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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.

NAKLADY NA DZIALALNOSC IBB PAN w 2016 r.:

Przyznane dotacje:

Dziatalno$é statutowa 35551 230,00
w tym:

Dotacja statutowa 26 757 700,00
Dotacja celowa dla miodych naukowcow 1 038 530,00
SPUB Zintegrowane laboratorium wielkoskalowych analiz genéw i 1157 200,00
SPUB Polska Stacja Antarktyczna im. H. Arctowskiego 6 541 600,00
Pomoc materialna dla doktorantdw 56 200,00
Projekty badawcze: NCN, NCBIR, MNiSW, FNP, OPI i inne 18 761 296,78
w tym:

Projekty badawcze NCN 15 688 519,36
Fundusze strukturalne 1586 641,45
Projekty badawcze MNiSW 359 100,00
Projekty badawcze NCBIR 2175 264,15
Projekty UE 908 024,19
Projekty migdzynarodowe - 1956 252,37
FNP — Mistrz 20 500,00
Stypendia - MNISW 199 410,00
Inne 7390 212,18
w tym:

Prawa do wynalazku 277 955,89
Dziatalnos¢ gospodarcza 1532 612,85
Sprzedaz ustug naukowych 2 489 402,26
Konferencje i HORIZON 231 469,51
Dzialalnosé finansowa 398 401,17
Termomodernizacja 980 923,97
Pozostale 1479 446,53
LACZNIE: 61 922 648,96

Publikacje w roku 2016:

Liczh Monografie! | Podr. akadem. Publikacje w czasopismach recenzol\J/\t/)Tinlé Cche pozostate
O;gfe r";‘l (lub rozdziaty) | (lubrozdzialy) | publikacjel | publikacje2 | P 2 1€ | publ. nauk.
178 6 0 153 0 8 11







Sprawozdanie merytoryczne
Z dziatalnosci statutowej
za 2016 rok






Temat nr 5: Regulacja ekspresji genowej, synteza i struktura bialek.
Temat nr 5.1: Terminalne bialtko wirusa ziemniaka Y.

Zespol: dr hab. E. Szotajska, dr hab. Jadwiga Chroboczek (konsultant), mgr inz. Malgorzata Podsiadta-
Biatoskorska (technik)

Cel badania:

Celem badan jest identyfikacja peptydow pochodzacych z wirusowego biatka VPg jako antagonistow
onkogenu, czynnika inicjacji translacji elF4E oraz ocena ich efektu cytotoksycznego w komorkach linii
nowotworowych i w zwierzgcych modelach nowotworéw.

Opis realizowanych prac:

Nasze wczesniejsze badania wykazaly, ze biatko VPg wirusa ziemniaka Y (ang. Potato Virus Y, PVY)
jest w stanie unieruchomi¢ czynnik elF4E w cytoplazmie komorki rakowej, obnizajac jego poziom
w jadrze, w wyniku czego zostaje zaktocona proonkogenna rola czynnika elF4E. Powoduje
to zatrzymanie wzrostu i $mier¢ komorek nowotworowych in vitro. Rownolegle okreslilismy miejsce
interakcji elFAE na VPg i zidentyfikowaliSmy peptyd VPg5 oddziatujacy z ludzkim elF4E silniej niz
calkowite biatko VPg. Analiza mutacyjna wykazata, ze zamiana jednego aminokwasu — tyrozyny 64
(pozycja w biatku VPg petnej dlugosci) na alaning znosi oddziatywanie peptydu z elF4E.

Dla wewnatrzkomorkowego dostarczenia peptydu VPg5 w celu zbadania jego aktywnos$ci
antynowotworowej wykorzystujemy czastke 0 niezwyktych zdolnosciach penetracyjnych, dodekahedron
adenowirusa (Dd). W 2016 roku przygotowali§my odpowiednie konstrukty. Sekwencje kodujace peptyd
efektywnie wigzacy sie z elF4E oraz peptyd stuzacy jako kontrola negatywna —zmutowany wariant
peptydu niezdolny do interakcji z czynnikiem — zostaty wprowadzone do DNA kodujacego biatko
podstawy pentonu, z ktérego zbudowany jest Dd, w dwdch pozycjach, na N-koncu oraz w petli
zmiennej. Rekombinowane dodekahedrony z ktorych kazda czastka niesie 60 kopii peptydu VPg
otrzymalismy w systemie bakulowirusa. Okazato si¢, ze niezaleznie od pozycji w strukturze czastki
wprowadzenie pochodzacych z VPg peptydéw o dlugosci 26 aminokwasOéw powoduje znaczace
obnizenie poziomu produkcji biatka w poréwnaniu z wtDd. Preparaty oczyszczonych do homogennosci
DdpVPg beda wykorzystane do badania antyproliferacyjnego dziatania peptydu VPg5 na komorki
ludzkich biataczek.

Opis najwazniejszych osiagnieé:

Otrzymanie preparatow dodekahedronéw zawierajagcych wiaczone do struktury peptydy VPg stwarza
mozliwos¢ badania efektow antyproliferacyjnych peptydow w hodowlach komérek nowotworowych
oraz w zwierzgcych modelach nowotworow.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Otrzymane wyniki sa przedmiotem opracowywanej do druku publikacji.

Publikacje:
876/N



Temat nr 5: Regulacja ekspresji genowej, synteza i struktura bialek.
Temat nr 5.3: Dodekahedron adenowirusowy — wektor transferu wewnatrzkomoérkowego.

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

Cel badania:

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

Opis realizowanych prac:

W okresie sprawozdawczym kontynuowalismy badania nad mozliwoscia uzycia dodekahedronu jako
wektora dostarczajgcego chemioterapeutyki w przypadku lekoopornosci, Ktora jest jedng z gtéwnych
przyczyn niepowodzen systemowej terapii antynowotworowej. W tym celu przygotowalismy koniugat
Dd z doksorubicyng (Dd-dox), lekiem powszechnie stosowanym w terapii antynowotworowej
i badaliSmy jego dziatanie na ludzkie komorki miesaka macicy MES-SA/Dx5 charakteryzujagce sie
opornosciag wielolekowa. Wolna doksorubicyna jest aktywnie usuwana z komdrek MES-SA/Dx5
w wyniku dziatania pomp obecnych w btonie tych komorek, podczas gdy koniugat Dd-dox penetruje
komorki przez szybka i wydajng endocytoze, €O umozliwia unikniecie rozpoznania leku przez
membranowe pompy molekularne. Co wazne, skuteczne cytotoksycznie stezenie antybiotyku
dostarczonego w formie koniugatu z Dd, bylo okoto 30-krotnie nizsze od stgzenia stosowanego
w przypadku wolnej doksorubicyny.

