostyczne rozwoju pozawatowej niewydolnosci serca. Zaobserwowano
zmiany ekspresji krazacych miRNA w ostrym zawale serca oraz w kolejnych punktach czasowych;

2. W grupie pacjentow z wrodzong niedokrwistoscia hemolityczng zidentyfikowano mutacje
powodujace wystepowanie talasemii i hemoglobinopatii.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw

Otrzymane wyniki zostang zamieszczone w przygotowywanych publikacjach. Ponadto, opracowanie
testu opartego na biomarkerach transkryptomicznych, umozliwi diagnostyke i/lub okreslenie prognozy
dla pacjenta z zagrozeniem niewydolno$ci pozawatowe;.

Publikacje
5055, 5064, 5092, 5069, 5154, 5162
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Temat nr 56: Genomika Paramecium tetraurelia

Zespol: dr Robert Gromadka, dr Jacek Nowak, mgr Julita Gruchota

Cel badania

Paramecium tetraurelia, podobnie jak inne orzeski, charakteryzuje sie obecno$cia W komorce zaréwno
jader generatywnych (mikronukleuséw) jak i jadra somatycznego (makronukleusa). Podczas kazdego
cyklu ptciowego stary makronukleus jest degradowany, a nowy powstaje z mikronukleusa. Zachodzi
woOwczas zaprogramowana eliminacja pewnych sekwencji DNA: nastgpuje usunigcie elementow
wielokopijnych (m. in. transpozonéw 1| minisatelitow) oraz precyzyjne wycigcie krotkich,
jednokopijnych, nie kodujacych sekwencji IES (ang. Internal Eliminated Sequence). Wzor rearanzacji
jest dziedziczony epigenetycznie pomiedzy starym i nowym makronukleusem. W tym procesie
zaangazowane jest bardzo wiele biatek pojawiajacych si¢ w komoérce w okreslonych fazach cyklu
plciowego. Wykazano takze, iz proces ten jest regulowany przez kilka rodzajéw niekodujacych RNA.
Dotychczas poznano krotkie, charakterystyczne dla proceséw piciowych skaningowe RNA (scnRNA)
pochodzace z mikronukleusa, dtuzsze, niekodujace transkrypty (ncCRNA) syntetyzowane w matczynym
makronukleusie, dtugie natywne transkrypty i krotkie ieSRNA z nowego makronukleusa.

Celem badania byto poszukiwanie biatek zaangazowanych w syntez¢ niekodujacych RNA i regulacje
rearanzacji genomowych. Strategia zakladata analiz¢ funkcjonalng gendéw, ktére sg wyrazane
specyficznie podczas procesow piciowych i wykazujacych podobienstwo do znanych czynnikow
biorgcych udziat w metabolizmie RNA.

Opis realizowanych prac

Kontynuowano badanie biatek wykazujacych podobienstwo do czynnikéw elongacyjnych transkrypcji
Spt5 i TFIIS. Wykonano globalng analize wplywu dezaktywacji genéw SPT5m i TFIIS4 na ekspresje
matych RNA specyficznych dla proceséw plciowych. Wykorzystano w tym celu sekwencjonowanie
wysokoprzepustowe (Illumina) RNA wyizolowanego z komoérek poddanych wyciszaniu. Potwierdzono
ilo$ciowo wczesniejsze Wyniki swiadczgce 0 tym, iz biatko SptSm wplywa istotnie na synteze krotkich
ncRNA. Obserwowano 50-krotne zmniejszenie ilosci SChnRNA i 5-krotne zmniejszenie ilosci iesSRNA,
przy wyciszaniu genu SPT5m. W przypadku wyciszania genu TFIIS4 synteza scnRNA zachodzi
normalnie, natomiast istotnie zmniejsza sie ilo$¢ iesSRNA.

Opis najwazniejszych osiagnieé¢

Wykonanie globalnej analizy ekspresji matych RNA podczas wyciszania genow TFIIS4 i SPT5m.
Wykazanie wptywu biatka SptSm na synteze krotkich niekodujacych SCnRNA oraz iesRNA.
Potwierdzenie wptywu TFIIS4 na syntez¢ ieSRNA. Badania pokazaly, ze homologi czynnikow TFIIS
i Spt5 petnig istotng role w syntezie regulatorowych niekodujacych RNA.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéow
Wyniki badan zostang wykorzystane w publikacjach naukowych.

Publikacje
5122, 3815/A, 3816/A
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Temat nr 57: Mechanizmy wiernosci replikacji DNA.

Zespol: dr hab. Anna Bebenek, mgr Izabela Ziuzia-Graczyk

Cel badania

Replisom faga T4 stanowi prosty system do badania oddziatywan biatek, oraz biatek z DNA jakie maja
miejsce w miejscu inicjacji replikacji oraz w widetkach replikacyjnych. Replisom faga T4 tworzy
8 biatek: czynnik procesywnosci polimerazy DNA, tzw. klamra (gp45), kompleks biatek tadujacych
klamre na DNA (gp44/66), helikaza (gp41), biatko tadujace helikaze na DNA (gp59), prymaza (gp61),
biatka wigzace si¢ z jednoniciowym DNA (gp32) oraz polimeraza DNA (gp43). Replikacja DNA
odbywa si¢ w kierunku 5°-3’ jednoczesnie na obu niciach. Jedna z nici syntetyzowana jest w sposob
ciggly i procesywny (ni¢ wiodaca), druga jako ni¢ op6zniona syntetyzowana jest w sposob nieciagly
w postaci tzw. fragmentéw Okazaki i wymaga dysocjacji polimerazy od DNA, syntezy nowego startera
RNA i ponownego przytaczenia si¢ polimerazy. Do tej pory dla faga T4 nie zostal wyjasniony
mechanizm w jaki polimeraza, ktora syntetyzuje DNA na nici opdznionej, podlega recyklingowi i w jaki
sposOb wigze si¢ z nowym starterem. W naszej pracowni zajmujemy si¢ badaniem oddzialywana
prymazy gp6l z polimeraza DNA faga RB69. Jednym z zatozen jest ustalenie biologicznych
konsekwencji oddzialywania prymazy gp6l z polimeraza DNA faga RB69 oraz identyfikacja domen
biatkowych w polimerazie DNA i prymazie gp61 zaangazowanych w te interakcje. Takie oddziatywania
wczesniej nie byly pokazywane.

Opis realizowanych prac

Analizowano tworzenie komplekséw prymazy i polimerazy RB69 za pomoca znakowanego izotopowo
czynnika sieciujagcego BS3, formy ,lekkiej” (d0) i ,cigzkiej” (d4). Badania te prowadzono
we wspdlpracy ze Srodowiskowym Laboratorium Spektrometrii Mas IBB PAN. W wyniku analizy
potaczen typu ,.inter-link” pomiedzy peptydami za pomoca programu Stavrox udato si¢ pokazac liste 7
potaczen pomiedzy badanymi biatkami. Potaczenia te zostaty nastepnie naniesione na dostgpnag strukture
polimerazy RB69 i model prymazy gp61 przez prof. Jarostawa Poznanskiego z IBB PAN. W czasteczce
prymazy zmapowano dwa blisko siebie lezace rejony, ktore moga odpowiada¢ za wigzanie si¢
z polimeraza. Rowniez dwa rejony potencjalnie zaangazowane W oddzialywanie z prymazg zostaty
zmapowane w polimerazie RB69, ktore jak si¢ okazato znajdowaly si¢ w odlegtych od siebie rejonach
biatka. Otrzymany wynik moze wskazywa¢ na inng niz dotychczas wynikajaca z naszych badan
stechiometrie tworzenia kompleksu polimerazy i prymazy. Nie jak wczesnie zaktadano 1:1 a 1:2, dwie
czasteczki prymazy i jedna czateczka polimerazy. Wyniki te wymagaja potwierdzenia.

Opis najwazniejszych osiagniec¢
Po raz kolejny wyniki naszych doswiadczen potwierdzity istnienie komplekséw prymazy i polimerazy.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéow
Wyniki badan zostang wykorzystane w publikacjach naukowych.

Publikacje
5090
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Temat nr 58: ldentyfikacja i charakterystyka mikroorganizméw potencjalnie uzytecznych

w bioremediacji

Zespotl: dr Urszula Zielenkiewicz, dr Iwona Brzozowska, dr Anna Muszewska

Cel badania
Izolowanie i charakterystyka szczepow mikroorganizméw, konsorcjow mikroorganizméw oraz grzybow
z roznych srodowisk.

Opis realizowanych prac

1.

Opracowany w ubiegtym roku test polaryzacji fluorescencji dla specjalnie wymodelowanego peptydu
i biatka Epsilon zostat wykorzystany do wielkoskalowego przeszukiwania komercyjnej chemoteki
(45 000) zwigzkoéw znoszacych interakcje biatko-biatko. Kilkaset wytypowanych w tescie zwigzkow
zostato zweryfikowanych w testach istotnosci wykazywanych aktywnosci;

Ustalono ostateczne sekwencje nukleotydowe genomu Acinetobacter Iwoffii: pelne dla wszystkich
9 plazmidow (w tym jednego mega plazmidu - 200 tys. par zasad) oraz chromosomu na poziomie
tzw. draft - 3 200 183 par zasad (ilos¢ sekwencji kodujacych oceniono na 3 175);

Zakonczono badania 5 $rodowiskowych szczepéw Fusarium oxysporum wyizolowanych
z konsorcjow mikroorganizmow tugujacych uran. Szczepy zostaty scharakteryzowane morfologicznie
i fizjologicznie; okreslono warunki wzrostowe, stopien opornosci na antybiotyki oraz metabolizm
cukrow (Biolog) wszystkich szczepow;

Analizowano zréznicowanie proteaz serynowych w krélestwie grzybéw w konteksécie ewolucyjnym
i ekologicznym.

Opis najwazniejszych osiagniec¢

1.

2.
3.

Uzyskanie wskazan kilkudziesigciu czastek chemicznych znoszacych interakcje biatko-biatko.
(wykorzystany wtasny test polaryzacji fluorescencji peptyd/ biatko Epsilon);

Ustalenie sekwencji genomu Acinetobacter Iwoffii;

Opracowanie katalogu proteaz serynowych w krélestwie grzybow.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow

Wybrane czasteczki znoszace interakcje biatko-biatko stang si¢ podstawg dla projektowania celowanych
peptydo-mimetykéw 0 mozliwym  zastosowaniu  medycznym, zwlaszcza W  kontek$cie
antybiotykoodpornosci bakteryjnych szczepow klinicznych.

Uzyskane wyniki sg podstawg dla dwoch obronionych prac magisterskich, trzech opublikowanych prac
oraz trzech przygotowywanych manuskryptow publikacji.

Publikacje
5078, 5152, 5176, 3844/A, 3928/A, 3931/A, 3932/A, 3973/A, 3979/A, 3980/A, 3981/A, 3982/A, 836/N,
846/N
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Temat nr 60: Mechanizmy podzialéw komorkowych

Zespol: dr hab. Anna Kurlandzka, dr Piotr Kowalec

Cel badania
Ustalenie cytoplazmatycznego partnera biatka Irrl drozdzy Saccharomyces cerevisiae.

Opis realizowanych prac

Kontynuowano prace nad stromaling Irrl, zachowanym w ewolucji, wielofunkcyjnym biatkiem
niezbednym m.in. do prawidtowej segregacji chromosomow.

W okresie sprawozdawczym wykazano, ze Irrl, ktérego dotychczas opisane funkcje przebiegaty
w jadrze komérkowym (kohezja chromatyd, transkrypcja, kondensacja chromosomow), jest obecne takze
na terenie cytoplazmy. Zidentyfikowano dotychczas nieopisane biatko cytoplazmatyczne Imil
oddziatujace z Irrl. Imil jest wazne dla utrzymywania stabilno$ci mitochondrialnego DNA i zachowania
potencjatu redoks komoérki. Brak Imil wptywa na poziom glutationu i fitochelatyn oraz powoduje duze
rearanzacje MtDNA. Ukonczono takze prace nad organizacja ztozonego, kilkusktadnikowego sygnatu
eksportu z jadra w ludzkim biatku SA2, ktore jest odpowiednikiem Irrl.

Opis najwazniejszych osiagniec¢
Zidentyfikowano nowe biatko Imil i przypisano mu funkcj¢ biologiczna.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw
Wyniki wykorzystano w publikacjach oraz pracy doktorskiej Piotra Kowalca.

Publikacje
5097, 5110, 821/N
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Temat nr 61: Dynamika transkryptomu w normie i stresie

Zespol: dr hab. Marta Koblowska, prof. dr hab. Andrzej Jerzmanowski, dr Roksana Iwanicka-Nowicka,
mgr Anna Fogtman

Cel badania

1. Poznanie mechanizméw funkcjonujacych na poziomie chromatyny zaangazowanych w regulacje
ekspresji genow aktywnie transkrybowanych w odpowiedzi komoérek roslinnych na dziatanie
czynnikow stresowych;

2. Badanie funkcji genoéw zidentyfikowanych we wczeséniejszych analizach istotnych dla regulacji
odpowiedzi Arabidopsis na stresy abiotyczne.

Opis realizowanych prac

1. ldentyfikacja zmian wybranych modyfikacji potranslacyjnych histonow rdzeniowych H3 i H4
zachodzacych w pierwszych minutach odpowiedzi komorek Arabidopsis T87 na stres zasolenia
i chtodu;

2. Badanie roli acetylacji histonu H4 w regulacji ekspresji genow wczesnej odpowiedzi na stresy
abiotyczne;

3. Analiza funkcji genu wczesnej odpowiedzi na stres zasolenia kodujacego nieznane biatko DUF1
Arabidopsis thaliana.

Opis najwazniejszych osiagnieé¢

Po raz pierwszy w komorkach roslinnych wykazano, ze pod wptywem dziatania stresow abiotycznych
(stresu chtodu i stresu zasolenia) poziom fosforylacji seryny 28 histonu H3 (H3S28Ph) oraz acetylacji
lizyny 16 histonu H4 (H4K16Ac) podlega silnym i dynamicznym zmianom w pierwszych stu minutach
dziatania stresu.

Wykorzystujac metode Chip-seq oraz przeciwciata specyficznie rozpoznajace acetylowana lizyne
16 histonu H4 ustalono lokalizacje badanej modyfikacji w chromatynie Arabidopsis przed
i po zadziataniu stresu zasolenia. Analizy bioinformatyczne wskazaty, ze H4K16Ac znajduje sie przede
wszystkim na obszarze genéw, ktorych transkrypcja dynamicznie zmienia si¢ (maleje badZz rosnie)
w odpowiedzi na dziatanie czynnikow zewnetrznych.

Analiza mutanta nadeksprymujacego biatko DUF1 Arabidopsis oraz ro$liny z wytaczonym genem dufl
wykazata, ze badany gen jest istotny dla odpornosci rosliny na stres zasolenia.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw

Zgtoszenie Wynalazku do Urzedu Patentowego RP pt. ,,Ro$lina transgeniczna o zwigkszonej tolerancji
na stresy, sposob otrzymywania rosliny 0 zwigkszonej tolerancji na stresy oraz zastosowanie genu i/lub
jego homologu do zwiekszenia tolerancji ro$liny na stresy”. Znak zgloszenia patentowego
25269/PAT/15.

Publikacje
3964/A
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Temat nr 63: Dodekahedron adenowirusa jako platforma szczepionkowa

Zespol: dr hab. Ewa Szotajska, dr hab. Jadwiga Chroboczek (konsultant), dr Inga Szurgot, mgr Marta
Jedynak (doktorantka), Matgorzata Podsiadta-Biatoskorska (technik)

Cel badania
Celem badan jest skonstruowanie szczepionki antynowotworowej, ktorej mechanizm dziatania opiera si¢
na stymulacji proliferacji cytotoksycznych limfocytow T (CTL) naprowadzajacych na tkanki
nowotworowe, dzigki temu, ze zawiera ona epitopy biatka nadprodukowanego na powierzchni
nowotworu.

Opis realizowanych prac

Zamierzony cel osiggany jest poprzez odpowiedni dobdr antygenu oraz jego wydajne dostarczenie
do komoérek ukladu immunologicznego na platformie dodekahedronu adenowirusowego (Dd).
Do struktury Dd zostalty wprowadzone na drodze manipulacji genetycznej sekwencje kodujace
peptydowe fragmenty glypikanu-3 (ang. glycosylphosphatidyloinsitol[GPI]-anchored membrane protein;
GPC-3), biatka ktore jest nadprodukowane na powierzchni guza w raku watrobowo-komorkowym
(HCC) oraz w czerniaku ztosliwym, przy nieobecnosci na zdrowych tkankach. Wykazalismy,
ze wprowadzenie sekwencji epitopu GPC-3 w wybrane pozycje Dd nie zakléca procesu sktadania
czastek nosnika, ani nie zaburza jego zdolnosci penetracyjnych. Otrzymano homogenne preparaty
DdGPC3 odznaczajace si¢ wysoka stabilnosciag podczas przechowywania, ktore wykorzystano
w badaniach funkcjonalno$ci konstruowanej szczepionki. Badania w mysim modelu HCC oraz czerniaka
ztosliwego prowadzono we wspotpracy z Oddziatem Immunoterapii Nowotworow Narodowego Centrum
Onkologii w Kashiwa (Japonia) oraz Wydziatem Medycyny Uniwersytetu im. Josepha Fourier (UJF)
w Grenoble (grupa Therex). Aktualnie we wspotpracy z partnerem z Japonii prowadzone sg testy majace
na celu ocene poziomu indukcji cytotoksycznych limfocytow T w wyniku immunizacji preparatami
DdGPCs.

Opis najwazniejszych osiagnieé¢

Otrzymano homogenne preparaty dodekahedronéw niosgcych epitopy GPC-3, ktore wykazuja wysoka
stabilno$¢ podczas przechowywania.

Wstepne doswiadczenia w mysim modelu czerniaka ztosliwego wykazaly opdznienie wzrostu guza
pierwotnego w wyniku immunizacji trzema dawkami preparatu szczepionkowego DAGPC3 (wspoétpraca
z UJF).

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw

Uzyskane wyniki sg przedmiotem opracowywanej publikacji.

Uzyskano patent nr P 388 403/13 11 2015 ,Wektorowa czasteczka wirusopodobna, sposéb
jej wytwarzania, zastosowanie oraz kompozycja farmaceutyczna zawierajaca wektorowa czasteczke
wirusopodobng“ przyznany przez Urzad Patentowy RP.

Publikacje
3900/A, 3935/A, 816/N
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Temat nr 64: Posttranslacyjne modyfikacje bialek jako mechanizm regulacji szlakow
przekazywania sygnatu

Zespol: dr hab. Magdalena Krzymowska, dr Rafal Hoser, dr Fabian Giska, dr Patrycja Zembek,
mgr Karolina Morgiewicz, doktoranci: mgr Marcin Piechocki, mgr-inz. Marek Zurczak,
mgr-inz. Jakub Kwiatkowski

Cel badania
Poznanie molekularnego mechanizmu dziatania biatka efektorowego Seel z grzyba Ustilago maydis.

Opis realizowanych prac

Bialko SGT1 stanowi wazny element komplekséw receptorowych uczestniczacych w odpowiedzi
obronnej roslin na infekcje mikroorganizmow. Wczesniejsze badania pokazaty, ze SGT1 z tytoniu ulega
specyficznej fosforylacji przez kinaze¢ MAP aktywowang w wyniku infekcji. Modyfikacja ta zwigksza
pule jadrowag biatka SGT1. Ponadto, przekierowanie SGT1 do jadra komoérkowego, prowadzi
do zwigkszonej akumulacji w tym przedziale komorkowym biatek N i Rx - dwoch analizowanych
receptoréw odpowiedzi obronnej na wirusy TMV i PVX. Eksperymenty przeprowadzone przez grupe
Prof. G. Doehlemanna (University of Cologne) wykazywaty, ze biatko SGT1 z kukurydzy (Zea mays)
wigze si¢ z efektorem Seel pochodzacym z grzyba Ustilago maydis. Wyniki te staty sie¢ podstawg
nawigzania wspolpracy, ktorej celem byto zbadanie znaczenia tego oddziatywania dla wirulencji grzyba
oraz wyjasnienie mechanizmu dziatania biatka Seel. W zwiazku z tym, sprawdzono, jak obecnos¢ Seel
wplywa na wiasciwosci biatka SGT1 z kukurydzy. Analiza spektrometrii mas ujawnita, ze na skutek
koekspresji z Seel dochodzi do specyficznych zmian w statusie fosforylacji SGT1, ktore moga wpltywac
na réwnowage jadrowo-cytoplazmatyczng tego biatka.

Opis najwazniejszych osiagniec¢
Efektor Seel z grzyba Ustilago maydis blokuje proces fosforylacji biatka SGT1 gospodarza, tym samym
zaburzajac proces obronny roslin.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Uzyskane dane moga W przysztosci by¢ wykorzystane do uzyskiwania nowych odmian ro$lin
0 podwyzszonej odpornosci na infekcje.

Publikacje
5076, 3920/A, 3958/A
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Temat nr 65: Modelowanie mechanizméw aktywnos$ci biologicznej na podstawie danych
strukturalnych

Zespotl: prof. dr hab. Jarostaw Poznanski, dr Honorata Czapinska, mgr Maria Winiewska, mgr Katarzyna
Kucinska

Cel badania

Glownym celem prowadzonych badan jest poszukiwanie zalezno$ci migdzy struktura a funkcja
biologiczna. Podstawowa metoda badawcza jest analiza wysokorozdzielczych struktur, ktoére budowane
sg W oparciu o dane dostepne dla podobnych uktadéw (np. modelowanie przez homologi¢), uzupetnione
innymi wynikami doswiadczalnymi (dane kinetyczne, termodynamiczne, spektroskopowe, analizy
statystyczne). Poszukiwane sg molekularne podstawy mechanizmow zwigzanych z obserwowanym
efektem biologicznym. Poprzednio prowadzone badania beda kontynuowane.

Opis realizowanych prac

1. Wigzanie halogenowe w uktadach biologicznych. Pomiary termodynamiczne przeprowadzone,
dla duzej serii halogenowanych zwigzkow heterocyklicznych, réwnolegle metodami DSF, DSC, ITC
oraz DSC jednoznacznie dowodza, ze sita wigzania halogenowanych ligandow do biatka jest
zdeterminowana przez relacje miedzy oddzialywaniami hydrofobowymi w  roztworze
i elektrostatycznymi w kompleksie. Oszacowany wkitad wigzania halogenowego nie przekracza
10kJ/mol. Publikacje: 5024, 5146, 246/M, 3843/A, 3903/A, 3911/A, 3922-3/A, 3925-7/A,

2. Strukturalne  konsekwencje wigzania jonow w ukladach biologicznych. Wspotpraca
z prof. Wojciechem Balem z IBB PAN. Publikacja 5043;

3. Molekularne mechanizmy naprawy DNA/RNA przez biatka z rodziny AIKB, we wspotpracy
z Zaktadem Biologii Molekularnej IBB PAN. Publikacje: 5093, 3878/A, 3855/A, 3880-1/A, 3893/A,
3898/A, 3909/A;

4. Modelowanie oddziatywania szlakow metabolicznych zaangazowanych w syntezg¢ poliprenoidow.
Wspotpraca z prof. Ewa Swiezewska z Zaktadu Biochemii Lipidow IBB PAN. Publikacje: 3799/A,
3891/A, 3904/A;

5. Strukturalne konsekwencje mutacji zidentyfikowanych jako potencjalne przyczyny choréb o0 podtozu
genetycznym. Wspotpraca z prof. Jerzym Balem z Instytutu Matki i Dziecka. Publikacje: 5048,5168.

Opis najwazniejszych osiagnieé¢

Parametry termodynamiczne wigzania halogenowanych ligandéw przez CK2a jednoznacznie dowodza,
ze wktad wigzania halogenowego jest przeszacowany. Udane zastosowanie niestandardowych metod
modelowania strukturalnego.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéow
Wyniki badan zostang wykorzystane w publikacjach naukowych.

Publikacje

5024, 5043, 5048, 5093, 5146, 5168, 3799/A, 3843/A, 3855/A, 3878/A, 3880/A, 3881/A, 3891/A,
3893/A, 3898/A, 3903/A, 3904/A, 3909/A, 3911/A, 3914/A, 3922/A, 3923/A, 3925/A, 3926/A, 3927/A,
246/M
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Temat nr 66: Metodyka sekwencjonowan genomowych

Zespol: dr Robert Gromadka, dr Piotr Dzierzbicki, mgr Beata Babinska, mgr Karolina Citko-Wylot,
mgr Malgorzata Filipiak, mgr Jan Gawor, mgr Ewa Kalinska, mgr Karolina Zuchniewicz

Cel badania

Poznawanie sktadu konsorcjow bakterii polarnych z rejonow lodowcowych. Poznanie sekwencji
genomow bakterii polarnych i plazmidow w nich zawartych. Poznanie genoméw bakterii mlekowych.
Okreslenie sktadu konsorcjow bakteryjnych i drozdzowych zuréw do pieczenia chleba. Okreslenie
sktadu konsorcjow bakteryjnych na obiektach muzealnych w Wilanowie.

Opis realizowanych prac

W ramach wspolpracy z innymi laboratoriami wykonano badanie pilotazowe otwierajace projekt
sekwencjonowania genomu Prototheca wickerhamii” w ramach projektu ,Poszukiwanie genow
kodujacych czynniki wirulencji Prototheca wickerhamii, oportunistycznego patogenu dla ludzi.
W ramach wspolpracy przy grancie ,,Nowoczesne technologie w hodowli jesiotra” zostalo wykonane
sekwencjonowanie transkryptoméw jesiotra. Wykonano rowniez sekwencjonowanie  probek
metagenomicznych dla projektu ,,Program niezbednego rozpoznania warunkow konserwatorsko-
biologicznych oraz prac konserwatorsko-chemicznych wraz z oceng zagrozen deterioracyjnych
wybranych sal ekspozycyjnych Muzeum Patacu w Wilanowie”

Na sekwenatorze genomowym Roche GS FLX + Titanium zsekwencjonowano 10 transkryptoméw
jesiotra uzyskujac tacznie ok. 0,7 GB par zasad.

Ponadto z wykorzystaniem aparatu MiSeq firmy Illumina wykonano sekwencjonowania totalnego DNA
z 17 szczepow bakterii psychrofilnych (Polaromonas sp.) i 20 probek metagenomicznych pobranych
z kriokonitow lodowcowych, a takze jeden genom eukariotyczny algi Prototheca wickerhamii. Dla
kazdej probki uzyskano okoto 0,5 miliona 2x300 nukleotydowych odczytow (metoda PairEnd-11lumina),
czyli s$rednio 400 Mb par zasad na probke. Uzyskano tacznie 16,8 GB par zasad. Pozwolito
to na ztozenie petnych genomow jak rowniez obecnych w komorkach plazmidow.

Roéwniez z uzyciem aparatu MiSeq wykonano sekwencjonowanie 64 probek metagenomicznych
pochodzacych z patacu w Wilanowie uzyskujac tacznie 7,7 Gb par zasad.

W ramach projektu FunChleb wykonano pilotazowe sekwencjonowanie 4 proébek metagenomicznych
majgce na celu wstepne okreslenie sktadu konsorcjow bakteryjnych i drozdzowych w probkach z zuru
chlebowego.

Opis najwazniejszych osiagnieé¢

Uzyskano szkic sekwencji genomu patogennej algi Prototheca wickerhamii. Ztozono sekwencje petnych
genomow bakterii psychrofilnych (Polaromonas sp.) wraz z przenoszonymi przez nie plazmidami
oraz sekwencje fagéw terapeutycznych.

Ztozono 2 wnioski patentowe: ”Szczepy Enterococcus faecalis do produkcji monoklonalnych preparatow
fagowych” oraz ,,Szczepy Staphylococcus aureus do produkcji monoklonalnych preparatow fagowych
pozbawionych zanieczyszczen plazmidowym DNA”

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw

Poznanie genomow bakterii polarnych pozwoli na znalezienie genow odpowiedzialnych za adaptacje
mikroorganizméw do zycia W niskich temperaturach. Uzyskane sekwencje postuzg do poszukiwania
enzymoOéw O znaczeniu komercyjnym. Badanie sktadu zuréw do wypieku chleba umozliwi dobranie
optymalnego zestawu bakterii i grzybow dla uzyskania chleba o najlepszych wartosciach odzywczych
i smakowych przy zachowaniu dlugo $wiezoSci bez stosowania konserwantow. Analiza bakterii
wystepujacych na eksponatach muzealnych postuzy do opracowania srodkéw chronigcych obiekty
muzealne. Poznanie kolejnych genomoéw fagow pozwoli na bezpieczne wprowadzenie ich
do praktycznego wykorzystania w terapii u ludzi.

Publikacje
3810/A, 3819/A, 3824/A, 3864/A, 3872/A, 3873/A, 3876/A
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Temat nr 67: Metabolizm siarki w ros§linach

Zespol: prof. dr hab. Agnieszka Sirko, dr Anna Wawrzynska, dr Katarzyna Zientara-Rytter, dr Milagros
Collados Rodriguez, dr Leszek Tarnowski, doktorantka: mgr inz. Anna Niemiro

Cel badania

W grupie badane sg procesy selektywnej degradacji biatek na drodze autofagii lub proteasomalnej oraz
ich wzajemne powigzania w odpowiedzi roslin na niedobory zwiazkéw odzywczych. Procesy te stuza nie
tylko usuwaniu i przetwarzaniu biatek, ale rowniez regulacji metabolizmu w zaleznosci od uwarunkowan
rozwojowych i srodowiskowych. Podejmowane sa proby zdefiniowania ich udzial w przyswajaniu
sktadnikow mineralnych przez rosliny.

Opis realizowanych prac

Charakteryzowany jest obecnie transkryptom (oddzielnie dla lisci i korzeni) Arabidopsis
nadprodukujacych biatko AtNBR1, receptor selektywnej autofagii, hodowanych w warunkach
optymalnej dostgpnosci oraz przy niedoborze siarki. Stosujac technike TAP-MS zidentyfikowane zostaty
biatka potencjalnie oddziatywujace z AtINBR1. Trwajg prace nad potwierdzeniem tych oddziatywan przy
pomocy dodatkowych technik. Prowadzone sa rowniez prace nad szczegdtowa charakterystyka oddziatywan
tytoniowego homologa biatka AtINBR1, JOKA2 z r6znymi izoformami biatek Atg8. Skonstruowane zostaty
rodliny Arabidopsis z nadekspresja 4 izoform bialek LSU, partnerow AtNBR1, silnie i specyficznie
eksprymowanych podczas deficytu siarki.

Trwaja badania zwigzane z ustaleniem znaczenia $ciezki sygnalnej etylenu w regulacji przyswajania
siarki z uwzglednieniem roli czynnikow transkrypcyjnych nalezacych do rodziny biatek EIL. Ich wyniki
wskazuja na udziat modyfikacji posttranslacyjnych (fosforylacja, ubikwitynacja) oraz $ciezki degradacji
proteasomalnej w kontroli stabilnosci biatka SLIM1, kluczowego biatka w $ciezce sygnatu baku siarki.
Dodatkowo badana jest mozliwo$¢ interakcji pomiedzy biatkami SLIM1 i EIN3, ktora moze mie¢ wptyw na
ich wigzanie z DNA. Przygotowany zostal materiat do sprawdzenia odpowiedzi transkryptomu linii
Arabidopsis ze zmienionym poziomem biatka SLIM1 na niedobor siarki.

Opis najwazniejszych osiagnieé¢

Wytypowanie biatek potencjalnie oddziatywujacych z AtNBR1 oraz okre$lenie jego udziatu w kontroli
transkrypcji podczas niedoboru siarki. Wykazanie istnienia u roslin sekwencji LIR o zmienionym
konsensusie oddziatywujacych ze specyficznymi izoformami biatek Atg8. Zademonstrowanie zdolnosci
homo- i hetero-oligomeryzacji pomig¢dzy biatkami SLIM1 i EIN3 oraz wptywu tych oddziatywan
na wigzanie do DNA.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow

Uzyskano rozszerzong ochrone patentowg wynalazku P.392772 w RPA (patent na wynalazek zostat
udzielony w dniu 27.10.2014).

Na podstawie uzyskanych wynikow napisano i obroniono jedna pracg¢ doktorska (Milagros Collados
Rodriguez; data obrony: 18.06.2015 r).

Publikacje
5028, 5167, 3813/A, 3959/A, 818/N
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Temat nr 68: Metabolizm mitochondrialnych RNA u S. cerevisiae

Zespotl: prof. dr hab. P. Golik

Cel badania

Celem badan jest zbadanie roli kodowanych jadrowo biatek zaangazowanych w metabolizm RNA
w mitochondriach réznych gatunkéw drozdzy, a takze zrozumienie tego, jaka rolg¢ odgrywata jadrowa
kontrola metabolizmu RNA w ewolucji oddziatywan jadrowo-mitochondrialnych.

Opis realizowanych prac
Prowadzono analiz¢ poréwnawcza organizacji transkryptomu réznych gatunkéw drozdzy. Badano
wptyw mutacji w genie MIP1 kodujacym mitochondrialng polimerazg DNA na stabilno$¢ genomu.

Opis najwazniejszych osiagnieé¢

Opisano transkryptom mitochondrialny Candida albicans w kontekscie ewolucyjnym i zaproponowano
mechanizm ewolucji organizacji ekspresji genoméw mitochondrialnych u drozdzy.

Stworzono modele alleli genu kodujacego mitochondrialng polimeraze DNA, zidentyfikowanych jako
sprawcze w chorobach mitochondrialnych cztowieka.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Wyniki opublikowano w artykutach 5116 i 5148 w modelu otwartego dostepu (Open Access).

Publikacje
5116, 5148
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Temat nr 69: Metabolizm RNA u Eucaryota

Zespot: prof. dr hab. Andrzej Dziembowski, dr hab. Rafat Tomecki, dr Przemystaw Plocinski,
mgr Krystian Stodu$, mgr Katarzyna Kowalska, doktoranci: mgr Dominik Cysewski, mgr Ewa
Furmanczyk, mgr Katarzyna Kalisiak, mgr Michal Kaminski, mgr Pawet Krawczyk, mgr Anna Labno,
mgr Jacek Mitek, mgr Adam Pyzik, mgr Aleksandra Siwaszek, mgr Agata Jedroszkowiak, magistranci:
Marta Blaszkiewicz, Anna Kotrys, Roza Wgeglinska, licencjusze: Maciej Aleksander, Salwador
Cyranowski, Mieszko Majka, Radostaw Salamon, dr Lukasz Borowski, dr Leszek Lipinski, dr Roman
Szczesny, dr Zbigniew Warkocki, mgr Dorota Adamska, mgr Kamila Affek (technik), mgr Aleksander
Chlebowski (technik), mgr Weronika Jonko, mgr Kamila Ktosowska (technik), mgr Kamil Kobytecki,
Tomasz Kulinski (technik), mgr Ewelina Owczarek (technik), mgr Magdalena Wojcik (technik),
mgr Anna Maksymiuk (technik)

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

Opis realizowanych prac
Prowadzono sg szeroko zakrojenie analizy z wykorzystaniem kilku modeli badawczych: drozdzy
Saccharomyces cerevisiae, ludzkich komérek w hodowli, roélin i myszy.

Analiza kompleksu egzosomu:

Zakonczono wysokoprzepustowe analizy substratow jadrowej podjednostki katalitycznej egzosomu,
DIS3 u ludzi, ktore wykazaly podstawowa rolg tego enzymu w degradacji niestabilnych produktow
transkrypcji. Prowadzimy dalsze analizy majace na celu poznanie wplywu nadekspresji niestabilnych
RNA na strukturg chromatyny

Analiza Rybonukleazy DIS3L2:

Przeprowadzono doglebne analizy funkcji cytoplazmatycznej rybonukleazy DIS3L2. Wykazano,
ze we wspotpracy z nie-kanonicznymi poli(U) polimerazami reguluje ona poziomy Y RNA i Vault RNA
oraz uczestniczy w kontroli jakosci SNRNA.

Degradacja RNA w mitochondriach:

Odkryto, ze mitochondria sg gtownym zroédtem dwuniciowego RNA w komoérkach ludzkich,
oraz ze degradosom mitochondrialny we wspotpracy z mitochondrialng poli(A) polimerazg
sg odpowiedzialne za jego degradacje.

Analiza niekanonicznych poli(A) polimeraz:

Analizowano, specyficzng dla zwierzat, rodzinge poli(A) polimeraz. Wykorzystujac metodologie
CRISPR, skonstruowano linie myszy zawierajace mutacje genach kodujacych wszystkie biate
z tej rodziny. Aktualnie prowadzone sg badania fenotypow. Wstepne wyniki sg bardzo obiecujace
Analizy Metagenomiczne:

Prowadzone sa badania majace na celu poznanie fragmentow genomow (metagenomu) bakterii zyjacych
w glebach silnie skazonych pestycydami. Uzyskane sekwencje postuza do poszukiwania enzymow
0 znaczeniu komercyjnym.

Opis najwazniejszych osiagnieé

Wykazanie, ze rybonukleaza DIS3I2 we wspétpracy z poli(U) polimerazami kontroluje poziom Voult
i Y RNA oraz uczestniczy w kontroli jakosci SNRNA.

Wykazanie, ze mitochondria sa gtéwnym zrodtem dsRNA w komoérkach ludzkich.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw
Wyniki badan zostang wykorzystane w publikacjach naukowych.