Potencjalne zastosowanie Dd do celéw biomedycznych wymaga znajomo$ci jego partnerow
komorkowych. Wykonane w celu zidentyfikowania nowych partnerow badanie oddziatywania Dd
z lipidami komorkowymi wytonito fosfolipid anionowy — fosfatydyloseryng (PS), ktdrej podwyzszony
poziom wystepuje na powierzchni komérek wielu typéw nowotworéw oraz komérek naczyn
dostarczajacych krew do guzow. Jednoczes$nie wykazalismy, ze lipidem zaangazowanym we wnikanie
Dd do komorek, jest podstawowy sktadnik btony komorkowej, cholesterol. StwierdziliSmy,
ze obnizenie poziomu cholesterolu nie wptywa na poziom przytaczania Dd do powierzchni komorek
HelLa, natomiast powoduje znaczgce zahamowanie procesu wnikania VLP na drodze endocytozy.
Rownolegle, badania prowadzone we wspotpracy ze Stacja Krwiodawstwa w Grenoble wykazaty
naturalne powinowactwo Dd do limfocytow, przy braku penetracji do innych komorek ludzkiej krwi
obwodowej, mimo, ze w badanych probkach jest 1000 razy wigcej erytrocytéw niz leukocytow.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

Wykazalismy, ze ze wzgledu na mechanizm wnikania przez szybka i wydajng endocytoze Dd jest
w stanie przezwyci¢ezy¢ dziatanie membranowych pomp molekularnych skutecznie wprowadzajac
przytaczona kowalencyjnie doksorubicyne do wykazujacych opornos¢ wielolekowa komorek MES-
SA/Dx5.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Przedstawione wyniki sg przedmiotem opracowywanej do druku publikacji.

Patent przyznany przez Japonski Urzad Patentowy JP5841045(B2) / 2016-01-06 oraz Urzad Patentowy
Rzeczypospolitej Polskiej PL222496 (B1) 2016-08-31.

Publikacja:
5304



Temat nr 6: Sekwencjonowanie genomow wybranych szczepow wiroidow i wirusow roslinnych
oraz ich detekcja.
Temat nr 6.1: Molekularne podstawy infekcji wiroidowej.

Zespol: dr Anna Gora-Sochacka, mgr Aneta Wigsyk

Cel badania:
Poznanie mechanizmu patogenezy wiroida wrzecionowatos$ci bulw ziemniaka (PSTVd).

Opis realizowanych prac:

Zainfekowano rosliny pomidora odmiany ‘Rutgers’ ostrym (PSTVd-S23) i tagodnym (PSTVd-M)
wariantem sekwencyjnym wiroida. W celu analizy transkryptomu rosliny na r6znym etapie infekcji
wiroidowej wyizolowano RNA z lisci pobranych w czterech punktach czasowych: (1) bezobjawowy etap
infekcji, (2) wczesny etap objawoOw porazenia, (3) etap pelnej infekcji, (4) etap ,,zdrowienia”. Technikg
mikromacierzy cDNA (Affymetrix) wyznaczono profil ekspresji ponad 9000 transkryptow.
Przeprowadzono analize poréwnawczg profilu ekspresji gendw na réznym etapie rozwoju objawdw
chorobowych zaréwno dla izolatu ostrego jak i tagodnego.

Opis najwazniejszych osiagnieé:

W trakcie rozwoju infekcji PSTVd stwierdzono zmiany ekspresji ponad 4000 gendéw (p<0,05 oraz
parametr — 1,5<FC(Fold Change)> 1,5), sposrod nich 1327 byto wspolnych dla obu badanych wariantow
PSTVd.

W przypadku wariantu ostrego najwieksze zmiany obserwowano na péznym etapie infekcji czyli
»Zdrowienia” natomiast dla izolatu tagodnego na najwczeéniejszym czyli bezobjawowym etapie infekcji.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wyniki zostang wykorzystane w publikacjach naukowych.



Temat nr 12: Wystepowanie i rola lipidow prenylowych i prenylowanych biatek 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 Malgorzata Gutkowska-Stronkowska, dr Katarzyna Gawarecka, dr Karolina
Skorupinska-Tudek, dr Liliana Surmacz, doktoranci: mgr Agata Lipko, mgr Przemystaw Surowiecki,
magistranci: Magda Baca (PW), Magdalena Pamuta (PW), inzynieranci: Beata Piechota (PW), Maja
Myrcha (PW), Katarzyna Manko (PW), Marta Zajbt

Cel badan:

Badania prowadzono w nastgpujacych kierunkach:

1. Analiza koncowego etapu biosyntezy dolicholi — konwersja poliprenoli do dolicholi poprzez redukcje
podwdjnego wigzania: charakteryzowano zwierzecy model niedoboru dolicholu.

2. ldentyfikacja gendéw kandydatow odpowiedzialnych za regulacje biosyntezy poliizoprenoidéw
u Arabidopsis (wspotpraca dr A. Ihnatowicz, UG).

3. Charakterystyka cis-prenylotransferaz (CPT) u roslin.

4. Charakterystyka reduktazy geranylogeraniolu (GGR) i jej rola w biosyntezie poliizoprenoiddw
(glicynoprenoli).

5. Zastosowania kationowych pochodnych poliizoprenoiddw.

Opis realizowanych prac:

Badano wplyw mutacji w genie kodujacym ludzka reduktaz¢ poliprenolu (SRD5A3) na poziom
hormonéw sterydowych, profil kwaséw ttuszczowych i profil glikanbw w komorkach HEK
wyrazajacych zmutowane formy reduktazy hSDR5A3; analizowano komdrkowe efekty mutacji sdr5a3
na poziomie transkryptomu (mikromacierze). Charakteryzowano AtCPT7 katalizujacg syntezg
poliizoprenoiddéw u Arabidopsis — wykazano, ze enzym ten oraz jego lipidowe produkty zlokalizowane
sa W plastydach. Badano mechanizm regulacji aktywnosci CPT7 u Arabidopsis w odpowiedzi na stres
cieplny — role czynnikéw transkrypcyjnych z grupy Hsf. Wypytywano geny kandydujace — potencjalne
regulatory syntezy poliizoprenoidéw (dla poliprenoli wykryto 3 obszary QTL (Quantitative Trait Loci)
zlokalizowane na chromosomie pigtym, a dla dolicholi — jeden QTL na chromosomie trzecim);
prowadzono takze analizy statystyczne wczeséniej uzyskanych wynikéw analiz biochemicznych
zmierzajacych do identyfikacji mechanizmu regulacji biosyntezy poliizoprenoidow (GWAS). Udziat
GGR w biosyntezie glicynoprenoli wykazano po ekspresji tego enzymu, oraz odpowiedniej CPT, w
uktadzie drozdzowym. Podsumowano w pracy przegladowej metody badania wzajemnej regulacji
szlakbw biosyntezy izoprenoidéw u roslin (MEP i MVA). Opublikowano wyniki prac nad
termooksydacjg izoprenoidow, a takze dwie prace, w ktorych wykazano, ze sole prenyloamoniowe
prenoli sa efektywnymi lipofektantami in vitro (w liniach komdérkowych) i in vivo. Kontynuowano
dziatalno$¢ Kolekcji Poliprenoli — udostgpniono preparaty poliizoprenoidowe kilkunastu grupom
badawczym.

Opis najwazniejszych osiagniec:
Wykazanie, ze lipopleksy zbudowane na bazie soli prenyloamoniowych moga byé¢ wykorzystywane
do wprowadzania materiatu genetycznego do komorek eukariotycznych (publikacje 5239 i 5346).

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

Publikacje:
5202, 5221, 5224, 5239, 5248, 5274, 5288, 5346, 3998/A, 4026/A, 4027/A, 4030/A, 4031/A, 4032/A,
4075/A, 4076/A, 4077/A, 4078/A



Temat nr 18: Molekularne regulacje syntezy glikokoniugatow w drozdzach.

Zespol: prof.dr hab. Grazyna Palamarczyk, dr Anna Janik, mgr Monika Niewiadomska (doktorantka)

Cel badania:

Kontynuacja dotychczasowych badan dotyczacych zaleznosci funkcjonalnych pomiedzy posttranslacyjng
glikozylacja biatek, zalezng od ilosci dolicholu, a wrazliwoscia komoérek na czynniki zewnetrzne,
zdolnos$cig do tworzenia struktur opornych na leki (biofilmy), a takze morfogeneza prowadzaca do
powstawania strzgpek, w drozdzach patogennych Candida albicans.

Opis realizowanych prac:

Skonstruowano mutanty C. albicans zaburzone w biosyntezie dolicholu (dfgl0 oraz cwh8) a takze
w kompleksie gendéw kodujgcych biatka zaangazowane W reakcje syntezy dwu cukru GlcNac,
zwigzanego z fosforanem dolicholu (DolPPGIcNAC2) czyli w poczatkowg reakcje syntezy wigzania
N- (mutacja genu ALG13) i O- glikozydowego (mutacje gendw DPM1-DPM3). Oznaczono sktad $ciany
komodrkowej metodami chemicznymi oraz sktad mono-cukrowy metoda HPLC DIONEX. Zbadano
poziom enzymdw odpowiedzialnych za synteze wigzan N- i O glikozydowych (kompleksy biatek: Alg7,
Algl3 i Algl4 oraz biatek: Dpml, Dpm2 i Dpm3), zbadano zdolno$¢ przylegania komorek
do powierzchni statych metoda ptytkowo spektrofotometryczng oraz mikroskopowo, zdolnos$¢ do
tworzenia strzepek.

Okreslono sktad populacji bialek wydzielanych do podioza podczas tworzenia biofilmu metoda
sekwencjonowania biatka oraz zbadano st¢zenie wydzielanego DNA.

Metodg RTPCR okre$lono stopien ekspresji gendw kodujacych najbardziej zmienione iloSciowo biatka
odpowiedzialne za przyleganie komorek do podtoza tj. adhezyne Alsl i biatko $ciany strzepki Hwpl.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

Zahamowanie ekspresji genu ALG13, podobnie jak delecje gendw DFG10 i CWH8 zwickszylo
wrazliwo$¢ szczepOw na czynniki zewnetrzne w tym na kaspofunging i tunikamycyng.

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

Podsumowujac: nasze dotychczasowe wyniki wskazuja, ze kazda zmiana prowadzaca do ograniczenia
syntezy Dol lub przebiegu N- czy O-glikozylacji biatek skutkuje zwigkszona wrazliwoscia na leki,
ograniczeniem przyczepno$ci komoérek do podtoza i tworzenia biofilméw a takze utratg zdolnosci
do normalnej morfogenezy.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw:

Uwazamy, ze realizacja tego tematu wzbogaci nie tylko wiedz¢ podstawows 0 poznanie mechanizméw
jednej z najbardziej skomplikowanych post-translacyjnych modyfikacji biatek jaka jest glikozylacja, lecz
réwniez zblizy nas do znalezienia procesow komorkowych C. albicans, ktdre mogg wyjasnié
mechanizmy patogenno$ci tego mikroorganizmu.

Publikacja:
5113



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

Zespotl: prof. dr hab. Joanna Kruszewska, dr Urszula Perlinska-Lenart, dr Sebastian Pitsyk, doktoranci:
mgr Elzbieta Gryz, mgr Sebastian Graczyk

Cel badania:

1. Badanie czy oryginalna struktura dolicholi okreslona dla Trichoderma pojawia si¢ u innych grzybéw
strzepkowych (wspotpraca z prof. Ewa Swiezewska, IBB PAN).

2. Dalsze poszukiwanie grzybdw o korzystnych wiasciwosciach do zastosowania w utylizacji odpaddw;

3. Opracowanie metody oznaczania aktywnosci glikozylotransferazy Algl3 w komorkach ludzkich
(wspotpraca z prof. Lefeber, University Medical Center, Holandia).

4. Zidentyfikowanie funkcji biatka YIL102cA w Saccharomyces cerevisiae 0 strukturze
pierwszorzedowej identycznej w 36% z biatkiem regulatorowym Dpmz2 z Trichoderma.

5. Badanie mikrobiomu grzybowego Trufli letniej Tuber aestivum Vittad (wspotpraca z prof. Jadwiga
Turto, Warszawski Uniwersytet Medyczny i prof. Dorota Hilszczanska, Instytut Badawczy Lesnictwa
w Raszynie).

Opis realizowanych prac:

Ad 1. Wyizolowano dolichole z 1kg grzybni Trichoderma reesei, Aspergillus niger, Neurospora crassa
i S. cerevisiae i zbadano wstegpnie metoda HPLC Hypersil ODS reversed phase column. Stwierdzono,
ze wszystkie grzyby strzgpkowe posiadaja podobne dolichole, ktére roznig si¢ od dolicholi
drozdzowych. Wstepne badania strukturalne wykazaty u grzybdw strzepkowych wielonasycone
tancuchy poliprenolowe w stosunku do jednonasyconego tancucha u drozdzy.

Ad 2. Wyizolowano ze s$rodowiska naturalnego, oczyszczono i zidentyfikowano nast¢pne grzyby
strzgpkowe mogace wykazywac korzystne wlasciwosci do zastosowania w utylizacji odpadow.

Ad 3. Do oznaczenia aktywnos$ci glikozylotransferazy Algl3 zaadaptowano metode uzywang W pracy
na S. cerevisiae jednak wydaje si¢, ze wymaga ona dostosowania do oznaczen prowadzonych
na komorkach ludzkich. Nawigzali$my wigc wspotprace z dr hab. Ewa Szotajska (IBB PAN) w celu
pozyskania komérek HELA do dopracowania metody.

Ad 4. Przygotowany uprzednio szczep drozdzowy AYIL102cA postuzyt do transformaciji. Na podstawie
calogenomowej analizy transkryptomu S. cerevisiae stwierdzilismy, ze transkrypt YIL102C-A jest
duzo dtuzszy od samego ORF (o ok. 1000 nukleotydéw). Dokonalismy wiec transformacji szczepu
AYIL102cA whasnym genem YIL102cA w wersji krotkiej i dtugiej i genem dpm2 z Trichoderma w
wersji krétkiej i hybrydowej z ,,ogonem” drozdzowym. Trwa analiza transformantow.

Ad 5. Wyizolowano i zidentyfikowano 18. szczepoéw grzybow strzepkowych z otoczenia owocnikow
Trufli letniej dostarczonych przez prof. Hilszczanska oraz 4 gatunki grzybow z wnetrza owocnikow.