Publikacje
5031, 5044, 5047, 5056, 5100, 5107, 5140, 5163
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Temat nr 70: Biologia strukturalna bialek stuzacych jako narzedzia do modyfikacji genetycznych

Zespol: prof. dr hab. Matthias Bochtler, dr Joanna Krwawicz, dr Malgorzata Perycz, dr Anna Piasecka-
Fricke, dr Honorata Czapinska, dr Humberto Couto Fernandes, mgr Michat Pastor, mgr Marlena Kisiata

Cel badania
Zespot prowadzi badania nad endonukleazami w szczegodlnosci tymi, ktére moga by¢ uzywane
W inzynierii genomowej.

Opis realizowanych prac

Systemy metylacji i restrykcji zostaty uzyte jako modele badawcze majace na celu wykazanie jak grupy
metylowe w DNA wplywaja na wigzanie si¢ bialek do kwasow nukleinowych. Dostepne dane
literaturowe dotyczace efektu metylacji DNA i jego cigcia przez endonukleazy restrykcyjne zostaty
skorelowane z liczba i wielkoscig zawad sterycznych. Uzyskane dane pokazaty, ze zawady przestrzenne
sa spowodowane nie tylko przez grupy metylowe blokujace cigcie DNA, ale takze przez grupy
metylowe, ktore nie uczestniczg w tym blokowaniu (Mierzejewska et al. 2015).

Nukleaza Cas9 jest obecnie powszechnie uzywanym narzedziem W inzynierii genomowej. W pracach
na embrionach zwierzecych (Danio rerio i Nasonia vitripennis) uzywana jest do transgenezy typu knock-
out. W trakcie prac okazato sig, ze istotnym czynnikiem we wczesnym monitorowaniu wprowadzonych
w DNA zmian jest czuto$¢ metody wykrywania mutacji, ktora zaszta w matym procencie komorek
(Krwawicz i wsp., manuskrypt w przygotowaniu).

Podjeto takze probe scharakteryzowania nowego systemu CRISPR. Jak dotychczas, opublikowano
jedynie wyniki analizy systemu CRISPR z Porphyromonans gingivalis (wspotpraca z dr Krzysztofem
Pyrciem i prof. Janem Potempa, Burmistrz i wsp., 2015). Obecnie, we wspotpracy z profesorem
Virgisem Siksnysem (Uniwersytet w Wilnie), prowadzone sg prace nad wykorzystaniem nukleaz
CRISPR typu I'i typu Il jako efektywnych narzedzi w inzynierii genomowej.

W poszukiwaniu nowych narz¢dzi do inzynierii genomowej przeprowadzono szeroko zakrojone
poszukiwania biatek 0 wielu powtarzajacych sie domenach, ktore roznig sie tylko kilkoma
aminokwasami zawsze w tym samym rejonie zmiennym (jak powtoérzenia typu TAL). Analiza
ta wylonita kilka interesujacych grup potencjalnych kandydatow biatek mogacych oddziatywa¢ z DNA
(Perycz i wsp., manuskrypt w przygotowaniu).

Dokonczono rowniez zainicjowane wczesniej badania. W pracy Grabowska i wsp. 2015 przedstawione
zostaty badania krystalograficzne, ktore pozwolily wyjasni¢ sposéb wigzania substratu do LytM,
reprezentatywnego biatka wchodzacego w sktad rodziny amidaz peptydoglikanu.

Opisano réwniez nowa metode Wysoko doktadnego oczyszczania PSIl z roslin wyzszych (Haniewicz
i wsp. 2015).

Opis najwazniejszych osiagnieé¢

Opracowano pierwszg ilosciowa korelacje pomiedzy zawadami przestrzennymi wywotanymi metylacja
kwasoéw nukleinowych i efektami biologicznymi. Do tej pory analiza obj¢ta endonukleazy restrykcyjne
DNA. Pomimo tych ograniczen mamy nadziej¢, ze wnioski z tej pracy mogg cho¢ W czesci postuzy¢
dla innych grup biatek wigzacych DNA.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw

Narzedzia do przewidywania oddziatywan mogg zostaé wykorzystane jesli okaze si¢, ze uzyskane
wyniki mozna zastosowa¢ do szerszej grupy biatek niz tylko dla endonukleaz restrykcjnych DNA,
na ktorych opracowano te metode.

Jezeli uda si¢ zaadaptowa¢ nowe systemy CRISPR do edycji genomu w Eukariota, lub znalez¢é nowe
biatka typu TAL lub palcow cynkowych i odczyta¢ kod taczacy sekwencje powtérzen w biatku
z rozpoznawanymi zasadami DNA, to nowe narzgdzia do inzynierii genomowej moga zostaé
wykorzystane przez genetykow.

Publikacje
5096, 5143, 5169, 3995/A, 3906/A, 3908/A
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Temat nr 71: Stres srodowiskowy jako zrodlo niestabilnosci genetycznej

Zespol: dr hab. Adrianna Skoneczna, dr Wioletta Gorka-Nie¢, dr lzabela Brozda, mgr Kamil Krol,
mgr Justyna Jendrysek, mgr Justyna Kurdziel, mgr Paulina Adamus

Cel badania

Zeocyna jest zwigzkiem z rodziny bleomycyn, radiomimetykiem stosowanym w medycynie, dlatego
informacje o sposobie jej dziatania, oraz 0 mozliwych przyczynach nadwrazliwosci czy opornosci
komorek na ten zwigzek moze by¢ uzyteczna np. podczas terapii przeciwnowotworowych. Wyniki
dotychczas przeprowadzonych doswiadczen catogenomowych, wykorzystujacych mikromacierze
»molekularnych kodoéw kreskowych” i kolekcje szczepdéw delecyjnych drozdzy Saccharomyces
cerevisiae, wskazaty na zaangazowanie 133 genow W ochron¢ komoérek przed stresem wywotanym
zeocyng. Celem badan jest poznanie mechanizmu toksyczno$ci zeocyny, jak roéwniez mechanizmow
warunkujacych odpornos¢ na ten chemoterapeutyk.

Opis realizowanych prac

Badania fenotypow zwiagzanych ze stabilno$cia genetyczng komoérek drozdzy niosacych mutacje
uwrazliwiajagce je na zeocyne wykazato anomalie zawartosci DNA u ponad potowy z nich. Dalsze
badania wykazaty takze niezdolno§¢ do naprawy uszkodzen DNA powodowanych zeocyna, oraz
zmieniony poziom mutagenezy w analizowanych szczepach. Szczepy te wykazywaly rowniez
podwyzszong czestos¢ rekrutacji biatka Rad52 do uszkodzen DNA, swiadczacych o zwigkszonej iloSci
uszkodzen DNA, lub spowolnionej ich naprawie w tych szczepach. Wéréd analizowanych szczepow
nadwrazliwych na zeocyne, cechy takie wykazywaty m.in. szczepy pozbawione genow kodujacych
biatka uczestniczace W transporcie pecherzykowym (25 sposrod 49. wskazanych w doswiadczeniu
mikromacierzowym), enzymy szlaku remodelowania kotwic lipidowych (GUP1, PER1, LAS21) i biatek
regulujacych cykl komorkowy (SWI6). Czes¢ z analizowanych szczepow wykazywata rdzne feneotypy
w zaleznosci od ploidalnosci badanych komorek. Otrzymane wyniki sugeruja, ze biatka niezbedne
do przetrwania stresu wywotanego zeocyna uczestnicza W roznorodnych procesach gwarantujacych
zachowanie stabilnego genomu.

Opis najwazniejszych osiagnieé¢

Geny zwigzane z transportem pecherzykowym, remodelowaniem kotwic lipidowych sa niezbgdne
do przetrwania stresu powodowanego zeocyng i zachowania stabilnosci genetycznej komoérek.
Przeprowadzona analiza wykazata istnienie Kilku niezaleznych mechanizméw warunkujacych ochrong
komorek przed zeocyna: (1) redukcja poziomu toksycznej substancji w komorkach, (2) zabezpieczenie
przed skutkami stresu oksydacyjnego, (3) regulacja odpowiedzi na stres genotoksyczny, (4) wstrzymanie
cyklu komorkowego, (5) aktywacja systemow reperacji uszkodzen DNA.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéow
Uzyskane wyniki badan sa podstawa publikacji naukowych, pracy doktorskiej i pracy magisterskiej.

Publikacje
5052, 5065, 5144, 5151, 5155, 3837/A, 3840/A, 3947/A, 805/N, 814/N, 840/N, 842/N
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Temat nr 72: Genomika funkcjonalna odpowiedzi komérek eukariotycznych na stresy
srodowiskowe

Zespol: dr hab. Marek Skoneczny, dr Anna Chetstowska, mgr Urszula Natkanska, mgr Btlazej
Kempinski, mgr Lukasz Rymer

Cel badania

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

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

Opis realizowanych prac

Ad 1. Analize funkcjonalng biatka Hsp31p kontynuowano w kilku watkach.

1. Regulacja ekspresji HSP31. Poszukiwano motywow w promotorze HSP31 odpowiedzialnych za jego
odpowiedz na stres wysokiego st¢zenia etanolu. Stworzono w tym celu biblioteke mutacji
punktowych w promotorze HSP31 podtaczonym do reportera lacZ. Zidentyfikowano do tej pory
okoto 10 reszt nukleotydowych w promotorze, potencjalnie istotnych dla tej regulacji. Badania
sa W toku.

2. Rola konserwowanej cysteiny Cys138 w biatku Hsp3lp. Obecnos¢ lub brak tej reszty
aminokwasowej wydaje si¢ by¢ bez znaczenia dla lokalizacji wewnatrzkomorkowej biatka. Obecnosc¢
cysteiny jest natomiast kluczowa dla jego funkcji. Wykazano w szczegoélnosci, ze nadprodukcja
Hsp3lp w komorce, ale tylko jesli obecna jest w nim reszta Cysl138, odwraca czesciowo
nadwrazliwos¢ komorek drozdzy szczepu glolA, niezdolnych do produkcji glioksalazy,
na metylglioksal.

3. Lokalizacja wewnatrzkomorkowa Hsp31p. Zaobserwowane poprzednio struktury drobinowe w jakich
znajduje si¢ biatko Hsp31lp w warunkach stresu oksydacyjnego nie naleza do zadnej ze znanych
kategorii struktur subkomorkowych 0 zblizonej morfologii, uwidocznionej metoda mikroskopii
fluorescencyjnej: P-bodies, stress granules, peroksysomy, aparat Golgi’ego, itp. Najprawdopodobniej
sa to niespecyficzne agregaty biatkowe, by¢ moze niefunkcjonalnego, uszkodzonego stresem
oksydacyjnym biatka. Ostatecznie lokalizacja natywnego Hsp3lp =zostata ustalona jako
cytoplazmatyczna.

Ad 2. Badania nad nowa drogg importu biatek do peroksysomoéw, zalezng od hipotetycznego sygnatu

PTS3 prowadzono w dwoch watkach.

1. Dalsza charakterystyka sygnatu PTS3. Skonstruowano szczepy produkujace biatko Poxl1p
ze zmodyfikowanymi resztami aminokwasowymi tworzacymi domniemany ztozony sygnat PTS3.
Szczepy te poddano testom importu Pox1p do peroksysomow in vivo. Wykazano wptyw modyfikacji
na wydajnos¢ importu. Rozpoczeto badania zmierzajace do identyfikacji reszt aminokwasowych
tworzacych hipotetyczny PTS3 w biatku Cat2p.

2. Poszukujac dalszych biatek, ktorych import zalezy od sygnatu PTS3 zidentyfikowano biatko Ctalp
0 aktywnosci katalazy.

Opis najwazniejszych osiagnie¢

Wykazanie aktywnosci metylglioksalazy biatka Hsp31p in vivo.

Identyfikacja kolejnego biatka, Ctalp, czwartego juz biatka w drozdzach S. cerevisiae, importowanego
do peroksysomow hipotetycznym szlakiem PTS3.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw
Wyniki badan zostang wykorzystane w publikacjach naukowych.

Publikacje
5065, 5072, 5129, 5144, 5151, 5155, 5161, 3837/A, 3838/A, 3840/A, 3947/A, 3978/A
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Temat nr 73: Uwarunkowania biologiczne, geochemiczne i genetyczne struktur i funkcjonowania
ekosystemow polarnych na tle gwaltownych zmian klimatycznych

1. Badania dynamiki zmian w ekosystemach polarnych wywolanych gwaltownym ocieplaniem
sie klimatu w rejonie Pélwyspu Antarktycznego

Zespol: dr hab. Katarzyna Chwedorzewska, dr Matgorzata Korczak-Abshire, mgr Anna Zngj

Cel badania

Celem badan jest ocena w jaki sposoéb obserwowana fluktuacja abiotycznych sktadowych badanego
srodowiska wywotana ocieplaniem klimatu w rejonie Antarktyki Zachodniej powoduje destabilizacje
struktury i funkcjonowania zarowno ladowych, jak i morskich zespotéw roslinnych oraz zwierzgcych.

Opis realizowanych prac

Badaniami objete sg gatunki wskaznikowe takie jak ssaki i ptaki morskie. Na podstawie zmian
w liczebnosci i strukturze populacji tych gatunkow mozna wnioskowa¢ 0 kondycji ekosystemow
morskich. W tym celu zbadano zmiany w liczebnosci kolonii legowych trzech gatunkow pingwinéw oraz
innych gniazdujacych ptakéw morskich. Zbadano liczebno$¢ oraz strukture wiekowa ssakow
pletwonogich na terenach badawczych i dane poréwnano z danymi archiwalnymi. Obserwowano
réwniez pojawienie si¢ gatunkow obcych dla tej szerokosci geograficznej.

Prowadzono analize przyczyn, przebiegu i skutkow ekspansji jedynego obcego gatunku Poa annua L.
w okolicach Stacji ,,Arctowskiego". Przeprowadzono badania morfologiczne, genetyczne, epigenetyczne
Poa anna, poréwnano z gatunkami rodzimymi Deschampsia antarctica i Colobanthus quitensis.
Zbadano rowniez frakcje wegla organicznego i rozwoj gleb w zaleznosci od wystepowania czynnikow
glebotworczych.

Opis najwazniejszych osiagnieé¢

Zaobserwowano drastyczny spadek liczebnosci populacji Pygoscelis antarcticus i Pygoscelis adeliae,
drapieznikow ktorych glowny sktadnik diety stanowi kryl. Przyczyny upatruje si¢ w zmianie warunkow
zywieniowych w okolicach Pétwyspu Antarktycznego, ograniczonego dostepu do bazy pokarmowej,
kurczenie si¢ zasiegu morskiej pokrywy lodowej, co za tym idzie tawic kryla na skutek zmian
klimatycznych.

Przeanalizowano zmienno$¢ genetyczng i morfologiczng dwoch populacji P. annua z centrum
jej naturalnego zasiggu i spoza niego, przeanalizowano zmienno$¢ genetyczng i epigenetyczng gatunku
rodzimego. Rozpoczgto badania alokacji biomasy u D. antarctica pod wptywem zmiennych warunkow
troficznych.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw

Wyniki badan nad wielkoscia i kondycja populacji ssakéw i ptakow morskich, tzw. gatunkow
wskaznikowych zasila miedzynarodowa baze danych "Konwencja o Zachowaniu Zywych Zasobow
Morskich Antarktyki" i postuza do wyznaczenia limitow kwot potowowych dla gatunkéw komercyjnych
pozyskiwanych w Oceanie Potudniowym. Prowadzone badania pozwalaja na badanie procesu inwazji
biologicznej w poczatkowym jej stadium, pozwala réwniez na badanie mechanizméw adaptacji
do nowych warunkéw $rodowiskowych.

Publikacje

5051, 5057, 5085, 5094, 5103, 5111, 5114, 5115, 5126, 5141, 5127, 5150, 3800/A, 3807/A, 3808/A,
3817/A, 3937/A, 240/M
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2. Ekofizjologiczna i molekularna charakterystyka mikroorganizméw polarnych z kolekcji
szczepow I1BB ZBA PAN

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

Cel badania

1. Ocena réznorodnosci zimnolubnych mikroorganizméw w badanych siedliskach biomu polarnego,
w oparciu o charakterystyke morfo-fizjologiczna i taksonomiczng izolowanych szczepow.

2. ldentyfikacja cech zimnolubnych szczepoéw mikroorganizméw 0 potencjale wskazujacym na ich
przydatno$¢ biotechnologiczng.

Opis realizowanych prac

Polaromonas sp i Variovorax spp pochodzace z kolekcji szczepéw IBB PAN byly analizowane pod
katem obecnosci plazmidow we wspolpracy z Zakladem Genetyki Bakterii UW i Pracownia
Sekwencjonowania DNA i Syntezy Oligonukleotydow IBB PAN.

Wyodrebniano nowe szczepy, z grupy bakterii mlekowych z materiatow pochodzenia morskiego,
lodowcowego i gleby metoda namnazania w specjalnie skomponowanym podtozu ptynnym promujacym
wzrost bakterii z tej grupy (hodowla namnazajaca) w warunkach beztlenowych. Uzyskano 10 izolatow
bakterii z rodzaju Carnobacterium, 2 z rodzaju Lactococcus i 1 z rodzaju Lactobacillus. lzolaty
przekazano Zaktadowi Biochemii Drobnoustrojow IBB PAN w celu dalszej analizy.

Cze$¢ grzybowych izolatow 0 znaczeniu biotechnologicznym i biokontrolnym przekazano zespotowi
genetycznej modyfikacji grzybéw w Pracowni Glikobiologii Grzybow IBB PAN. Tam w probkach
z powierzchni Lodowca Ekologii (Antarktyka) oznaczono grzyby nalezace do rzedow:
Cystofilobasidiales i Leucosporidiales,. W probkach z powierzchni Lodowcéw Hansa i Werenskiolda
(Arktyka) oznaczono grzyby nalezace do rzedow Coniochaetales i Cystofilobasidiales, co ciekawe
te ostatnie rosty a takze wydzielaty proteazy, celulazy i ksynalazy w catym stosowanym spektrum
temperatur do 28°C.

Opis najwazniejszych osiagnieé¢

Przeprowadzone badania dowodza, ze plazmidy sa czestym komponentem genoméw bakterii
psychrofilnych, zasiedlajacych lodowce Arktyki i Antarktyki. Jak wykazano, replikony te niosg
réznorodng informacje genetyczng (W tym geny o charakterze adaptacyjnym), ktora stanowi doskonaty
marker do detekcji oraz analizy czesto$ci zdarzen horyzontalnego transferu genow. Z kolei identyfikacja
miniaturowych plazmidow Variovorax spp., 0 unikatowej sekwencji i strukturze, pokazuje, ze bakterie
psychrofilne moga by¢ zrédtem nowych typow systemow replikacyjnych, stanowigcych doskonate
modele genetyczne do bardziej dogtebnych analiz molekularnych.

Wedlug naszej wiedzy opublikowane wyniki badan (5117, 5158) prowadzonych w Antarktyce i Arktyce
stanowig pierwsza prob¢ wyjasnienia prawidtowosci rozwoju mikroorganizméw na powierzchni lodowca
odstanianego W miare przesuwania si¢ linii $niegowej w kierunku linii réwnowagi. Uzyskane wyniki
moga pomoc lepiej zrozumie¢ zmienno$¢ w supraglacjalnych siedliskach a takze skorygowaé procedury
poboru probek oraz dostarczy¢ informacji o interakcjach zachodzacych w mikrobiomie.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéow

Wystano do recenzji w FEMS Microbiology Ecology (Special Thematic Issue on Polar and Alpine
Microbiology), prace pt. “ldentification of the miniature plasmids of Arctic psychrophilic bacteria of the
genus Variovorax”. trwaja prace nad publikacja pt.. “Diversity of plasmids of psychrophilic
Polaromonas spp. isolated from Arctic and Antarctic glaciers”.

Publikacje
5117, 5158, 3810/A, 3826/A, 3827/A, 3828/A
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Pracownia Analiz Mikromacierzy

Zespol: dr hab. Marta Koblowska, dr Roksana Iwanicka-Nowicka, dr hab. Beata Burzynska, dr Monika

Gora, mgr Anna Fogtman

W 2015 roku Pracownia Analiz Mikromacierzy uczestniczyta w wykonaniu eksperymentéw z uzyciem
technologii mikromacierzy i sekwencjonowania nowej generacji dla wymienionych ponizej naukowcow

z IBB PAN:

L.p. | Zaklad lub Pracownia IBB PAN

Zamawiajacy

Rodzaj analizy

1. Zaktad Biochemii Lipidow

prof. Ewa Swiezewska

12 analiz RNA ludzkiego

2. Zaktad Biochemii Roslin

prof. Agnieszka Sirko

32 analizy RNA mysiego,
12 analiz RNA A.thaliana
32 analizy RNA kurzego

w

Zaklad Biosyntezy Biatka

dr Anna Géra

69 analiz RNA izolowanego z pomidora

E

Zaktad Biosyntezy Biatka

dr Szymon Swiezewski

6 analiz RNA izolowanego z A.thaliana

5. Zaklad Biochemii

dr hab. Urszuli

sekwencjonowanie hiperzmiennych

Drobnoustrojow Zielenkiewicz regionow genu kodujacego 16STRNA
do analiz metagenomicznych przy
uzyciu lon PGM.

Dla wigkszo$ci wykonanych eksperymentoéw mikromacierzowych przeprowadzono analize

bioinformatyczng uzyskanych wynikow przy uzyciu oprogramowania Partek Genomics Suite.

Pracownia Analiz Mikromacierzy wykonata zlecenia otrzymane z nastgpujacych jednostek badawczych:

L.p. Instytucja Rodzaj analizy

1. Mi¢dzynarodowy Instytut sekwencjonowanie nowej generacji,
Biologii Molekularnej i analiza RNA-seq przy uzyciu
Komorkowej urzadzenia lon Proton

2. Instytut Medycyny analiza z zastosowaniem technologii
Doswiadczalnej i Klinicznej PAN | mikromacierzy

3. Uniwersytet im. Adama analiza z zastosowaniem technologii

Mickiewicza w Poznaniu

mikromacierzy

4. Wydziat Biologii, Uniwersytet
Warszawski

sekwencjonowanie hiperzmiennych
regiondw genu kodujacego 16STRNA
do analiz metagenomicznych przy

uzyciu lon PGM

W ramach wspoétpracy naukowej z wymienionymi ponizej jednostkami badawczymi Zespot Pracowni
Analiz Mikromacierzy wykonat szereg eksperymentéw z zastosowaniem technologii mikromacierzy oraz
sekwencjonowania nowej generacji. Przeprowadzono takze odpowiednie analizy bioinformatyczne

uzyskanych w pracowni danych.

Jednostki naukowe, z ktérymi Pracownia wspotpracuje naukowo:
1. Wyadziat Biologii, Uniwersytet Warszawski

. Instytut Medycyny Doswiadczalnej i Klinicznej PAN

. Miedzynarodowy Instytut Biologii Molekularnej i Komorkowe;j

2
3
4. Warszawski Uniwersytet Medyczny
5. Instytut Psychiatrii i Neurologii

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
5107, 5152

1.59




Serwis Bakulowirusa

Zespol: dr hab. Ewa Szotajska, mgr Malgorzata Podsiadta-Biatoskorska (technik)

W 2015 roku w pracowni nadprodukowano w komoérkach owadzich (system Bac-To-Bac oraz FlashBac):
1. Biatka ludzkie: FTO i kalmoduline

2. Biatko bakteryjne: AlkA Pseudomonas putida

3. Biatka wirusowe:

- biatko podstawy pentonu adenowirusa, biatko typu dzikiego oraz zawierajace epitopy biatka M1 wirusa
grypy, epitopy glipikanu 3 oraz domeng katalityczng anhydrazy weglanowe;j IX,

- hemaglutyning wirusa ptasiej grypy w fuzji z N-koncowym fragmentem biatka witokna adenowirusa
oraz domeng trymeryzacyjna.

Otrzymane rekombinowane biatka byty wykorzystywane do realizacji tematow statutowych IBB PAN.
W ramach dziatalnosci ustugowej, dla zleceniodawcow spoza IBB PAN nadprodukowano:

tubuling oraz kinezyn¢ Kif5, oba biatka pochodzace z myszy Mus musculus dla Instytutu Biologii
Doswiadczalnej PAN im M. Nenckiego.
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Pracownia Hodowli Komérkowych

Zespol: dr hab. Ewa Szotajska, dr hab. Elzbieta Speina (opiekun cytometru przeptywowego),
mgr Matgorzata Podsiadta-Biatoskorska (technik)

W 2015 roku w Pracowni kontynuowane byty badania, prowadzone przez Zespoty Badawcze IBB PAN,
dotyczace nastepujacych zagadnien:

1.

10.

11.

12.

13.

14.

15.

Badanie wptywu specyficznego RNA na poziom biatek prozapalnych w fibroblastach ludzkich
i mysich (dr Iwona Brzozowska, grupa dr Urszuli Zielenkiewicz, Zaktad Biochemii
Drobnoustrojow).

Badania nad reduktaza poliprenolu SRD5A3 — analiza ekspresji genow, profilu biatkowego
i lipidowego w komorkach HEK i HeLa (dr Anna Buczkowska, Zaktad Biochemii Lipidow).

Badania na unie$miertelnionej linii komorkowej monocytéw ludzkich THP-1 oraz wyprowadzonej
z nich linii komorek Langerhansa (Monocyte-Derived Langerhans Cells)
(grupa prof. dr hab. Wojciecha Bala, Zaktad Biofizyki).

Charakterystyka aktywacji receptora RAGE w komoérkach linii bEnd.3 wywotana peptydem
AB16-23 (dr Magdalena Kulma, grupa prof. dr hab. Michata Dadleza, Zaktad Biofizyki).

Rola naprawy DNA i peroksydacja lipidow w stabilno$ci genetycznej, procesach starzenia
komorkowego 1 efektywnosci terapii fotodynamicznej (grupa prof. dr hab. Barbary Tudek, Zaktad
Biologii Molekularnej).

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

Badanie efektu antynowotworowego zwiazkow z grupy stilbenow i oksepin na wybranych
nowotworowych liniach komoérkowych (grupa prof. dr hab. Elzbiety Grzesiuk, Zaktad Biologii
Molekularnej).

Zastosowanie wirusopodobnej czastki wektorowej — dodekahedronu adenowirusa jako wektora
dla czynnikbw 0 potencjalnym dziataniu terapeutycznym i platformy szczepionkowej
(grupa dr hab. Ewy Szotajskiej, Zaktad Biosyntezy Biatka).

Analiza zawartosci DNA w komorkach drozdzowych niosgcych mutacje w genach kodujacych
biatka  zaangazowane W  replikacie DNA i  kontrole  cyklu  komodrkowego
(grupa prof. dr hab. Iwony Fijatkowskiej, Pracownia Mutagenezy i Reperacji DNA).

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

Analiza zawartosci DNA genomowego szczepow drozdzy S. cerevisiae niosgcych réznego typu
mutacje. Badanie ich ploidalnosci i zaburzen cyklu komorkowego (dr hab. Adrianna Skoneczna,
mgr Justyna Jendrysek, Anastazja Markowska, Pracownia Mutagenezy i Reperacji DNA).

Badanie wptywu wektorow drozdzowych na genom gospodarza poprzez analiz¢ zawartosci ich
DNA genomowego (dr hab. Adrianna Skoneczna, Magda Wtosek, Pracownia Mutagenezy
i Reperacji DNA).

Badanie zmian ekspresji biatek fluoryzujacych w populacji komorek drozdzy S. cerevisiae
w odpowiedzi na stres $rodowiskowy (dr hab. Adrianna Skoneczna i mgr Justyna Kurdziel,
Pracownia Mutagenezy i Reperacji DNA, oraz mgr Urszula Natkanska i dr hab. Marek Skoneczny,
Zaktad Genetyki).

Analiza zmian cyklu komoérkowego, potencjatu wewnetrznej btony mitochondrialnej oraz indukcji
apoptozy za pomocg cytometru przeptywowego 2z uzyciem komorek Hela oraz 293
(grupa prof. dr hab. Andrzeja Dziembowskiego, Pracownia Biologii RNA i Genomiki Funkcjonalnej
oraz grupa prof. dr hab. Piotra Stepnia Instytut Biotechnologii i Genetyki UW).

Analiza porownawcza poziomu wybranych biatek w komérkach DT40 z wykorzystaniem cytometru
przeptywowego (grupa prof. dr hab. Andrzeja Dziembowskiego, Pracownia Biologii RNA
i Genomiki Funkcjonalnej).
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16.

17.

18.

19.

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

Oznaczenie zmian poziomu dwuniciowego RNA w komorkach Hela (grupa prof. dr. hab. Andrzeja
Dziembowskiego, Pracownia Biologii RNA i Genomiki Funkcjonalnej).

Oznaczenie poziomu retrotranspozycji (grupa prof. dr hab. Andrzeja Dziembowskiego, Pracownia
Biologii RNA i Genomiki Funkcjonalnej).

Badania onkogennych szlakéw sygnatowych w rozwoju nowotworu jajnika z wykorzystaniem
technologii mikromacierzowych oraz metod molekularnego modelowania (mgr Agnieszka Lech
doktorantka Migdzywydziatowych 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

Zespol: dr Robert Gromadka, mgr Beata Babinska, mgr Ewa Kalinska, mgr Matgorzata Filipiak,
mgr Jan Gawor, mgr Karolina Wylot, mgr Karolina Zuchniewicz, dr Piotr Dzierzbicki.

W 2015 roku ramach dziatalnosci ustugowej dla IBB zsyntetyzowano 4 270 oligonukleotydow oraz
zsekwencjonowano na aparatach ABI 3730 i ABI 3730 xI 16 919 matryc DNA, co przy sredniej dtugosci
odczytu 850 bp daje 14 381 150 zasad.

Dla 152 zleceniodawcow spoza IBB zostaly zrealizowane zamdwienia na zsekwencjonowanie 32 474
matryc i zsyntetyzowano 15 712 oligonukleotydy.

Za pomocg Sekwenatora genomowego MiSeq llumina zsekwencjonowano dla IBB 74 genomy
bakteryjne, 24 genomy bakteriofagow, 12 plazmidéw bakteryjnych i 14 probek srodowiskowych
uzyskujac tacznie 24 GB par zasad.

W ramach wspoétpracy z jednostkami spoza Instytutu zsekwencjonowano: 20 genoméw bakteryjnych,
91 plazmidow bakteryjnych, 3 genomy wirusow, 2 genomy mitochondrialne, 1 genom algi oraz 19
probek srodowiskowych otrzymujac okoto 18GB par zasad.

Dodatkowo w ramach przyznanych minigrantow wykonano 142 sekwencjonowania matryc DNA i 4 654
reakcji analizy polimorfizmu.

Syntezy oligonukleotydow i sekwencjonowanie matryc wykonano dla nastepujacych zaktadow IBB:

matryce oligonukleotydy
1. | Zaklad GenetyKi 273 132
2. | Zaktad Biochemii Drobnoustrojow 421 110
3. | Zaklad Biosyntezy Biatka 203 95
4. | Zaktad Biochemii Roslin 475 180
5. | Zaktad Biofizyki 495 330
6. | Zaktad Biologii Molekularnej 620 212
7. | Zaktad Genetyki UW 3220 490
8. | Pracownia Mutagenezy i Reperacji DNA 223 157
9. | Pracownia Glikobiologii Grzyboéw 154 103
10. | Pracownia Sekwencjonowania DNA 140 150
11. | Zaktad Biochemii Lipidow 195 111
12. | Pracownia Biologii RNA i Genomiki Funkcjonalnej 10 500 2 200
Oprocz zamowien z Instytutu Biochemii i Biofizyki zrealizowane zostaly zamodwienia

na sekwencjonowanie DNA i synteze oligonukleotydéw dla zleceniodawcow spoza Instytutu:

Instytut Biologii Doswiadczalnej im. M. Nenckiego,Warszawa

Instytut Biocybernetyki i Inzynierii Biomedycznej PAN,Warszawa
Instytut Biologii Medycznej PAN, L6dz

Instytut Biologii Ssakow PAN, Biatowieza

Instytut Chemii Bioorganicznej PAN, Poznan

Instytut Chemii Fizycznej PAN, Warszawa

Instytut Dendrologii PAN, Kornik

Instytut Farmakologii PAN, Krakow

Instytut Genetyki Cztowieka PAN, Poznan

Instytut Genetyki i Hodowli Zwierzat PAN, Jastrzebiec

Instytut Genetyki Ro$lin PAN, Poznan

Instytut Immunologii i Terapii i Do§wiadczalnej PAN, Wroctaw
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Instytut Medycyny Doswiadczalnej i Klinicznej PAN,Warszawa
Instytut Ochrony Przyrody PAN, Krakéw
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15. | Instytut Parazytologii PAN, Warszawa

16. |Instytut Podstawowych Problemow Techniki PAN, Warszawa
17. |Instytut Rozrodu Zwierzat i Badan Zywnosci PAN, Olsztyn
18. | Zaklad Ichtiobiologii i Gospodarki Rybackiej PAN, Gotysz
19. | Migdzynarodowy Instytut Biologii Molekularnej i Komoérkowej, Warszawa
20. Instytut Biotechnologii i Antybiotykow, Warszawa

21. | Instytut Badawczy Le$nictwa, Sekocin Stary

22. | Instytut Biotechnologii Przemystu Rolno-Spozywczego, Warszawa
23. | Instytut Chemii i Techniki Jadrowej,Warszawa

24, Instytut Fizjologii i Patologii Stuchu,Warszawa

25. Instytut Hodowli i Aklimatyzacji Ro$lin, Radzikow

26. Instytut Matki i Dziecka, Warszawa

27. Instytut Medycyny Pracy, 1.6dz

28. | Instytut Ochrony Ros$lin PIB, Poznan

29. | Instytut Psychiatrii i Neurologii, Warszawa

30. | Instytut Zootechniki PIB, Krakow

31. | Instytut Reumatologii, Warszawa

32. | Instytut Wiokien Naturalnych i Roslin Zielarskich, Poznan
33. | Panstwowy Instytut Weterynaryjny, Putawy

34. | Panstwowy Instytut Badawczy -Instytut Sportu, Warszawa
35. | Wojskowy Instytut Higieny i Epidemiologii, Warszawa

36. | Narodowy Instytut Lekéw, Warszawa

37. | Narodowy Instytut Zdrowia Publicznego - PZH, Warszawa
38. | Uniwersytet Gdanski, Gdansk

39. | Uniwersytet im. A. Mickiewicza, Poznan

40. | Uniwersytet Jagiellonski, Krakow

41. | Uniwersytet Jagiellonski- Collegium Medicum, Krakow
42. | Uniwersytet Jana Kochanowskiego, Kielce

43. | Uniwersytet im. Kardynata Stefana Wyszynskiego, Warszawa
44. | Uniwersytet Kazimierza Wielkiego, Bydgoszcz

45, Uniwersytet 1.6dzki, 1.6dz

46. | Uniwersytet Marii Curie-Sktodowskiej, Lublin

47. | Uniwersytet Mikolaja Kopernika, Torun

48. | Uniwersytet Przyrodniczy, Lublin

49. | Uniwersytet Przyrodniczy, Poznan

50. | Uniwersytet Przyrodniczy, Wroctaw

51. | Uniwersytet Rolniczy, Krakow

52. | Uniwersytet Rzeszowski, Rzeszow

53. | Uniwersytet Szczecinski, Szczecin

54. | Uniwersytet Slaski, Katowice

55. | Uniwersytet Technologiczno-Przyrodniczy, Bydgoszcz

56. | Uniwersytet Wroctawski, Wroctaw

57. Uniwersytet Warszawski, Warszawa

58. | Uniwersytet w Bialymstoku, Biatystok

59. | Uniwersytet Warminsko-Mazurski, Olsztyn
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60. | Uniwersytet Medyczny, Biatystok

61. | Uniwersytet Medyczny, Lublin

62. | Uniwersytet Medyczny, £.6dz

63. | Uniwersytet Medyczny, Poznan

64. | Uniwersytet Medyczny, Wroctaw

65. | Gdanski Uniwersytet Medyczny, Gdansk

66. | Pomorski Uniwersytet Medyczny, Szczecin

67. | Slaski Uniwersytet Medyczny, Katowice

68. | Warszawski Uniwersytet Medyczny, Warszawa

69. | Zachodniopomorski Uniwersytet Technologiczny, Szczecin
70. Politechnika Gdanska, Gdansk

71. Politechnika Warszawska, Warszawa

72. | Szkota Gléwna Gospodarstwa Wiejskiego, Warszawa

73. | Lubuska Wyzsza Szkota Zdrowia Publicznego, Zielona Gora
74. Akademia im. J. Dlugosza, Czestochowa

75. | Akademia Wychowania Fizycznego, Poznan

76. Centrum Badan DNA Sp. z 0.0., Poznan

77. | Centrum Biologii Medycznej PAN, L6dz

78. Centrum Ekologii Cztowieka, Warszawa

79. | Centrum Medyczne Ksztalcenia Podyplomowego, Warszawie
80. | Centrum Onkologii Bydgoszcz, Bydgoszcz

81. Centrum Onkologii Warszawa, Warszawa

82. | Gdynskie Centrum Innowacji, Gdynia

83. | Centralny Instytut Ochrony Pracy PIW, Warszawa

84. | Agencja Bezpieczenstwa Wewnetrznego, Warszawa

85. Wojewodzki Inspektorat Weterynarii, Krosno

86. | Wojewodzki Inspektorat Weterynarii, Opole

87. | Weterynaryjne Laboratorium Diagnostyczne, Gietrzwatd
88. | Wojewodzka Stacja Sanitarno-Epidemiologiczna, Bydgoszcz
89. | Wojewddzka Stacja Sanitarno-Epidemiologiczna, Rzeszow
90. |Zaktad Diagnostyki Medycznej, Poznan

91. | Wojewddzki Inspektorat Weterynarii, Siedlce

92. | Zwiazek Migdzygminnej Zatoki Puckiej, Wtadystawowo
03. Adamed Sp. z 0.0., Pienkéw

94. | Agila Specialities Polska Sp.zo.0., Warszawa

95. AMICUS- fundacja Uniwersytet Mikotaja Kopernika, Torun
96. | Bioanalytic, Gdansk

97. | Biochemik-Laboratorium Ustugowo Badawcze, Kaczory
98. | Bionicum, Warszawa

99. BioTe21, Krakow

100. | Bioton, Warszawa

101. | Centrum Diagnostyki Genetycznej Genescreen, Kobylnica
102. | Celther Polska Sp. z 0.0., Zakroczym

103. | Clematis, Pruszkow

104. | Curiocity Diagnostics, Warszawa
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105. | Europejskie Regionalne Centrum Eko Hydrologii, £6dz

106. |EURX sp. z 0.0., Gdansk

107. |Fundacja Bioedukacji, Warszawa

108. | Fundacja Natura Optima Dux, Warszawa

109. | Genesis Polska, Poznan

110. | Genet Reserch Sp. z 0.0., Wroctaw

111. | Genoplast Biochemical, Pruszkéw

112. | Gtéwny Inspektorat Jakosci Handlowej Artykuléw Rolno-Spozywczych, Warszawa

113. | Instytut Analiz Genetycznych Sp. z 0.0., Warszawa

114. |lzba Celna, Gdynia

115. |Klinika Nieptodnosci i Endokrynologii Rozrodu, Poznan

116. | Krzysztof Kucharczyk — Techniki Elektroforetyczne, Warszawa

117. |LabGen-Podlaskie Centrum Genetyki, Biatystok

118. | Laboratorium Badan Genetycznych Sp. z o.0., Lublin

119. |Laboratorium Diagnostyki Molekularne Sp. z 0.0., Wroctaw

129. | Laboratorium kosmetyczne dr Ireny Eris, Piaseczno

121. | Lubelskie Stowarzyszenie na Rzecz Przeciwdziatania Kamicy Moczowej, Lublin

122. | MedGen, Warszawa

123. | MediGen, Warszawa

124. | Novazym Polska, Poznan

125. | Oncogene Diagnostics, Krakow

126. | Parco Tecnologico Padano, Wtochy

127. |Phage Consultans, Gdansk

128. |Proteon Pharma Ceuticals SA, £6dz

129. | Rewlabh, Warszawa

130. | Rex Company, Wroctaw

131. |Regionalny Zarzad Gospodarki Wodnej, Krakow

132. | Samodzielny Publiczny Centralny Szpital Kliniczny, Warszawa

133. | Szpiltal Specjalistyczny, Brzozow

134. | Studio Opracowan Przyrodniczych, Warszawa

135. | Synevo Polska, Warszawa

136. | Vet-Lab, Brudzew

137. | VitaGenum, Lublin
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Laboratorium Analiz Modyfikacji Genetycznych

Zespotl: prof. dr hab. Barbara Tudek, dr Jarostaw Ciesla

Cel badania
Analiza obecnosci materiatu transgenicznego w produktach rynkowych, oznaczanie liczby kopii genéw,
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 kwaséw nukleinowych w materiale dostarczonym przez Kklienta. Laboratorium
uczestniczy takze w miedzylaboratoryjnych badaniach sprawnosci jakosciowej i ilosciowej detekcji
GMO w $rodowisku, pozywieniu i paszach.

Opis najwazniejszych osiagnieé¢

(i) Laboratorium uczestniczylo w dwoch miedzylaboratoryjnych badaniach sprawnosci jakosciowej
i ilosciowej detekcji GMO organizowanych przez Instytut Materiatow Referencyjnych i Pomiarow UE
w Centrum Badan Potaczonych, Geel, Belgia.

(if) Wykonano ustugi pomiaru ilosciowego MRNA w réznych probkach dostarczonych przez klientow
IBB oraz zewngtrznych. Oznaczano rowniez liczbe kopii genéw w materiale dostarczonym przez
klientow. Wykonano okoto 25 000 reakcji, tagcznie z opracowaniem metodyki analiz i projektowaniem
starterow.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow
Wyniki badan zostang wykorzystane w publikacjach naukowych.

Publikacje
5021, 5149, 3819/A, 3821/A, 3824/A, 3825/A, 3879/A, 3897/A
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Srodowiskowe Laboratorium Spektrometrii Mas

Zespol: prof. dr hab. Michat Dadlez, dr Magdalena Kaus-Drobek, dr Dominik Domanski, dr Monika
Zareba-Koziot, dr Krzysztof Drabikowski, dr Aleksander Moysa, mgr Jacek Oledzki, mgr Magdalena
Bakun, mgr Agnieszka Fabijanska, mgr Piotr Zarebski, mgr Radostaw Jazwiec, 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
Analizy proteomiczne i metabolomiczne.

Opis realizowanych prac

Laboratorium, jak w latach poprzednich, uczestniczyto w wielu projektach wykonujac wszystkie
niezbedne analizy proteomiczne i analizy lekow i ich metabolitow. Sposrod projektéw zakonczonych
publikacjami nalezy wymieni¢ uzyskanie lokalizacji waznej funkcjonalnie fosforylacji ligazy
ubikwitynowej Rsp5 na pozycji T761 (5161), okreslenie partnerow molekularnych biatka Drosophila
melanogaster FKBP39, zasocjowanego z chromatyng (5081), czy interaktomu tioesterazy biatek
palmitylowanych w komoérkach neuroblastoma (5098, 5170). Analizy globalne proteoméw pozwolity
na oceng¢ zmian proteomu moczu towarzyszacych progresji nefropatii cukrzycowych (5050), czy tez
analiz¢ subproteomu jaderkowego (we wsp. z prof. M. Hetmanem, Kentucky Univ., publikacja w rewizji
w Mol. Cell. Proteomics). Analizy celowane z uzyciem techniki MRM pozwolity opracowaé panel
peptydow cytokeratynowych pozwalajacy na klasyfikacje ptynow z jamy optucnowej w zaleznosci
od patologii lezacej u podstaw jego pojawienia sie, ze szczegdlnym uwzglednieniem chorych na raka
ptuc. Wyniki te staty si¢ podstawg zgloszenia patentowego K-4857p/15 dot. multipleksowego panelu
cytokeratynowego w Klasyfikacji pacjentéw z nowotworem ptuc i publikacji ztozonej do Mol. Cell.
Proteomics. W dziedzinie badan strukturalnych zakonczylismy Kkilka watkow dotyczacych
m. in. kompleksu tacznikowego Misl2 biatek kinetochoru (wspotpraca z dr M. Przewtoka, prof. D.
Gloverem, Cambridge Univ., praca w rewizji w Open Biology), czy nowego oddzialywania w obrgbie
kompleksu biatkowego procesingu histonowych mRNA (wspotpraca z prof. Z. Dominskim, N. Carolina
Univ., praca w rewizji w J. Mol. Biol).

Cze$¢ laboratorium odpowiedzialna za analizy substancji niskoczasteczkowych kontynuowata niektore
projekty rozpocz¢te w poprzednich latach jak: oznaczanie lekéw immunosupresyjnych w osoczu
(Novartis) i w krwi petnej i mleku pacjentek, dla dr hab. Bozeny Kociszewskiej-Najman (WUM),
metabolitu leflunomidu (Sandoz) oraz witaminy D w osoczu pacjentéw (DUO-MED). Prowadzono
badania farmakokinetyczne nowych zwiazkoéw dla OncoArendi i prof. Grazyny Niewiadomskiej (Instytut
Nenckiego). Opracowano metode o0Oznaczania metabolitow nikotyny dla Synevo, kwasow
abscysynowego i jasmonowego w ekstraktach roslinnych dla prof. Grazyny Dobrowolskiej, prof. Ewy
Swiezewskiej (IBB PAN), siarczanu indoksylu dla dr hab. Barbary Lisowskiej-Myjak (WUM),
asymetrycznej i symetrycznej dimetyloargininy (ADMA) w dializatach ptynu m6zgowo-rdzeniowego dla
dr hab. Magdaleny Zielinskiej (IMDiK). Zakonczono analizy zwiagzane z oceng metabolomu tamoksifenu
u kobiet chorych na raka piersi i zwigzku jego metabolizmu z prognozg rozwoju choroby (5105),
zwiazku metabolizmu kwasu mykofenolowego z pojawianiem si¢ komplikacji i dysfunkcji szpiku u osob
po przeszczepach nerki (5106), wdrozeniem metody LC-MS-MS/MS pomiaru 17-Hydroksyprogesteronu
i wykazanie jego lepszej wiarygodnos$ci diagnostycznej w ocenie hiperandrogenizmu (5134)

Opis najwazniejszych osiagnieé
Opracowanie panelu cytokeratynowego w diagnostyce raka z ptynu jamy optucnowe;j.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw

Uzyskane rezultaty wchodza w sktad publikacji 1 zgloszenia patentowego nr P.414159
pt..  "Multipleksowpy panel cytokeratynowy, sposob wytwarzaniam multipleksowego panelu
cytokeratynowego i sposob klasyfikowanipa pacjentow z nowotworem phuc."

Publikacje 5037, 5039, 5050, 5081, 5098, 5105, 5106, 5134, 5161, 5170, 3795/A, 3796/A, 3847/A,
3866/A, 3871/A, 3888/A, 3901/A, 3964/A, 3822/A
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Pracownia Mikroskopii Konfokalnej i Fluorescencyjnej IBB PAN

dr Matgorzata Lichocka - p/o Kierownika PMKIiF
dr Anna Anielska-Mazur (w roku 2015 na urlopie wychowawczym)

W okresie sprawozdawczym 01.01.15 — 31.12.15, dziatalno$¢ PMKIF przebiegata zgodnie z zatozeniami
statutowymi.

PMKIF byta dostepna dla uzytkownikow przez wigksza czgs¢ roku, od 01.08 do 30.10 byta zamknigta
a sprzgt zabezpieczony na czas termomodernizacji budynku. Mikroskop fluorescencyjny E800 byt
uzytkowany nieodptatnie przez przeszkolonych uzytkownikow, natomiast mikroskop konfokalny Nikon
TE2000 C1 zgodnie z cennikiem dostgpnym na stronie internetowej IBB lub w ramach wspotpracy
naukowe;j.

Mikroskop fluorescencyjny Nikon E-800 wykorzystano w wymiarze 200 godz. do samodzielnej pracy
przez uzytkownikow, ktorzy przeszli szkolenie z obstugi mikroskopu fluorescencyjnego.
Przeprowadzono szkolenie w trybie indywidualnym kolejnych 5 osob:

1. Pawet Cwiek — Zaktad Biosyntezy Biatka IBB PAN

2. Kamila Jaronczyk — Zaktad Biosyntezy Biatka IBB PAN

3. Lukasz Rymer — Zaktad Genetyki IBB PAN

4. Btazej Kempinski — Zaktad Genetyki IBB PAN

5. Maciej Frydryszak — Cintamani Poland Majewscy i Ko¢ Sp. J.
Samodzielni uzytkownicy mikroskopu fluorescencyjnego wykonali analizy obrazu mikroskopowego
W oparciu 0 oprogramowanie dostepne w Pracowni.

Mikroskop konfokalny Nikon C1 wykorzystano w wymiarze 394 godz. przez samodzielnych
uzytkownikow z IBB PAN po szkoleniu bezptatnie, w ramach ustug mikroskopowych PMKIiF dla
pracownikéw IBB PAN oraz jednostek zewngtrznych.

Jednostki zewnetrzne korzystajace z ustug Pracowni w 2015r.:

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

2. Uniwersytet Warszawski, Wydziat Biologii, Instytut Mikrobiologii, Zaktad Wirusologii.

3. Cintamani Poland Majewscy i Ko¢ Sp. J.

4. Instytut Fizyki Jadrowej w Krakowie.

Prowadzono nadzor nad stanem technicznym mikroskopow i innego wyposazenia w PMKIiF w celu
nieprzerwanej funkcjonalnosci powierzonej pracowni. Zakupiono nowy o$wietlacz i monitor
do mikroskopu Nikon E-800. Biezaca konserwacje sprzetu mikroskopowego zlecono serwisowi
PRECOPTIC, na podstawie zawartej umowy Sserwisowej.

Publikacje
5034, 5102, 5179
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Kolekcja Szczepow IBB PAN ,,COLIBB”

Utworzona w 2000 roku w Instytucie Biochemii i Biofizyki kolekcja plazmidow oraz szczepow
bakteryjnych i drozdzowych COLIIBB zawiera przede wszystkim szczepy i wektory skonstruowane
przez pracownikéw i studentéw IBB w ramach badan prowadzonych w Instytucie. W roku 2012
do zasobow kolekceji wiaczono podgrupe psychrofilnych szczepow Arktycznych i Antarktycznych.
Zasoby kolekcji dostepne sa na stronie: http://kolekcja.ibb.waw.pl

Obecnie przechowujemy 3036 szczepow bakteryjnych, 3882 drozdzowych i 2242 plazmidow,
300 izolatow Srodowiskowych oraz 2792 szczepy psychrofilne.

Gatunki bakterii zdeponowane w kolekcji to m.in:
Escherichia coli
Lactococcus lactis
Lactococcus raffinola
Lactobacillus sp.
Lactobacillus paracasei
Lactobacillus casei
Streptococcus thermonphilus
Bacillus subtilis
Lactococcus hordniae
Lactococcus raffinolactis
Lactococcus garvieae
Lactobacillus plantarum
Bifidobacterium longum
Salmonella typhimurium
Staphylococcus aureus
Psychrobacter sp
Sejongia sp
Arthrobacter sp.
Yersinia sp.
Acinetobacter sp.
Flavobacterium sp.
Pseudomosnas sp.
Serratia sp.

Leifsonia sp.
Polaromonas sp.
Hymenobacter sp.
Agrococcus sp.

Gatunek drozdzy zdeponowany w kolekcji:
Saccharomyces cerevisiae

Opiekunem kolekcji jest Karolina Makieta-Dzbenska
(tel.+48 22 592 1124, e-mail: kmakiela@ibb.waw.pl)
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Seminaria instytutowe w roku 2015

13.01.2015
mgr Dominika Foretek - Zaktad Genetyki
,»Regulation of different steps of tRNA biogenesis under stress conditions”

20.01.2015

mgr Kamil Krél - Pracownia Mutagenezy i Reperacji DNA

,»Quest for genes responsible for proper response of Saccharomyces cerevisiae cells to chemically
induced DNA double strand break stress”

27.01.2015
mgr Marcin Jaciuk - Miedzynarodowy Instytut Biologii Molekularnej i Komoérkowe;j
»,Damage detection and verification in bacterial nucleotide excision repair system (NER)”

03.02.2015
mgr Magdalena Kania - Zaktad Biochemii Lipidow
»Mass spectrometry studies on identification and biosynthesis of polyisoprenoids”

10.02.2015
mgr Katarzyna Maslowska - Pracownia Mutagenezy i Reperacji DNA
,Control of the E. coli SOS response by intracellular ANTP pools”

17.02.2015
mgr Aleksandra Witkiewicz-Kucharczyk - Zaktad Biofizyki
,»The interactions of XPAzf with intracellular carriers of redox signal”

24.02.2015
dr Malgorzata CieSla - Zaklad Genetyki
,»Rbs1, a new protein implicated in RNA polymerase III biogenesis in yeast Saccharomyces cerevisiae”

03.03.2015
dr Bartosz Wawrzynow - Pracownia Mutagenezy i Reperacji DNA
,,MDM2 oncoprotein modulates DNA damage response in human cancer”

10.03.2015

mgr inz. Aleksandra Kacprzyk-Stokowiec - Zaktad Biofizyki, Srodowiskowe Laboratorium
Spektrometrii Mas

»Structural changes of perfringolysin O during membrane channels formation analyzed by hydrogen-
deuterium exchange coupled with mass spectrometry”

10.03.2015

mgr Aleksandra Skrajna - Zaktad Biofizyki, Srodowiskowe Laboratorium Spektrometrii Mas
,,Structural studies on FLASH protein and its interaction with LSM11 and NPAT proteins supported
by Hydrogen Deuterium Exchange Mass Spectrometry /HDXMS/”

17.03.2015

mgr Joanna Radziwill-Bienkowska - Zaktad Biochemii Drobnoustrojow

»Adhesive and muco-adhesive properties of the sequenced Lactococcus lactis subsp. cremoris IBB477
strain”

24.03.2015 ]
prof. dr hab. Ewa Swiezewska - Zaktad Biochemii Lipidow
,Zastosowanie pochodnych poliizoprenoidow jako nosnikow lekow”
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31.03.2015
mgr Karol Ruszel - Zaktad Biologii Molekularnej
,Contribution of AlkB, AlkA and Mug proteins to repair of exocyclic DNA adducts”

14.04.2015

dr Agnieszka Maciejewska - Zaktad Biologii Molekularnej

,»INew substrates for AIkB family dioxygenases. Mutagenic properties and repair of selected exocyclic
DNA adducts”

21.04.2015

dr hab. Marta Koblowska - Pracownia Analiz Mikromacierzy

,»DNA microarrays and Next Generation Sequencing - applied technologies in Laboratory of Microarrays
Analysis”

21.04.2015
prof. Wojciech Bal - Zaktad Biofizyki
,»Set of instruments for thermodynamic characterization of proteins and small molecules”

27.04.2015

dr Roger Woodgate - Laboratory of Genomic Integrity National Institute of Child Health and Human
Development Bethesda, USA

,Ribonucleotide Repair in Prokaryotes”

28.04.2015
prof. Michal Dadlez - Srodowiskowe Laboratorium Spektrometrii
»Wazenie molekut - co z tego mamy?”

28.04.2015

prof. Andrzej Dziembowski - Pracownia Biologii RNA i Genomiki Funkcjonalnej

»Instrumentation for automatic protein purification (AKTAxpress), characterization of macromolecules
(MALS-SEC, DLS) and genome-wide siRNA screenings (Janus pipetting workstation)”

05.05.2015
mgr Katarzyna Gawarecka - Zaktad Biochemii Lipidow
»Studies on the biosynthesis and application of plant polyisoprenoids”

12.05.2015

mgr Michal Mietus - Laboratorium Struktury Biatka, Miedzynarodowy Instytut Biologii Molekularnej
1 Komoérkowe;j

,.Structural and biochemical characterisation of rad2 endonuclease”

19.05.2015

prof. Waldemar Priebe - Experimental Therapeutics - Unit 1950, The University of Texas MD
Anderson Cancer Center

,» Targeting Carbohydrates Metabolism for Antitumor Activity”

22.05.2015

dr Katarzyna Zaremba-Niedzwiedzka - Program of Molecular Evolution Department of Cell
and Molecular Biology Biomedical Centre, Uppsala University

,Powstanie ztozonych komorek eukariotycznych ...czyli czego mozna si¢ dowiedzie¢ dzigki
bioinformatycznej analizie metagenomu z dna oceanu...”

26.05.2015

dr André Verdel - Department of Cell Differentiation and Transformation Albert Bonniot Institute
Faculté de Médecine Rond point de la Chantourne

,»(Inc)RNA-based chromatin gene silencing mechanisms in fission yeast”
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02.06.2015

mgr Krzysztof Tarnowski - Zaktad Biofizyki

,»Studies of protein structure and dynamics by hydrogen-deuterium exchange monitored by mass
spectrometry”

02.06.2015
mgr inz. Aiswarya Premchandar - Zakltad Biofizyki
»Endocytosis and intracellular signal transduction: a link through APPL proteins”

09.06.2015
mgr Marek Zurczak - Pracownia Patogenezy Roslin
»~Multifunctional protein SGT1 directs signaling of NLR receptors towards nucleus in plant immunity”

10.06.2015
dr Jerzy Kantorski - Instrument Key Account Manager, BD Biosciences
,»Sortowanie komorek metodg FACS”

16.06.2015
mgr Aleksandra Grylak-Mielnicka - Zaktad Biochemii Drobnoustrojow
,.ldentification of Rho dependant network(s) in Bacillus subtilis”

17.06.2015
prof. Judith Campbell - Caltech, Pasadena, USA
,»Loo much of a good thing?: Regulation of DNA2 helicase/nuclease for genome stability”

23.06.2015
mgr Michal Plachta - Pracownia Mutagenezy i Reperacji DNA
,,Cell cycle regulation of Translesion Synthesis DNA /TLS/ polymerases”

30.06.2015

mgr inZ. Dorota Tulacz - Zaktad Genetyki

,Correlation between heart and blood transcriptomic profiles in a rat model of post-infraction heart
failure”

07.07.2015
dr Celia Baroux - Institute of Plant Biology and Zurich-Basel Plant Science Center University of Zurich
,»Chromatin dynamics when plant cells change their fate — Driver or Readout?”

24.07.2015
dr John V. Bason - MRC Mitochondrial Biology Unit, Cambridge, UK
»ATP Synthase: Towards understanding the mechanism of rotary catalysis”

07.09.2015
dr Greg Clark - The University of Texas at Austin/
,Extracellular ATP and apyrases regulate plant growth and development”

13.10.2015

dr Pawel Zawadzki - Department of Biochemistry, University of Oxford, UK

,,Mechanisms of bacterial chromosome repair and segregation studied by smFRET and Super-Resolution
microscopy”

03.11.2015
dr Damian Graczyk - Zaktad Genetyki
»Involvement of RNA Polymerase III in Immune Responses”
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03.11.2015
dr Jolanta Topczewska - Northwestern Univerity, Feiberg School of Medicine Chicagp, USA
,»All you need is... zebrafish: using an animal model in human diseases research”

17.11.2015

prof. Eran Perlson - Department of Physiology and Pharmacology, Sackler Faculty of Medicine
Tel Aviv University

,Molecular communication mechanisms of motor neuron survival and synapse”

04.12.2015
prof. Michael Barrett - Institute of Infection, Immunity and Inflammation, The University of Glasgow
,Glasgow Polyomics: Improved inference in Integration”

08.12.2015
mgr Agata Lipko - Zaktad Biochemii Lipidow
,Biosynteza poliizoprenoidow u Arabidopsis thaliana — badania in vivo”

09.12.2015
prof. Gregora Anderluha - Narodowy Instytut Chemii w Lublanie
,,Structure and assembly of invertebrate cytolysin pore”

15.12.2015
mgr Julita Gruchota - Pracownia Sekwencjonowania DNA i Syntezy Oligonukleotydow
,»Czynniki elongacji transkrypcji w syntezie niekodujacych RNA”

22.12.2015

mgr Karolina Morgiewicz - Pracownia Patogenezy Roslin

»Zjawisko skrajnej odpornosci roslin ziemniaka (Solanum tuberosum L.) na infekcje — czesto
wykorzystywane w hodowli, cho¢ stabo scharakteryzowane”
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Journal of Vascular Research (2015), 52 (suppl 1) p.38 - 39

3812/A

TOCZYLOWSKA B., SLOWIKOWSKA A., MIERZEJEWSKA A., ZIEMINSKA E.

Preliminary study of serum lipid profile obtained from patients with coronary heart disease and aortic
stenosis.

83rd Congress of the European-Atherosclerosis-Society (EAS), Glasgow, United Kingdom, 22 - 25
March 2015

Atherosclerosis 241(1): e122

3813/A

WAWRZYNSKA A., SIRKO A.

Sulfur metabolism in Arabidopsis thaliana is regulated by proteasomal degradation of SLIM1
transcription factor.

EMBO Conference: Signalling in Plant Development, Brno, Czech Republic, 20-24 September 2015
Abstracts Book PO329, p.67

3814/A

LASOTA A., FRACZAK O., MUCHOWSKA A., MISICKA A., NOWAKOWSKI M., MACIEJCZYK M.,
EJCHART A., OLMAA A.

Dermorphim analogues modified with A-Alkyl-B-Azido (SecAmino) alanines: synthesis, biological
activity and NMR studies.

American Peptide Symposium, Orlando. United States, 20-25 June 2015

Poster Abstracts YI-PO33, p.78
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3815/A

GRUCHOTA J., DENBY-WILKES C., ARNAIZ O., SPERLING L., NOWAK J.K.
Developmentally induced elongation factor Spt5 influences non-coding transcription program
in P. tetraurelia.

Ciliate Molecular Biology, Camerino, Italy, 10-16 July 2015

Abstracts BS

3816/A

JERKA-DZIADOSZ M., NOWAK J.K., JOACHIMIAK E., AUBUSSON-FLEURY A., WLOGA D.
The transition zone of cilia in Paramecium and Tetrahymena contains nucleoporins but no septins.
Ciliate Molecular Biology, Camerino, Italy, 10-16 July 2015

Abstracts BS

3817/A

ZNOJ A., BORSUK P., CHWEDORZEWSKA K.J.

Genetic diversity of psychrophilic microorganisms from polar glaciers.
19" Cold Hardiness Seminar, Kornik, Poland, 29-30 September 2015
Abstracts BS

3818/A

SMOLINSKA E., MOSKOT M., JAKOBKIEWICZ-BANECKA J., WEGRZYN G., GABIG-
CIMINSKA M.

Psorias screening 1RT-PCR array as a potential tool for adjustment and monitoring the therapy
of psoriasis patients.

4-th World Psoriasis and Psoriatic Arthritis Conference, Stockholm, Sweden, 8-11 July 2015
Journal of Investigative Dermatology 135: P144

3819/A

OLSZAK K., CIESLA J., GROMADKA R., SZCZEGIELNIAK J., MUSZYNSKA G., POLKOWSKA.-
KOWALCZYK L.

Contribution of CDPKs and ROS in response of solanum species to elicitor from Phytophthora infestans.
International Conference Plant Abiotic Stress Tolerance Ill, Vienna, Austria, 29 June - 1 July 2015
Abstracts p.33

3820/A

BUCHOLC M., GOCH G., CIESIELSKI A., FEDAK H., KLIMECKA M.M., TARNOWSKI K.J.,
ANIELSKA-MAZUR A., DOBROWOLSKA G.

Functional characterization of two-isoforms of SnRK2-interacting calcium sensor.

International Conference Plant Abiotic Stress Tolerance 11, Vienna, Austria, 29 June - 1 July 2015
Abstracts p.41

3821/A

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

Maize calcium-dependent protein kinase gene ZmCPK11 regulates salt responses in Arabidopsis.
International Conference Plant Abiotic Stress Tolerance Ill, Vienna, Austria, 29 June - 1 July 2015
Abstracts p.53

3822/A

SZYMANSKA K., JAZWIEC R., LUDWIKOW A., SZCZEGIELNIAK J., DOBROWOLSKA G.
ABA-independent SnRK2 kinases are involved in A.thaliana response to wounding.

International Conference Plant Abiotic Stress Tolerance 11, Vienna, Austria, 29 June - 1 July 2015
Abstracts p.56
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3823/A

MASZKOWSKA J., KLIMECKA M.M., BUCHOLC M., KRZYWINSKA E., GOCH G.,
DOBROWOLSKA G.

Regulation of SnRK2s-dependent stress signaling by phospholipids.

International Conference Plant Abiotic Stress Tolerance 11, Vienna, Austria, 29 June - 1 July 2015
Abstracts p.58

3824/A

OLSZAK K., CIESLA J., GROMADKA R., SZCZEGIELNIAK J., MUSZYNSKA G., POLKOWSKA-
KOWALCZYK L.

Involvement of CDPKs and ROS in response of Solanum species to stresses.

Joint 7" Conference of the Polish Society for Experimental Plant Biology and the Intercollegiate Faculty
of Biotechnology UG&MUG, Gdansk, Poland, 8-11 September 2015

Abstract Book P.4.7 p.120

3825/A

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

Heterologous expression of ZmCPK11 in Arabidopsis enhanced the salt tolerance and sensitivity to root
growth inhibition by MeJa and ABA.

Joint 7th Conference of the Polish Society for Experimental Plant Biology and the Intercollegiate Faculty
of Biotechnology UG&MUG, Gdansk, Poland, 8-11 September 2015

Abstract Book P.5.17 p.160

3826/A

GORNIAK D., SWIATECKI A., MIECZAN T., GRZESIAK J., JABLONSKA Z., ZDANOWSKI M.
Bacterial community composition in various supraglacial habitats of ecology glacier (King George
Island, Antarctica).

6th International Conference on Polar and Alpine Microbiology, Ceské Budgjovice, Czech Republic,
6-10 September 2015

Programme & Abstracts Poster D-05 p. 182

3827/A

GRZESIAK J., ZDANOWSKI M., GORNIAK D., SWIATECKI A., ALEKSANDRZAK-
PIEKARCZYK T., SZATRAJ K., SASIN-KUROWSKA J., NIECKARZ M.

Microbial community changes along the Ecology Glacier ablation zone (King George Island, Antarctica).
6th International Conference on Polar and Alpine Microbiology, Ceské Budg&jovice, Czech Republic, 6-
10 September 2015

Programme & Abstracts, Poster D-06 p. 184

3828/A

CIOK A., DZIEWIT L., GRZESIAK J., BUDZIK K., ZDANOWSKI M., BARTOSIK D.

Molecular miniature plasmids of arctic psychrophilic bacteria of the genus Variovorax.

6th International Conference on Polar and Alpine Microbiology, Ceské Budg&jovice, Czech Republic,
6-10 September 2015

Programme & Abstracts, Poster B-41, p. 114

3829/A

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

Toxicity of human Nedd4 ubiquitin ligase in yeast depends on Atgl, Atgl4 and Atgl8 autophagy related
proteins.

EMBO Conference: Ubiquitin and ubiquitin-like modifiers: from molecular mechanisms to human
diseases, Cavtat, Croatia, 18-22 September 2015

Abstracts, P192 p.284
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3830/A

RZEPNIKOWSKA W., KAMINSKA J., URBANEK A., SMACZYNSKA-de ROOI I., AYSCOUGH
K., ZOLADEK T.

The Vpsl3 protein is involved in endocytic internalization and endosomal trafficking events in yeast.
EMBO Conference: Ubiquitin and ubiquitin-like modifiers: from molecular mechanisms to human
diseases, Cavtat, Croatia, 18-22 September 2015

Abstracts, P193 p.285

3831/A

HALAS A, KRAWCZYK M. SLEDZIEWSKA-GOJSKA E.

PCNA polyubiquitination stimulates intrachromosomal spontaneous gene conversion between direct
repeats in yeast.

EMBO Conference: Ubiquitin and ubiquitin-like modifiers: from molecular mechanisms to human
diseases, Cavtat, Croatia, 18-22 September 2015

Abstracts, P156

3832/A

CIESLA M., PLONKA M., WAWRZYCKA D., WYSOCKI R., BOGUTA M.

Coupling of RNA polymerase 111 assembly and cell-cycle control in Saccharomyces cerevisiae.

27" International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology (ICYGMB), Levico Terme,
Italy, 6-12 September 2015

Yeast 32(S1) Poster Sessions PS1-3

3833/A

KRAWCZYK M. HALAS A., SLEDZIEWSKA-GOJSKA E.

The roles of PCNA postranscriptional modifications in modulating of intra-chromosomal homologous
recombination pathways.

27" International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology (ICYGMB), Levico Terme,
Italy, 6-12 September 2015

Yeast 32(S1) Poster Sessions PS1-10

3834/A

ZAWADA A., ALABRUDZINSKA M., MAJEWSKA M., JONCZYK P., FIJALKOWSKA 1.J.
The participation of Dpb2, a noncatalytic subunit of DNA polymerase epsilon,in maintaining
microsatellite stability.

27" International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology (ICYGMB), Levico Terme,
Italy, 6-12 September 2015

Yeast 32(S1) Poster Sessions PS1-16

3835/A

KEPKA M., CIESLA M., BOGUTA M.

RAS/PKA signaling pathway is involved in regulation of RNA polymerase Illtranscription mediated
by TFIIIC factor.

27" International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology (ICYGMB), Levico Terme,
Italy, 6-12 September 2015

Yeast 32(S1) Poster Sessions PS2-9

3836/A

PITRUSKA R., FURMANEK E., MCLEAN L., FILIPIAK A., CZMIEL S., FORETEK D., BOGUTA
M., BEYNON R., ADAMCZYK M.A.

RNA polymerase 11 activity affects glucose transport in S.cerevisiae.

27" International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology (ICYGMB), Levico Terme,
Italy, 6-12 September 2015

Yeast 32(S1) Poster Sessions PS2-18
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3837/A

SKONECZNA A., KROL K., JENDRYSEK J., KURDZIEL J., BROZDA |., ADAMUS P.,
SKONECZNY M.

The Saccharomyces cerevisiae Swi6 is a genome maintenance protein, requiredespecially after DSB stress.
27" International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology (ICYGMB), Levico Terme,
Italy, 6-12 September 2015

Yeast 32(S1) Poster Sessions PS4-8

3838/A

RYMER L., SKONECZNY M.

Quest for new proteins imported into the peroxisomal matrix via the non-PTS1and non-PTS2 pathway
in Saccharomyces cerevisiae.

27" International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology (ICYGMB), Levico Terme,
Italy, 6-12 September 2015

Yeast 32(S1) Poster Sessions PS8-13

3839/A

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

Toxicity of human Nedd4 ubiquitin ligase in yeast depends on Atgl, Atgl4 andAtgl8 autophagy related
proteins.

27th International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology (ICYGMB), Levico Terme,
Italy, 6-12 September 2015

Yeast 32(S1) Poster Sessions PS9-14

3840/A

NATKANSKA U., SKONECZNA A., SKONECZNY M.

The importance of S. cerevisiae Hsp31p conserved Cys138 residue for thestability and subcellular
localization of this protein.

27" International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology (ICYGMB), Levico Terme,
Italy, 6-12 September 2015

Yeast 32(S1) Poster Sessions PS10-9

3841/A

RZEPNIKOWSKA W., KAMINSKA J., URBANEK A., SMACZYNSKA-de ROOI I., AYSCOUGH
K., ZOLADEK T.

The Vps13 protein is involved in endocytic internalization and endosomaltrafficking events in yeast.
27" International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology (ICYGMB), Levico Terme,
Italy, 6-12 September 2015

Yeast 32(S1) Poster Sessions PS9-8

3842/A

KUCHARCZYK R., KABALA A., NIEDZWIECKA K., DAUTANT A, DI RAGO J.-P.

Yeast as a system for modeling mitochondrial disease mechanisms and therapies.

27th International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology (ICYGMB), Levico Terme,
Italy, 6-12 September 2015

Yeast 32(S1) Poster Sessions PS7-19

3843/A

POZNANSKI J., SHUGAR D.

Thermodynamic contribution of a halogen bond to ligand binding: binding of halogenated ligands

by a protein kinase.

Challenges in Molecular Biology, Biophysics and Biomedicine. Prof. David Shugar 100" Anniversary
Conference, Warsaw, Poland, 17-19 September 2015

Conference Book L4, p.2
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3844/A

BRZOZOWSKA I., FERNANDEZ-BACHILLER M.,I., ZIELENKIEWICZ U., ODOLCZYK N.,
RADEMANN J., ZIELENKIEWICZ P.

Protein-protein interactions as a drugs target for new antibiotics.

Challenges in Molecular Biology, Biophysics and Biomedicine. Prof. David Shugar 100" Anniversary
Conference, Warsaw, Poland, 17-19 September 2015

Conference Book SP07, p.12

3845/A

BARANOWSKI M.R., NOWICKA A. RYDZIK A.M., WARMINSKI M., KASPRZYK R.,
WOJITCZAK B.A., WOICIK J., CLARIDGE T.D.W., KOWALSKA J., JEMIELITY J.

The fluorophosphate containing nucleotides as molecular probes for studying molecular processes using
19F NMR and fluorescence spectroscopy.

Challenges in Molecular Biology, Biophysics and Biomedicine. Prof. David Shugar 100" Anniversary
Conference, Warsaw, Poland, 17-19 September 2015

Conference Book PO2, p.13

3846/A

BORSUK E., M., KOSICKI K., TUDEK B., SPEINA E.

Lipid peroxidation products in etiology of Fanconi anemia.

Challenges in Molecular Biology, Biophysics and Biomedicine. Prof. David Shugar 100" Anniversary
Conference, Warsaw, Poland, 17-19 September 2015

Conference Book P05, p.15

3847/A

CIEPLAK-ROTOWSKA M.,K., TARNOWSKI K.J.,, DADLEZ M., FABIAN M. R. SONENBERG N.,
DARZYNKIEWICZ E., NIEDZWIECKA A.

Conformational dynamics and protein-peptide interactions involved in miRNA and
tristetraprolinmediated silencing.

Challenges in Molecular Biology, Biophysics and Biomedicine. Prof. David Shugar 100" Anniversary
Conference, Warsaw, Poland, 17-19 September 2015

Conference Book PQ9, p.16

3848/A

CWIEK P., SARNOWSKA E., KONCZ C., SARNOWSKI T.J.

Identification of new Arabidopsis lines carrying TDNA- insertion in the AtTOR gene.

Challenges in Molecular Biology, Biophysics and Biomedicine. Prof. David Shugar 100" Anniversary
Conference, Warsaw, Poland, 17-19 September 2015

Conference Book P10, p.16

3849/A

DABROWSKI A., DABROWSKA A., SZTATELMAN O., GRZYB J.