Opis najwazniejszych osiagnieé:

Stwierdzono obecno$¢ wielonasyconych dolicholi u wszystkich zbadanych grzybéw strzepkowych.
Wydaje sie, ze jest to dla nich cecha charakterystyczna.

Stwierdzono, ze krotki i dtugi gen YIL102cA odwraca mutacje AYIL102cA. Rozlozenie tetrad
transformanta AYIL102cA genem dpm2 z Trichoderma i genem hybrydowym dpm2 z ,,ogonem”
drozdzowym dato odpowiednio 4 i 3 tetrady.

Stwierdzono, ze w otoczeniu Trufli letniej znajduje si¢ szereg grzybow strzepkowych. Zidentyfikowano
kolejne grzyby o ciekawych wilasciwosciach hydrolitycznych.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Mozliwos¢ okreslenia funkcji poszczegolnych grzybéw w mikrobiomie Trufli.
Mozliwo$¢ wzbogacania mieszanek grzybéw do utylizacji odpaddw.

Patenty: P.401450, P.402603

Publikacja:
5202



Temat nr 20: Genetyka i biologia molekularna grzybow
Temat nr 20.1: Regulacja transkrypcji tRNA u drozdzy S. cerevisiae.

Zespol: prof. dr hab. Magdalena Rakowska-Boguta, dr Matgorzata Cies$la, dr Damian Graczyk,
dr Ewa Skowronek, dr Dominika Foretek, doktoranci: mgr Ewa Les$niewska (Makata), mgr Olga
Wojnowska, mgr Marta Ptonka

Cel badania:
Okreslenie obsadzenia gendw przez aktywna polimeraze Il RNA poprzez wysokoprzepustowa analize
nowopowstajgcych transkryptow.

Opis realizowanych prac:

Przeprowadzono  wysokoprzepustowe badania  oddzialywania  polimerazy i RNA
Z nowopowstajgcymi transkryptami. W badaniach wykorzystano szczep kontrolny oraz mutanta mafiA
drozdzy Sacchaoromyces cerevisiae. We wspoltpracy z laboratorium Davida Tollerveya (Uniwersytet
w Edynburgu) zastosowano technike CRAC (UV cross-linking and analysis of cDNA). Poprzez analize
cDNA zidentyfikowano wszystkie fragmenty RNA zwigzane z polimerazg osiagajac rozdzielczo$é
pojedynczego nukleotydu. Zidentyfikowano szes¢ nowych transkryptow polimerazy Il o nieznanej
funkcji. Dwa z nich lokujg si¢ w rejonie gendw kodujacych rybosomalny 18S rRNA,
co wskazuje na obecno$¢ polimerazy | i polimerazy 111 RNA w tym obszarze. Zidetyfikowano réwniez
kilka transkryptow polimerazy 11, ktore w warunkach stresu sa syntetyzowane przez polimeraze 111 RNA.
Analiza danych wskazuje na réznice w ilosci polimerazy Il RNA zwiazanej z okre§lonymi fragmentami
poszczegblnych gendéw kodujacych tRNA. Dla wigkszosci gendbw tRNA wyrozniono dwa rejony,
odpowiednio w poblizu koncow 5’ i 3’ sekwencji kodujacej, gdzie obsadzenie polimerazy byto
zwigkszone, wskazujac na obnizong szybkos¢ elongacji transkrypcji lub zatrzymanie polimerazy w tych
rejonach. Co ciekawe, rejony te odpowiadaja wewnetrznym promotorom genow tRNA rozpoznawanych
w procesie inicjacji transkrypcji przez czynnik TFIIIC. Do tej pory nie rozstrzygnigto eksperymentalnie
czy TFIIC jest usuwany z DNA w procesie inicjacji transkrypcji. Zaprzeczaja temu nasze wyniki
sugerujac, ze TFIIC stanowi barier¢ W procesie elongacji polimerazy 1.

W wyniku wysokoprzepustowych badan oddziatywania polimerazy Il RNA z nowopowstajgcymi
transkryptami tRNA zidentyfikowano rowniez zwigzane z polimerazg fragmenty, ktérych sekwencja
wykracza poza sygnat terminacji transkrypcji. Wskazuje to na pomijanie przez polimeraz¢ RNA sygnatu
terminacji tzw readthrough. Ograniczona wierno$¢ terminacji transkrypcji tRNA, prowadzi do
wydtuzenia transkryptéw tRNA od strony 3’nawet o 150-200 nukleotyddéw. Obecno$¢ wydtuzonych
transkryptow tRNA potwierdzono metoda hybrydyzacji Northern z zastosowaniem specyficznych sond.
Porownanie wynikbw CRAC i hybrydyzacji wskazuje na wysoka niestabilno$¢ wydluzonych
transkryptow. Formy takie nie byly opisane wczes$niej w literaturze i wskazujg na znaczenie procesu
terminacji w regulacji transkrypcji tRNA. Stwierdzono, ze wydajnos¢ readthrough byla wyzsza
w przypadku stabszych sygnatow terminacji (ciagu 5-ciu lub mniej U w nowopowstajacym transkrypcie)
a dhugos¢ fragmentow obejmujacych sekwencje od strony 3’ konca genu byta odwrotnie proporcjonalna
do zawartosci U w tym obszarze. Nalezy podkresli¢, ze zaréwno tempo elongacji jak i wierno$¢
terminacji transkrypcji tRNA nie zaleza od obecnosci biatka regulatorowego Mafl. Potwierdzono
uzyskany poprzednio wynik, ze regulacja transkrypcji przez Mafl nie jest rownomierna w stosunku do
roznych tRNA. Co ciekawe, sposrdéd 274 gendw kodujacych tRNA wyrozniono kilkanascie, ktorych
ekspresja nie zalezy od Mafl.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Stwierdzono nieréwne obsadzenie polimerazy Il RNA na genach co swiadczy 0 zréznicowanym tempie
elongacji, zaleznym prawdopodobnie od zwigzanego do wewnetrznych promotorow czynnika
transkrypcyjnego TFIIIC.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wicksza czes¢ wynikow opisano w artykule opublikowanym w Genome Research.

Publikacje:
5121, 5265, 4070/A, 4143/A, 4144/A, 4145/A, 4146/A, 878/N
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Temat nr 20: Genetyka i biologia molekularna grzybow
Temat nr 20.2: Genetyczna regulacja metabolizmu w drozdzach S. cerevisiae.

Zespol: dr hab. Réza Kucharczyk, prof. dr hab. Joanna Rytka, doktoranci: mgr Krystyna Binko,
mgr Katarzyna Niedzwiecka, mgr Natalia Skoczen, mgr Sylwia Pilch, Emilia Baranowska (magistrantka)

Cel badania:

1. Wykazanie, ze zmiany indukcji kanatu PTP przez jony wapnia w mutantach w genie ATP6, maja
zwiazek ze zmianami struktury oligomerycznej syntazy ATP.

2. Badanie na modelu drozdzowym przyczyny nefropatii spowodowanej mutacja w mitochondrialnym
genie ATP6 w pozycji T8909>C.