Dimerization interface and peptide specific to semiconductor surfaces for nanodevices assembly.
Challenges in Molecular Biology, Biophysics and Biomedicine. Prof. David Shugar 100" Anniversary
Conference, Warsaw, Poland, 17-19 September 2015

Conference Book P12, p.17

3850/A

DYLEWSKA M., SOKOLOWSKA B., KORZENIOWSKA K., KUSMIEREK J.T., MACIEJEWSKA A.M.
Both E. coli AlkA glycosylase and AlkB dioxygenase contribute to repair of acrolein adducts to adenine
and cytosine in DNA.

Challenges in Molecular Biology, Biophysics and Biomedicine. Prof. David Shugar 100" Anniversary
Conference, Warsaw, Poland, 17-19 September 2015

Conference Book P13, p.18
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3851/A

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

Chemical shift perturbation and side chain dynamics: tools in structural study of S100A1 protein.
Challenges in Molecular Biology, Biophysics and Biomedicine. Prof. David Shugar 100" Anniversary
Conference, Warsaw, Poland, 17-19 September 2015

Conference Book P14, p.18

3852/A

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

The Arabidopsis SWI/SNF ATP-dependent chromatin remodelling complex responds to environmental
changes in temperature - dependent manner.

Challenges in Molecular Biology, Biophysics and Biomedicine. Prof. David Shugar 100" Anniversary
Conference, Warsaw, Poland, 17-19 September 2015

Conference Book P16, p.19

3853/A

IZDEBSKA K., KORYSZEWSKA-BAGINSKA A., GORECKI R.K., ALEKSANDRZAK-
PIEKARCZYKT.

Characterization of Lactococcus lactis IL594 plasmid-encoded proteins with unknown function by using
bioinformatics methods

Challenges in Molecular Biology, Biophysics and Biomedicine. Prof. David Shugar 100" Anniversary
Conference, Warsaw, Poland, 17-19 September 2015

Conference Book P19, p.20

3854/A

LECH A., SZOLAIJSKA E., IWANICKA-NOWICKA R., LESYNG B.

Stimulation of pro-metastatic properties of ovarian cancer cells by fatty acids secreted by peritoneal
cavity microenvironment.

Challenges in Molecular Biology, Biophysics and Biomedicine. Prof. David Shugar 100" Anniversary
Conference, Warsaw, Poland, 17-19 September 2015

Conference Book P27, p.24

3855/A

DYLEWSKA M., POZNANSKI J., GRZESIUK E., KUSMIEREK J.T., MACIEJEWSKA A.M.
Disintegration of edATP and edCTP at high iron ion concentrations.

Challenges in Molecular Biology, Biophysics and Biomedicine. Prof. David Shugar 100" Anniversary
Conference, Warsaw, Poland, 17-19 September 2015

Conference Book P28, p.25

3856/A

MACIOLA A., OLSZEWSKA M., PIETRZAK M., ZDANOWSKI K., PROTAS A.M., GRZELAK K.,
SMIETANKA K., MINTA Z., ZAGORSKI-OSTOJA W., KOPERAE.

Production and protective efficacy of a subunit yeast-expressed H5 vaccine against challenge with H5N1
highly pathogenic avian influenza virus.

Challenges in Molecular Biology, Biophysics and Biomedicine. Prof. David Shugar 100" Anniversary
Conference, Warsaw, Poland, 17-19 September 2015

Conference Book P29, p.25
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3857/A

SACHAROWSKI S.P., GRATKOWSKA D.M., SARNOWSKA E., KONDRAK P., JANCEWICZ 1.,
PORRI A., BUCIOR E., ROLICKA A.T., FRANZEN R., KOWALCZYK J., HUETTEL B.,
SCHMELZER E., COUPLAND G., JERZMANOWSKI A.J., KONCZ C., SARNOWSKI T.J.
SWP73A and SWP73B subunits of Arabidopsis SWI/SNF chromatin remodeling complexes modulate
leaf and flower development.

Challenges in Molecular Biology, Biophysics and Biomedicine. Prof. David Shugar 100" Anniversary
Conference, Warsaw, Poland, 17-19 September 2015

Conference Book P35, p.28

3858/A

SARNOWSKA E., CWIEK P., ROLICKA A.T., BUCIOR E., ARAUJO W.L., TOHGE T., KLEPACZ A.,
BALCERAK A., MACECH E., SACHAROWSKI S.P., GRATKOWSKA D.M., KONDRAK P.,
LESZCZYNSKI M., FERNIE A.R., KONCZ C., SIEDLECKI J.A., JERZMANOWSKI A.J.,
SARNOWSKI T.J.

Global control of eukaryotic gene expression depends on chromatin remodeling by SWI/SNF complexes.
Challenges in Molecular Biology, Biophysics and Biomedicine. Prof. David Shugar 100" Anniversary
Conference, Warsaw, Poland, 17-19 September 2015

Conference Book P36, p.28-29

3859/A

TYMOSZEWSKA A., ALEKSANDRZAK-PIEKARCZYK T., DIEP D.B., BARDOWSKI J.K.
Searching for genes involved in the development of resistance (receptors) for class Il bacteriocins

in lactic acid bacteria.

Challenges in Molecular Biology, Biophysics and Biomedicine. Prof. David Shugar 100" Anniversary
Conference, Warsaw, Poland, 17-19 September 2015

Conference Book P39, p.30-31

3860/A

ZUGAJ D., MIELECKI D., MACIEJEWSKA A.M., SARNOWSKI T.J., GRZESIUK E.

Searching for the roles for A. thaliana AIkB dioxygenases in alkylating lesions repair and beyond.
Challenges in Molecular Biology, Biophysics and Biomedicine. Prof. David Shugar 100" Anniversary
Conference, Warsaw, Poland, 17-19 September 2015

Conference Book P48, p.35

3861/A

BARTOSIK A.A., GLABSKI K., MIKULSKA S., KONDRAT P. JAGURA-BURDZY G.

PARB-DNA interactions in Pseudomonas aeruginosa - implications for chromosome segregation

and gene expression regulation.

5™ ASM Conference on Prokaryotic Cell Biology and Development, Washington, USA, 12-16 June 2015
Abstracts p.70

3862/A

GLOWACKA A., ULATOWSKA M.1., LOBOCKA M.B.

Staphylococcal Twort-like phages encode a homolog of bacterial virulence determinants. Can we use
these phages for therapeutic purposes?

6" International Weigl Conference on Microbiology, Gdansk, Poland, 8-10 July 2015

Acta Biochimica Polonica (2015) 62 (supplement 2) 1.0.3 p.12

3863/A

TOPKA G., NECEL A., BLOCH S., NEJMAN-FALENCZYK B., DYDECKA A., LICZNERSKA K.,
WEGRZYN G., WEGRZYN A.

Role of the open reading frames orf60a and orf63 located within exo-xis region in development

of bacteriophage A and Shiga toxin-converting phage ®24g

6" International Weigl Conference on Microbiology, Gdansk, Poland, 8-10 July 2015

Acta Biochimica Polonica (2015) 62 (supplement 2) 1.P.9 p.57
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3864/A

WALTER T., DABROWSKI K., GAWOR J., HEINOWICZ M.S., GROMADKA R., WEBER-
DABROWSKA B., LOBOCKA M.B.

The genomic characteristic of Pseudomonas aeruginosa Paer4 119 — a strain for the propagation
of therapeutic phages.

6th International Weigl Conference on Microbiology, Gdansk, Poland, 8-10 July 2015

Acta Biochimica Polonica (2015) 62 (supplement 2) 1.P.10 p.57

3865/A

BLOCH S., NEJMAN-FALENCZYK B., DYDECKA A., LICZNERSKA K., FELCZYKOWSKA A.,
TOPKA G., WEGRZYN A., WEGRZYN G.

Role of the exo-xis region in development of bacterial viruses from the family of lambdoid phages.

6" International Weigl Conference on Microbiology, Gdansk, Poland, 8-10 July 2015

Acta Biochimica Polonica (2015) 62 (supplement 2) 1.0.7 p.16

3866/A

NIECKARZ M., RACZKOWSKA A., SKOREK K., STEFANSKA E., MILCZEWSKA I., STOSIO D.,
DADLEZ M., BRZOSTEK K.

Direct and indirect regulation of kdgM2 gene expression by the OmpR two-component response
regulator in Yersinia enterocolitica.

6™ International Weigl Conference on Microbiology, Gdansk, Poland, 8-10 July 2015

Acta Biochimica Polonica (2015) 62 (supplement 2) 11.0.4 p.20

3867/A

KARCZEWSKA-GOLEC J., GOLEC P., MARKERT S., BERNHARDT J., KOCHANOWSKA-
LYZEN M., OLSZEWSKI P., SCHWEDER T., SZALEWSKA-PALASZ A.

Confronting the challenges of the brackish water environment — bacterial adaptations to osmaotic stress
analyzed by OMIC approaches.

6™ International Weigl Conference on Microbiology, Gdansk, Poland, 8-10 July 2015

Acta Biochimica Polonica (2015) 62 (supplement 2) V1.0.4 p.43

3868/A

OBSZANSKA K., KERN-ZDANOWICZ I., SITKIEWICZ 1.

New molecular method for typing clinical strains of Streptococcus Anginosus Group.
6™ International Weigl Conference on Microbiology, Gdansk, Poland, 8-10 July 2015
Acta Biochimica Polonica (2015) 62 (supplement 2) V11.0.1

3869/A

GIERMASINSKA K., LOBOCKA M.B.

Scanning of the P1 bacteriophage genome for possible target sites of foreign DNA insertion.
4™ Symposium Phages in Interaction, Leuven, Belgium, 29 September 2015

Abstract Book p.17

3870/A

GLOWACKA A., ULATOWSKA M.I., LOBOCKA M.B.

Identification of the additional component of Staphylococcal Twort-like phages' lytic module.
4™ Symposium Phages in Interaction, Leuven, Belgium, 29 September 2015

Abstract Book p.19

3871/A

SZKOP U., STRZYGA-LACH P., ROGOWSKA J., KANIEWSKA M., DEBSKI J., DADLEZ M.,
LOBOCKA M.B.

Analysis of substrate specifity of P1 bacteriophage prohead protease.

4" Symposium Phages in Interaction, Leuven, Belgium, 29 September 2015

Abstract Book p.41
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3872/A

WALTER T., DABROWSKI K., GAWOR J., HEINOWICZ M.S., GROMADKA R., WEBER-
DABROWSKA B., LOBOCKA M.B.

The genomic characteristic of a Pseudomonas aeruginosa strain for the efficient propagation

of a PHIKZ-like phage.

4™ Symposium Phages in Interaction, Leuven, Belgium, 29 September 2015

Abstract Book p.43

3873/A

ZALEWSKA A., GIZINSKI R., GIERMASINSKA K., GAGALA U., GAWOR J., LOBOCKA M.B.
Characteristic of a T7-like viruses representative that is able to lysogenize its bacterial host.

4™ Symposium Phages in Interaction, Leuven, Belgium, 29 September 2015

Abstract Book p.44

3874/A

LOBOCKA M.B.

Therapeutic phage genomics - what have we learned so far.

International Scientific Conference Clinical Phage Therapy 2015, Wroctaw, Poland, 26 September 2015
Abstract Book p.27

3875/A

WEGRZYN G.

100 years of studies on bacteriophages: input to 10 years of Phage Therapy Unit.

International Scientific Conference Clinical Phage Therapy 2015, Wroctaw, Poland, 26 September 2015
Abstract Book p.29

3876/A

WALTER T., DABROWSKI K., GAWOR J., HEINOWICZ M.S., GROMADKA R., WEBER-
DABROWSKA B., LOBOCKA M.B.

Evaluation of Pseudomonas aeruginosa strain for the propagation of therapeutic phages, based on deep
genomic sequencing data.

International Scientific Conference Clinical Phage Therapy 2015, Wroctaw, Poland, 26 September 2015
Abstract Book p.42

3877/A

GLOWACKA A., ULATOWSKA M.I., LOBOCKA M.B.

Functional analysis of a conserved gene in the region of Staphylococcal Twort-like viruses lytic module.
International Scientific Conference Clinical Phage Therapy 2015, Wroctaw, Poland, 26 September 2015
Abstract Book p.51

3878/A

JAKUBCZAK W., SIKORA A., MACIEJEWSKA A., POZNANSKI J., GRZESIUK E., PAWLAK K.
Fractionation of iron in lysates of bacterial strains by ultrafiltration and SEC with ICP-MS detection.
European Winter Conference on Plasma Spectrochemistry, Miinster, Germany, 22-26 February 2015
Abstracts, SP4-POO7

3879/A

CZERWINSKA J.,, NOWAK M., KOSICKI K., WOJTCZAK P., CIESLA J., NIEDERNHOFER L.,
SPEINAE., TUDEK B.

Lipid peroxidation contributes to the aging phenotype of ERCC1 deficient mice.

EMBO Conference: The DNA Damage Response in Cell Physiology and Disease, Cape Sounio, Greece,
5-9 October 2015

Abstracts, Poster 18, p.82
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3880/A

DYLEWSKA M., KORZENIOWSKA K., POZNANSKI J., MACIEJEWSKA A.

Contribution of Escherichia coli AIKA glycosylase in repair of acrolein adducts to adenine and cytosine
in DNA.

EMBO Conference: The DNA Damage Response in Cell Physiology and Disease, Cape Sounio, Greece,
5-9 October 2015

Abstracts, Poster 28, p.92

3881/A

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

Molecular mechanism of AIkB dioxygenase and its human hABH3 homologue repair activity against
acrolein adducts to adenine and cytosine.

EMBO Conference: The DNA Damage Response in Cell Physiology and Disease, Cape Sounio, Greece,
5-9 October 2015

Abstracts, Poster 54, p.118

3882/A

SZMAJDA E., SPEINA E.

Lipid peroxidation products in etiology of Fanconi anemia.

EMBO Conference: The DNA Damage Response in Cell Physiology and Disease, Cape Sounio, Greece,
5-9 October 2015

Abstracts, Poster 80, p.144

3883/A

SZMAJDA E., KOSICKI K., TUDEK B., SPEINA E.

Lipid peroxidation products in etiology of Fanconi anemia.
EMBO Young Scientists Forum, Warsaw, Poland, 2-3 July 2015
Book of Abstracts p.197

3884/A

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

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

EMBO Young Scientists Forum, Warsaw, Poland, 2-3 July 2015

Book of Abstracts p.80

3885/A

PERYCZ M., BOCHTLER M.

Search for novel proteins with potential for DNA recognition similar to TAL effctors.
EMBO Young Scientists Forum, Warsaw, Poland, 2-3 July 2015

Book of Abstracts p.152

3886/A

PIETRAS Z., KOWALCZYK J., YATUSEVICH R., SWIEZEWSKI S.S.
Elongin is involved in DOGL1 gene regulation in Arabidopsis thaliana.
EMBO Young Scientists Forum, Warsaw, Poland, 2-3 July 2015

Book of Abstracts p.154

3887/A

PULAWSKIW,., FILIPEK S., NIEWIECZERZAL. S.

Modeling of protease-substrate complex.

EMBO Young Scientists Forum, Warsaw, Poland, 2-3 July 2015
Book of Abstracts p.164
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3888/A

BUCHOLC K.A., WYSLOUCH-CIESZYNSKA A., DADLEZ M., ZAREBA-KOZIOL M.
S-nitrosylation of postsynaptic density proteins in Alzheimer's disease.

EMBO Young Scientists Forum, Warsaw, Poland, 2-3 July 2015

Book of Abstracts p.47

3889/A

WEN S., CHEN H., XU S., NIEDZWIECKA K., KUCHARCZYK R., LIANG S., ZENG C., XIE H., DI
RAGO J.-P., LIU Z.

Mitochondrial DNA heteroplasmy of the M8969G>A: a novel Arpase 6 mutation contributes to kidney
disease.

52" Congress of the European Renal Association - European Dialysis and Transplant Association,
London. England, 28-31 May 2015

Abstracts SP037

3890/A

BETKIER A., SZCZESNY P., GORECKI P.

Fast algorithms for inferring gene-species associations.

11" International Symposium on Bioinformatics Research and Applications (ISBRA), Norfolk, USA, 7-
10 June 2015

Abstract BS

3891/A

JOZWIAK A., LIPKO A., KANIA M., DANIKIEWICZ W., PACZKOWSKI C., POZNANSKI J.,
SURMACZ L., SWIEZEWSKA E.

Biosynthesis of polyisoprenoids in Arabidopsis thaliana - contribution of MVVA and MEP pathways.
2" International Conference on Natural Products Utilization: From Plants to Pharmacy Shelf, Plovdiv,
Bulgaria, 14-17 October 2015

Book of Abstracts PP 206 p.297

3892/A

MARCINKOWSKI M., PILZYS T., PIWOWARSKI J., GRZESIUK E.

How to avoid the most frequent mistakes in Western blot analysis — FTO protein as general example.
40" FEBS Congress: The Biochemical Basis of Life, Berlin, Germany, 4-9 July 2015

Abstracts LB-111 p.391

3893/A

PILZYS T., SIKORA A., MACIEJEWSKA M., POZNANSKI J., PAWLAK K., GRZESIUK E.
Roles for free iron in AlkB-dependent and independent mechanisms in alkylated DNA repair.
40" FEBS Congress: The Biochemical Basis of Life, Berlin, Germany, 4-9 July 2015
Abstracts LB-116 p.393

3894/A

KAMINSKA K., CZARNECKA A.M., MARCINKOWSKI M., PIWOWARSKI J., GRZESIUK E.,
SZCZYLIK C.

Phenotypic and molecular changes under reciprocal interaction of normal and renal cancer cells.
40" FEBS Congress: The Biochemical Basis of Life, Berlin, Germany, 4-9 July 2015

Abstracts LB-058 p.377

3895/A

BIELECKA Z.F., KRASOWSKI P., MATAK D., PIWOWARSKI J., GRZESIUK E., SZCZYLIK C.,
CZARNECKA A.M.

Different protein expression occurs between TKI-resistant and untreated human kidney cancer stem-like
cells in normoxia and hypoxia.

40™ FEBS Congress: The Biochemical Basis of Life, Berlin, Germany, 4-9 July 2015

Abstracts LB-029 p.368
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3896/A

GHAHE S.S., BAZLEKOWA M., TUDEK B.

Characterization and sensitization of glioblastoma cells resistant to Photodynamic Therapy.
EMBO Young Scientists Forum, Warsaw, Poland, 2-3 July 2015

Book of Abstracts p.74

3897/A

CZERWINSKA J., NOWAK M., KOSICKI K., WOJTCZAK P., CIESLA J. M., NIEDERNHOFER L.,
SPEINA E., TUDEK B.

Contribution of lipid peroxidation to the aging phenotype of Erccl deficient mice.

EMBO Young Scientists Forum, Warsaw, Poland, 2-3 July 2015

Book of Abstracts p.56

3898/A

PILZYS T., SIKORA A., MACIEJEWSKA A.M., POZNANSKI J., PAWLAK K., GRZESIUK E.
Fe(I)- and AlkB-dependent repair of alkylated lesions in DNA.

EMBO Young Scientists Forum, Warsaw, Poland, 2-3 July 2015

Book of Abstracts p.155

3899/A

FERENC K., OLSZOWKA A., PIWOWARSKI J., PIETRZAK P., GODLEWSKI M.M., GRZESIUK E.,
ZABIELSKI R.

Structural and functional changes in the intestine and liver of IUGR piglets may lead to diabetes mellitus
type 2 predisposition and obesity in adults.

13" Digestive Physiology in Pigs Symposium, Kliczkow, Poland, 19-21 May 215

Book of Abstracts p.59

3900/A

SZURGOT 1., SZOLAJSKA E., LAURIN D., LAMBRECHT B., CHAPEROT L., NASKALSKA A,
CHROBOCZEK J.

Adenoviral dodecahedron, a proteinaceus, multivalent delivery and vaccination nanoplatform with
adjuvant properties.

5" International Conference on Modern Vaccines Adjuvants and Delivery Systems, Leiden,

The Netherlands, 18-20 May 2015

Poster Session, Poster 101

3901/A

CIEPLAK-ROTOWSKA M.,K., TARNOWSKI K.J., DADLEZ M., FABIAN M. R. SONENBERG N.,
DARZYNKIEWICZ E., NIEDZWIECKA A.

Conformational dynamics of GW182 silencing domain and CNOT1 fragment as monitored by hydrogen-
deuterium exchange mass spectrometry.

40" FEBS Congress: The Biochemical Basis of Life, Berlin, Germany, 4-9 July 2015

FEBS Journal (2015) 282 (Suppl S1) P35-035 p.332

3902/A

JEDYNAK M., SZURGOT I., ZOCHOWSKA M., SZOLAJSKA E., JEMIELITY J., DUFOUR J.F.,
CHROBOCZEK J.

Use of biomolecules delivery vector, adenovirus dodecahedron, for targeted cancer therapy.

40" FEBS Congress: The Biochemical Basis of Life, Berlin, Germany, 4-9 July 2015

FEBS Journal (2015) 282 (Suppl S1) Lb-124 P.395

3903/A

WINIEWSKA M., POZNANSKI J.

Contribution of electrostatic interactions to the binding of halogenated benzotriazoles by protein kinase
CK2 alpha confirmed by the single point mutation.

40" FEBS Congress: The Biochemical Basis of Life, Berlin, Germany, 4-9 July 2015

FEBS Journal (2015) 282 (Suppl S1) LB-132 p.397
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3904/A

KUCINSKA K., WINIEWSKA M., POZNANSKI J.

Interaction between inclusion complexes of halogenated benzotriazoles with cyclodextrins and protein
kinase CK2.

40™ FEBS Congress: The Biochemical Basis of Life, Berlin, Germany, 4-9 July 2015

FEBS Journal (2015) 282 (Suppl S1) LB-157 p.404

3905/A

KAMINSKA K., CZARNECKA A.M., SZCZYLIK C.

In vitro modelling of cell-cell interactions in metastatic renal cell cancer tumors.

40" FEBS Congress: The Biochemical Basis of Life, Berlin, Germany, 4-9 July 2015
FEBS Journal (2015) 282 (Suppl S1) LB-061 p.378

3906/A

BOCHTLER M., MIERZEJEWSKA K., KAZRANI A.A., SIWEK W., CZAPINSKA H.
A structural biologist's view of DNA methylation and hydroxymethylation.

Multi-Pole Approach to Structural Science Conference, Warsaw, Poland, 10-13 May, 2015
Abstracts p.20

3907/A

DZIEMBOWSKI A., UKLEJA M., CUELLAR J., SIWASZEK A., KASPRZAK J.M., CZARNOCKI-
CIECIURA M., BUINICKI J.M., VALPUESTA J.M.

Architecture of the CCR4-NOT complex from Schizosaccharomyces pombe, a multifunctional cellular
machine.

Multi-Pole Approach to Structural Science Conference, Warsaw, Poland, 10-13 May, 2015

Abstracts p.45

3908/A

FERNANDES H., ELKOMY M., BOCHTLER M.

Non-catalytic domains of the RNA-guided DNA methyltransferase DRM2.

Multi-Pole Approach to Structural Science Conference, Warsaw, Poland, 10-13 May, 2015
Abstracts p.132

3909/A

MACIEJEWSKA A.M., RUSZCZYNSKA-BARTNIK K., DYLEWSKA M., KUSMIEREK J.T.,
POZNANSKI J.

Acrolein DNA adduct - 1, N6-a-hydroxypropanoadenine subjects to Dimroth rearrangement.
Multi-Pole Approach to Structural Science Conference, Warsaw, Poland, 10-13 May, 2015
Abstracts p.170

3910/A

NOWACKA M., LACH G., PLUTA R., FERNANDES H., BUJNICKI J.M.

Zinc-finger Com-RNA complex as an example of specific protein-RNA interaction.
Multi-Pole Approach to Structural Science Conference, Warsaw, Poland, 10-13 May, 2015
Abstracts p.184

3911/A

POZNANSKI J., WINIEWSKA M., KUCINSKA K., SHUGAR D.

Topology, geometry and free energy of intermolecular halogen bond formed between halogenated ligand
and protein kinase. Analysis of PDB structures and solution study.

Multi-Pole Approach to Structural Science Conference, Warsaw, Poland, 10-13 May, 2015

Abstracts p.195
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3912/A

STEPNIEWSKA M.

DCAF (decaf) — Discrimination, Comparison, Alignment algorithm for small molecules.
Multi-Pole Approach to Structural Science Conference, Warsaw, Poland, 10-13 May, 2015
Abstracts p.208

3913/A

SWIEZEWSKI S.S.

The interconnection between transcription and splicing.

Multi-Pole Approach to Structural Science Conference, Warsaw, Poland, 10-13 May, 2015
Abstracts p.210

3914/A

TARNOWSKI K.J., KLIMECKA M.M., CIESIELSKI A., POZNANSKI J., GOCH G., BUCHOLC M.,
DOBROWOLSKA G., DADLEZ M.

Structure and dynamics of newfound plant specific calcium sensor protein - SCS studied by mass
spectrometry monitored hydrogen/deuterium exchange.

Multi-Pole Approach to Structural Science Conference, Warsaw, Poland, 10-13 May, 2015

Abstracts p.214

3915/A

WOJCIKOWSKI M.

One conformer to rule them all? A study on ligands multiple conformations in molecular docking
experiments.

Multi-Pole Approach to Structural Science Conference, Warsaw, Poland, 10-13 May, 2015
Abstracts p.226

3916/A

ZHUKOV 1.

Unfolded N-terminal domain as important factor for analysis molecular dynamic processes in folded
C-terminal part in human prion protein.

Multi-Pole Approach to Structural Science Conference, Warsaw, Poland, 10-13 May, 2015
Abstracts p.227

3917/A

KUBERSKA R., STYCZEN-BINKOWSKA E., DZIERZBICKI P., KANIAK-GOLIK A., CIESLA Z.
The Rad27 nuclease is involved in preventing mitochondrial mutagenesis and is required for efficient
mitochondrial homologous recombination in S. cerevisiae.

27" International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology (ICYGMB), Levico Terme,
Italy, 6-12 September 2015

Yeast 32(S1) Poster Sessions PS4-4

3918/A

SARNOWSKA E., CWIEK P., ROLICKA A.T., BUCIOR E., ARAUJO W.L., TOHGE T., KLEPACZ A,
BALCERAK A., MACECH E., SACHAROWSKI S.P., GRATKOWSKA D.M., KONDRAK P.,
FERNIE A.R., KONCZ C., SIEDLECKI J.A., JERZMANOWSKI A.J., SARNOWSKI T.J.

Global control of eukaryotic gene expression depends on chromatin remodeling by SWI/SNF complexes.
Joint 7" Conference of the Polish Society for Experimental Plant Biology and the Intercollegiate Faculty
of Biotechnology UG&MUG, Gdansk, Poland, 8-11 September 2015

Abstract Book T.2.1 p. 25
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3919/A

SACHAROWSKI S.P., GRATKOWSKA D.M., SARNOWSKA E., KONDRAK P., JANCEWICZ 1.,
PORRI A., BUCIOR E., ROLICKA A.T., FRANZEN R., KOWALCZYK J., PAWLIKOWSKA K.P.,
HUETTEL B., TORTI S., SCHMELZER E., COUPLAND G., JERZMANOWSKI A.J., KONCZ C.,
SARNOWSKI T.J.

SWP73A and SWP73B subunits of Arabidopsis SWI/SNF chromatin remodeling complexes play distinct
roles during development.

Joint 7" Conference of the Polish Society for Experimental Plant Biology and the Intercollegiate Faculty
of Biotechnology UG&MUG, Gdansk, Poland, 8-11 September 2015

Abstract Book T.3.6. p.45

3920/A

HOSER R., ESCHEN-LIPPOLD L., PIECHOCKI M., LEE J., HENNIG J., KRZYMOWSKA M.
Elucidation of mechanisms underlying virulence function of Pseudomonas syringae HopQ1 effector

in plant cells.

Joint 7" Conference of the Polish Society for Experimental Plant Biology and the Intercollegiate Faculty
of Biotechnology UG&MUG, Gdansk, Poland, 8-11 September 2015

Abstract Book T.4.1. p.110

3921/A

CWIEK P., PACYK K., PEPEK M., KONCZ C., JERZMANOWSKI A.J., SARNOWSKI T.J.
Identification of new Arabidopsis lines carrying T-DNA- insertion in the AtTOR gene.

Joint 7" Conference of the Polish Society for Experimental Plant Biology and the Intercollegiate Faculty
of Biotechnology UG&MUG, Gdansk, Poland, 8-11 September 2015

Abstract Book P.5.19. p.162

3922/A

WINIEWSKA M., POZNANSKI J.

The atp-binding site of CK2 carries two regions with antagonistic electrostatic potential that atracts
charged ligands.

29" Annual Symposium of the Protein Society, Barcelona, Spain, 22-25 July 2015

Abstract Book PB-050

3923/A

KUCINSKA K., WINIEWSKA M., POZNANSKI J.

Cyclodextrins moderately affects binding of halogenated benzotriazoles by protein kinase CK2.
29" Annual Symposium of the Protein Society, Barcelona, Spain, 22-25 July 2015

Abstract Book PB-055

3924/A

KOPERAE., PIETRZAK M., MACIOLA A., PROTAS -KLUKOWSKA A., M., ZDANOWSKI K.,
GROMADZKA B., GRZELAK K., MINTA Z., SMIETANKA K., SZEWCZYK B.

Recombinant H5 antigen based on hydrolytic domain with deletion of polybasic cleavage site forms
functional oligomers.

29™ Annual Symposium of the Protein Society, Barcelona, Spain, 22-25 July 2015

Abstract Book PI1-102

3925/A

KUCINSKA K., WINIEWSKA M., POZNANSKI J.

Calorimetric and spectrophotomtric characterization of inclusion complexes formed in aqueous solution
between halogenated benzotriazoles and cyclo-dextrins.

12™ Conference on Calorimetry and Thermal Analysis of the Polish Society of Calorimetry and Thermal
Analysis and 5™ Joint Czech - Hungarian-Polish- Slovakian Thermoanalytical Conference CCTA 12,
Zakopane, Poland, 6-10 September 2015

Book of Abstracts SO7 FP3
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3926/A

WINIEWSKA M., MAKOWSKA M., POZNANSKI J.

ITC-derived binding constant may be biased due to a limited titrant solubility.

12" Conference on Calorimetry and Thermal Analysis of the Polish Society of Calorimetry and Thermal
Analysis and 5th Joint Czech - Hungarian-Polish- Slovakian Thermoanalytical Conference CCTA 12,
Zakopane, Poland, 6-10 September 2015

Book of Abstracts, S10 FP1 p.489

3927/A

WINIEWSKA M., POZNANSKI J.

Predominance of electrostatic interactions in binding of halogenated benzotriazoles by the catalytic
subunit of human protein kinase ck2 confirmed by single point mutation.

12" Conference on Calorimetry and Thermal Analysis of the Polish Society of Calorimetry and Thermal
Analysis and 5™ Joint Czech - Hungarian-Polish- Slovakian Thermoanalytical Conference CCTA 12,
Zakopane, Poland, 6-10 September 2015

Book of Abstracts S10 P10 p.508-509

3928/A

BRZOZOWSKA 1., IZAK D., LESKIEWICZ-LAUDY A., ZIELENKIEWICZ U.

Evaluation of microbial diversity in historical velvet textiles from the Museum of King John III’S Palace
at Wilanéw, Poland.

BioMicroWorld 2015 : VI International Conference on Environmental, Industrial and Applied
Microbiology, Barcelona, Spain, 28-30 October 2015

Abstracts BS

3929/A

KARCZEWSKA-GOLEC J., GOLEC P., MARKERT S., KOCHANOWSKA-LYZEN M.,
SCHWEDER T., SZALEWSKA-PALASZ A.

Proteomics reveals osmotic stress adaptations of Shewanella Baltica, Paracoccus sp. and Flavobacterium
sp. in a unique environment of the Baltic Sea.

6™ International Congress of European Microbiologists FEMS, Maastricht, The Netherlands, 7-11 June
2015

Abstracts FEMS-2246

3930/A

KOCHANOWSKA-LYZEN M., GOLEC P., OLSZEWSKI P., KARCZEWSKA-GOLEC J., BALUT M.,
PIOTROWSKI A., SZALEWSKA-PALASZ A.

Transcriptome analysis of the Baltic Sea isolates: Shewanella Baltica, Paracoccus sp. and flavobacterium
sp. shows their specific response to osmotic stress.

6™ International Congress of European Microbiologists FEMS, Maastricht, The Netherlands, 7-11 June
2015

Abstracts FEMS-2700

3931/A

WOLINSKA A., SZAFRANEK-NAKONIECZNA A., ZIELENKIEWICZ U., TOMCZYK-ZAK K.,
BANACH A.,M., BLASZCZYK M. STEPNIEWSKA Z.

Quantification of soil microbiological activities based on crop type (oat, triticale).

6" International Congress of European Microbiologists FEMS, Maastricht, The Netherlands, 7-11 June
2015

Abstracts FEMS-0714
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3932/A

WOLINSKA A., SZAFRANEK-NAKONIECZNA A., ZIELENKIEWICZ U., KUZNIAR A.,
BLASZCZYK M. STEPNIEWSKA Z.

Environmental factors influenced on soil microbiological activity.

6" International Congress of European Microbiologists FEMS, Maastricht, The Netherlands, 7-11 June
2015

Abstracts FEMS-0718

3933/A

CIEZKOWSKA M., PYZIK A., POSZYTEK K., SOBCZAK A., LIPINSKI L., SKEODOWSKA A.,
DREWNIAK L.

Methanogenic consortia structure and stability changes after long-term storage.

6™ International Congress of European Microbiologists FEMS, Maastricht, The Netherlands, 7-11 June
2015

Abstracts FEMS-2004

3934/A

SIKORA A.

Microbial hydrogen and methane production based on anaerobic digestion of by-products of the sugar
industry.

Taiwan-Poland Workshop on Agricultural Biotechnology and Biocatalysis, Warsaw, Poland, 3
December 2015

Workshop Booklet p.75-76

3935/A

SZURGOT 1., SZOLAJSKA E., LAURIN D., LAMBRECHT B., CHROBOCZEK J.
Self-adjuvanting influenza candidate vaccine carrying HA stalk domain and M1 epitopes on a
proteinaceous multivalent nanoplatform.

5™ International Conference and Exhibition on Influenza Vaccines for the World, Albufeira, Portugal,
6-9 October 2015

Final Oral Programme & Poster Programme, Poster 111

3936/A

PIETRZAK M., MACIOLA A., ZDANOWSKI K., PROTAS A.M., GRZELAK K., GROMADZKA B.,
CZARNOCKI-CIECIURA M., OLSZEWSKA M., SMIETANKA K., MINTA Z., SZEWCZYK B.,
ZAGORSKI-OSTOJA W., KOPERA E.

Highly immunogenic antigens produced in Pichia pastoris as candidates for influenza subunit vaccine.
5" International Conference and Exhibition on Influenza Vaccines for the World, Albufeira, Portugal,
6-9 October 2015

Final Oral Programme & Poster Programme, Poster 121

3937/A

ZMARZ A., KORCZAK-ABSHIRE M., STORVOLD R., RODZEWICZ M., KEDZIERSKA 1.
Indicator species population monitoring in Antarctica with UAV.

International Conference on Unmanned Aerial Vehicles in Geomatics, Toronto, Canada, 30 August-2
September 2015

The International Archives of the Photogrammetry, Remote Sensing and Spatial Information
Sciences (2015) XL-1/W4: 189-193

3938/A

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

The Arabidopsis SWI/SNF ATP-dependent chromatin remodelling complex responds to environmental
changes in temperature - dependent manner.

Joint 7" Conference of the Polish Society for Experimental Plant Biology and the Intercollegiate Faculty
of Biotechnology UG&MUG, Gdansk, Poland, 8-11 September 2015

Abstract Book p.5.4.1 P.184
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3939/A

HALAS A.

The roles of PCNA posttranscriptional modifications in modulation of spontaneous intrachromosomal
recombination pathways.

6™ Central European Genome Stability and Dynamics Meeting, Szeged, Hungary, 9-10 October 2015
Abstract BS

3940/A

DADLEZ M., KULMA M., KAUS-DROBEK M., ZAREBA-KOZIOL M., KACPRZYK-STOKOWIEC A,
TARNOWSKI K., SKRAIJNA A., PREMCHANDAR A.

Proteomics in characterization of selected protein assemblies.

Interdisciplinary FNP Conference, Warsaw, Poland, 9-10 April 2015

Abstract BS

3941/A

DMOWSKI M., MAKIELA-DZBENSKA K., JONCZYK P., FHALKOWSKA 1.J.

Impaired interaction of a non-catalytic subunit of polymerase ¢ with the CMG helicase complex affects
genome stability in Saccharomyces cerevisiae.

Interdisciplinary FNP Conference, Warsaw, Poland, 9-10 April 2015

Abstract BS

3942/A

WEGRZYN G., GABIG-CIMINSKA M., JAKOBKIEWICZ-BANECKA J., WEGRZYN A,
NARAJCZYK M., PIOTROWSKA E., MALINOWSKA M., KLOSKA A., CHMIELARZ I., MOSKOT M.,
SZCZEPANSKA A., SAWIUK K., KONIECZNA A., KOBIELA W.

A novel gene expression-targeted therapy for lysosomal diseases.

Interdisciplinary FNP Conference, Warsaw, Poland, 9-10 April 2015

Abstract BS

3943/A

SIENKO M., PASZEWSKI A., BRZYWCZY J.

Global effects of sulfur metabolism disturbances in Aspergillus nidulans.

11" VAAM Conference Molecular Biology of Fungi, Berlin, Germany, 7-9 October 2015
Abstracts p.111

3944/A

DMOWSKI M.,

The Dpb2 subunit of DNA polymerase epsilon is involved in cell cycle control in Saccharomyces
cerevisiae.

6" Central European Genome Stability and Dynamics Meeting, Szeged, Hungary, 9-10 October 2015
Abstract BS

3945/A

WEZYNFELD N.E., BAL W., FRACZYK T.

Nickel oxide particles cause hydrolysis of alpha-1 antitrypsin, key protease inhibitor of human blood.
51% Congress of the European Societies of Toxicology EUROTOX, Porto, Portugal, 13-16 September
2015

Toxicology Letters (2015) 238(2) PO4-006 p.141

3946/A

TOCZYLOWSKA B., SLOWIKOWSKA A., MIERZEJEWSKA A., ZIEMINSKA E., CICHON R.
Lipidomika w chorobach serca.

XIX Krajowa Konferencja Naukowa Biocybernetyka i Inzynieria Biomedyczna, Warsaw, Poland, 14-16
October 2015

Abstracts p.113
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3947/A

SKONECZNA A., KROL K., JENDRYSEK J., KURDZIEL J., BROZDA |., ADAMUS P.,
SKONECZNY M.

The Swi6 protein from Saccharomyces cerevisiae is required for genome maintenance, especially after
DNA double strand breaks.

6" Central European Genome Stability and Dynamics Meeting, Szeged, Hungary, 9-10 October 2015
Poster Presentation

3948/A

KEPKA M., CIESLA M., BOGUTA M.

Tfc3, a subunit of TFIHIC transcription factor, is targeted by RAS/PKA signaling pathway and regulates
RNA polymerase I11 transcription in Mafl - independent manner.

Mechanisms of Eukaryotic Transcription, Cold Spring Harbor, USA, 25-29 August 2015

Abstract Book p.101

3949/A

MAKALA E., TUROWSKI T., FORETEK D., TOLLERVEY D., BOGUTA M.

Global analysis of transcriptionally engaged yeast RNA polymerase 111 at nucleotide resolution.
Mechanisms of Eukaryotic Transcription, Cold Spring Harbor, USA, 25-29 August 2015
Abstract Book p.138

3950/A

FURMANEK E., MORAWIEC E., LIPKO A., JOZWIAK A., SWIEZEWSKA E., KIERZEK AM.,
BOGUTA M., ADAMCZYK M.A.

Marf1l protein has a wide effect on metabolism in Saccharomyces cerevisiae.

27" International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology (ICYGMB), Levico Terme,
Italy, 6-12 September 2015

Yeast 32(S1) Poster Sessions PS3-1

3951/A

TUROWSKI T., MAKALA E., BOGUTA M., TOLLERVEY D.

Global analysis of transcriptionally engaged yeast RNA polymerase Il at nucleotide resolution.
10™ EMBO Conference on Ribosome Synthesis, Brussels, Belgium, 19-23 August 2015
Abstract BS

3952/A

TOMECKI R., LABNO A., DRAZKOWSKA K., CYSEWSKI D., DZIEMBOWSKI A.

hUTP24 is essential for processing of the human ribosomal RNA precursor at site A1, but not at site A,
20™ Annual Meeting of the RNA Society, Madison, USA, 26-31 May 2015

Program & Abstracts 188

3953/A

FORETEK D., WU J., HOPPER A.K., BOGUTA M.

Fine-tuning pre-tRNA processing by environmental conditions in S.cerevisiae.
20™ Annual Meeting of the RNA Society, Madison, USA, 26-31 May 2015
Program & Abstracts 277

3954/A

KALISIAK K., KULINSKI T. J., TOMECKI R., DZIEMBOWSKI A.

A novel isoform of HBS1L provides a link between the cytoplasmic exosome and a SKI complexes
in human cells.

20™ Annual Meeting of the RNA Society, Madison, USA, 26-31 May 2015

Program & Abstracts 369

11.118



3955/A

DOLATA J., GUO Y., KOLOWERZO A., SMOLINSKI D., BRZYZEK G., SWIEZEWSKI S.,
JARMOLOWSKI A.

NTR1 is required for transcription elongation checkpoints at alternative exons in Arabidopsis thaliana.
20™ Annual Meeting of the RNA Society, Madison, USA, 26-31 May 2015

Program & Abstracts 522

3956/A

ARTHUR L. L., PAVLOVIC-DJURANOVIC S., SZCZESNY P., DJURANOVICS.
Lysine-encoding A-rich sequences control gene expression through stalling and frameshifting.
20™ Annual Meeting of the RNA Society, Madison, USA, 26-31 May 2015

Program & Abstracts 584

3957/A

RYMASZEWSKI W., VILE D., BEDIEE A., DAUZAT M., HENNIG J., GRANIER C.

Natural variation in Arabidopsis thaliana response to water deficit.

Plant Phenotyping Symposium EPPN: Next Generation Plant Phenotyping for Trait Discovery, Breeding
and Beyond: Transnational Access to European Platforms, Barcelona, Spain, 11-12 November 2015
Book of Abstracts p.34

3958/A

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

Cellular dynamics of HopQ1, a type Il secretion effector from Pseudomonas syringae.

9™ International Conference on Pseudomonas syringae Pathovars and Related Pathogens, Malaga, Spain,
2-5 June 2015

Abstracts p.70

3959/A

COLLADOS-RODRIGUEZ M., ZIENTARA-RYTTER K., WAWRZYNSKA A., SIRKO A.
Role of selective autophagy in plant response to sulfur deficit.

10" Jubilee Plant Sulfur Workshop, Plant Sulfur Metabolism in Higher Plants Fundamental,
Environmental and Agricultural Aspects, Goslar, Germany, 1-4 September 2015
Programme and Abstracts p.22

3960/A

SIRKO A.

Development of DNA vaccine against H5N1 avian influenza virus.

348" OMICS International Conference on Influenza: Infectious Diseases and Therapy, London, England,
24-26 August 2015

Journal of Infectious Diseases & Therapy (2015) 3(4): 54

3961/A

SAWICKA R., REDKIEWICZ P., GORA-SOCHACKA A., SIRKO A.

Modifications improving effectiveness of DNA vaccine against HSN1.

348" OMICS International Conference on Influenza: Infectious Diseases and Therapy, London, England,
24-26 August 2015

Journal of Infectious Diseases & Therapy (2015) 3(4): 81

3962/A

TATJEWSKI M., GRYNBERG M., PLEWCZYNSKI D.

From pattern recognition to biological function inference, mining protein low-complexity regions.
1st NGP-NET Symposium on Non-Globular Proteins, Porto, Portugal, 6-9 October 2015
Abstract BS

11.119



3963/A

KUJAWA M., KRASZEWSKA E.

Caenorhabditis elegans as a model to search for novel virulence factors among a family of Nudix
proteins of Pseudomonas aeruginosa.

The European Molecular Biology Organization (EMBO), Birmingham, England, 5-8 September 2015
Abstract BS

3964/A

BUSZEWICZ D., ARCHACKI R., PALUSINSKI A., KOTLINSKI M., FOGTMAN A., IWANICKA-
NOWICKA R., WAWERSKA K., DADLEZ M., JERZMANOWSKI A.J., KOBLOWSKA M.
Histone deacetylase HD2C interacts with BRM-containing SWI/SNF chromatin remodeling complex
and coregulates response to heat stress in Arabidopsis.

The 26" International Conference on Arabidopsis Research ICAR, Paris, France, 5-9 July 2015
Abstract Book P558

3965/A

JARONCZYK K., WAWERSKA K., JACEK P., ARCHACKI R., JERZMANOWSKI A J.
Functional analysis of bromodomaincontaining BRD1, BRD2 and BRD13 proteins in Arabidopsis.
The 26™ International Conference on Arabidopsis Research ICAR, Paris, France, 5-9 July 2015
Abstract Book P085

3966/A

JARONCZYK K., BUSZEWICZ D., PATRYN J., ZABOROWSKI A., WAWERSKA K.,
WILCZYNSKI B., IWANICKA-NOWICKA R., KOBLOWSKA M., ARCHACKI R.,
JERZMANOWSKI A.J.

Genome-wide analysis of regulatory functions of Arabidopsis chromatin remodeler BRM.
2" Plant Genomics Congress, London, England, 12-13 May 2015

Abstract BS

3967/A

SARNOWSKA E., CWIEK P., ROLICKA A.T., BUCIORE., ARAUJO W.L., TOHGE T., KLEPACZ A,
BALCERAK A., MACECH E., SACHAROWSKI S.P., GRATKOWSKA D.M., KONDRAK P.,
FERNIE A.R., KONCZ C., SIEDLECKI J.A., JERZMANOWSKI A.J., SARNOWSKI T.J.

Global control of eukaryotic gene expression depends on chromatin remodeling by SWI/SNF complexes.
Winter School: From Genome to Proteome, Zakopane, 10-14 February 2015

Abstract BS

3968/A

SARNOWSKA E., CWIEK P., ROLICKA AT., BUCIOR E., ARAUJO W.L., TOHGE T., KLEPACZ A,
BALCERAK A., MACECH E., SACHAROWSKI S.P., GRATKOWSKA D.M., KONDRAK P.,
LESZCZYNSKI M., FERNIE AR., KONCZ C., SIEDLECKI J.A., JERZMANOWSKI AJ.,
SARNOWSKI T.J.

Global control of eukaryotic gene expression depends on chromatin remodeling by SWI/SNF complexes.
42™ Congress of International Society of Oncology and Biomarkers ISOBM, Zakopane, Poland, 3-7
October 2015

Abstract BS

3969/A

MACIOLA A., OLSZEWSKA M., PIETRZAK M., ZDANOWSKI K., PROTAS A.M., GRZELAK K.,
SMIETANKA K., MINTA Z., ZAGORSKI-OSTOJA W., KOPERAE.

Production and protective efficacy of a subunit yeast-expressed H5 vaccine against challenge with H5N1
highly pathogenic H5N1 avian influenza virus.

Influenza 2015, Oxford, England, 8-10 September 2015

Abstracts BS

11.120



3970/A

LIPKO A., CZURYSZKIEWICZ E., SIERPIEN B., SOBCZAK M., SWIEZEWSKA E., KONOPKA-
POSTUPOLSKA D.

Long-lasting effect of modification of annexin 1 level on membrane function in Arabidopsis.

The 8™ Conference on Annexins, Maastricht, The Netherlands, 8-11 September 2015

Programme & Abstracts 28

3971/A

SIERPIEN B., VOIGT B., BALUSKA F., KONOPKA-POSTUPOLSKA D.

Plant annexins in membrane trafiicking.

The 8™ Conference on Annexins, Maastricht, The Netherlands, 8-11 September 2015
Programme & Abstracts 30

3972/A

ARCHACKI R., PATRYN J., JARONCZYK K., ZABOROWSKI A., WAWERSKA K., BUSZEWICZ D.,
PUPEL P., WILCZYNSKI B., IWANICKA-NOWICKA R., KOBLOWSKA M., JERZMANOWSKI A.J.
SWI/SNF chromatin remodeling complex directly regulates different hormone signaling pathways in
Arabidopsis.

4" European Workshop on Plant Chromatin, Uppsala, Sweden, 25-26 June 2015

Abstract Book T7

3973/A

RUTOWICZ K., PUZIO M., HALIBART-PUZIO J., LIRSKI M., KOTLINSKI M., KROTEN M.A.,
KNIZEWSKI L., LANGE B., MUSZEWSKA A., SNIEGOWSKA-SWIERK K., KOSCIELNIAK J.,
IWANICKA-NOWICKA R., BUZA K., JANOWIAK F., ZMUDA K., JOESAAR I., LASKOWSKA-
KASZUB K., FOGTMAN A., KOLLIST H., ZIELENKIEWICZ P., TIURYN J., SIEDLECKI P.,
SWIEZEWSKI S., GINALSKI K., KOBLOWSKA M., ARCHACKI R., WILCZYNSKI B., RAPACZ M.,
JERZMANOWSKI A.J.

A specialized histone H1 variant is required for adaptive responses to complex abiotic stress and related
DNA methylation in Arabidopsis.

Workshop on Plant Development and Drought Stress, Pacific Grove, USA, 1-4 November 2015
Abstract Book S4.

3974/A

ARCHACKI R., PATRYN J., JARONCZYK K., ZABOROWSKI A., WAWERSKA K., BUSZEWICZ D.,
PUPEL P., WILCZYNSKI B., IWANICKA-NOWICKA R., KOBLOWSKA M., JERZMANOWSKI A.J.
Genome-wide analysis of regulatory functions of Arabidopsis chromatin remodeler BRM.

11" International Plant Molecular Biology Congress, Iguazu Falls, Brazil, 25-30 October 2015
Abstract BS

3975/A

ARCHACKI R., PATRYN J., BUSZEWICZ D., WILCZYNSKI B., BIECEK P., JARONCZYK K.,
ZABOROWSKI A., WAWERSKA K., IWANICKA-NOWICKA R., KOBLOWSKA M.,
JERZMANOWSKI AJ.

Conserved and novel regulatory functions of Arabidopsis SWI/SNF chromatin remodeling complex.
Polish Evolutionary Conference, Poznan, 24-26 September 2015

Poster Sessions p.32

3976/A

ZUGAJ D., MIELECKI D., MACIEJEWSKA A.M., SARNOWSKI T.J., GRZESIUK E.

Searching for the roles for A. thaliana AlkB dioxygenases in alkylating lesions repair and beyond.

Joint 7™ Conference of the Polish Society for Experimental Plant Biology and the Intercollegiate Faculty
of Biotechnology UG&MUG, Gdansk, Poland, 8-11 September 2015

Abstract BS

11.121



3977/IA

ALEKSANDRZAK-PIEKARCZYK T., KORYSZEWSKA-BAGINSKA A., TYMOSZEWSKA A.,
WIRTEK P., SLODOWNIK M.,R., DIEP D.B., BARDOWSKI J.K.

Searching for new receptors for Class Il bacteriocins in lactic acid bacteria.

BioMicroWorld 2015 : VI International Conference on Environmental, Industrial and Applied
Microbiology, Barcelona, Spain, 28-30 October 2015

Abstracts BS

3978/A

KEMPINSKI B., CHELSTOWSKA A., SKONECZNY M.

Import of Saccharomyces cerevisiae Fox2p into peroxisomes depends on the novel, Non-PTS1

and Non-PTS2 targeting signal.

27" International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology (ICYGMB), Levico Terme,
Italy, 6-12 September 2015

Yeast 32(S1) Poster Sessions PS8-4

3979/A

DZIEDZIC A., MUSZEWSKA A.

Serine protease evolution in fungi with variable lifestyles.

19" Annual International Conference on Research in Computational Molecular Biology RECOMB,
Warsaw, Poland, 12-15 April 2015

Book of Abstracts P315

3980/A

CIACH M., MUSZEWSKA A.

Searching for horizontal gene transfer events in fungal genomes.

19™ Annual International Conference on Research in Computational Molecular Biology RECOMB,
Warsaw, Poland, 12-15 April 2015

Abstract Book P312

3981/A

DZIEDZIC A., MUSZEWSKA A.

Serine protease evolution in fungi with variable lifestyles.

XVII Congress of European Mycologists, Madeira, Portugal, 21-25 September 2015
Abstracts p.141

3982/A

MUSZEWSKA A., GLADKI A.

The natural history of fungal DNA transposons.

XVII Congress of European Mycologists, Madeira, Portugal, 21-25 September 2015
Abstracts p.68

3983/A

MAKIELA-DZBENSKA K.

Impaired interaction between the CMG complex and DNA polymerase epsilon affect the fidelity of DNA
replication in yeast.

6" Central European Genome Stability and Dynamics Meeting, Szeged, Hungary, 9-10 October 2015
Oral Presentation

3984/A

DMOWSKI M., RUDZKA J., JONCZYK P., FIJALKOWSKA 1.J.

Impaired interaction of a non-catalytic subunit of polymerase € with the GINS complex affects cell cycle
control in Saccharomyces cerevisiae.

Zing Conference Genomic Integrity 2015, Cairns, Australia, 1-5 August 2015

Abstract BS

11.122



3985/A

BARTNIK E.

Les enjeux éthiques en génétique.

International Congres Les Printemps de la FM - 11, Beirut, Lebanon, 21-23 May 2015
Abstract BS

ROZPRAWY HABILITACYJNE 2015

804/N

KAMINSKA JOANNA

Transport biatek u drozdzy: udziat cytoszkieletu aktynowego i ligaz ubikwitynowych z rodziny Nedd4.
Trafficking of proteins in yeast: the role of actin cytoskeleton and ubiquitin ligases of the Nedd4 family.
Awarding of the degree of Doctor Habilitatus - April 28, 2015

805/N

SKONECZNA ADRIANNA

Roézne drogi wiodace do destabilizacji genomu - komoérki Saccharomyces cerevisiae pod wptywem
endogennego i egzogennego stresu.

Various routes to genome destabilization - Saccharomyces cerevisiae cells under endogenous and
ex0genous stress.

Awarding of the degree of Doctor Habilitatus - June 23, 2015

806/N

SZOSZKIEWICZ ROBERT

Badania mechanicznie indukowanych zmian konformacyjnych w wybranych biatkach na poziomie
pojedynczych czasteczek.

Investigating molecular details of mechanically-induced conformational transitions in selected proteins.
Awarding of the degree of Doctor Habilitatus - November 17. 2015

ROZPRAWY DOKTORSKIE 2015

807/N

JACIUK MARCIN

Badania strukturalne bakteryjnego uktadu naprawy DNA przez wycinanie nukleotydu.

(Structural studies of bacterial nucleotide excision repair system.)

Presented February 10, 2015

Research done in the Laboratory of Protein Structure, International Institute of Molecular and Cell
Biology and IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: dr hab. Marcin Nowotny

[pol]

808/N

MORAWIEC EWA

Zwiazek aktywnosci polimerazy 111 RNA z metabolizmem komorki drozdzowej Saccharomyces
cerevisiae.

(Coupling of RNA polymerase Il activity and cell metabolism in yeast Saccharomyces cerevisiae.)
Presented March 31, 2015

Research performed at the Department of Genetics IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisors: prof. dr hab. Magdalena Rakowska-Boguta, dr hab. Olivier Lefebvre

[ang]
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809/N

MALUSZEK MARTA

MDMZ2 w niestabilno$ci genomowej komorek nowotworowych.

(MDM2 in genome instability of cancer cells.)

Presented May 5, 2015

Research performed at the International Institute of Molecular Cell Biology and IBB PAS.
Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Alicja Zylicz

[pol]

810/N

MASLOWSKA KATARZYNA

Wptyw wewnatrzkomoérkowej puli ANTP na odpowiedz SOS w komérkach E. coli.

(The influence of intracellular ANTP pools on the E. coli SOS response.)

Presented May 21, 2015

Research performed at the Laboratory of DNA Repair an Mutagenesis IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisors: prof. dr hab. Iwona Fijatkowska, dr Karolina Makieta-Dzbenska

[ang]

811/N

SIWASZEK ALEKSANDRA

Oddziatywania pomigdzy biatkiem Mmil a jadrowym kompleksem CCR4-NOT u drozdzy
Schizosaccharomyces pombe.

(Functional and physical interactions between Mmil and the nuclear CCR4-NOT complex from
Schizosaccharomyces pombe.)

Presented May 26, 2015

Research done in the Laboratory of RNA Biology and Functional Genomics IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisors: prof. dr hab. Andrzej Dziembowski, dr Seweryn Mroczek

[ang]

812/N

DEBSKI JANUSZ

Identyfikacja i lokalizacja modyfikacji potranslacyjnych przy pomocy spektrometrii mas.
(Identification and localization of post translational modifications by mass spectrometry.)
Presented June 9, 2015

Research done in the IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Michat Dadlez

[ang]

813/N

SITKIEWICZ EWA

Czynniki modyfikujace rozktad form strukturalnych oligomerow peptydu Ap1-40.
(Factors modifying the distribution of structural forms of Ap1-40 oligomers.)
Presented June 9, 2015

Research done in the Department of Biophysics IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Michat Dadlez

[pol-ang]

814/N

BROZDA IZABELA

Identyfikacja genéw odpowiedzialnych za ochrong komoérek drozdzy Saccharomyces cerevisiae przed
stresem podwojnych peknie¢ DNA wywotanym nadekspresja endonukleaz.

(Identification of genes responsible for cell protection against DNA double strand break stress induced
by endonucleases overexpression in yeast Saccharomyces cerevisiae.)

Presented June 16, 2015

Research done in the Laboratory of Mutagenesis and DNA Repair IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: dr hab. Marek Skoneczny

[pol]

11.124



815/N

CHOJNACKA ALEKSANDRA

Charakterystyka zespotéw mikroorganizméw fermentacji wodorowych i metanowych w dwustopniowym
uktadzie hodowli ciagtych.

(Characterization of hydrogen-and methane-producing microbial communities in a two-stage continuous
culture system.)

Presented June 16, 2015

Research done in the Department of Molecular Biology IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: dr hab. Anna Sikora

[pol-ang]

816/N

SZURGOT INGA

Rekombinowana szczepionka przeciwgrypowa na platformie dodekahedronu adenovirusa.
(Influenza recombinant vaccine on the platform of adenovirus dodecahedron.)

Presented June 16, 2015

Research done in the Department of Protein Biosynthesis IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisors: dr hab. Jadwiga Chroboczek, dr hab. Ewa Szotajska

[ang]

817/N

MIETUS MICHAL

Strukturalna i biochemiczna charakterystyka mechanizmu rozpoznawania substratowego DNA przez
rdzen katalityczny nukleazy Rad2.

(Structural and biochemical characterization of the DNA substrate recognition mechanism by Rad2
nucleases catalytic core.)

Presented June 18, 2015

Research done in the Laboratory of Protein Structure, International Institute of Molecular and Cell
Biology in Warsaw.

Ph.D. Thesis Supervisor: dr hab. Marcin Nowotny

[pol]

818/N

COLLADOS-RODRIGUEZ MILAGROS

Receptor selektywnej autofagii z Arabidopsis thaliana: biatkowi partnerzy oraz profil ekspresyjny roslin
z nadprodukcja AtNBRL.

(Selective autophagy cargo receptor from Arabidopsis thaliana: protein partners and transcriptional
profile of plants overproducing AtNBR1.)

Presented June 18, 2015

Research done in the Department of Plant Biochemistry IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisors: prof. dr hab. Agnieszka Sirko, dr Anna Wawrzynska

[ang]

819/N

KLONIECKI MARCIN

Analiza struktury oligomeréw peptydu AB1-40 zwigzanego z chorobg Alzheimera z zastosowaniem
spektrometrii mas oraz wptyw wiazania jonéw Cu(ll) i Zn(Il) na rownowage alternatywnych form
strukturalnych.

(Structure analysis of Alzheimer's disease related AP peptide oligomers by means of mass spectrometry
and the influence of binding of Cu(ll) and Zn(ll) ions.)

Presented 30 June, 2015

Research done in the Department of Biophysics, Environmental Mass Spectrometry Laboratory IBB
PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Michat Dadlez

[pol]
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820/N

JECZ PAULINA

Oddziatywania ParB-parS i ich roznorodne funkcje w biologii Pseudomonas aeruginosa.
(ParB-parsS interactions and their various functions in biology of Pseudomonas aeruginosa.)
Presented June 30, 2015

Research done in the Department of Microbial Biochemistry IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Grazyna Jagura-Burdzy

[ang]

821/N

KOWALEC PIOTR

Charakterystyka biatka Imil Saccharomyces cerevisiae, partnera stromaliny Irrl na terenie cytoplazmy.
(Characterization of Saccharomyces cerevisiae Imil protein,a cytoplasmic partner of stromalin Irrl.)
Presented September 22, 2015

Research done in the Department of Genetics IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: dr hab. Anna Kurlandzka

[pol]

822/N

GAWARECKA KATARZYNA

Badania biosyntezy i zastosowanie roslinnych poliizoprenoidow.

(Studies on the biosynthesis and application of plant polyisoprenoids.)
Presented October 13, 2015

Research done in the Department of Lipid Biochemistry IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisors: prof. dr hab. Ewa Swiezewska, dr Anna Ihnatowicz

[ang]

823/N

FORETEK DOMINIKA

Regulacja poczatkowych etapéw biogenezy tRNA w warunkach stresowych.

(Regulation of initial steps of tRNA biogenesis under stress conditions.)

Presented November 3, 2015

Research done in the Department of Genetics IBB PAS and Department of Molecular Genetics Ohio
State University.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Magdalena Rakowska-Boguta

[ang]

824/N

LUDWICZAK MARTA

Biatko KorC jako globalny regulator ekspresji genow w plazmidzie RA3 z grupy niezgodnosci IncU.
(KorC protein as a global regulator of gene expression in the RA3 plasmid from the IncU incompatibility
group.)

Presented November 10, 2015

Research done in the Department of Microbial Biochemistry IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Grazyna Jagura-Burdzy

[ang]

825/N

DOMANSKA ANNA

Rola ligazy ubikwitynowej Rsp5 w biogenezie tRNA u drozdzy Saccharomyces cerevisiae.
(Role of Rsp5 ubiquitin ligase in tRNA biogenesis in yeast Saccharomyces cerevisiae.)
Presented December 15, 2015

Research done in the Department of Genetics IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Teresa Zotadek

[ang]
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826/N

JASTRZEBSKI KAMIL

Rola GTPaz z rodziny Rho w transporcie endocytarnym oraz szlaku sygnatowym ptytkowego czynnika
wzrostu.

(Role of the Rho GTPases in trafficking and signaling of platelet-derived growth factor.)

Presented 17 December, 2015

Research done in the Laboratory of Cell Biology International Institute of Molecular and Cell Biology
and IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Marta Miaczynska

[ang]

PRACE MAGISTERSKIE 2015

827/N

SUSKA ALEKSANDRA

Badanie wptywu mutacji w wybranych miejscach fosforylacji ligazy ubikwitynowej Rsp5

na jej funkcjonowanie w komorkach drozdzy Saccharomyces cerevisiae.

(Study of the effect of mutations in the selected phosphorylation sites of ubiquitin ligase Rsp5
on its functions in the yeast Saccharomyces cerevisiae.)

Presented March 30, 2015

Research done in the Faculty of Agriculture and Biology SGGW and IBB PAS.

M.Sc. Thesis Supervisor: dr Joanna Kaminska

828/N

KOMISARCZYK EMILIA

Klonowanie i ekspresja genow heterologicznych w komorkach bakterii z gatunku Lactococcus lactis.
(Cloning and expression of heterologous genes in Lactococcus lactis cells.)

Presented July 2, 2015

Research done in the Department of Microbial Biochemistry IBB PAS and Faculty of Agriculture and
Biology SGGW.

M.Sc.Thesis Supervisor: dr Agnieszka Szczepankowska

829/N

RUMINSKA AGNIESZKA

Analiza filogenetyczna populacji grzybow glebowych pozyskanych z analogu ziemi marsjanskiej
(MDRS, Utah).

(Phylogenetic analysis of soil fungal communities derived from Martian Soil Analogue (MDRS, Utah).)
Presented September 18, 2015

Research done in the Department of Genomics, Faculty of Biotechnology University of Wroctaw

and Department of Fungal Biology IBB PAS.

M.Sc. Thesis Supervisors: dr hab. Pawet Mackiewicz, prof. dr hab. Joanna Kruszewska

830/N

BODO EWA

Badanie roli genu orf36, kodowanego w operonie tra plazmidu pCTX-M3, w mobilizacji plazmidow
do Escherichia coli i Agrobacterium tumefaciens.

(The study of the role of the orf36 gene, encoded in the tra region of pCTX-M3 plasmid, in plasmid
mobilization to Escherichia coli and Agrobacterium tumefaciens.)

Presented September 29, 2015

Research done in the Faculty of Agriculture and Biology SGGW and IBB PAS.

M.Sc. Thesis Supervisor: dr Izabela Kern-Zdanowicz
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831/N

BLEDOWSKA IZABELA

Wptyw ubikwitynacji lizyny 715 na funkcjonowanie ludzkiej polimerazy 1.

(The influence of lysine 715 ubiquination on functionality of human DNA polymerase 1.)
Presented September 24, 2015

Research done in the Faculty of Agriculture and Biology SGGW and Laboratory of Mutagenesis
and DNA Repair IBB PAS.

M.Sc. Thesis Supervisor: dr Justyna Mclintyre

832/N

MIKULSKA SYLWIA

Analiza interakcji biatka ParB z DNA w Pseudomonas aeruginosa.

(Analysis of ParB-DNA interaction in Pseudomonas aeruginosa.)

Presented July 9, 2015

Research done in the Warsaw University of Technology and Department of Microbial Biochemistry
IBB PAS.

M.Sc. Thesis Supervisor: dr Anna Kulinska, dr Aneta Bartosik

833/N

TYMOSZEWSKA ALEKSANDRA

Molekularne podstawy rozwoju opornosci ha wybrane bakteriocyny u Lactococus lactis.

(Molecular basis of the development of resistance to the selected bacteriocins in Lactococcus lactis.)
Presented September 7, 2015

Research done in the Warsaw University of Technology and Department of Microbial Biochemistry
IBB PAS.

M.Sc. Thesis Supervisors: dr Jolanta Mierzejewska, dr Tamara Aleksandrzak-Piekarczyk

834/N

WOJITCZAK PATRYCJA

Wptyw ubikwitynacji lizyny 549 i 550 na funkcjonowanie ludzkiej polimerazy 1.

(The influence of lysine 549 and 550 ubiquitination on functionality of human DNA polymerase 1.)
Presented September 29, 2015

Research done in the Faculty of Biology, University of Warsaw and Laboratory of Mutagenesis
and DNA Repair IBB PAS.

M.Sc. Thesis Supervisors: prof. dr hab. Joanna Kufel, dr Justyna Mcintyre

835/N

SLODOWNIK MALGORZATA

Molekularne podstawy rozwoju opornosci ha bakteriocyny u bakterii kwasu mlekowego.
(Molecular basis of the development of resistance to bacteriocins in lactic acid bacteria.)
Presented November 23, 2015

Research done in the Faculty of Agriculture and Biology SGGW and Department of Microbial
Biochemistry IBB PAS.

M.Sc. Thesis Supervisor: dr Tamara Aleksandrzak-Piekarczyk

836/N

GRYZ ELZBIETA

Identyfikacja i charakterystyka szczepéw Fusarium obecnych w konsorcjach mikroorganizméow
biotugujacych rudy uranowe.

(Identification and characterization of Fusarium strains from microbial consortia bioleaching uranium
ore.)

Presented November 23, 2015

Research done in the Faculty of Agriculture and Biology SGGW and Department of Microbial
Biochemistry IBB PAS.

M.Sc.Thesis Supervisor: dr Urszula Zielenkiewicz
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837/N

WIRTEK PAULINA

Molekularne podstawy rozwoju opornosci ha bakteriocyny u bakterii kwasu mlekowego.
(Molecular basis of the development of resistance to bacteriocins in lactic acid bacteria.)
Presented November 23, 2015

Research done in the Faculty of Agriculture and Biology SGGW and Department of Microbial
Biochemistry IBB PAS.

MSc. Thesis Supervisor: dr Tamara Aleksandrzak- Piekarczyk

838/N

MROCZKOWSKA MAGDALENA

Synteza trojcyklicznych analogdow antybiotyku przeciwnowotworowego - Antramycyny.

(The synthesis of tricyclic analogues of anti-tumor antibiotic - Anthramycin.)

Presented December 15, 2015

Research done in the Faculty of Chemistry University of Warsaw and Department of Biophysics
IBB PAS.

M.Sc. Thesis Supervisors: prof. dr hab. Jozef Mieczkowski, dr Adam Mieczkowski

839/N

TOMCZYK EWELINA

Synteza bicyklicznych analogéw nukleozydow pirymidynowych - zwigzkéw 0 potencjalnej aktywnosci
przeciwnowotworowe;j.

(Synthesis of novel bicyclic nucleoside analogues, compounds with potential anticancer activity.)
Presented 17 December, 2015

Research done in the Faculty of Chemistry University of Warsaw and IBB PAS.

M.Sc. Thesis Supervisors: prof. dr hab. Jozef Mieczkowski, dr Adam Mieczkowski

840/N

WLOSEK MAGDALENA

Czy ogblnie stosowane wektory drozdzowe mogg destabilizowa¢ geneom jadrowy komorek
Saccharomyces cerevisiae?

(Do the commonly used yeast vectors destabilize the Saccharomyces cerevisiae genome?)
Presented December 17, 2015

Research done in the Faculty of Chemistry Warsaw University of Technology and IBB PAS.

M.Sc. Thesis Supervisors: prof. dr hab. Magdalena Rakowska-Boguta, dr hab. Adrianna Skoneczna

841/N

RUDZINSKA IZABELA

Kontrolowana degradacja biatka drozdzy, podjednostki C160 kompleksu polimerazy 111 RNA,
W nieobecnosci glukozy.

(Controlled degradation of the RNA polymerase 111 C160 subunit in the absence of glucose.)
Presented September 14, 2015

Research done in the Faculty of Chemistry Warsaw University of Technology and IBB PAS.
M.Sc. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Magdalena Rakowska-Boguta

842/N

MARKOVSKA ANASTASIYA

Zaleznos$¢ transportu biatek odpowiedzi na stres srodowiskowy od aktywnosci szlaku remodelowania
kotwic lipidowych.

(The link between the transport of stress response proteins and the activity of the lipid anchors
remodeling pathway.)

Presented December 17, 2015

Research done in the Faculty of Chemistry Warsaw University of Technology and IBB PAS.

M.Sc. Thesis Supervisors: prof. dr hab. Maria Bretner, dr hab. Adrianna Skoneczna
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843/N

DRABOT KAROLINA

Analiza pochodnych szczepu Lactococcus lactis IBB477 0 r6znej zawartosci plazmidow.
(Lactococcus lactis IBB477 derivatives with different plasmid content.)

Presented September 29, 2015

Research done in the Faculty of Agriculture and Biology SGGW and IBB PAS.

M.Sc. Thesis Supervisor: dr Magdalena Kowalczyk

844/N

MIERZEJEWSKA ANETA

Metody ekstrakcji lipidow z probek biologicznych do zastosowania w metabolomice opartej

na spektroskopii NMR.

(Methods of lipid extraction from biological samples and their application for metabolomics studies
using NMR spectroscopy.)

Presented December 22, 2015

Research done in the Faculty of Physics University of Warsaw and IBB PAS.

M.Sc. Thesis Supervisors: dr Beata Toczytowska, dr Maciej Lukaszewicz

845/N

KIELAN AGNIESZKA

Funkcje lityczne bakteriofaga P1 - analiza wzajemnych zalezno$ci z wykorzystaniem metod modyfikacji
genoméw fagowych.

(Lytic functions of bacteriophage P1-analysis of interdependencies using phage genome modification
methods.)

Presented 15 September 2015

Research done in the Faculty of Agriculture and Biology SGGW and IBB PAS.

M.Sc. Thesis Supervisor: dr hab. Matgorzata f.obocka

846/N

DZIEDZIC AGATA

Ewolucja rodzin proteaz serynowych u grzybow 0 zréznicowanym trybie zycia.
(Serine protease evolution in fungi with variable lifestyles.)

Presented October 19, 2015

Research done in Faculty of Biology, University of Warsaw and IBB PAS.
M.Sc. Thesis Supervisors: dr Anna Muszewska, dr Marta Wrzosek

847/N

BAGINSKI MACIE]

Wykorzystanie cyklonukleozydow pirymidynowych w syntezie nowych pochodnych 6H-oksazolo[3,2-f]
pirymidyno-5,7-dionu.

(The use of pyrimidine cyclonucleosides to synthesis of new derivatives of 6H-oksazolo[3,2-f]
pyrimidine-5,7-diones.)

Presented September 4, 2015

Research done in the Faculty of Chemistry University of Warsaw and IBB PAS.

M.Sc. Thesis Supervisors: prof. dr hab. J6zef Mieczkowski, dr Adam Mieczkowski.
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MISCELLANEA 2015

240/M

ZMARZ A., KORCZAK-ABSHIRE M., CHWEDORZEWSKA K.J.
Morze widziane z nieba.

Academia (2015) 41(1): 30-31

241/M

PASZEWSKI A.

Wtodzimierz Zagorski-Ostoja (1939-2015)
Nauka (2015) 3: 175-180

242/IM

KUSMIEREK J.T.,

Zaktad Biologii Molekularnej Instytutu Biochemii i Biofizyki PAN w 100-lecie urodzin Profesora
Davida Shugara.

Postepy Biochemii (2015) 61(3): 236-238

243/M

WIERZCHOWSKI K.L.

Fotochemia i spektroskopia UV biatek enzymatycznych i kwaséw nukleinowych.
Postepy Biochemii (2015) 61(3): 242-252

244/M

SIERAKOWSKA H.

Cytochemiczna lokalizacja i wtasciwosci wybranych enzymow nukleolitycznych.
Postepy Biochemii (2015) 61(3): 253-255

245/M

KUSMIEREK J.T., STOLARSKI R.

Synteza, konformacja i spektroskopia analogéw nukleozydow oraz ich aktywnos¢ antywirusowa.
Postepy Biochemii (2015) 61(3): 284-291

246/M

POZNANSKI J.

Rola wigzania halogenowego w oddziatywaniu halogenowanych ligandéw z kinazami biatkowymi.
Postepy Biochemii (2015) 61(3): 311-316

247/IM

SHUGAR D., FABBRO D., POZNANSKI J.