3. Identyfikacja aminokwasow w podjednostce Atp6 syntazy ATP zaangazowanych w transport
protonow przez domene hydrofobowa enzymu po stronie macierzy.

Opis realizowanych prac:

Ad 1. W skonstruowanych przez nas mutantach w mtDNA drozdzy: atp6-K90E (0 przySpieszonej
indukcji PTP) oraz atp6-P163S w tle OM45-GFP (0 opdznionej indukcji PTP) oznaczono stosunek
dimerow i oligomeréw do monomerow syntazy ATP po zaindukowaniu kanatu PTP jonami wapnia.

Ad 2. Skonstruowano szczep S. cerevisiae z mutacja atp6-F154S. W mutancie oznaczono poziom
syntezy i hydrolizy ATP, aktywnos$¢ tancucha oddechowego, ilo§¢ w petni ztozonych kompleksow
syntazy ATP, zmiany potencjatu wewnetrznej btony mitochondrialnej, synteze biatek kodowanych
w genomie mitochondrialnym.

Ad 3. Mutant atp6-S175N jest defektywny oddechowo z powodu zaburzonego transportu protonéw przez
domene btonowg enzymu oraz niestabilno$ci jego struktury. W celu identyfikacji aminokwaséw
zaangazowanych w transport protonéw wyizolowano 129 szczepow supresorowych mutacji atp6-
S175N, zsekwencjonowano gen ATP6 w 76 klonach i zidentyfikowano 10 roéznych mutacji
supresorowych, w tym 5 w innych aminokwasach niz pozycja 175 biatka Atp6. Wykonano analiz¢
biochemiczng funkcji syntazy ATP w supresorach.

Opis najwazniejszych osiagnieé:

Ad 1. Wykazano, ze w mutancie o krétszym czasie indukcji kanatu PTP ilo$¢ dimeréw i oligomeréw w
stosunku do monomer6w zmienia si¢ szybciej niz w kontroli; w mutancie o dtuzszym czasie indukcji
tego kanatu formy oligomeryczne tworzyly si¢ wolniej. Wyniki pozwalajg wnioskowaé, ze mutacje
w genie ATP6 w komédrkach nowotworowych moga mie¢ zwiazek z modulacja/opdznieniem procesu
apoptozy.

Ad 2. Zaproponowano mechanizm choroby spowodowanej mutacja T8909>C w genie ATP6 syntazy
ATP — zaburza ona stabilnos¢ kompleksu syntazy ATP obnizajac jego ilos¢ w mitochondriach.
Z}ozony enzym jest w petni aktywny.

Ad 3. W oparciu 0 analiz¢ 9 pozycji aminokwasowych, zidentyfikowanych w supresorach mutacji atp6-
S175N, funkcje udziatu w transporcie protonéw przypisano izoleucynie 171 natomiast serynie 175
przypisano udziat posredni.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wyniki badan zaprezentowane w formie dwoch posterébw na konferencji EBEC 2016, bedg
opublikowane w 2017 roku oraz wejda w sktad dwdch prac doktorskich i jednej pracy magisterskiej.

Publikacje:
5241, 5323, 5330, 4017/A, 4018/A, 4102/A, 4129/A



Temat nr 20: Genetyka i biologia molekularna grzybow
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:
Zbadanie roli czynnika transkrypcyjnego MetR w regulacji syntezy metabolitbw wtérnych
i odpowiedzi na $wiatto.

Opis realizowanych prac:

Analiza transkryptomu mutanta metR1 ujawnita podwyzszony poziom transkryptow wielu genow
kodujacych metabolity wtérne. Powyzszy wynik sugeruje, ze MetR moze aktywowa¢ transkrypcje genu
kodujacego negatywny regulator syntezy metabolitow wtornych. Poszukujac takiego regulatora
zwrociliSmy uwage na gen fphA kodujacy fitochrom, ktdrego ekspresja jest obnizona w mutancie metR1.
Poniewaz analiza transkryptomiczna mutanta metR1 zostata przeprowadzona w tle genetycznym mutacji
veAl, ktéra powoduje, ze posiadajace ja Szczepy sa niewrazliwe na $wiatto, skrzyzowano mutanta metR1
ze szczepem VeA" otrzymujgc szczep mutanta metR1 w tle genetycznym z dzikim allelem genu veA i
dalsze eksperymenty prowadzono z uzyciem tego szczepu. Stwierdzono, ze w tym tle genetycznym
mutant metR1 traci zdolnos¢ do reagowania na swiatto, w czym przypomina mutanta w genie fphA.
W szczegodlnosci podwyzszona jest ilos¢ klejstotecjow (struktur wytwarzanych w trakcie rozmnazania
plciowego grzyba). Rowniez ekspresja genu veA w mutancie metR1 nie jest hamowana przez obecnos¢
swiatta. Poniewaz biatko VeA jest pozytywnym regulatorem syntezy metabolitow wtérnych, wynik ten
tlumaczy podwyzszong ekspresje gendw zwigzanych z tym metabolizmem, zaobserwowang przez nas w
eksperymencie mikromacierzowym. W szerszym konteks$cie nasze wyniki wskazuja na role biatka MetR
w regulacji odpowiedzi komorki na bodzce ze srodowiska, w tym $wiatto.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:
Siarkowy czynnik transkrypcyjny MetR moze by¢ zaangazowany W kontrole odpowiedzi na $wiatto
a posrednio rowniez W synteze metabolitdw wtornych.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wyniki badan bedg publikowane w czasopismach naukowych.

Publikacje:
5249, 248/M, 251/M



Temat nr 20: Genetyka i biologia molekularna grzybow
Temat nr 20.5: Mechanizmy transportu bialek u drozdzy Saccharomyces cerevisiae.

Zesp6él: prof. dr hab. Teresa Zotadek, dr hab. Joanna Kaminska, dr Krzysztof Flis, doktoranci:
mgr Weronika Rzepnikowska, mgr Piotr Soczewka

Cel badania:
Zbadanie udziatu ligazy ubikwitynowej Rsp5 i biatka cytoszkieletu aktynowego Slal w autofagii
selektywnej preApel u drozdzy oraz udziatu biatka Vps13 w roznych etapach transportu biatek.