Preface: 8" International Conference on Inhibitors of Protein Kinases (IPK '2014).
Biochimica et Biophysica Acta (2015) 1854 (10): 1553-1554
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Informacje

0 dziatalnosci IBB PAN
za 2015 rok

opracowane zgodnie z zasadami okreslonymi decyzjg Prezesa PAN






Informacje o dzialalnosci jednostki naukowej PAN w 2015r.
(sporzadzane i przekazywane adresatom wylgcznie w wersji elektronicznej)

Adresaci:
1) Wydzial II Nauk Biologicznych PAN
2) Biuro Upowszechniania i Promocji Nauki PAN

Termin: 31.01.2016

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 wrze$nia
2013 r. ogloszony 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)

Prof. dr hab. Piotr Zielenkiewicz — Dyrektor
Prof. dr hab. Andrzej Jerzmanowski — Przewodniczacy Rady Naukowe;j

(imi¢ i nazwisko, tytul/stopien naukowy; jezeli zmiana na stanowisku nastapita w ciagu roku sprawozdawczego, nalezy t¢ informacje podac).
I.3. Misja, uprawiane dyscypliny naukowe i realizowane gtowne kierunki badawcze.

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, ro$linami oraz owadami. Organizacja Pracowni Kultur
Komoérkowych spowodowala, Zze szereg pracowni wykorzystuje do badan kultury komorek
ludzkich. Poznawane sg struktury i mechanizmy ekspresji genow oraz ich produktéw — biatek i
kwasow rybonukleinowych.

Rozwijane sg prace objete genomika, w tym rozwijane bardzo intensywnie badania z dziedziny
proteomiki z wykorzystaniem spektrometrii masowej. Stosowane na szerokg skalg podejscie
genomiczne pozwala na ustalanie sekwencji nukleotydowych wybranych plazmidow,
bakteriofagbw oraz bibliotek mutantow w badanych genach. Analizowane sa sekwencje
genomoOw wiroidow 1 wirusOw roslinnych. Kontynuowana jest analiza funkcjonalna genomu
drozdzy oraz Paramecium tetraurelia. Badania te sg prowadzone wielokierunkowo i obejmuja
geny, ktorych funkcje sg poznane jak 1 te o funkcjach dotychczas nieustalonych.

Planowanym uzupethieniem tego kierunku badan bedzie podejscie eksperymetnalne zwigzane z
analiza zmian ewolucyjnych w aspekcie genomiki strukturalnej, funkcjonalnej 1 poréwnawczej,
wykorzystujace nowoczesne techniki badawcze oparte o analizy ,,optical maping” (mapowanie
genomow). Ostatnio w Instytucie rozwijane sg badania metagenomiczne polegajace na
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sekwencjonowaniu DNA izolowanego bezposrednio z naturalnych $rodowisk. Metagenomika
populacji mikroorganizméw s$rodowiskowych moze miec istotne znaczenie w identyfikacji
nowych substancji biologiczne czynnych o znaczeniu biotechnologicznym i medycznym.
Genetyka wybranych proceséw metabolicznych poznawana jest m.in. na przykladach
przemian zwigzkow siarkowych u wybranych bakterii, grzybow nizszych i1 bakterii oraz
wykorzystywania zwigzkéw cukrowych przez bakterie mlekowe. Badania te prowadzone s3 na
poziomie molekularnym 1 koncentrujg si¢ na analizie interakcji biatek regulatorowych z
odpowiednimi sekwencjami DNA. Wykorzystujac model prostych komoérek eukariotycznych,
jakimi sg drozdze analizowane sg m.in.: biosynteza hemu i hemoproteidow, regulacyjne aspekty
potranslacyjnych modyfikacji biatek oraz wewnatrz- i zewnatrzkomérkowy transport biatek.
Badania nad mutageneza i naprawa DNA prowadzone s3 zarowno w systemach
prokariotycznych i eukariotycznych. Obecnie uwaga wielu grup badawczych skupia si¢ nad
zrozumieniem funkcjonalnym 1  strukturalnym zlozonych komplekséw  biatkowym
zaangazowanym w procesy replikacji DNA 1 transkrypcji, a takze w napraweg i replikacje
uszkodzonych regionow DNA, ze szczegdlnym uwzglednieniem oksydacyjnych uszkodzen
DNA. W modelowych uktadach prokariotycznych badana jest wierno$¢ procesu replikacji na
obydwu niciach DNA, wyjasniany jest udziat r6znych polimeraz DNA w procesie replikacji
DNA, a w ukladach eukariotycznych studiowane s3a funkcje biatek niekatalitycznych
wchodzacych w sktad holoenzymow oraz powigzania mutagenezy i naprawy DNA z procesami
nowotworowymi. Analizowane s3 funkcje zaré6wno znanych jak i nowoodkrytych genéw
zaangazowanych w procesy mutagenezy i naprawy DNA w chromosomach i mitochondriach
drozdzy.

Analizowane s3 procesy patogenezy ros$lin; poznawane sa mechanizmy obrony ro$lin przed
infekcjami wirusowymi i grzybicami. Badania te maja charakter kompleksowy i obejmuja
obserwacj¢ roznych procesow przebiegajacych w zainfekowanych roslinach oraz poznawanie
mechanizmow ekspresji gendw wybranych wiruséw roslinnych. Konstruowane sg peine,
infekcyjne genomy wirusowe a takze ro$liny transgeniczne w celu przeprowadzania
roznorodnych badan nad interakcjami roslina-patogen.

Poznawane s3 funkcje bialek czynnych biologicznie — tzw. biatek opiekunczych, biatkowych
kompleksow przeprowadzajacych replikacje DNA, transkrypcje oraz translacje. Prowadzone s3
badania ro$linnych kinaz biatkowych oraz biatek regulujacych metabolizm wapnia.
Roéznorodnej, molekularnej analizie poddawane s3 biatka zaangazowane w stabilne
utrzymywanie plazmidow u bakterii.

Kolejnym kluczowym nurtem badan realizowanych w Instytucie sg interdyscyplinarne badania
mechanizmow regulacji metabolizmu RNA w komoérkach eukariotycznych. Wykorzystujemy
szerokie spektrum narzedzi badawczych: genetyki, biologii molekularnej, proteomiki oraz
biologii strukturalnej. Prowadzone przez nas prace przyczynity si¢ do poznania mechanizmow
dojrzewania 1 rozkladu roznych klas RNA oraz do zainicjowania projektow o znaczeniu
aplikacyjnym, ktorych celem jest poszukiwanie nowych lekow przeciwnowotworowych. Wazna
czesScig tych prac badawczych jest rozwijanie metodologii stuzacej do oczyszczania,
nadekspres;ji i analizy kompleksoéw biatkowych.

Biofizyczne aspekty oddziatywan biologicznych podstawowych i toksycznych jonow metali
sa badane za pomoca szerokiego wachlarza metod badawczych, obejmujacego techniki
eksperymentalne dostarczajace informacji o termodynamice badanych procesow (kalorymetrie
ITC 1 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¢é mechanizmy
molekularne w etiologii chordb neurodegeneracyjnych, przekazywanie sygnaldw biologicznych
przez jony Ca®* i Zn* oraz reakcje metalozaleznej hydrolizy wigzania peptydowego.
Prowadzone sg rOwniez badania stosowane, wykorzystujagce wyniki badan podstawowych.

111.134



Struktury wybranych bialek 1 ich kompleksow oraz niektérych zwigzkow
drobnoczasteczkowych analizowane sa zard6wno metodami biologicznymi jak i potagczonymi
metodami fizyko-chemicznymi (w tym jagdrowym rezonansem magnetycznym), korelowanymi z
obliczeniami mechaniki i dynamiki molekularnej.

Zaawansowane metody chemii organicznej znajdujg zastosowanie w pracach nad strukturg i
przemianami ro$linnych izoprenoidow i syntezami pewnych nukleozydéw o funkcjach
przeciwwirusowych (HIV i HCV) i przeciwnowotworowych.

Wszystkie omdéwione badania oparte sg na obszernym wykorzystaniu bioinformatyki.
Rozwijane sg teoretyczne metody analizy sekwencji gendéw, struktur ich produktow, zwijania
tancuchow biatkowych, powstawania krysztatéw biatkowych, tworzenia struktur biatko-kwas
nukleinowy, analiz filogenetycznych, modelowania molekularnego. Prowadzone sg prace nad
réznicowq analizg oddziatywan biatko-biatko na poziomie komorki (interaktomoéw) co powinno
umozliwi¢ znalezienie kluczowych interakcji dla np. procesow chorobowych. Rozwijane sg
metody znajdowania inhibitorow oddzialywan bialek jako potencjalnych lekow w chorobach
molekularnych i1 dla zastosowan w biotechnologii. Badania nad tym zagadnieniem prowadzone
sa w kierunku opracowania metodologii projektowania takich inhibitoréw dajacej sig
zastosowa¢ do dowolnych par biatek o znanej strukturze. Przeprowadzane sa takze symulacje
kinetyki ekspresji wybranych genow.

W Instytucie dziata Pracownia Analiz Mikromacierzy (PAM). W pracowni tej, we wspolpracy
z innymi laboratoriami, prowadzone s3 wielkoskalowe badania ekspresji genéw oraz rozpoczgto
prace nad genotypowaniem.

Stosowanie w Instytucie wielkoskalowych metod genomiki, proteomiki i transkryptomiki,
wykorzystywanych w  badaniach zespotéw Instytutu, w potagczeniu z metodami
bioinformatycznymi powoduje uzyskiwanie wynikow istotnych dla biologii systeméw.

W 2015 roku na Polskiej Mapie Drogowej zostal umieszczony projekt ELIXIR - System
Informacyjny o Ztozonych Systemach Biologicznych. W projekcie uczestnicza 4 jednostki
naukowe z naszego kraju - Instytut Biochemii i Biofizyki PAN oraz uniwersytety: Adama
Mickiewicza, Warszawski oraz Jagiellonski. Polscy badacze beda mieli szans¢ umieszczenia w
systemie ELIXIR danych z polskich badan i polskich narzedzi do analizy danych.
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II. AKTYWNOSC NAUKOWA JEDNOSTKI

11.1. Publikacje naukowe jednostki, ktore ukazaly si¢ drukiem (liczbowo)
Liczba ogoétem, w tym:
— monografie! (lub ich rozdziaty) autorstwa pracownikéw jednostki;
— podreczniki akademickie® (lub ich rozdziaty) autorstwa pracownikow jednostki;
— publikacje ukazujace si¢ w czasopismach recenzowanych, wyr6znionych 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.

Monografie® Podr. akadem.* Publikacje w czasopismach recenzowanych pozostate
Liczba ogétem | (lub rozdziaty) (lub rozdziaty) publikacje 1 publikacje 2 publikacje 3 | publ. nauk.
167 4 - 152 1 6 5

publikacje 1 — ukazujace si¢ w czasopismach recenzowanych, wyréznionych przez Journal Citation Reports (JCR,
lista A)

publikacje 2 — ukazujace si¢ w czasopismach recenzowanych, wyréznionych przez European Reference Index for
the Humanities (ERIH, lista C)

publikacje 3 — ukazujace si¢ 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 wtasne jednostki w roku sprawozdawczym (liczbowo, dotyczy
wydawnictw, ktore ukazaty si¢ w roku sprawozdawczym)

z tego
ogélem wydawnictwa o Wy(ij\;m;(z:;\;/ea ciggle
wydane zwarte czasopisma: vi v‘\I/ersji Inne Pozostate
d * - . | wydawnictwa ciaglte
rukowane elektronicznej
liczba | naklad liczba | naklad liczba | naktad liczba liczba naktad w liczba | naktad
tytutdéw | wegz. | tytuldow | wegz. | tytutow | wegz. tytutdw tytutéw egz. tytutéw | w egz.
0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0

11.2.2. Czasopisma udostepniane na platformach cyfrowych (De Gruyter Open/Springer; PAN —
Czytelnia Czasopism, Elektroniczna Biblioteka; inne platformy)

Liczba tytulow ogotem, w tym:

Tytul czasopisma, nazwa platformy elektronicznej, na ktorej zostato udostepnione czasopismo.
nie dotyczy

! Definicja - stosownie do kryteriéw przyjetych w aktualnym rozporzadzeniu MNiSW
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11.3. Projekty, zadania badawcze realizowane w roku sprawozdawczym

Laczna liczba wszystkich projektow (11.3.1-11.3.3): 141
w tym:
11.3.1. Projekty finansowane lub dofinansowane ze srodkow Narodowego Centrum Nauki;

Projekt
w
ramach

Tytut
projektu

Kierownik

projektu

Okres
realizacji
(rok) od-do

Przyznane
srodki

Instytucja

finansujaca

11.3.1

1) System transferu
koniugacyjnego z
plazmidu pCTX-M3 o
szerokim zakresie
gospodarzy i proba
wykorzystania tego
systemu do terapii
antybakteryjnej.

Dr Izabela Kern-
Zdanowicz

2011-2015

380250 zt

Narodowe
Centrum Nauki

2) Analiza
filogeograficzna
populacji jesiotra
zachodniego i
ostronosego w Europie

oraz Ameryce Poinocne;.

Mgr Hanna
Panagiotopoulou

2011-2015

226 850 zt

Narodowe
Centrum Nauki

3) Komorkowe systemy
tolerancji uszkodzen
DNA: Nowe
mechanizmy
stymulujgce synteze
poprzez uszkodzenia
DNA.

Prof. dr hab.
Ewa
Sledziewska-
Gojska

2011-2015

323 830 zt

Narodowe
Centrum Nauki

4) Aneksyny jako
uniwersalny modulator
funkcji blony
komoérkowe;.

Dr Dorota
Konopka-
Podstupolska

2011-2015

360 000 zt

Narodowe
Centrum Nauki

5) Rola niekodujgcych
RNA w adaptacji do
warunkow lokalnych.

Dr Szymon
Swiezewski

2011-2016

1 000 000 zt

Narodowe
Centrum Nauki

6) Przypisywanie funkcji
potencjalnym
regulatorom transkrypcji
u Lactococcus lactis
1L1403 przy uzyciu
globalnych podejs¢
badawczych, takich jak
mikromacierze i
proteomika roéznicowa.

Dr Tamara
Aleksandrzak-
Piekarczyk

2011-2016

510 000 zt

Narodowe
Centrum Nauki

7) Funkcja i lokalizacja
wewnatrzkomorkowa
Hsp31p - biatka
odpowiedzi na stres z
komorek Saccharomyces
cerevisiae; implikacje
funkcjonalne dla jego
ortologa z Candida
albicans.

Dr hab. Marek
Skoneczny

2011-2015

365 365 zt

Narodowe
Centrum Nauki
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8) Funkcjonalna i
biochemiczna
charakterystyka sensora
wapnia SCS u
rzodkiewnika.

Dr Maria
Bucholc

2011-2015

364 000 zt

Narodowe
Centrum Nauki

9) Analiza proteomu
rejonéw regulatorowych
stresoindukowalnego
genu h1.3, u A. thaliana,
z zastosowaniem
zmodyfikowanej metody
PICh o zwickszonej
czulosci.

Mgr Maciej
Lirski

2011-2015

99 999 zt

Narodowe
Centrum Nauki

10) Charakterystyka
biochemiczna,
strukturalna i
funkcjonalna roslinnego
kompleksu egzosomu, z
wykorzystaniem
Arabidopsis thaliana
jako organizmu
modelowego.

Dr Rafat
Tomecki

2011-2016

1 000 000 zt

Narodowe
Centrum Nauki

11) Nowe s$rodki
alkilujgce mniejsza
bruzde helisy DNA —
projektowanie, synteza i
badanie wlasciwosci

przeciwnowotworowych.

Dr Adam
Mieczkowski

2011-2015

299 000 zt

Narodowe
Centrum Nauki

12) Badania
eksperymentalne
sprzecznosci pomiedzy
definicja skali pH i
warunkami panujacymi
w strukturach
wewnatrzkomorkowych.
Spektroskopia
fluorescencyjna i NMR
wskaznikéw
molekularnych w
liposomach.

Prof. dr hab.
Woijciech Bal

2011-2015

479 700 zt

Narodowe
Centrum Nauki

13) Badanie sumoylacji
na poziomie catego
organizmu w nicieniu
Caenorhabditis elegans.

Prof. dr hab.
Michat Dadlez

2012-2015

498 000 zt

Narodowe
Centrum Nauki

14) Metagenomiczna,
strukturalna i
funkcjonalna
charakterystyka
mikrobiocenoz
srodowisk
lodowcowych.

Dr Marek
Zdanowski

2011-2015

527 000 zt

Narodowe
Centrum Nauki

111.138




15) ,,Projektowalne”
nukleazy — badania
strukturalne,
programowanie
specyficznosci i proby
wykorzystania w
inzynierii genomowej.

Prof. dr hab.
Matthias
Bochtler

2012-2016

2 500 000 zt

Narodowe
Centrum Nauki

16) Rola kinaz ShRK2 w
odpowiedzi roslin na
niekorzystne warunki
srodowiska.
Wspotdziatania kinaz
SnRK2, fosfataz PP2C,
tlenku azotu i kwasu
fosfatydowego w
szlakach sygnatowych
réznych hormonéw
roslinnych.

Prof. dr hab.

Grazyna
Dobrowolska

2012-2016

821 660 zt

Narodowe
Centrum Nauki

17) Identyfikacja genow
drozdzy Saccharomyces
cerevisiae
kontrolujacych
diploidalno$¢ komorek i
stabilnos¢ genomu.

Dr Adrianna
Skoneczna

2012-2016

416 190 zt

Narodowe
Centrum Nauki

18) Rola niekatalitycznej
podjednostki polimerazy
delta DNA, biatka Pol32
w kontroli koordynacji
replikacji DNA.

Dr Katarzyna
Grabowski

2012-2016

291 460 zt

Narodowe
Centrum Nauki

19) Wptyw
wystepowania wielu
genow kodujacych cis-
prenylotransferazy na
biosynteze alkoholi
poliizoprenoidowych u
Arabidopsis i tolerancje
ro§lin na stres.

Dr Liliana
Surmacz

2012-2016

400 000 zt

Narodowe
Centrum Nauki

20) Mechanizmy
adaptacyjne plazmidu
koniugacyjnego RA3 z
grupy niezgodnos$ci IncU
warunkujgce zdolno$¢
replikacji i stabilnego
utrzymywania si¢ w
szerokim spektrum
gospodarzy
bakteryjnych.

Prof. dr hab.

Grazyna Jagura-

Burdzy

2012-2016

589 300 zt

Narodowe
Centrum Nauki

21) Regulacja ekspresji
bialek ALKBH w
nowotworach, znaczenie
w terapii.

Prof. dr hab.
Elzbieta
Grzesiuk

2012-2016

537390 zt

Narodowe
Centrum Nauki

111.139




22) Autofagia i
cytoszkielet aktynowy:
czy biatko Atg2 je
laczy?

Prof. dr hab.
Teresa Zoladek

2012-2015

390 600 zt

Narodowe
Centrum Nauki

23) Znaczenie $ciezki
sygnalnej etylenu w
regulacji przyswajania
siarki w roslinach
Arabidopsis thaliana.

Dr Anna
Wawrzynska

2012-2016

372260 zt

Narodowe
Centrum Nauki

24) Nowe substraty
dioxygenaz z rodziny
AIkKB. Wtasciwosci
kodujace, mutageneza i
naprawa adduktow
skroleiny do adeniny i

cytozyny.

Dr Agnieszka
Maciejewska

2012-2016

461 760 zt

Narodowe
Centrum Nauki

25) Poziom ekspresji
oraz lokalizacja
subkomoérkowa
dioksygenaz
AtALKBH1A,
AtALKBH?2,
AtALKBHS6 i
AtALKBH9B w
komorkach Arabidopsis
thaliana traktowanych
czynnikami
alkilujacymi.

Mgr Dorota
Zugaj

2012-2016

152 100 zt

Narodowe
Centrum Nauki

26) Nowatorskie
koncepcje regulacji
transkrypcji tRNA.

Prof. dr hab.
Magdalena
Rakowska-
Boguta

2012-2016

2931 000 zt

Narodowe
Centrum Nauki

27) Potranskrypcyjna
regulacja ekspresji RNA
u Eukariotow przy
udziale
cytoplazmatycznych
UTP-transferaz.

Dr Zbigniew
Warkocki

2012-2015

612 000 zt

Narodowe
Centrum Nauki

28) Nowe czynniki
wirulencji Pseudomonas
aeruginosa — biatka
Nudix NudC i YgdP.

Dr hab. Elzbieta
Kraszewska

2012-2016

400 400 zt

Narodowe
Centrum Nauki

29) Nowe mechanizmy
naprawy uszkodzen
alkilacyjnych DNA u
bakterii
srodowiskowych:
Shewanella oneidensis i
Pseudomonas putida.

Dr Anna Sikora

2013-2016

508 685 zt

Narodowe
Centrum Nauki

30) Charakterystyka
metagenomiczna
plazmidéw bakterii
glebowych.

Mgr Pawet
Krawczyk

2013-2016

150 000 zt

Narodowe
Centrum Nauki

111.140




31) Wplyw
syntetycznych
modyfikacji fancucha
bocznego histydyny na
wiasnosci koordynacyjne
analogow N-
terminalnego
pentapeptydu Histatyny 5
wobec jonow miedzi (II).

Dr lzabela
Zawisza

2013-2015

88 601 zt

Narodowe
Centrum Nauki

32) Endogenne czynniki
warunkujace fenotyp
komorek z uszkodzonym
szlakiem
niedokrwistosci
Fanconiego i helikazami
rodziny RecQ.

Dr hab. Elzbieta
Speina

2013-2017

457 500 zt

Narodowe
Centrum Nauki

33) Udziat kinaz
biatkowych zaleznych
od jonéw wapnia
(CDPK) w szlakach
sygnalowych streséw
abiotycznych i
biotycznych u ziemniaka
(Solanum tuberosum).

Dr Lidia
Polkowska-
Kowalczyk

2013-2016

497 340 zt

Narodowe
Centrum Nauki

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

Dr Matgorzata
Lichocka

2013-2016

470 000 zt

Narodowe
Centrum Nauki

35) Charakterystyka
rodziny aneksyn w
odpowiedzi na stres
suszy u Arabidopsis
thaliana.

Mgr inz.
Woijciech
Rymaszewski

2013-2016

150 000 zt

Narodowe
Centrum Nauki

36) Rola aneksyn w
wewnatrzkomorkowym
krazeniu blon.

Dr Dorota
Konopka-
Podstupolska

2013-2016

900 000 zt

Narodowe
Centrum Nauki

37) Reduktaza
poliprenolu - nowy gracz
w regulacji cyklu
dolicholowego w
komoérkach
eukariotycznych.

Prof. dr hab.
Ewa Kula-
Swiezewska

2013-2016

950 000 zt

Narodowe
Centrum Nauki

111.141




38) Utrzymanie
stabilno$ci genomu
mitochondrialnego w
komorkach organizmu
modelowego
Saccharomyces
cerevisiae:
wspotdziatanie wielu
nukleaz.

Dr Aneta
Kaniak-Golik

2013-2016

420 000 zt

Narodowe
Centrum Nauki

39) Wigzanie
halogenowe w uktadach
biatko-ligand. Badania
termodynamiczne i
strukturalne dla
racjonalnie wybranych
kompleksow oraz
analiza wszystkich
struktur dostepnych w
bazie PDB.

Prof. dr hab.
Jarostaw
Poznanski

2013-2016

669 450 zt

Narodowe
Centrum Nauki

40) Charakterystyka
sktadu biatkowego
granul transportujgcych
RNA w neuronach
mozgu myszy.

Mgr Jacek
Mitek

2013-2015

100 000 zt

Narodowe
Centrum Nauki

41) Analiza
funkcjonalna wybranych
genow poliwalentnego
bakteriofaga
gronkowcowego, w
kontekscie interakcji
fag-bakteria w réznych
srodowiskach.

Mgr Aleksandra
Glowacka

2013-2016

149 500 zt

Narodowe
Centrum Nauki

42) Badania tworzenia
kompleksow ternarnych
przez sensory
fluoroscencyjne dla
jonéw cynkowych.

Prof. dr hab.
Wojciech Bal

2013-2016

614 900 zt

Narodowe
Centrum Nauki

43) Analiza
funkcjonalna genow
regulatorowych
Streptococcus
anginosus.

Mgr Katarzyna
Obszanska

2013-2016

149 500 zt

Narodowe
Centrum Nauki

44) Nowe elementy
wezlowe w
metabolizmie
izoprenoidow:
oddziatywania pomi¢dzy
cis-prenylotransferazami
i ich komorkowymi
regulatorami u
Arabidosis.

Prof. dr hab.
Ewa Kula-
Swiezewska

2013-2016

977 096 zt

Narodowe
Centrum Nauki

111.142




45) Molekularne
podstawy rozwoju
opornosci na
bakteriocyny u
Lactococcus lactis.

Prof. dr hab.
Jacek
Bardowski

2013-2016

626 600 zt

Narodowe
Centrum Nauki

46) Badania nad
topogeneza biatek PTS3:
nowa droga importu
biatek do
peroksysomow.

Dr hab. Marek
Skoneczny

2013-2016

632 320 zt

Narodowe
Centrum Nauki

47) Transpozony w
genomach pierwszych
grzybow ladowych
(Zygomycota).

Dr Anna
Muszewska

2013-2016

499 800 zt

Narodowe
Centrum Nauki

48) Brakujace ogniwo
ewolucji proteasomow.
Strukturalna i
biochemiczna analiza
biatka Anbu 1 bialek z

nim wspotwystepujacych.

Dr Anna
Piasecka-Fricke

2013-2016

612 000 zt

Narodowe
Centrum Nauki

49) Wiroid - nickodujacy
replikon RNA
regulujacy ekspresje
genomu gospodarza.

Dr Anna Gora-
Sochacka

2014-2017

639 960 zt

Narodowe
Centrum Nauki

50) Powigzania
pomigdzy biatkiem Irrl
zaangazowanym w
segregacje jadrowego
DNA inowym
mitochondrialnym
biatkiem Imil w
Saccharomyces
cerevisiae.

Mgr Piotr
Kowalec

2014-2016

100 000 zt

Narodowe
Centrum Nauki

51) Panel fragmentoéw
keratyn oceniany przez
ilosciowa spektrometrie
mas w plynie jamy
optucnowej -
nowoczesne podejscie
wspomagajace badania,
diagnostyke prognostyke
i monitorowanie terapii
w raku ptuc.

Dr Dominik
Domanski

2014-2017

956 831 zt

Narodowe
Centrum Nauki

52) Dodekahedron
adenowirusa -
poliwalencyjny,
biatkowy
biodegradowalny wektor
dostarczenia
wewnatrzkomorkowego.

Dr hab. Ewa
Szotajska

2014-2017

813 112 zt

Narodowe
Centrum Nauki

111.143




53) Poa annua w
Antarktyce - specyfika
rozprzestrzeniania si¢
gatunku w skrajnych
warunkach
siedliskowych.

Dr hab.
Katarzyna

Chwedorzewska

2014-2017

408 780 zt

Narodowe
Centrum Nauki

54) Faktor alfa drozdzy
S. cerevisiae: tworzenie
kompleksow
miedziowych i
cynkowych i ich
aktywno$¢ biologiczna.

Prof. dr hab.
Woijciech Bal

2014-2016

444 600 zt

Narodowe
Centrum Nauki

55) Badanie funkcji
ZMmCPK11 i jej
najblizszych homologow
u Arabidopsis thaliana
w stresach abiotycznych.

Dr Jadwiga
Szczegielniak

2014-2017

490 030 zt

Narodowe
Centrum Nauki

56) Identyfikacja
molekularnej funkcji
deacetylazy HD2C w
odpowiedzi na stres
cieplny.

Dr Daniel
Buszewicz

2014-2016

100 000 zt

Narodowe
Centrum Nauki

57) Poznanie powigzan
miedzy szlakami
transkrypciji,
dojrzewania i degradacji
tRNA u drozdzy
Saccharomyces
cerevisiae.

Mgr Dominika
Foretek
(Wichtowska)

2014-2017

150 000 zt

Narodowe
Centrum Nauki

58) Kluczowy
mechanizm rozwoju
alergii na nikiel: Badanie
wlasciwosci
immunogennych
fragmentoéw biatka
filagryny, potencjalnego
no$nika dla haptenu
niklowego w indukcji
reakcji alergicznej na
nikiel w modelu linii
komorek
dendrytycznych in vitro.

Mgr Ewa
Podobas

2014-2015

74 640 zt

Narodowe
Centrum Nauki

59) Regulacja mitozy u
Drosophilia
melanogaster - analiza
protemiczna.

Prof. dr hab.
Michat Dadlez

2014-2017

945 880 zt

Narodowe
Centrum Nauki

60) Metagenomy
glebowe wskaznikiem
degradacji
bior6znorodnosci
mikroorganizméw w
glebach uzytkowych
rolniczo na
Lubelszczyznie.

Dr hab. Urszula
Zielenkiewicz

2014-2016

97 999,88 zt

Narodowe
Centrum Nauki
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61) Analiza wplywu
mutacji w DIS3 na
przezywalnos¢, rozwoj
embrionalny i
powstawanie
NOWOtWOTrOW U myszy.

Prof. dr hab.
Andrzej
Dziembowski

2014-2017

994 500 zt

Narodowe
Centrum Nauki

62) Tlenki niklu i
metaliczny nikiel jako
zrodha jonéw metalu w
metalozaleznej
hydrolizie wigzania
peptydowego.

Mgr inz. Nina
Wezynfeld

2014-2016

99 940 zt

Narodowe
Centrum Nauki

63) Analiza funkcji
kompleksow
remodelujacych
chromatyng typu
SWI/SNF w kontroli
procesow
metabolicznych.

Dr hab. Tomasz
Sarnowski

2014-2017

990 040 zt

Narodowe
Centrum Nauki

64) Mutacje w genie
ATP6, kodowanym
przez mitochondrialny
DNA, zidentyfikowane
w nowotworach lub
miopatiach i ich wplyw
na syntazg ATP i
metabolizm komoérek
drozdzy S. cerevisiae.

Dr hab. R6za
Kucharczyk

2014-2017

504 500 zt

Narodowe
Centrum Nauki

65) Udziat kinaz SnRK2
w regulacji statusu
redoks u roslin podczas
stresu srodowiskowego.

Mgr Katarzyna
Szymanska

2014-2015

49 900 zt

Narodowe
Centrum Nauki

66) Naturalna zmienno$¢

efektora HopQ1 z
bakterii Pseudomonas
syringae jako przejaw
adaptacji do r6znych
gatunkow roslin-

gospodarzy.

Dr Rafat Hoser

2014-2017

771 400 zt

Narodowe
Centrum Nauki

67) Integracja sygnatow
stresowych w roslinach:
$wiatlo a percepcja
stresu osmotycznego.

Dr Olga
Sztatelman

2014-2017

612 000 zt

Narodowe
Centrum Nauki

68) Analiza genomiczna
interakcji ParB-DNA u
Pseudomonas
aeruginosa.

Prof. dr hab.
Grazyna Jagura-
Burdzy

2014-2017

1 349 800 zt

Narodowe
Centrum Nauki

69) Oddziatywanie
jonow niklu (II) na
filagryne, kluczowe
biatko w supresji alergii
niklowej.

Mgr Ewa
Podobas

2014-2016

112 576 zt

Narodowe
Centrum Nauki

111.145




70) Nowy poziom
regulacji transportu
jadrowo-
cytoplazmatycznego
biatek bioracych udziat
w odpornosci roslin.

Mgr Marek
Zurczak

2014-2016

89 192 zt

Narodowe
Centrum Nauki

71) Rozwoj i
zastosowanie narzedzia
bioinformatycznego do
oceny jako$ci modeli
struktur RNA

Mgr Marcin
Magnus

2014-2016

98 540 zt

Narodowe
Centrum Nauki

72) Multidyscyplinarne
kompleksowe badania
degradacji i kontroli
jakosci
mitochondrialnego RNA.

Dr Roman
Szczesny

2014-2019

3 000 880 zt

Narodowe
Centrum Nauki

73) Ewolucyjne
podejscie do badania
genomow.

Dr Szymon
Kaczanowski

2015-2018

677 760 zt

Narodowe
Centrum Nauki

74) Ocena ekspresji
krazacych mikroRNA w
patogenezie
pozawatowej
niewydolno$ci migs$nia
sercowego.

Mgr Agata
Maciejak

2015-2017

100 000 zt

Narodowe
Centrum Nauki

75) Regulacja
fotosyntezy i wzrostu u
Arabidopsis thaliana
podczas stresu solnego.

Mgr Anna Kulik

2015-2018

722 415 7t

Narodowe
Centrum Nauki

76) Ustalenie roli
kompleksu
remodelujacego
chromatyng SWI/SNF w
"crosstalk u"
hormonalnym podczas
wczesnego rozwoju
Arabidopsis.

Prof. dr hab.
Andrzej
Jerzmanowski

2015-2018

1119983 zt

Narodowe
Centrum Nauki

77) ldentyfikacja
nowych elementéw i
sciezek degradacji
ludzkiego RNA
mitochondrialnego za
pomoca
wysokoprzepustowych
przeszukiwan biblioteka
siRNA pokrywajacg caty
genom.

Dr Roman
Szczesny

2015-2018

898 638 zt

Narodowe
Centrum Nauki

78) Globalne analizy
genow plazmidowych z
Lactococcus lactis w
odniesieniu do ich
funkcji oraz wplywu na
ekspresje genow
chromosomalnych.

Prof. dr hab.
Jacek
Bardowski

2015-2018

678 550 zt

Narodowe
Centrum Nauki

111.146




79)Poréwnanie
zaleznosci funkcjonalnej
pomigdzy szlakiem
AMPK kontrolujacym
homeostaze
energetyczng a
kompleksem
remodelujacym
chromatyng typu
SWI/SNF, u Arabidopsis
i cztowieka.

Dr hab. Tomasz
Sarnowski

2015-2018

1 159 300 zt

Narodowe
Centrum Nauki

80) Wyznaczanie
doktadnej struktury
kompleksu
(kompleksow) peptydu
AB1-16 z jonami Pd(Il)
przy pomocy
magnetycznego
rezonansu jagdrowego
(NMR) oraz innych
technik
spektroskopowych.

Mgr Mariusz
Mital

2015-2018

99 960 zt

Narodowe
Centrum Nauki

81) Badanie struktur
trudnych uktadéw
biatkowych z uzyciem
nowych metod
spektrometrii mas.

Prof. dr hab.
Michat Dadlez

2015-2019

3 189 880 zt

Narodowe
Centrum Nauki

82) Rola cyklu
komoérkowego w
regulacji polimerazy eta
w odpowiedzi na
promieniowanie UV w
modelowych komorkach
S. cerevisiae.

Mgr Michat
Plachta

2015-2017

99 680 zt

Narodowe
Centrum Nauki

83) Strukturalne
konsekwencje
oligomeryzacji lizeiny-
toksyny wigzacej
sfingomieling tratw

lipidowych.

Dr Magdalena
Kulma

2015-2018

711 620 zt

Narodowe
Centrum Nauki

84) Peptydy Abeta 4-x
jako odporne na leki
chelatujace czgsteczki
wigzace miedz,
promujace tworzenie
oligomerow

amolyidowych

Prof. dr hab.
Wojciech Bal

2015-2018

621 400 zt

Narodowe
Centrum Nauki

85) Dynamika
subkomorkowa efektora
HopQL1 - efektora
trzeciego systemu
sekrecji z Pseudomonas
syringae.

Dr hab.
Magdalena
Krzymowska

2015-2018

1 105 024 zt

Narodowe
Centrum Nauki

111.147




86) Wykorzystanie
techniki zageszczania
celow sprzezonej z
sekwencjonowaniem
nowej generacji w celu

izolacji oraz Prof. dr hab. Narodowe
charakterystyki genu Ry- | Jacek Hennig 2015-2018 1378670 24 Centrum Nauki
fsto, warunkujacego
skrajng odpornos¢ roslin
ziemniaka (Solanum
tuberosum L.) na
infekcje PVY.
87) Rola proteasomalnej
degradacji biatek w
regulacji odpowiedzi Dr Annal 2015-2018 594 340 zt Narodowe .
o . Wawrzynska Centrum Nauki
roslin na stres niedoboru
siarki.
88) Regulatory oraz
biatka docelowe
receptora selektywnej Prof. dr hab. Narodowe
autofagii AINBR1 w Angnieszka 2015-2018 1226 140 zt .
. . Centrum Nauki
r6znych fazach Sirko
niedoboru siarki w
roslinach.
89) Poszukiwana,
poszukiwany - jak Mgr inz. Narodowe
powstaja glicynoprenole | Katarzyna 2015-2017 100 000 zt .
) 7 Centrum Nauki
u Arabidopsis i Gawarecka
dlaczego?
90) Szlaki naprawy
DNA uczestniczace w
opornosci na terapi¢ Prof. dr hab. i Narodowe
fotodynamizng oraz jako | Barbara Tudek 2015-2018 1016 830 2t Centrum Nauki
potencjalny cel
terapeutyczny.
91) Funkcjonalna analiza
biatek Nudix,
nieznanych czynnikow Prof. dr hab.
. ot i | Narodowe
wirulencji, adaptacji i Grazyna Jagura- 2015-2018 679 640 zt .
g . . Centrum Nauki
opornosci na antybiotyki | Burdzy
Pseudomonas
aeruginosa.
92) LEWL1 jako
biatkowy partner cis-
prenylotransferaz w Magr Narodowe
s Przemystaw 2015-2018 150 000 zt .
procesie biosyntezy o Centrum Nauki
Surowiecki

poliizoprenoidow u
Arabidopsis.

111.148




93) Analiza zaleznosci
funkcjonalnej pomiedzy
kompleksami
remodelujacymi
chromatyng typu
SWI/SNF i splicingiem
pre-mRNA u
Arabidopsis

Mgr Szymon
Kubala

2015-2018

612 000 zt

Narodowe
Centrum Nauki

94) Udziat kinaz SNF1-
related typu 2 (SnRK2)
w odpowiedzi roslin na
stres srodowiskowy.

Mgr Katarzyna
Szymanska

2015-2016

81 796 zt

Narodowe
Centrum Nauki

95) Badania biatek
zwigzanych z uktadem
odpornosciowym
cztowieka jako celow
molekularnych
metalozaleznej hydrolizy
wigzania peptydowego.

Mgr inz. Nina
Wezynfeld

2015-2016

90 192 zt

Narodowe
Centrum Nauki

96) Molekularne
podstawy
amyloidogenezy -
struktura i dynamika
konformacyjna
wybranych kompleksow
ludzkiego biatka
prionowego PrPc z
kationami metali.

Dr Igor Zhukov

2015-2018

156 000 zt

Narodowe
Centrum Nauki

11.3.2.

11.3.2

Projekty finansowane lub dofinansowane ze $rodkéw Narodowego Centrum Badan i Rozwoju,
1) Nowe leki stuzace do | Prof. dr hab. Narodowe
celowanej terapii Andrzej 2012-2016 | 3415180zt | Centrum Badan i
szpiczakow mnogich. Dziembowski Rozwoju
2) Optymalizacja pracy
dwustopniowego
reaktora do wytwarzania Dr Leszek Narodowe
wysokometanowego o 2012-2016 2014 610 zt | Centrum Badan i
- . Lipinski ;
biogazu — opracowanie Rozwoju
biostarteréw i markerow
fermentacji metanowe;j.
3) Alternatywna
mikrobiologiczna
metoda produkc;ji Dr hab. Anna Narodowe
X . ' 2012-2016 3337595zt | Centrum Badan i
wodoru i metanu na Sikora .
.. Rozwoju
drodze fermentacji
(skala utamkowa).
4) Nowoczesne metody,
leki i terapie dla ochrony
f)r(cl)v\\ll\;?e:(gcispodarkl Prof. dr hab. Narodowe
: . Monika 2012-2015 594 198 zt Centrum Badan i
interdyscyplinarne L :
Hryniewicz Rozwoju

ksztalcenie w obszarze
biomedycznym na
studiach 11'i Il stopnia.
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5) Nowe enzymy do
analiz RNA w skali
catego transkryptomu i

ich wykorzystanie do Dr Rafal Narodowe
badania molekularnego Tomecki 2013-2016 1199988 zt | Centrum Badan i
mechanizmu Rozwoju
antynowotworowego
dziatania 5-
fluorouracylu.
6) Toward structural
characterization of novel
mechanism of inhibition Prof. dr hab. Narodowe
L Grazyna 2013-2016 2789 558 zt | Centrum Badan i
of SnRK2s activity by .
. . Dobrowolska Rozwoju
calcium sensor (SCS) in
plants.
7) Role of the FTO
dioxygenase in
deve{gpment of obesity - Prof. dr hab. Narodowe
A, Elzbieta 2013-2016 3918470 zt | Centrum Badan i
multidisciplinary study - ;
Grzesiuk Rozwoju
on selected model
systems.
8) Structural and
functional
characterization of
roteins and protein Dr Joanna Narodowe
proteins and protel ; 2013-2016 | 405660z | Centrum Badaf i
domains involved in Krwawicz ROZWOIL
DNA repair and J
maintenance of genome
integrity.
e g 2 | ornao
irlei Chgan . Onp Katarzyna 2013-2016 | 3959 099 zt | Centrum Badan i
. g Chwedorzewska Rozwoju
Antarctic ecosystems.
10) Opracowanie
technologii pieczywa
funkcjonalnego w
oparciu o tradycyjny zur | Dr Magdalena Narodowe
parciu o tradycyjny zu g 2014-2017 | 1056967 zt | Centrum Badan i
piekarski wzbogacony Kowalczyk ;
. : Rozwoju
wyselekcjonowanymi
bakteriami fermentacji
mlekowej.
11) Szczepionka przeciw | Dr Edyta
grypie - innowacyjne Kopera, Prof. dr Narodowe
otrzymywanie hab. Agnieszka | - 514 9017 | 2774 964 7t | Centrum Badan i
antygenow Sirko, Prof. dr ROZWOiL
podjednostkowych. hab. Jacek J
Bardowski
12) Dofinansowanie
miedzynarodowej
procedgry patentovyej Prof. dr hab. Narodowe
o dcvzvoghcigit‘;g%?i Andrzej 20142017 | 3744027 | Centrum Badaf i
yezacyceh: Dziembowski Rozwoju

celowej nowotworow
oraz transferu
koniugacyjnego genow.
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13) Transkryptomiczne
biomarkerydo

T Narodowe
stratyfikacji Drhab. Beata | 54152018 | 12440002 | Centrum Badari i
indywidualnego ryzyka | Burzynska R .

. . 0zZWoju
rozwoju pozawatowej
niewydolno$ci serca
14) Wykrywanie Dr Pawel Narodowe
zagrozenia nagla 3 2015-2018 1199 750 zt | Centrum Badan i
o zezgsny ;
$miercig t6zeczkowa. Rozwoju

I1.3.3. Pozostate projekty:
— projekty finansowane lub dofinansowane przez Ministerstwo Nauki i Szkolnictwa, Wyzszego na

mocy wczesniej obowigzujacych zasad finansowania nauki,

— projekty finansowane przez inne organizacje krajowe,
— projekty finansowane przez podmioty/instytucje zagraniczne, inne projekty.

11.3.3 1) Rola bakteryjnych Ministerstwo
prymaz typu AEP oraz Dr Przemystaw Nauki i
ligaz DNA w naprawie o 2014-2016 378 800 zt -

, Plocinski Szkolnictwa
DNA u pratkdéw z Wyiszego
rodzaju Mycobacterium. yzszeg
2) Molekularne Ministerstwo
podstawy porastania na Nauki i
przyktadzie Arabidopsis Dr Szvmon Szkolnictwa
thaliana. oy SIYmon 2011-2015 | 44850007t |  Wyzszego/
Swiezewski
Narodowe
Centrum Badan i
Rozwoju
3) ldentyfikacja
molekularnych
mechanizmoéw
odpowiedzi na stres Ministerstwo
chiodu Mgr Dominika Nauki i
Wykorzystanlem Gratkowska 2012-2016 200 000 zt Szkolnictwa
mutantdOw w genach Wsszeeo
kodujacych rdzeniowe yzszeg
podjednostki kompleksu
SWI/SNF w Arabidopsis
thaliana.
4) Analiza oddzialywan
poml@dzy,]edn.omkaml Ministerstwo
kompleksow biatkowych Mar Dominik Nauki i
zaangazowanych w g - 2012-2016 200 000 zt )
. Cysewski Szkolnictwa
metabolizm RNA przy .
.. . Wyzszego
uzyciu chemicznego
sieciowania.
5) Identyfikacja nowych
mechanizmow
:Zglﬁoag;}; aktywnos$¢ Ministerstwo
komplekséw Mer Pawel 20132017 | 200 000 zt Nauki i
. Cwiek Szkolnictwa
remodelujacych Wisszeeo
chromatyne typu yzszes

SWI/SNF u Arabidopsis
thaliana.
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6) Centrum

Prof. dr hab. Jacek

Ministerstwo

biotechnologii Bardowski. Prof. dr Nauki i
produktow leczniczych. hab Agnie,szka éirko Szkolnictwa
Pakiet innowacyjnych Prof dr hab ’ 2008-2015 7 953 620 zt Wyzszego/
biofarmaceutykéw dla Wioldzimier.z Zaobrski- Narodowe
terapii i profilaktyki Ostoja & Centrum Badan i
ludzi i zwierzat. Rozwoju
7) Biocentrum Ochota - Ministerstwo
infrastruktura Nauki i
informatyczna dla . Szkolnictwa
rozwoju strategicznych ;gré:‘;izs\ﬁ'c?o” 2009-2015 6 266 449 zt Wyzszego/
kierunkow biologii i Narodowe
medycyny. Centrum Badan i
Rozwoju
Ministerstwo
8) Elektrochemiczne Nauki i
bioczujniki do detekcji - Szkolnictwa
aktywacji receptor6w E‘;ﬁf' drhab. Wojelech | 5500 9014 | 22016192 |  Wyzszego/
RAGE - narzgdzia taniej Narodowe
teranostyki. Centrum Badan i
Rozwoju
9) Naukowcy,
nauczyciele i inicjatorzy
Sft’)‘)}ecfelﬁi’zwa Ministerstwo
obywatelskiego na rzecz . o
innowacyjnych metod g:;‘na&r'g"am'” 20132015 | 200 000 7k Szl':';‘rj]'i(ét'wa
nauczania mtodziezy w W3
zakresie badan yzszego
mikrobiologicznych
Zywnosci.
10) Analiza funkcji
kompleksow
remodelujacych Ministerstwo
Suomayne bl | Mgr Paulina Kondrak | 20152019 | 1999807 | ¢ nencl
struktur Wyzszego
chromatynowych
wyzszego rzedu.
11) Zastosowanie
hodowli komérkowych Ministerstwo
do badania regulacji Nauki i
ekspresji genu DOG1, Dr Lien Brzezniak 2012-2014 250 250 zt Szkolnictwa
istotnego dla stanu W
spoczynku nasion yzszego
Arabidopsis thaliana.
12) Dofinansowanie
procedury patentowej
dla zgloszenia Otrodek
dotyczacego .| Prof. drhab. Jacek 20102015 | 6160007 | Przetwarzania
wywotywania tolerancji | Bardowski Informagji
na epitopy biatek w

leczeniu stwardnienia
rozsianego (SM).
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13) Dofinansowanie
procedury patentowej
dla zgtoszenia

dotyczacego Ofrodek -
. . Mgr Norbert Odolczyk | 2010-2015 505 000 zt Przetwarzania
opracowania czynnikow Informacji
terapeutycznych w
leczeniu
mukowiscydozy.
14) Dofinansowanie
procedury patentowej
dotyczacej sposobu Prof. dr hab Osrodek _
otrzymywania roslin Agnieszka éirko 2010-2015 600 000 zt Przetwarzania
transgenicznych o Informacji
ulepszonych cechach
uprawnych.
15) Dofinansowanie
procedury patentowej
dla zgloszenia Oérodek
dOtyCcheg.o o, Mgr Norbert Odolczyk | 2014-2015 1534 000 zt Przetwarzania
opracowania czynnikow Informacji
terapeutycznych w
leczeniu mukowiscydozy
— kontynuacja.
16) Dodekahedron
adenowirusa-wektor do Otrodek
Z‘;@fgﬁg@a”'a Dr hab. Ewa Szotajska | 2009-2015 | 568647zt | Przetwarzania
Informacji
terapeutycznych do
tkanek nowotworowych.
17)Wektorowa
czasteczka
wirusopodobna, jako
poliwalencyjna Oérodek
platforma pozwalajaca | 1y o4 B Syomiska | 2009-2015 | 5258507 | Przetwarzania
na wewnatrzkomorkowe Informacji
dostarczenie
wysokoczasteczkowych
substancji
terapeutycznych.
18) Funkcjonalne .
zrdznicowanie Prof. dr hab. Andrzej 2 OSrodek .
. . . . 012-2016 938910 zt Przetwarzania
niekodujacych RNA u Dziembowski Informacii
Eukariota.
19) PhD Programme in
Molecular Biology: Prof. dr hab. Fundacja na
Studies of nucleic acids | Magdalena Rakowska- 2010-2015 1725079 zt rzecz Nauki
and proteins — from Boguta Polskiej
basic to applied research.
20) Proteomics in Fundacja na
characterization of Prof. dr hab. Michat 2011-2015 1 425 000 2t rzec7 Nauki
selected protein Dadlez Polskiej

assemblies.
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21) Involvement of the
non-catalytic Pol32 Fundacja na
subunit of DNA - Dr Katarzyna 2013-2015 | 181992zt | rzecz Nauki
polymerase delta in the Grabowski -
A Polskiej
polymerase switching
mechanisms.
22) Regulation of human Fundacja na
DNA polymerase iota by | Dr Justyna Mcintyre 2013-2015 145 000 zt rzecz Nauki
ubiquitination. Polskiej
23) Plant-specific Fundacja na
methyltransferase DNA | Dr Humberto Fernadez | 2013-2015 146 667 zt rzecz Nauki
structures. Polskiej
24) Jak rozbroi¢ Fundacja na
toksyne? Dr Magdalena Kulma 2014-2016 96 000 zt rzecz Nauki
Polskiej
25) Czy tegoryjce . Fundacja na
wykorzystuja konia %Z‘:azﬁ; nz.Anna 5614 5016 80 000 rzecz Nauki
trojanskiego? Polskiej
26) New players .
. ) Fundacja na
involved in the | Prof. drhab. lwona 20122015 | 9816667t |  rzecz Nauki
maintenance of genomic | Fijatkowska S
. Polskiej
stability.
27) Posttranscriptional . Fundacja na
regulation of gene Prqf. dr hab. Andrzej 2015-2017 29 400 zt rzecz Nauki
S Dziembowski o
expression in metazoans. Polskiej
28) Control of tRNA Prof. dr hab. Fundacja na
biogenesis Magdalena Rakowska- 2015-2017 47 250 zt rzecz Nauki
Boguta Polskiej
29) Regulation of gene 7 program
expression by non- Prof. dr hab. Andrzej | 513 5018 | 61941002t |  ramowy Unii
canonical poly(A) and Dziembowski L
Europejskiej
poly(U) polymerases.
30) Regulation of gene 7 program
expression by non- Pro_f. dr hab. Andrzej 2013-2016 50 000 2t ramowy Unii
canonical poly(A) and Dziembowski L
Europejskiej
poly(U) polymerases.
31) A whole-systems
approach to optimizing 7 program
feed efficiency and Prof. dr hab. Jacek 2013-2017 316 256 71 ramowy Unii
reducing the ecological Bardowski L
. Europejskiej
footprint of
monogastrics.

W tabeli:

tytut projektu/ kierownik projektu (stopien/tytut naukowy, imi¢ i nazwisko)/okres realizacji (rok, od-do)/ srodki
ogdtem przyznane na okres realizacji przez instytucj¢ finansujaca projekt (pomina¢ t¢ informacje¢, jezeli umowa o
realizacji projektu stanowi inaczej lub z innych powodow podanie tej informacji jest niemozliwe)/ nazwa instytucji
finansujacej

- 1IL.3.4. Zadania badawcze realizowane w ramach dzialalnosci statutowej
— liczba ogoétem: 56
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11.3.5. Wyniki prac badawczych:

Wybrane 3 wazniejsze wyniki uzyskane w ramach projektow/ zadan badawczych (wymienic¢
nawe projektu/ zadania) realizowanych lub zrealizowanych w roku sprawozdawczym (krotki
opis, ok. 500 znakoéw).

1. Kontrola transkrypcji DNA zaleznej Polimerazy RNA II przez splicing u Arabidopsis
thaliana.
Zespot dr Szymona Swiezewski

Splicing to jeden z etapéw procesu dojrzewania nowo powstatego transkryptu mRNA,
polegajacy na wycinaniu nie kodujacych biatka sekwencji intronow. Wplyw tempa
transkrypcji przez DNA zalezng polimeraz¢ RNA II na splicing zostat dosy¢ dobrze opisany
1 potaczony w tak zwany model kinetycznego powigzania. W naszych badaniach odkrylismy
odwrotne zjawisko: wydajnos¢ splicingu kontroluje tempo elongacji polimerazy II na
miejscach splicingowych. W naszych badaniach opublikowanych w 2015 roku w
czasopismie EMBO J. pokazaliSmy iz tempo elongacji polimerazy II kontroluje wybor
miejsc splicingowych u roslin. W tym celu wykorzystaliSmy stworzonego przez nas mutanta
punktowego w czynniku elongacyjny TFIIS jak tez chemiczne hamowanie tempa elongacji.
Uzyskane wyniki pokazaly ze 75% wszystkich obserwowanych zmian bylo zgodne z
modelem kinetycznym opisujacym mechanizm kontroli splicingu przez tempo transkrypcji.
Nastepnie wykorzystujac szereg metod pokazaliSmy ze miejsca splicingowe dziatajg jako
miejsce pauzowania Polll a czynniki splicingowy NTR1 kontroluje tempo elongacji
transkrypcji na miejscach splicingowych. Uzyskane przez nas wyniki stanowig pierwszy
opis dziatania modelu kinetycznego w roslinach, jeden z pierwszych przyktadow w jaki
splicing moze kontrolowa¢ tempo elongacji Polll a takze pierwsze doniesienie o roli biatka
NTR1 w tym procesie.

NTR1 is required for transcription elongation checkpoints at alternative exons in
Arabidopsis. Dolata J, Guo Y, Kotowerzo A, Smolinski D, Brzyzek G, Jarmotowski A,
Swiezewski S. EMBO J. 2015 Feb 12;34(4):544-58.

2. Wplyw flawonoidow jako potencjalnych terapeutykow na przemiany metaboliczne
zachodzace w ludzkich fibroblastach.
Zespot prof. dr hab. Magdaleny Gabig-Ciminskiej

Rozw¢j nauki od zarania dziejow skupiony byt na poznaniu otaczajagcego nas S$wiata,
badaniu mechanizméw dziatania i wptywu materii ozywionej i nieozywionej na cztowieka.
W centrum zainteresowania powinno zatem znalez¢ si¢ m.in. odszyfrowanie doktadnego
mechanizmu dziatania poszczegolnych sktadnikéw diety na ludzki organizm, zwtaszcza w
konteks$cie potencjalnie pozytywnego lub wrgcz przeciwnie — negatywnego ich wptywu na
zdrowie. Flawonoidy, polifenolowe zwiazki bedace wtornymi produktami metabolizmu
roslin, wystgpujace m.in. w warzywach, owocach, herbacie, kakao 1 winie sg od wiekow
istotnym elementem diety mieszkancow Azji, jak i odpowiedzialne sg za tzw. ,francuski
paradoks”. W literaturze bardzo liczne sg doniesienia na temat ich pozytywnego wptywu na
procesy zapalne oraz uktad krazenia, co wigze si¢ z wlasciwosciami przeciwzapalnymi oraz
antyoksydacyjnymi. Prowadzone s3 réwniez badania nad zastosowaniem tych zwigzkow w
terapii nowotworow. Nalezace do flawonoidow genisteina, kemferol oraz daidzeina znalazty
szczegOlne zastosowanie w przypadku terapii genetycznie uwarunkowanych chorob
metabolicznych, m.in. mukopolisacharydoz (MPS). Choroby te naleza do grupy
lizosomalnych chordb spichrzeniowych (LChS), charakteryzujacych si¢ nadmierng
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akumulacjg niezdegradowanych makroczasteczek w swietle lizosoméw (w przypadku MPS
sa to glikozoaminoglikany — GAG), czego efektem sa powazne wielonarzadowe dysfunkcje.
W ramach naszej pracy skoncentrowano si¢ na opisaniu wzoru ekspresji informacji
genetycznej, tj. transkryptomu ludzkich komoérek skérnych poddanych —dziataniu
flawonoidéw, co odegralo znaczacg role w wyjasnieniu molekularnego mechanizmu
dziatania tych zwigzkoéw na procesy komoérkowe zachodzace w fibroblastach. Flawonoidy
istotnie modulujg aktywnos$¢ genow, ktérych produkty biatkowe reguluja wazne procesy
biologiczne, tj. przemiany metaboliczne i1 podzialty komoérkowe. Zaréwno analiza
mikromacierzowa, jak 1 weryfikacja jej wynikéw z zastosowaniem ilosciowego PCR z
obrazowaniem w czasie rzeczywistym komorek pochodzacych od oséb zdrowych, jak i
dotknigtych MPS, wykazaty najwigksza liczbe genéw o modulowanej aktywnos$ci w
przypadku traktowania genisteing, kemferolem oraz ich mieszaning, dla szlakow biosyntezy
GAG 1 metabolizmu lizosomu, ktérego jednym z istotnych aspektéw jest z kolei degradacja
GAG. Ilustruje to holistyczne dziatanie tych flawonoidow na metabolizm GAG, a nie jak
wczesniej sadzono jedynie na synteze tych makroczasteczek. Co wigcej, wykazanie roli
flawonoidow w pozytywnej modulacji ekspresji czynnika biogenezy i funkcji lizosomu
(TFEB) oraz negatywnej regulacji aktywno$ci genu kinazy serynowo-treoninowej (mTOR)
bylo pierwszym doniesieniem o wptywie naturalnych substancji niskoczasteczkowych na
aktywno$¢ tego niezwykle istotnego dla utrzymania homeostazy komorki czynnika.
Prezentowana statystycznie istotna zmiana aktywnosci genéw komorek eksponowanych na
uzyte w badaniach flawonoidy, w wielu przypadkach daje nadzieje na mozliwos¢
zastosowania tych zwigzkéw w szeregu schorzen, jako pojedynczej badz tez wspomagajacej
terapii. Poznanie mechanizmu dziatania flawonoidow na poziomie ekspresji genow stanowi
nowy rozdzial w badaniach nad tymi zwigzkami, jako potencjalnymi terapeutykami.
Doktadny opis przeprowadzonego badania oraz jego wyniki zawarte zostalty w pracy
opublikowanej w czasopi$mie Scientific Reports, 5:9378. DOI: 10.1038/srep09378 oraz
zdeponowane w bazie danych GEO NCBI: Series accession no. GSE34074 i GSE43692.
Stanowi to dopelnienie istniejacej na ten temat wiedzy, jak 1 podwaliny do dalszych badan.
Warto tez zwroci¢ uwage na fakt, iz niniejsza tematyka badan bezposrednio wpisuje si¢ w
zatwierdzony w ostatnim czasie w naszym kraju Narodowy Plan dla Choréb Rzadkich
(NPChR).

3. Syzyfowe pracy polimerazy RNA — kluczowa rola degradacji wszechobecnych
transkryptow dla zachowania homeostazy ludzkiego transkryptomu.
Zespot prof. Andrzeja Dziembowskiego

Dzigki rozwojowi technologii wiemy dzisiaj, ze u organizméow wyzszych transkrypcja RNA
nie jest ograniczona do sekwencji kodujacych biatka i zachodzi na obszarze wigkszo$ci
genomu. Pozwolito to na odkrycie wielu nowych rodzajow RNA, przy czym dla wigkszosci
z nich funkcje nie zostaly dotad poznane. RNA powstajacy w wyniku transkrypcji
zachodzacej w obszarach miedzygenowych jest czgsto niestabilny. Wczes$niejsze badania
silnie sugerowaly, Ze w ich usuwanie zaangazowana jest gtowna rybonukleaza organizmow
eukariotycznych — kompleks egzosomu RNA. W grupie Prof. Andrzeja Dziembowskiego od
wielu lat prowadzone sa badania dotyczace podjednostek katalitycznych kompleksu
egzosomu. Wykorzystujgc technologie wysokoprzepustowe zidentyfikowano substraty
jadrowej podjednostki ludzkiego egzosomu — biatka DIS3 — w skali calego genomu, co
pozwolito pozna¢ rolg tego biatka w metabolizmie RNA w komorkach ludzkich.

Badacze wykazali, ze w komodrkach, w ktorych biatko DIS3 jest pozbawione aktywnos$ci
nukleolitycznej, ilos¢ RNA pochodzacego z regionéw genomu, o ktorych nie byto wezesniej
wiadomo, ze ulegaja transkrypcji, zwigksza si¢ okoto 2.5-krotnie w poréwnaniu z
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komoérkami produkujacymi funkcjonalng podjednostke DIS3, obejmujac okoto 70%
genomu. Dzigki temu odkryto setki tysiecy nowych RNA o nieznanej funkcji.
Zaobserwowano rowniez bardzo silng akumulacje wczesniej opisanych produktow
wszechobecnej transkrypcji. Stwierdzono, ze DIS3 jest enzymem, ktory w gtdéwnej mierze
odpowiada za obrobke prekursorow matych jaderkowych RNA (snoRNA). Odkryto takze
nowe, stosunkowo dhugie produkty przedwczesnej terminacji polimerazy II RNA dla genow
kodujacych biatka, ktérych poziom w komoérkach pozbawionych aktywnosci DIS3 moze
przekracza¢ ilos¢ dojrzatego mRNA, co sugeruje, ze produkcja takich RNA jest zjawiskiem
powszechnym. Ponadto, okazato si¢ ze DIS3 uczestniczy w kontroli powstawania ciatek
jadrowych, ktore sga zorganizowane wokét RNA NEATI, zwanych ,paraspeckles”.
Akumulacja tych ciatek prowadzi do nadekspresji interleukiny 8. Co istotne, akumulacja
réznych klas niekodujacych RNA w komorkach z nieaktywnym katalitycznie biatkiem DIS3
skutkuje wtorng deregulacja okoto 50% transkryptow kodujacych biatka.

Podsumowujac, uzyskane wyniki $wiadcza o niezwykle istotnej roli biatka DIS3 i
jadrowego kompleksu egzosomu w ksztalttowaniu ludzkiego transkryptomu. (Szczepinska i
inni Genome Research 2015 Nov;25(11):1622-33 )

Najwazniejsze w roku sprawozdawczym osiggni¢cie dziatalnosci naukowej jednostki o
znaczeniu ogolnospotecznym lub gospodarczym zwigzane z dzialalno$cig naukowa lub
tworcza, jezeli zjawisko wystapito, (krétki opis, ok. 500 znakow).

nie bylo

Wybrane wazniejsze zastosowania wynikow badan naukowych lub prac rozwojowych o
znaczeniu spolecznym (np. w zakresie ochrony zdrowia, ochrony $rodowiska i dziedzictwa
przyrodniczego, ochrony zabytkow i dziedzictwa kulturowego, inne) i gospodarczym (m.in.
nowe technologie, wdrozenia, licencje); dziatania zwigkszajace innowacyjnos¢, jezeli
zjawisko wystapito, (krotki opis, ok. 500 znakow).

Substancja aktywngq, chronigca skore alergikow przed kontaktem z niklem
Zespot prof. dr hab. Wojciecha Bala

Mechanizmy molekularne w reakcji alergicznej na nikiel sg jednym z zagadnien
szczegotowych, rozwijanych w ramach realizacji tematu statutowego T-54 (Mechanizmy
molekularne dziatania jonéw metali czynnych biologicznie). W ramach tych badan
pracownicy IBB PAN (dr Izabela A. Zawisza, dr Tomasz Fraczyk i1 prof. Wojciech Bal)
opracowali substancj¢ aktywng, chronigca skore przed kontaktem z niklem oraz zatozenia
dla kompozycji kremu barierowego, zawierajacego t¢ substancj¢. Na to rozwigzanie, bedace
przedmiotem zgloszeh patentowych, zostala udzielona licencja dla firmy zewngtrznej o
charakterze startupu, ktorej celem jest wprowadzenie w roku 2016 produktu rynkowego —
kremu chronigcego alergikow przed uczulaniem si¢ w zwigzku z kontaktem z przedmiotami
zawierajacymi nikiel (bizuteria srebrna i metaliczna, narzedzia, monety, wyroby AGD i inne
przedmioty zycia codziennego).
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I1.4. Dzialalno$¢ jednostki o charakterze innowacyjnym, aplikacyjnym
I1.4.1. Ochrona wtasnosci intelektualnej (dotyczy uprawnien jednostki z tytulu patentu/prawa
ochronnego w mysl obowigzujacych aktow prawnych z zakresu ochrony wtasnosci

przemystowej), w tym:

— wykaz uzyskanych patentoéw (tytul/data decyzji/nr patentu/kraj),

Tytul patentu Data decyzji Numer patentu Kraj
Sposob okreslania wplywu substancji chemicznych na 23.12.2014/
dziatanie szlaku kinazy AMPK i/lub bezposrednio na 30-10-2015
kompleks SWI/SNF dz?lta .. 220415 Polska
publikacji
WUP
24-09-2014/
. . L. . 30-06-2015
Sposob badania skutqczno§01 terapeutycznej data 219654 Polska
bakteriofagow publikagj
WUP
21.01.2015
Proliferacja komérel; hamujaca biatka VPg lub ich E;irﬁlpe ?[J; rl}(l PL/EP 2170934 UE
ragmenty
Patentowy
2015/04
Compounds as modulators of a mutant CFTR protein
and their use for treating diseases associated with
CFTR protein malfunction 26.08.2015 EP2616444 B1 UE
. . US Patent No:
Method of hydrolysis of peptide bond 03.03.2015 8,969,516 USA
A virus-like particle vector for delivery of
pharmaceutical agents, a process for the manufacture | 20.11.2015 JP5841045 (B2) Japonia

thereof, its uses and a pharmaceutical composition

— wykaz uzyskanych praw ochronnych na wzory uzytkowe (tytul/data decyzji/nr

swiadectwa/kraj).
nie bylo

I1. 5. Dzialalnos$¢ 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 bylo
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11.6. Ksztalcenie i rozwéj kadry naukowej
11.6.1. Wykaz uzyskanych tytulow i stopni naukowych pracownikow jednostki w roku
sprawozdawczym:
— profesora nadany przez Prezydenta RP (imig¢ i nazwisko pracownika)
nie bylo

— doktora habilitowanego (imi¢ I nazwisko pracownika, tytut pracy habilitacyjnej, dziedzina i
zakres nadanego stopnia naukowego)

Dziedzina i zakres nadanego

Imie i nazwisko Tytul pracy habilitacyjnej stopnia naukowego

Transport biatek u drozdzy: udziat
Joanna Kaminska cytoszkieletu aktynowego i ligaz
ubikwitynowych z rodziny Nedd4.

Nauki biologiczne - dyscyplina
biologia

Rézne drogi wiodace do destabilizacji
genomu - komorki Saccharomyces Nauki biologiczne - dyscyplina
cerevisiae pod wptywem endogennego | biologia

i gzogennego stresu.

Adrianna Skoneczna

— doktora (imig, nazwisko pracownika, tytut pracy doktorskiej, dziedzina i zakres nadanego
stopnia naukowego)

Dziedzina i zakres

Imie i nazwisko Tytul pracy doktorskiej nadanego stopnia naukowego

nie bylo

11.6.2. Wykaz tytutow i stopni naukowych nadanych przez jednostke w roku sprawozdawczym
innym osobom (niezatrudnionym w jednostce):
- doktora habilitowanego

Dziedzina i zakres

Imie i nazwisko Tytul pracy habilitacyjnej nadanego stopnia naukowego

Badania mechanicznie indukowanych
zmian konformacyjnych w wybranych | Nauki biologiczne - dyscyplina
biatkach na poziomie pojedynczych biofizyka

czasteczek.

Robert Szoszkiewicz

- doktora

Dziedzina i zakres

Imie i nazwisko Tytul pracy doktorskiej nadanego stopnia naukowego

Transport i dojrzewanie biatek

Agnieszka Gornicka przestrzeni miedzybtonowej Nauki biologiczne - dyscyplina

mitochondriow. biochemia
Utientante alkonoll Nauki biologiczne - dyscyplina
Joanna Komaszyto poliizoprenoidowych — badania in g yscyp

) . biochemia
vitro oraz in vivo.

Badania strukturalne bakteryjnego

Marcin Jaciuk uktadu naprawy DNA przez wycinanie Nauki biologiczne - dyscyplina

biochemia
nukleotydu.
Marta Matuszek MDMz w niestabilno$ci genomowej Naukl blploglczne - dyscyplina
komorek nowotworowych. biochemia
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Michat Migtus

Rad?2

Strukturalna i biochemiczna
charakterystyka mechanizmu
rozpoznawania substratowego DNA
przez rdzen katalityczny nukleazy

Nauki biologiczne - dyscyplina
biochemia

Milagros Collados

Selective autophagy cargo receptor
from Arabidopsis thaliana: protein

Nauki biologiczne - dyscyplina

Rodriguez partners and transcriptional profile of | biochemia
plants overproducing AtNBRL1.
11.6.3. Studia doktoranckie - stan na dzien 31 grudnia
Liczba uczestnikéw studiow doktoranckich L1.czb.a uczestnikéw .
pobierajacych stypendia
stacjonarne w tym: przyjeci niestacjonarne | w tym: przyjeci vm:
studia w roku studia w roku rVZ zyn n
doktoranckie | sprawozdawczym | doktoranckie | sprawozdawczym rgezyin; eu ¢
150 2 0 0 ogélem P N vt
W tym: przyjeci
ogblem w roku P ro::jgéqcy
sprawozdawczym
150 32 87 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

Anna Magdalena Kabala

Biogeneza mitochondrialnej syntazy ATP i jej
dysfunkcje prowadzace do rozwoju chordb.

Nauki biologiczne -
dyscyplina biochemia

Ilona Warchot

Fizjologiczna i molekularna charakterystyka

szczepu Saccharomyces cerevisiae wyrazajacego

hybrydowg syntazg skwalenu jako narzg¢dzie do
badania substancji o dziataniu
antycholesterolowym.

Nauki biologiczne -
dyscyplina biochemia

Ewa Morawiec

Zwiazek aktywnosci polimerazy 111 RNA z
metabolizmem komorki drozdzowej
Saccharomyces cerevisiae.

Nauki biologiczne -
dyscyplina biochemia

Katarzyna Mastowska

Wpltyw wewnatrzkomoérkowej puli ANTP na
odpowiedz SOS w komorkach E. coli.

Nauki biologiczne -
dyscyplina biochemia

Aleksandra Siwaszek

Oddzialywania pomiedzy biatkiem Mmil a
jadrowym kompleksem CCR4-NOT u drozdzy
Schizosaccharomyces pombe.

Nauki biologiczne -
dyscyplina biochemia

Ewa Sitkiewicz

Czynniki modyfikujace rozktad form
strukturalnych oligomeréw peptydu AB1-40.

Nauki biologiczne -
dyscyplina biofizyka

Janusz Debski

Identyfikacja i lokalizacja modyfikacji po-
translacyjnych przy pomocy spektrometrii mas.

Nauki biologiczne -
dyscyplina biofizyka

Izabela Brozda

Identyfikacja genéw odpowiedzialnych za
ochrone komoérek drozdzy Saccharomyces
cerevisiae przed stresem podwojnych peknigé
DNA wywotanym nadekspresja endonukleaz.

Nauki biologiczne -
dyscyplina biochemia
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Aleksandra Chojnacka

Charakterystyka zespotow mikroorganizmow
fermentacji wodorowych i metanowych w
dwustopniowym uktadzie hodowli ciagtych.

Nauki biologiczne -
dyscyplina biochemia

Inga Szurgot

Rekombinowana szczepionka przeciwgrypowa na
platformie dodekahedronu adenowirusa.

Nauki biologiczne -
dyscyplina biochemia

Marcin Kloniecki

Charakterystyka funkcjonalna rodziny kinaz
receptoropodobnych bogatych w cysteine (CRK)
u Arabidopsis thaliana.

Nauki biologiczne -
dyscyplina biofizyka

Paulina Jecz

Oddziatywania ParB-parS i ich réznorodne
funkcje w biologii Pseudomonas aeruginosa.

Nauki biologiczne -
dyscyplina biochemia

Piotr Kowalec

Charakterystyka biatka Imil Saccharomyces
cerevisiae, partnera stromaliny Irrl na terenie

Nauki biologiczne -
dyscyplina biochemia

cytoplazmy.
Katarzyna Gawarecka Badania blosynte.z-y i zasto.solwame ro$linnych Nauki plolo_glczne -
poliizoprenoidow. dyscyplina biochemia

Dominika Foretek

Regulacja poczatkowych etapéw biogenezy tRNA
w warunkach stresowych.

Nauki biologiczne -
dyscyplina biochemia

Marta Ludwiczak

Bialko KorC jako globalny regulator ekspresji
genow w plazmidzie RA3 z grupy niezgodnosci
IncU.

Nauki biologiczne -
dyscyplina biochemia

11.6.4. Udzial pracownikdéw jednostki w réznych formach ksztalcenia podoktorskiego w
instytucjach  zagranicznych (studia, staze, stypendia, inne, ukonczone w roku
sprawozdawczym). Dotyczy osob, ktore bedac pracownikami jednostki, uczestniczyly w tych
formach ksztafcenia.

Krotki opis: imi¢ 1 nazwisko pracownika; zagraniczny osrodek naukowy; forma ksztalcenia;
okres ksztalcenia, rok o0d-do; wybrane uzyskane najwazniejsze rezultaty badawcze (ew.

publikacije).