Opis realizowanych prac:

Uzywajac systemu dwuhybrydowego (2HD) przeanalizowano oddziatywania ligazy ubikwitynowej Rsp5
i biatka cytoszkieletu aktynowego, Slal, ktdre jest substratem Rsp5. Stwierdzono, ze domena SHD1
(aa 487-555) biatka Slal oddziatuje z Rsp5 a wprowadzenie substytucji aminokwasowych w tej domenie
(V529A, 1531A i V533A) prowadzi do utraty oddziatywania Rsp5 ze Slal. Zaden zbadany fragment
Rsp5 nie oddziatywat ze Slal w systemie 2HD. Biatko Rsp5 posiada motyw NPF (aa 513-515)
cze$ciowo odpowiadajgcy motywowi NPFxD, rozpoznawanemu przez domen¢ SHD1. Pokazali$my,
ze mutacja rsp5-P514T deaktywujaca ten motyw znosi oddzialywanie Rsp5 ze Slal w systemie 2HD.
Ponadto w mutantach rsp5-P514T i slal-V529A, 1531A i V533A obserwowano spowolnienie dojrzewania
preApel. Natomiast w wybranych mutantach pozbawionych biatek wiazacych si¢ do Slal — myo3A4,
myo54, Ish54, dnflA, drs24, kex24, yip5A nie wykazano zaburzen transportu preApel. Wyniki
te sugeruja, ze oddziatywanie Rsp5-Slal jest potrzebne dla dojrzewania preApel. Pokazalismy tez, ze dla
wydajnego transportu preApel niezbedne sg rowniez aminokwasy 620-627 biatka Slal, z lizyng
w pozycji 624, ktéra wg bazy danych SGD jest ubikwitynowana. Skonstruowali$my mutanta slal-K624R
i charakteryzowat si¢ on rowniez spowolnieniem transportu preApel. Sugeruje to, ze ubikwitynacja
lizyny 624 Slal moze by¢ istotna dla transportu preApel.

Rzadka neurodegeneracyjna choroba genetyczna u ludzi, chorea-akantocytoza, jest spowodowana
mutacjami w genie hVPS13A. Wykazalismy, ze komorki drozdzy vpsl34 pozbawione genu VPS13
wykazuja defekt polaryzacji cytoszkieletu aktynowego (w komdrkach obecne sa nieprawidtowe zlogi
aktynowe), defekt endocytozy transportera Canl skutkujgcy nadwrazliwos$cig na kanawanine oraz defekt
transportu biatka adaptorowego Sna3-GFP z aparatu Golgiego do wakuoli. Ludzki gen hVPS13A nie
komplementowat tych defektow szczepu vpsi34, prawdopodobnie z powodu skrajnie niskiego poziomu
ekspresji, dlatego modelowanie mutacji wystepujacych w hVPS13A u ludzi mozliwe jest tylko w genie
drozdzowym VPS13. Ponadto pokazalismy, Zze biatko Vpsl3 wiaze aktyne (Ko-immunoprecypitacja)
oraz, ze domena SHR-BD wiaze rozne fosforany fosfatydyloinozytolu a odkryta przez nas w Vpsl3
domena APT1 wigze fosforan fosfatyduloinozytolu-3 (PI3P) in vitro. Podobnie, domena APT1 biatka
Atg2 wiaze PI3P. To wigzanie moze by¢ wazne dla funkcjonowania biatka Vpsl3 w transporcie
endosomalnym Canl i Sna3 oraz biatka Atg2 w autofagii, gdyz endosomy i struktury autofagosomalne
sg wzbogacone w PI3P. Ze wzglgdu na zachowanie ewolucyjne domeny APT1 w biatkach Vpsl13 i Atg2,
wigzanie PI3P moze by¢ tez wazne dla funkcjonowania odpowiednich biatek homologicznych u ludzi.

Opis najwazniejszych osiagnieé:

Wykazano, ze wiazanie bialek Slal-Rsp5 i ubikwitynacja biatka Slal sg potrzebne do wydajnego
transportu preApel. Zidentyfikowano domeny APT1 w biatkach Atg2 i Vpsl3 oraz wykazano,
ze domeny te wiazg PI3P.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wyniki badan bedg publikowane w czasopismach naukowych. Niektére z tych wynikéw beda
wchodzi¢ w sktad przygotowywanej pracy doktorskiej Weroniki Rzepnikowskiej.

Publikacje:
5199, 5318, 4095/A, 4097/A, 4113/A, 4122/A, 4128/A, 4129/A
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Temat nr 25: Odpowiedzi komorek bakteryjnych i komorek drozdzy na uszkodzenia DNA.
Temat nr 25.1: Regulacja wiernosci replikacji DNA w komorkach bakteryjnych i drozdzowych.

Zespotl: prof. dr hab. Iwona Fijatkowska, prof. dr hab. Piotr Jonczyk, dr Karolina Makieta-Dzbenska,
dr Katarzyna Grabowski, dr Michat Dmowski, dr Bartosz Wawrzynow, doktorantki: mgr Milena
Denkiewicz-Kruk, mgr Anna Zawada, mgr Ewa Szwejczak, mgr Matgorzata Majewska

Cel badania:
Poznanie zrodet powstawania mutacji spontanicznych oraz udziatu polimerazy zeta (Pol ), jej sktadu
podjednostkowego i funkcjonowania na nici prowadzacej i opo6znionej W trakcie replikacji DNA.

Opis realizowanych prac:

Pol { w komorkach drozdzy S. cerevisiae dotychczas uwazana byla za enzym ztozony z dwoch
podjednostek Rev3p i Rev7p (Pol {;). Ostatnie badania sugeruja, ze Pol31p i Pol32p — niekatalityczne
podjednostki Pol 6 sg rowniez podjednostkami Pol ¢ (Pol {4). Zaréwno Pol3p (podjednostka katalityczna
Pol 0) jak i Rev3p (podjednostka katalityczna Pol () oddziatuja z podjednostka Pol31lp za pomoca
C-koncowej domeny CTD (ang. C-terminal domain). Wprowadzenie dwdch mutacji w motywie CysB
w domenie CTD biatka Rev3p (allel rev3-CysB) powoduje brak oddzialywania pomig¢dzy biatkami
Rev3p i Pol31p i w rezultacie uniemozliwia powstanie kompleksu Pol ;. Taka zmutowana forma biatka
jest dobrym narzedziem do badania udziatu Pol {, lub Pol { w replikacji. Przeprowadzono
doswiadczenia przy uzyciu allelu rev3-CysB wprowadzonego do szczepdw niosacych zmutowane formy
Pol & (pol3-708A) lub Pol ¢ (pol2-1) w ktorych badano czesto$¢ powstawania mutacji spontanicznych
oraz spektrum powstajacych mutacji. Otrzymane wyniki wykazuja, ze Pol { moze by¢ rekrutowana do
widelek replikacyjnych zaréwno do nici prowadzacej jak i nici opdznionej. Za obserwowany efekt
mutatorowy odpowiedzialna jest Pol { ztozona z 4 podjednostek (Pol ). Sugeruje to, ze Pol {4 bierze
udziat zarébwno w replikacji nici opdznionej jak i wiodacej.

Kontynuowano prace nad udziatem polimerazy epsilon w kontroli prawidtowego przebiegu cyklu
komorkowego. WykazaliSmy, ze warunkach stresu genotoksycznego, w szczepach niosagcych zmutowana
formg biatka Dpb2 (allel dpb2-103) jest zaburzona droga aktywacji genéw zaleznych od biatka Nrm1.
Otrzymane wyniki sugeruja, ze aktywacja odpowiedzi komoérek na stres replikacyjny moze by¢ rozna
dla obu replikowanych nici DNA.