Wybrane uzyskane
. . . OKkres N
Imi¢ i nazwisko Zagraniczny . . najwazniejsze rezultaty
. , Forma ksztalcenia ksztalcenia,
pracownika | osrodek naukowy badawcze
rok od-do A
(ew. publikacje)
Institute of Staz dla mtodej kadry Opracowanie testu polaryzacji
Iwona Pharmacy, Freie | w ramach projektu nr 7-19.07 2015 fluorescencji oddziatywan biatko-
Brzozowska | Universitét Berlin, | POKL.04.03.00-00- ' peptyd. Publikacja z tego zakresu
Germany 060/12 w recenzji
Riemersma M, Froese DS, van
Tol W, Engelke UF, Kopec J, van
Department of : L :
P Scherpenzeel M, Ashikov A,
Neurology, - .
Anna Radboud Staz — realizacja cze$ci Krojer T, von Delit F, Tessari M,
Buczkowska Universit roiekil 2015 Buczkowska A, Swiezewska E,
Medical Cer¥[er proj Jae LT, Brummelkamp TR,
' Manya H, Endo T, van Bokhoven
the Netherlands; H, Yue WW, Lefeber DJ. (2015)
Chem Biol. 22(12):1643-52
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Vienna University
of Technology,

Hands-On Proteomics

22-24.04.2015

Nawigzanie kontaktow

Austria Workshop naukowych
Ernst-Moritz-
Ag?%trg?sl\\llve;fc;ty Staz naukowy 05-06.2015 | Publikacje w przygotowaniu
Germany
Piotr Golec Staz naukowy w Nawigzanie kontaktow
University of ramach programu 07-09 2015 naukowych, planowane wspolne
Cambridge, UK MNiSW "Top 500 ' projekty z innymi uczestnikami
Innovators" stazu
Staz naukowy w Nawigzanie kontaktow
University of ramach programu 08.2015 naukowych, planowane wspolne
Oxford, UK MNISW "Top 500 ' projekty z innymi uczestnikami
Innovators" stazu
1. Graczyk D, White RJ, Ryan
KM (2015). (#corresponding
authors) (2015) Involvement of
RNA Polymerase Il in immune
Cancer Research responses. Mol Cell Biol.35,
Damian UK Beatson . . 1848-1859
Graczyk Institute, Glasgow, Staz podoktorski 2011-2015 2. Long JS, Schoonen PM,
UK Graczyk D, O'Prey J, Ryan KM.
(2015) p73 engages A2B receptor
signaling to prime cancer cells to
chemotherapy-induced death.
Oncogene 34:5152-5162
Broderick R., Nieminuszczy J.,
Department of BI_acqurd A.N., Winczura A.,
Oncology Nledz:w1edi W. - "TOPBI?l
’ recruits TOP2A to ultra-fine
Weatherall . L .
Institute of anapha_se b"rldges to aid in their
Molecular resolution. o
Medicine. UK Nature Communications (2015):
’ e6:6572 (12p.)
Jadwiga DOI:10.1038/ncorr_1ms_7572
staz podoktorski 2011-2015 |Blackford A.N., Nieminuszczy J.,

Nieminuszczy

University of

Schwab R.A., Galanty Y.,
Jackson S.P., Niedzwiedz W.
"TopBP1 interacts with BLM to
maintain genome stability but is

Oxford, UK dispensable for preventing BLM
degradation.” Molecular Cell
(2015) 57(6): 1133-
1141,DOl:http://dx.doi.org/10.10
16/j.molcel.2015.02.012

I?/Iceh d(;f:)iln%f Staz dla miodej kadry
Pawet Szczesny Washington V;g&“f%ﬁ%?ggfgoqr 04-12.08.2015 | Publikacja w przygotowaniu
University, St. '066/12'
Louis, USA
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Université Joseph

Inga Szurgot | ") ier France

Staz dla miodej kadry
w ramach projektu nr
POKL.04.03.00-00-
060/12

4.11.2015 -
10.11.2015

Przygotowanie znakowanego
fluorescencyjnie dodekahedronu,
ktory zostat wykorzystany do
badania dystrybucji w modelu
myszy z guzem nowotworowym

11.6.5. Opieka nad studentami

Liczba studentow odbywajacych
praktyki w jednostce PAN

Liczba prac magisterskich wykonanych pod kierunkiem
pracownikow naukowych jednostki PAN

ogobtem ogdltem w uczelniach w jednostkach
macierzystych PAN
104 37 18 21

I1.7. Dzialalno$¢ dydaktyczna pracownikow jednostki

Liczba 0s6b prowadzacych, ogdtem:
wyszczegolnienie zajecia ze studentami wyktady (inne, poza
(wyktady, ¢wiczenia zajeciami ze studentami)
seminaria, itp.)
1. w kraju 26 15
a) w uczelniach wyzszych 25 9
b) w innych instytucjach 1 7
2. za granicg 4

Wykaz krajowych i/lub zagranicznych osrodkow naukowych, w ktérych pracownicy jednostki

rowadzili dzialalno$§¢ dydaktyczng w roku sprawozdawczym.

Ip Nazwa placowki Kraj

1. | Cardiff University Wielka Brytania

2. | Die Heinrich-Heine-Universitit Diisseldorf Niemcy

3. | Uniwersytet Warszawski Polska

4. | Szkota Gtowna Gospodarstwa Wiejskiego Polska

5. | Politechnika Warszawska Polska
Instytut Hodowli i Aklimatyzacji Ro$lin - Panstwowy Instytut Badawczy w

6. . Polska
Mtochowie
Instytut Hodowli i Aklimatyzacji Ro$lin - Panstwowy Instytut Badawczy w

7. . Polska
Mtochowie

8. | Pruszkowski Uniwersytet Dzieciecy Polska

11.8. Wspélpraca z zagranica

11.8.1. Umowy i porozumienia o wspotpracy naukowej zawarte przez jednostke z partnerem

zagranicznym
Liczba ogolem: 24

Z tego:
Kraj Partner Nazwa dokumentu (?kres .
obowiazywania
. Assoc. Prof. Andreas Hofmann, Umowa w ramach projektu
Australia Griffith University, South Brisbane | Harmonia 2012/06/M/NZ3/00156 2013-2016
EU COST Action, BM1307 MOU COST 047/13 2013-2017
EU COST Action CAL5138, MOU COST 138/15 2015-2019
Transautophagy

111.163




Cost FA1208 Pathogen-Informed

Strategies For Sustainable Broad- 19/04/2013-
EU Spectrum Crop Resistance MOU COST FA1208 18/04/2017
161 cztonkdéw z 66 instytucji
Prof. Olivier Lefebvre,
. Institute of Biology Technologies - Umowa w ramach projektu )
Francja Saclay (iBiTec-S), CEA, Gif Sur MPD/2009-3/2 2010 - 2015
Yvette
Erancia Dr Elena Bidnenko, Projekt Polonium od 2015r.
J Institut Micalis, INRA, Jouy-en-Josas | Umowa Cotutelle 2011-2016
Francia Dr Muriel Mercier-Bonin, Umowa w ramach projektu 2010-2016
J INRA, Grenoble MPD/2009-3/2
. Centre de Génétique Moléculaire — GDRE “Paramecium Genome
Francja CNRS UPR3404 Dynamics and Evolution” 2014-2017
Dr. Bertrand Séraphin,
Institut de Génétique et de Biologie
Moléculaire et Cellulaire IGBMC),
Francja likirch Umowa partnerska 2013-2016
Centre Européen de Recherche en
Biologie et en Médecine
(CERBMGIE), Strashourg
Prof. Miquel Coll, Umowa w ramach projektu
Hiszpania Institute of Research in Biomedicine, Harmonia 2012/04/M/NZ1/00068 2012 - 2015
Barcelona
IPLA-CSIC, .
Hiszpania Instituto de Productos Lacteos, poro; umlenle. PA.N/CSIC’ od 2007 .
. wspolna publikacja
Asturias
Dr Dirk Lefeber, Umowa w ramach projektu
Holandia Nijmegen (_Jenter_for Disorders of Harmonia 2012/06/M/NZ3/00155 2013-2016
Glycosylation, Nijmegen
. Dr. Frantisek Balkuska, Umowa w ramach projektu
Niemcy Universitat Bonn, Bonn Harmonia 2012/06/M/NZ3/00156 2013-2016
Prof. Jane Parker, Umowa w ramach projektu
Niemcy Max Planck Institut fiir proJ 2010-2015
- " MPD/2009-3/2
Pflanzenziichtungsforschung, Koln
. Prof. dr Ralf Erdmann, . . od 2013,
Niemcy Ruhr-Universitdt Bochum, Bochum list intencyjny bezterminowo
Prof. Anie Klungland, Umowa na projekt realizowany w
. Oslo University Hospital, Department proj Y
Norwegia . ; ramach programu polsko-norweska 2013 - 2016
of Molecular Biology, Institute of ,
. . wspotpraca badawcza nr 196258
Microbiology, Oslo
Prof. Dzung B. Diep, Umowa w ramach projektu
Norwegia quweglan University of Life Harmonia 2013/08/M/NZ9/01025 2013-2016
Science, As
Dr Storvold Rune, Umowa na projekt realizowany w
Norwegia Dr Stain-Rune Carlsen ramach programu polsko-norweska 2013-2016
Northern Research Institute, Tromseg | wspotpraca badawcza nr 197810
. Umowa na projekt realizowany w
Norwegia Dr .R'Chf""d Engh, ramach programu polsko-norweska 2013-2016
University of Tromsg, Tromse ,
wspotpraca badawcza nr 203156
Polsko-Wegierski wspolny projekt
Weary Prof. Bela Gyurcsik, badawczy w ramach porozumienia 2014-2016

Uniwersytet Szeged

0 wspotpracy naukowej migdzy
PAN i Wegierska Akademia Nauk
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Polsko-Wegierski wspolny projekt
Dr. T. Kiss, badawczy w ramach porozumienia

Weery University of Szeged, Szeged 0 wspoOlpracy naukowej migdzy 2014-2016
PAN i Wegierska Akademia Nauk

Wtochy COST Action BM1405 MOU COST 083/14 2015-2019

Konsorcjum,

14 partnerow | Koordynator - The Queens University )

zagranicznych | of Belfast, Wielka Brytania FP7, umowa nr 311794 02.2013-02.2017

z 7 krajow

. COST action BM1102
'ffﬂigfg&‘m Koordynator: MOU COST 4115/11 2011-2015
J University of Camerino, Wtochy

11.8.2. Zagraniczne instytucje naukowe, z ktorymi jednostka wspotpracuje w sposob ciagly bez
zawartego porozumienia — 92.

11.8.3. Tematy realizowane we wspotpracy z zagranicg — 80.

I1.8.4. Uzyskane rezultaty wspolpracy:

We wspotpracy opublikowano 38 publikacje (2 kolejne w przygotowaniu), uzyskano 3 patenty
w kraju i za granicg oraz zgltoszono 12 wnioskéw patentowych. Na konferencjach
zaprezentowano 4 wspolne komunikaty konferencyjne.

— wybrane rezultaty wspotpracy, np. wspdlne publikacje, patenty, nowe metody badawcze 1
technologie (krotki opis 3 wybranych wynikow).

1.

Maslowska, K, Makiela-Dzbenska K., Fijalkowska I, J., Schaaper R, M. (2015) Suppression of

the E. coli SOS response by dNTP pool changes. Nucleic Acids Res. 43: 4109-4120.

W obecnosci uszkodzen DNA lub w wyniku zaburzenia procesu replikacji w komorkach
bakteryjnych dochodzi do aktywacji systemu SOS. Aktywacja systemu SOS prowadzi do
indukcji ok. 30 genow, ktorych produkty s3 zaangazowane w naprawe DNA, tolerancje
uszkodzen 1 regulacje cyklu komérkowego. W opublikowanej pracy wykazano, ze zmiany w
puli nukleotydow w komoérkach Escherichia coli wptywaja na indukcjg¢ systemu SOS poprzez
modulacje aktywnosci biatka RecA wzgledem represora regulonu SOS, biatka LexA. Wyniki te
moga mie¢ fundamentalne znaczenie dla zrozumienia mechanizmu odpowiedzi komorki na stres
replikacyjny oraz powigzan pomiedzy systemem SOS a innymi szlakami regulacyjnymi w
komorkach bakteryjnych.

2.
Foretek D., Wu J., Hopper A.K., Boguta M., ,, Control of Saccharomyces cerevisiae pre-tRNA
processing by environmental conditions” RNA Journal - in press

» Wplyw warunkow wzrostu na proces dojrzewania prekursorow tRNA u drozdzy”

Transportujace (transferowe) RNA (tRNA) dostarczaja aminokwasy do rybosomoéw w trakcie
translacji. Funkcja ta powoduje, Zze sg one jednymi z najwazniejszych grup RNA. tRNA u
eukariotow jest syntetyzowane przez RNA Polimeraze¢ III (Pol III). Po transkrypcji prekursory
tRNA (pre-tRNA) posiadaja dodatkowa sekwencje na 3’ 1 5° koncu, a c¢zg¢$¢ z nich posiada takze
intron. W ogoélnie przyjetym modelu dojrzewanie 5’ konca poprzedza usuwanie dodatkowe;j
sekwencji z 3’ konca, do ktorego nastgpnie dodawany jest triplet CCA. W ostatnim etapie
dojrzewania wycinany jest intron. W trakcie wszystkich tych etapéw mogg by¢ dodawane
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modyfikacje nukleotydow, ktore petnig istotng funkcje w utrzymaniu odpowiedniej struktury i
stabilnos$ci czasteczek RNA.

Liczne badania wykazaly zmiany transkrypcji Pol IIl, w zaleznosci od warunkéw wzrostu.
Réwniez poziom niektorych modyfikacji tRNA zmienia si¢ w sposob specyficzny do
zastosowanego stresu komoérkowego. Jednak zadne badania do tej pory nie skupiaty si¢ na
efekcie warunkow stresowych na etapy dojrzewania tRNA.

W pracy zbadano wplyw roznych zrédet wegla 1 temperatur na biogenez¢ tRNA w drozdzach
Saccharomyces cerevisiae. Wykazano specyficzne zmiany w dojrzewaniu pre-tRNA w
zaleznosci od zastosowanych warunkow stresowych, a takze typu tRNA. Dodatkowo
przedstawiono ztozono$¢ procesu dojrzewania koncow tRNA, gdzie cze$ciowe przycinanie
dodatkowej sekwencji 3’ konca moze poprzedza¢ usunigcie dodatkowej sekwencji z 5° konca
pre-tRNA. Otrzymane wyniki wskazujg rowniez, ze zastosowane warunki stresowe powoduja
zaburzenia dojrzewania 3’ konca tRNA w $ciezce zaleznej od aktywnosci/dostepnosci 3°-5°
egzonukleazy- Rex1 oraz biatka Lhp1 wigzacego niedojrzaty koniec 3’ pre-tRNA.

3. Maliszewska-Olejniczak K., Gruchota J., Gromadka R., TFIIS-dependent non-coding
transcription regulates developmental genome rearrangements. Cyril Denby Wilkes, Olivier
Arnaiz, Nathalie Mathy, Sandra Duharcourt, Mireille Bétermier & Jacek K. Nowak, PLOS
Genet, 2015, 11(7), e1005383.

Paramecium tetraurelia jest doskonatym organizmem modelowym do badania produkcji i roli
niekodujacych transkryptow. Szereg klas niekodujacych RNA (ncRNA) jest zaangazowanych w
zachodzaca w tym organizmie w trakcie kazdego procesu plciowego zaprogramowang
eliminacje DNA. Podczas powstawania jadra somatycznego z jadra generatywnego, genom
ulega ztozonym rearanzacjom polegajacym na eliminacji szeregu sekwencji DNA, w tym takze
tysiecy sekwencji IES (Internal Eliminated Sequences). W niniejszej pracy wykazano, ze gen
TFIIS4, kodujacy specyficzny dla procesow ptciowych homolog czynnika elongacyjnego TFIIS
zwigzanego z RNA polimerazg II, jest niezbedny dla syntezy ncRNA w rozwijajacym si¢ jadrze
somatycznym. Inaktywacja TFIIS4 zaburza formowanie si¢ funkcjonalnego genomu
somatycznego 1 blokuje eliminacje wigkszosci sekwencji IES, co prowadzi do $mierci komorki.
Homolog czynnika TFIIS pelni zatem istotng rolg w syntezie regulatorowych niekodujacych
RNA. Ta nieznana dotychczas funkcja biatka TFIIS moze sugerowaé jego udziat w
powstawaniu niekodujacych transkryptéw takze u innych eukariontdow np. podczas rozwoju
zarodkowego 1 wptyw tego czynnika na epigenetyczng regulacje ksztattu czy ekspresji genomu.

I1.9. Miedzynarodowe centra naukowe (dzialajace w strukturze jednostki)
11.9.1. Dane organizacyjne:

- nazwa centrum/rok zatozenia/ dyrektor/przewodniczacy Rady Naukowe;.
nie dotyczy
11.9.2. Dziatalnos$¢ naukowa:

- faczna liczba opublikowanych prac;

- wybrane wyniki dziatalno$ci naukowej (krétki opis 3 wybranych wynikow).
nie dotyczy
11.9.3. Dziatalno$¢ dydaktyczna:

- krotki opis dziatalnosci dydaktyczne;.
nie dotyczy
11.9.4. Pozostale informacje, wynikajace ze specyfiki dziatania centrum (krotki opis).
nie dotyczy
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I1.10. Upowszechnianie i promocja osiggni¢¢ naukowych

I1.10.1.

Konferencje naukowe (debaty,

dyskusje,

organizowane/ wspolorganizowane przez jednostke,

Liczba ogélem: 3
z tego:

inne formy

spotkan naukowych)

Nazwa konferencji
miejsce, data

Organizator,
wspélorganizatorzy

Rodzaj konferencji

krajowa

miedzynaro

d.

Liczba
wystgpien

Challenges in Molecular

Biology, Biophysics, and

Biomedicine, Warszawa
17-19.09.2015

- Instytut Biochemii i Biofizyki
PAN
- Uniwersytet Warszawski

26

Winter School: From
Genome to Proteome,
Zakopane,
10-14.02., 2015

- Instytut Biochemii i Biofizyki
Polskiej Akademii Nauk

- Uniwersytet im. Adama
Mickiewicza w Poznaniu;

- Uniwersytet Jagiellonski w
Krakowie

- Uniwersytet Jagiellonski w
Krakowie; Collegium Medicum

- Uniwersytet £.0dzki

- Uniwersytet Rzeszowski

- Warszawski Uniwersytet
Medyczny

- University of Siena, Italy

- University of Chicago, USA

- Medical College of Wisconsin

- Erasmus University Rotterdam

- University of Amsterdam

- CNRS

- Institute of Immunology and
Experimental Therapy PAS
Wroclaw

- International Institute of
Molecular and Cell Biology

- Centrum Onkologii

- National Research Council:
Institute of Biomedical
Technologies

47

Minisympozjum "Virulence
mechanisms of bacteria -
diverse hosts, common
strategies"”, Warszawa
21.12.2015

- WO Polskie Towarzystwo
Biochemiczne,

- WO Polskie Towarzystwo
Biologii Komorki

- Instytut Biochemii i Biofizyki
PAN

W tabeli: liczba wystapien — taczna liczba wszystkich rodzajow wystapien konferencyjnych przedstawionych przez

pracownikow jednostki.

I1.10.2. Udziat jednostki w przedsigwzigciach promujacych i popularyzujacych wyniki badan
naukowych (np. festiwale i pikniki naukowe, wystawy 1 targi, w tym targi ksigzki, artystyczne,
inne): nazwa 1 miejsce imprezy, ewentualne wyroznienia zwigzane z udziatem jednostki w tej

imprezie (krétki opis).
nie bylo
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11.11. Dzialalnos$¢ zaplecza naukowego jednostki, o charakterze ogélnosrodowiskowym, w

tym:

I1.11.1. Muzea, wystawy, kolekcje specjalne i eksponaty, banki zasobow m.in. genetycznych, i
in. w strukturze jednostki
— eksponaty, kolekcje — dziaty, grupy — krétki opis nabytkéw w roku sprawozdawczym

— udostegpnianie zbiorow kolekcji 1 zasobow (rodzaj zadan i ustug specjalistycznych — krétki

opis).
nie dotyczy

11.11.2. Laboratoria, stacje diagnostyczne, obserwatoria, prace terapeutyczne, itp.
— zadania, ustugi, $wiadczenia (rodzaj zadan, ustug i $wiadczen — krotki opis);
— uzyskane certyfikaty za wdrozenia systemow jakosci, migdzynarodowych, przyjetych w UE

(opis);

— uzyskane akredytacje Polskiego Centrum Akredytacji lub rownorz¢dnego, systemy jakosci

(opis).
nie bylo

11.12. Nagrody i wyro6znienia naukowe uzyskane przez pracownikéw jednostki w roku
sprawozdawczym
11.12.1. Nagrody krajowe i zagraniczne przyznane za dziatalno$¢ 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 dzialajacych na rzecz nauki, nagrody przyznawane przez jednostke).

Nazwa/rodzaj Za co przyznana Przez kogo przyznana Komu przyznana
nagrody przy go przy przy
Srebrny Krzyz za zastugi w dz_1 alalnos_Cl Prezydent RP dr Beata Toczytowska
Zastugi na rzecz rozwoju nauki
W uznaniu zastug na rzecz
Honorowe

odznaczenie “Bene
Merito”

dzialalno$ci wzmacniajace;j
pozycje Polski na arenie
miedzynarodowe;j

Minister Spraw
Zagranicznych

prof. dr hab. Piotr Zielenkiewicz,
dr Anna Kidawa

Nagroda naukowa

za catoksztalt dokonan
naukowych

Tygodnik “Polityka”

dr Pawet Szczesny

Nagroda Il stopnia
za najlepszg prace
oryginalng
opublikowang w
Polskim Archiwum
Medycyny
Wewnetrznej

za pracg: Krzysztof
Mucha, Magdalena Bakun,
Radostaw Jazwiec, Michat
Dadlez, Michat Florczak,
Matgorzata Bajor, Kamila
Gala, Leszek Paczek:
»Sktadowe dopetniacza,
biatka proteolityczne oraz
uczestniczace W
komunikacji mi¢dzy
komorkami, stwierdzane w
badaniu proteomicznym

Towarzystwo
Internistow Polskich

prof. dr hab. Michat Dadlez,
dr Magdalena Bakun,
Radostaw Jazwiec,
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moczu sg zwigzane z
nefropatig IgA.” Pol Arch
Med Wewn. 2014; 124 [7-
8]: 380-386)

I nagroda w sesji
plakatowej |
Konferencji
Doktorantow
Pomorza BioMed
Session 2015

za plakat pt.: "Analiza
wplywu niesteroidowych
lekéw przeciwzapalnych
na poziom
glikozoaminoglikanow w
ludzkich fibroblastach
skérnych."

Komisja konkursowa |
Konferencji

Doktorantow Pomorza
BioMed Session 2015

prof. dr hab. Magdalena Gabig-Ciminska,
Katarzyna Bochenska

| Nagroda za
najlepsza publikacje
w2014,

za publikacje: Rafat
Tomecki, Karolina
Drazkowska, Iwo
Kucinski, Krystian Stodus,
Roman J. Szczegsny, Jakub
Gruchota, Ewelina P.
Owczarek, Katarzyna
Kalisiak, Andrzej
Dziembowski: "Multiple
myeloma-associated
hDIS3 mutations cause
perturbations in cellular
RNA metabolism and
suggest hDIS3 PIN domain
as a potential drug target.”
Nucleic Acids Research
(2014) 42(2): 1270-1290

Komisja ds. Nagrod
Rady Naukowej 1BB
PAN

prof. dr hab. Andrzej Dziembowski
dr Rafat Tomecki,

dr Roman J. Szczesny,

mgr Katarzyna Kalisiak,

mgr Krystian Stodus

Il Nagroda za
najlepsza publikacje
w 2014 r.

za publikacje: Jolanta
Czerwinska, Jarostaw
Poznanski, Janusz D¢bski ,
Zuzanna Bukowy, Vilhelm
A. Bohr, Barbara Tudek,
Elzbieta Speina: "Catalytic
activities of Werner
protein are affected by
adduction with 4-hydroxy-
2-nonenal." Nucleic Acids
Research (2014) 43(17):
11119-11135

Komisja ds. Nagrod
Rady Naukowej 1BB
PAN

prof. dr hab. Barbara Tudek
prof. dr hab. Jarostaw Poznanski
dr hab. Elzbieta Speina

dr Janusz De¢bski

mgr Jolanta Czerwinska

111 Nagroda za
najlepsza publikacje
w 2014 r.

za publikacje: Monika
Zar¢ba-Koziot, Agnieszka
Szwajda, Michat Dadlez,
Aleksandra Wystouch-
Cieszynska, Maciej
Lalowski: "Global analysis
of S-nitrosylation sites in
the wild type (APP)
transgenic mouse brain-
clues for synaptic
pathology." Molecular &
Cellular Proteomics (2014)
13(9): 2288-2305

Komisja ds. Nagrod
Rady Naukowej 1BB
PAN

prof. dr hab. Michat Dadlez,
dr Aleksandra Wystouch-Cieszynska
dr Monika Zargba-Koziot
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Wyrdznienie pracy
przegladowe;j

za pracg przegladowa: Damian
Mielecki, Elzbieta Grzesiuk:
"Ada response - a strategy for
repair of alkylated DNA in
bacteria." FEMS Microbiology
Letters (2014) 355(1): 1-11

Komisja ds. Nagrod
Rady Naukowej 1BB
PAN

Prof. dr hab. Elzbieta Grzesiuk
dr Damian Mielecki

Wyrdznienie pracy

za prace przegladowa: Anna
Wawrzynska, Agnieszka Sirko:
"To control and to be
controlled: understanding the
Arabidopsis SLIM1 function in
sulfur deficiency through

Komisja ds. Nagrod
Rady Naukowej 1BB

prof. dr hab. Agnieszka Sirko

przegladowej comprehensive investigation of | PAN dr Anna Wawrzyfiska
the EIL protein family."
Frontiers in Plant Science
2014(5): 7p. doi:
10.3389/fpls.2014.00575
e za prace: "Rozne drogi
Zggjg;?e wiodace do destabilizacji
naukowego genomu - komérki Rada Naukowa IBB dr hab. Adrianna Skoneczna
bedacego podstawa Saccharomyces cerevisiae pod |PAN
habilitaci wplywem endogennego i

egzogennego stresu"

Wyrdznienie pracy
doktorskiej

za prace doktorska: "Wptyw
wewnatrzkomorkowej puli
dNTP na odpowiedz SOS w
komorkach E. coli.”

Rada Naukowa IBB
PAN

dr Katarzyna Mastowska

Wyréznienie pracy
doktorskiej

za prace doktorska: "CzynniKki
modyfikujace rozktad form
strukturalnych oligomeréw
peptydu AB1-40."

Rada Naukowa IBB
PAN

dr Ewa Sitkiewicz

Wyréznienie pracy
doktorskiej

za prace doktorska:

"Rekombinowana szczepionka
przeciwgrypowa na platformie
dodekahedronu adenowirusa."

Rada Naukowa IBB
PAN

dr Inga Szurgot

Wyrdznienie pracy
doktorskiej

za prace doktorska :
,,Oddziatywania ParB-parS i
ich r6znorodne funkcje w
biologii Pseudomonas
aeruginosa."

Rada Naukowa IBB
PAN

dr Paulina Jecz

Wyrdznienie pracy
doktorskiej

za pracg doktorska: "Biatko
KorC jako globalny regulator
ekspresji genéw w plazmidzie
RA3 z grupy niezgodnosci
IncU”

Rada Naukowa IBB
PAN

dr Marta Ludwiczak

11.12.2. Nagrody i wyr6znienia przyznane za praktyczne zastosowanie wynikow B+R

nazwa-rodzaj nagrody/za co przyznana/przez kogo/komu

(m.in. Prezydenta RP, Prezesa Rady Ministrow, nagrody PAN, nagrody resortowe, uczelni
wyzszych, fundacji, towarzystw, instytucji oraz osob dziatajacych na rzecz nauki, krajowych izb
gospodarczych, medali i wyr6znien przyznanych na targach krajowych i zagranicznych,
nagrody przyznawane przez jednostke).

nie bylo
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I11. ZATRUDNIENIE
II1.1. Zatrudnienie wedtug stanu na 31 grudnia roku sprawozdawczego (w jednostce PAN jako
podstawowym miejscu pracy, jesli dotyczy)*.

Zatrudnienie wedlug stanowisk

ogobtem pracownicy naukowi pozostali
w razem | profesorowie | wtym | profesorowie | profesorowie | adiunkci | asystenci | pracownicy
osobach zwyczajni czf. | nadzwyczajni | wizytujacy
PAN
284 112 31 2 8 - 34 39 172

II1.2. Zatrudnienie $rednioroczne w przeliczeniu na petne etaty™:
Liczba ogélem/w tym naukowych.

262,14/100,29

*zgodnie z obowigzujacymi przepisami.

IV. INNE FORMY ZRZESZENIA JEDNOSTEK NAUKOWYCH PAN

— powolane dla potrzeb wspoélnych przedsiewzie¢ naukowych lub prac rozwojowych
(centra doskonalosci, centra PAN, sieci i konsorcja naukowe, centra naukowe uczelni
wyzszych, centra naukowo-przemyslowe instytutow badawczych, inne)

IV.1. Dziatajace w jednostce Centra Doskonatosci:
Nazwa/data powotania Centrum/status nadany przez....

Centrum Doskonalosci — 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 /specjalno$¢ naukowa/ jednostki naukowe
tworzace centrum
nie dotyczy

IV.3. Przynaleznos¢ jednostki do sieci naukowych (definicja sieci naukowej stosownie do
przepisdOw obowigzujacej ustawy o zasadach finansowania nauki):
Liczba ogotem: 5
Poda¢ nazwy 5 najwazniejszych dla dziatalnosci jednostki
Nazwa/ data powotania sieci naukowej/ specjalnos¢ naukowa/ jednostki naukowe
tworzace sie¢

Data
L.p. Nazwa povsvi(‘)alélinla Specjalno$¢ naukowa Jednostki naukowe tworzace sie¢
naukowej
ZZS;;zmawme Badania obejmujace
bioinformatycznych, opracowanie |
biologicznych i przebadanie nowych . e
1 biotechnologicznveh | 22.09.2011 zwigzkow - Instytut Biochemii i Biofizyki PAN
' do oszuk?wani);l A chemicznych - Warszawski Uniwersytet Medyczny
nowgfch Zwigzkéw hamujacych szlak
obnizajacych stgzenie biosyntezy
cholesterolu. cholesterolu.
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Krajowa Sie¢
Informacji o
Bioréznorodno$ci
(Global Biodiversity
Information Facility
GBIF)
http://www.gbif.edu.p/
09.12.2003, GBIF-

28.08.2008

Poznawanie i ochrona
réznorodnosci
biologicznej, ze
szczegdlnym
uwzglednieniem
obszaru Polski, a takze
gromadzenia,
przetwarzania i
udostepniania danych

- Uniwersytet Warszawski

- Centrum Badan Ekologicznych PAN

- Instytut Badawczy Lesnictwa

- Instytut Biochemii i Biofizyki PAN

- Instytut Dendrologii PAN

- Instytut Hodowli i Aklimatyzacji Roslin

- Instytut Ochrony Przyrody PAN

- Instytut Systematyki i Ewolucji Zwierzgt PAN
- Morski Instytut Rybacki

- Muzeum i Instytut Zoologii PAN

- Szkota Gtéwna Gospodarstwa Wiejskiego
- Uniwersytet Gdanski

- Uniwersytet Jagiellonski

2001/ o biorésnorodnosei | - Un!wersytet Miko’faj_a Kopernika
- Uniwersytet Opolski
- Uniwersytet Slaski
- Uniwersytet w Biatymstoku
- Uniwersytet Wroctawski
- Zaktad Badania Ssakéw PAN
Badania zajmujace si¢
problematyka z - Szkota Gtéwna Gospodarstwa
zakresu rozwoju Wiejskiego,
struktury i funkcji - Uniwersytet Przyrodniczy w Lublinie,
Sterowanie przewodu - Uniwersytet Jagielloriski — Collegium
programem rozwoju pokarmowego, Medicum,
uktadu pokarmowego i mikrobiologii - Instytut Genetyki i Hodowli Zwierzat
ekosystemu jelitowego przewodu PAN,
noworodkow dla 21.05.2008 pokarmowego, - Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
poprawy zdrowia Zywienia nowo - Uniwersytet Medyczny — Collegium
dorostych zwierzat i narodzonych ssakow, Medicum im. Ludwika Rydygiera w
cztowieka jak réwniez ich Bydgoszczy,
praktycznym - Katolicki Uniwersytet Lubelski,
wykorzystaniem w - Uniwersytet Rolniczy im. Hugona
rolnictwie i Kofttataja.
medycynie.
- Uniwersytet Warszawski,
- Uniwersytet Adama Mickiewicza,
- Uniwersytet Marii Curie-Sktodowskiej,
. . . - Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
Metabollzm il 20.02.2008 Badania metabc_)hzmu - Instytut Biologii Doswiadczalnej im. M.
eukariota RNA u eukariota. X
Nenckiego PAN,
- Instytut Chemii Bioorganicznej PAN,
- Instytut Fizyki PAN,
- Centrum Onkologii — Instytut
Dziatalnos$¢ narzecz | - Centrum Badann Molekularnych i
rozwoju metodologii Makromolekularnych PAN,
pomiarow - Instytut Chemii Bioorganicznej PAN,
. magnetycznego . . .
Nowe zastosowania . - Instytut Chemii Organicznej PAN,
. rezonansu jadrowego, . .
spektroskopii majaca na celu - Instytut Chemii Fizycznej PAN,
) mlf‘g:ewcfi’r‘ego 20.05.2008 wdrozenie - Uniwersytet Warszawski,
czonansu jadrowego i komercjalizacie | - Wydziat Chemii; Politechnika
w chemii, biologil, badan NMR w chemii

farmacji i medycynie

organicznej,
bioorganicznej
i farmaceutycznej oraz
biologii

Warszawska,

- Szkota Zaawansowanych Technologii
Chemicznych i Materiatowych,

- Wyadziat Chemiczny,
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i medycynie oraz - Politechnika t6dzka,

diagnostyce
medycznej in vitro

- Wydziat Chemiczny,

- Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,

- Narodowy Instytut Lekow,

- Instytut "Pomnik - Centrum Zdrowia
Dziecka".

IV.4. Przynaleznos¢ jednostki do konsorcjéw naukowych (definicja konsorcjum naukowego
stosownie do przepiséw obowigzujacej ustawy o zasadach finansowania nauki):

Liczba ogdétem: 20

Poda¢ nazwy 5 najwazniejszych dla dziatalnosci jednostki
Nazwa/ data powotania konsorcjum naukowego/ specjalno$¢ naukowa/ jednostki
tworzace konsorcjum

L.p.

Nazwa

Data
powolania

Specjalnosé
naukowa

Jednostki naukowe tworzace konsorcjum

Polskie Konsorcjum
Polarne (PKPol)

25.09.2014

badania polarne

Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
Uniwersytet Slaski,

Uniwersytet Jagiellonski,

Uniwersytet im. Adama Mickiewicza,
Uniwersytet Marii Curie Sktodowskiej,
Uniwersytet Gdanski,

Uniwersytet Jana Kochanowskiego,
Uniwersytet Mikotaja Kopertka,
Uniwersytet Wroctawski,

Instytut Geofizyki PAN,

Instytut Oceanologii PAN,

Instytut Nauk Geologicznych PAN,
Akademia Morska w Gdyni,
Panstwowy Instytut Geologiczny — Paristwowy
Instytut Badawczy,

Politechnika Gdanska,

Uniwersytet Warszawski,

Uniwersytet todzki,

Politechnika Warszawska.

Konsorcjum
realizujace projekt:
»Szczepionka przeciw
grypie - innowacyjne
otrzymywanie
antygenow
podjednostkowych”

30.12.2013

biochemia

Instytut Biotechnologii i Antybiotykéw,

Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,

Uniwersytet Gdanski,

Instytut Rozrodu Zwierzat i Badan Zywnosci PAN
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Konsorcjum
realizujace projekt:
“Role of the FTO
dioxygenase in Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
3. development of 01.07.2013 medycyna Szkota Gtéwna Gospodarstwa Wiejskiego
obesity - Oslo University Hospital.
multidisciplinary
study on selected
model systems”
Konsorcjum
reallizujlifc? pr(l)Jekt: Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
4, ,z,rgl;i?ooxi/l:n?z 01.02.2013 biochemia Un!versite de Geneve, _
nickodujacych RNA u Uniwersytet Warszawski
Eukariota”
Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
Instytut Biocybernetyki i Inzynierii Biomedycznej
PAN,
biologia, Instytut Biologii Doswiadczalnej PAN,
5. Biocentrum Ochota 28.12.2007 medycyna, Instytut Medycyny Doswiadczalnej i Klinicznej
bioinzynieria PAN,
Instytut Podstawowych Probleméw techniki PAN,
Miedzynarodowy Instytut Biologii Molekularnej i
Komaérkowej.

IV.5. Udziat jednostki w pracach innych form zrzeszen powotanych dla potrzeb wspolnych
przedsiewzie¢ naukowych lub prac rozwojowych (centra naukowe uczelni wyzszych, centra

naukowo-przemystowe instytutow badawczych, inne)?

Nazwa/ data powotania/ specjalno$¢ naukowa/ jednostki tworzace

L.p. Nazwa Data . Specjalnos¢ Jednostki naukowe tworzace
powolania naukowa
: , Instytut Biochemii i Biofizyki
Badanie genomow Polskiej Politechnika £.6dzka
1. | bakterii probiotycznych | 01.04.2011 biotechnologia J S
. . Instytut Fermentacji i
L. casei i paracasei. : . .
Mikrobiologii

miejscowos¢, dnia 26.01.2016 r.

Katarzyna Jagietto-Wilgat, 22-592-21-41

Imie 1 nazwisko, telefon do kontaktow osoby sporzadzajacej informacje

? Definicja centrum naukowego uczelni oraz centrum naukowo-przemystowego instytutu badawczego - stosownie
do przepisdw obowigzujacych ustaw — odpowiednio — 0 szkolnictwie wyzszym, o instytutach badawczych
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