Opis najwazniejszych osiagniec:

1. Wykazano, ze funkcjonalng forma polimerazy ¢ jest forma Pol &,.

2. Zaproponowano model proponujacy, ze aktywacja odpowiedzi komorek na stres replikacyjny moze
by¢ rozna dla nici prowadzacej i dla nici opdznione;.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Otrzymane wyniki wejda w sktad publikacji oraz beda podstawg prac doktorskich.

Publikacje:

5273, 3995/3/A, 3995/4/A, 4049/A, 4050/A, 4088/A, 4089/A, 4092/A, 4106/A, 4124/A, 4125/A,4156/A,
4160/A, 4162/A
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Temat nr 25: Odpowiedzi komorek bakteryjnych i komodrek drozdzy na uszkodzenia DNA.
Temat nr 25.2: Mechanizmy odpowiedzi komdrek Sacharomyces cerevisiae na uszkodzenia DNA.

Zespol: prof. dr hab. Zygmunt Ciesla, prof. dr hab. Ewa Sledziewska-Gdjska, dr Aneta Kaniak-Golik,
mgr Renata Kuberska (doktorantka)

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

Opis realizowanych prac:

Zanalizowalismy fenotypy mitochondrialne szczepéw pozbawionych konserwowanej nukleazy
Rad27/FENI, ktoéra odgrywa kluczowa role w utrzymaniu stabilno$ci genomu jadrowego, ale rowniez
funkcjonuje w mitochondrium. Inaktywacja genu RAD27 prowadzi do zwigkszonej mutagenezy
punktowej mitochondrialnego DNA (mtDNA), ale rowniez do zmniejszonej niestabilno$ci
mitochondrialnych powtorzen mikrosatelitarnych i obnizonego poziomu mitochondrialnej rekombinacji
homologicznej (MmtHR), zaréwno allelicznej mtHR, jak i rekombinacji nieallelicznej pomig¢dzy
bezposrednimi powtorzeniami. Nasza dotychczasowa analiza wskazuje, ze zwigkszenie mutagenezy
punktowej mtDNA w szczepach pozbawionych Rad27 zalezy od aktywno$ci kinazy Dunl na szlaku
kontroli cyklu komorkowego regulowanego przez kinazy Mecl/Tell i Rad53, a zatem jest po$rednia
konsekwencja niestabilnosci genomu jadrowego w tych szczepach. StwierdziliSmy réwniez,
ze przynajmniej cze$¢ mutacji punktowych w mtDNA szczepoéw rad27A powstaje w wyniku zaleznego
od Dunl podwyzszenia poziomu dNTP. Zgodnie z tym, nadprodukcja nukleazy Exol, ktora, jak
wiadomo od dawna, suprymuje niestabilno$¢ genomu jadrowego w komodrkach rad27A, obniza znaczaco
rowniez poziom mitochondrialnych mutacji punktowych. Co wigcej, nadprodukcja Exol suprymuje inne
fenotypy mitochondrialne szczepdw rad27A: zmniejszong niestabilno$¢ powtorzen mikrosatelitarnych
1 obnizony poziom allelicznej mtHR, ale nie suprymuje obnizonego poziomu rekombinacji pomiedzy
bezposrednimi powtdrzeniami w mtDNA. Dwa podejscia eksperymentalne (o-komplementacja
i frakcjonowanie), ktore miaty na celu sprawdzenie lokalizacji nukleazy Exol w mitochondrium,
wykazaty brak Exol w tym mitochondrium. Otrzymane wyniki sugeruja, ze supresja defektow
mitochondrialnych rad27A przez nadprodukcj¢ Exol zachodzi poprzez efekt posredni wynikajacy
zZ supresji niestabilnosci genomu jadrowego 1 zmniejszonej aktywacji szlaku zaleznego
od Mec1/Tell/Rad53/Dunl. Jedynie szczegdlna $Sciezka nieallelicznej mtHR pomigdzy bezposrednimi
powtOrzeniami w mtDNA wydaje si¢ by¢ niezalezna od posredniego wptywu aktywacji tego szlaku
regulacyjnego i angazowac bezposrednig aktywnos$¢ nukleazy Rad27 w mitochondrium. W drugim
watku badawczym, zwiazanym z wyjasnieniem funkcji mitochondrialnej nukleazy Nucl, wykryliSmy
nowy fenotyp szczepow pozbawionych tego biatka. Podwdjne mutanty nuclA atg32A szybciej traca
zywotnos$¢ (zdolnos¢ do podziatéw) w warunkach gltodzenia azotowego niz obydwa mutanty pojedyncze.
W warunkach glodzenia azotowego procesy autofagii sg konieczne dla przezycia komorek drozdzy.
Biatko Atg32, cho¢ jest uwazane za specyficzny receptor autofagii defektywnych mitochondriéw, nie
jest niezbedne do przezycia w tych warunkach, co wskazuje na aktywno$¢ rownolegtej do Atg32 Sciezki
mitofagii. Nasze wyniki sugeruja, ze w tej rownoleglej $ciezce mitofagii moze dziata¢ nukleaza Nucl
w roli przekaznika sygnatu o koniecznosci lokalnej autofagii kompartmentu mitochondrialnego.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:
PokazaliSmy, Ze wynikajaca z uszkodzen jadrowego DNA aktywacja Sciezki sygnatowej kinaz
Mec1/Rad53/Dunl jest odpowiedzialna za zmiany w stabilnosci mitochondrialnego DNA.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Uzyskane wyniki prowadza do lepszego zrozumienia mechanizméw kontrolujacych stabilno$é
mitochondrialnego DNA. Zostaty przedstawione w komunikatach zjazdowych i sa przygotowywane
obecnie do publikacji.

Publikacja:
41471A
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Temat nr 25: Odpowiedzi komorek bakteryjnych i komodrek drozdzy na uszkodzenia DNA.
Temat nr 25.3: Koordynacja procesow naprawy DNA w komorkach eukariotycznych.

Zespol: prof. dr hab. Ewa Sledziewska-Gojska, dr Agnieszka Hatas, dr Justyna Mclntyre, doktoranci:
mgr Mikotaj Fedoriowicz, mgr Michat Krawczyk, mgr Aleksandra Sobolewska

Cel badania:
Celem naszych badan jest identyfikacja procesow kontrolujacych stabilno$¢ genetyczng komorek.
W szczegolnosci badamy mechanizmy zaangazowane w procesy tolerancji uszkodzen DNA.

Opis realizowanych prac:

Procesy tolerancji uszkodzen DNA pehiace zasadnicza rolg w Kontroli stabilno$ci genetycznej obejmuja
funkcjonowanie wyspecjalizowanych polimeraz DNA, tzw. polimeraz TLS, zdolnych do syntezy
poprzez uszkodzenia matrycy oraz mechanizmy rekombinacyjne pozwalajace na ominiecie uszkodzenia
lub reperacj¢ peknig¢ DNA zwiazanych z rozpadem widetek replikacyjnych. Nasze ubiegtoroczne prace,
wykorzystujgce System badania rekombinacji intra-chromosomalnej ztozony z powtérzonej sekwencji
roznych alleli genu leu2 na chromosomie 11, pokazaty, ze poliubikwitynacja PCNA stymuluje konwersje
genow, zalezng od Rad59, i ze sumoliacjia PCNA odpowiada za hamowanie tego wtasnie typu
rekombinacji, ktora jest stymulowana przez poloubikwitynacje. W tym roku wykorzystujac alternatywny
system, oparty o powtorzenia alleli ade2 na chromosomie XV, potwierdzilismy zalezno$ci ustalone dla
poprzedniego systemu pokazujgc, ze nasze ustalenia dotyczace roli modyfikacji PCNA w kontroli
rekombinacji intra-chromosomalnej maja charakter generalny.

Kontynuowali$my takze badania nowej pro-mutagennej funkcji pseudo-koniugazy ubikwitynowej
Mms2, znanej wczesniej z udzialu W bezbtednej drodze tolerancji uszkodzen DNA. Stwierdzili$my,
ze efekt mutatorowy zwigzany z nadprodukcja Mms2 zalezy zaréwno od polimerazy zeta jak
i ubikwitynacji lizyny 164 w PCNA. Nie zalezy natomiast od ubikwitynacji lizyny 107 PCNA, chociaz
zalezy od Ubc4 i Rad5, ktérych rola wigzana jest z ubikwitynacja tej wlasnie lizyny. Pokazalismy takze,
ze badany efekt mutatorowy nie jest zwigzany z powstaniem w warunkach nadprodukcji Mms2 stresu
replikacyjnego, mierzonego iloscig skupisk biatek RPA wigzacych jednosciowe DNA. Wyniki sugeruja
udziat Mms2 wraz z Ubc4 i Rad5 w stymulacji mutagennej aktywnosci polimerazy zeta.

Kolejny watek naszych badan dotyczy mechanizmdw kontrolujacych funkcjonowanie polimerazy iota
(Pol iota). Nasze uprzednie badania wykazatly, ze ta najbardziej mutagenna i zarazem najmniej poznana
z polimeraz TLS, jest poliubikwitynowana i degradowana w wyniku dziatania na komorke inhibitoréw
acetyltransferazowej aktywnosci wielofunkcyjnego biatka p300. Obecnie pokazalismy, ze p300
oddziatuje bezposrednio z Pol iota i potwierdziliSmy, ze polimeraza ta jest acetylowana in vivo.
Okreslilismy tez przy pomocy spektrometrii mas, ze miejsce acetylacji znajduje si¢ w domenie RIR
odpowiedzialnej za interakcje Pol iota z Revl. Rozpoczelismy badania wptywu czynnikéw
uszkadzajacych DNA na poziom acetylacji Pol iota w komorce.

Opis najwazniejszych osiagniec:

1. Intrachromosomalna konwersja genéw zalezna od poliubikwitynacji PCNA i Rad59 jest hamowana
przez Sizl.

2. Acetylacja lizyny 550 w domenie RIR polimerazy iota moze odpowiada¢ za regulacje stabilnosci tej
polimerazy TLS.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw:
Uzyskane wyniki stanowig kolejny krok w rozumieniu mechanizméw tolerancji uszkodzen DNA.
Zostaty przedstawione w komunikatach zjazdowych i publikacji.

Publikacje:
5290, 4147/A, 4150/A, 4155/A
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Temat nr 27: Analiza funkcjonalna genéw wybranych plazmidéw pochodzacych z bakterii

0 znaczeniu klinicznym.

Zespol: dr 1zabela Kern-Zdanowicz, mgr Katarzyna Obszanska (doktorantka)

Cel badania:

1.

Analiza systemu koniugacyjnego plazmidu pCTX-M3. Zweryfikowano poprawnos¢ konstrukcji
zmutowanych wersji plazmidu koniugacyjnego pCTX-M3, w ktorych gen nikB, pri, traU lub traY
zostal zastgpiony genem cat. W oparciu o0 wspomniane warianty plazmidu pCTX-M3, przygotowano
kolejne, z ktorych usunieto rowniez gen cat. W efekcie, po usunietym genie pozostaje 82-85 nt
»blizna”, ktdra teoretycznie nie zaburza struktury operonu.

Badanie roli genu orf35, zlokalizowanego w rejonie wiodacym plazmidu pCTX-M3: a/oddziatywania
in vitro sktadnikow relaksosomu plazmidu pCTX-M3: nikazy NikB, biatka pomocniczego nikazy —
NikA i biatka Orf35, kodowanego w rejonie wiodgcym plazmidu. Uprzednio, stosujgc drozdzowy
system dwuhybrydowy, wykazano silne oddziatywanie biatek NikA i NikB, NikA i Orf35, oraz nieco
stabsze oddziatywanie NikB z Orf35. b/ w plazmidzie niosacym rejon oriT,crx.ms Oraz zmutowany
gen orf35 (powstaje N terminalna czes$¢ biatka Orf35), poziom transkrypcji tego genu jest znacznie
wyzszy niz W obecnos$ci sekwencji orf35 typu dzikiego. Przy tym Orf35 jest represorem operonu tra.
Planujemy zbadanie miejsca wigzania biatka Orf35.

W komorkach Escherichia coli niosgcych plazmid pCTX-M3orf36::cat jest podwyzszony poziom
transkrypcji genu traH, pierwszego genu kodujacego systemu transportera, ale nie nikA i nikB,
pierwszych genéw operonu koniugacyjnego, kodujacych sktadniki relaksosomu. Wytypowano zatem
region DNA powyzej genu traH, w obrebie 3’ konca genu nikB, zawierajacy hipotetyczny promotor
genu traH i podjeto badanie miejsca wigzania do DNA produktu genu orf36.

Opis realizowanych prac:
Ad 1. Zbadano zdolno$¢ do transferu koniugacyjnego plazmidéw pCTX-M3AnikB, pCTX-M3Apri,

pCTX-M3AtraU i pCTX-M3AtraY w obecnosci dodatkowego plazmidu kodujacego odpowiedni gen
(nikB, pri, traU lub traY) i dla kontroli w obecnosci ,,pustego” wektora. Dostarczone na dodatkowym
plazmidzie geny nikB i traY w pelni przywracajg zdolnos¢ do transferu koniugacyjnego plazmidéw
pCTX-M3AnikB i pCTX-M3AtraY, gen traU — czeSciowo przywraca te zdolnos¢ plazmidowi pCTX-
M3AtraU, a gen pri plazmidowi pCTX-M3Apri — wcale.

Ad 2. a/Przygotowano plazmidy do nadprodukcji biatek, produktéw genow orf35 i nikB, a takze biatka

6HisOrf35. Uzyskano nadprodukcje biatka Orf35 i 6HisOrf35, natomiast w badanych warunkach nie
dochodzi do nadprodukcji NikB. b/ Wykazano rowniez, ze biatko Orf35 wiaze si¢ do fragmentu DNA
zawierajacego sekwencja promotorowa genu orf35, wykazano zatem jego funkcje jako autorepresora.

Ad 3. Przygotowano plazmidy do nadprodukcji dwoch wariantéw biatka Orf36- dtuzszej i krotszej.

W badanych warunkach nie uzyskano widocznej nadprodukcji zadnej z wersji Orf36.

Opis najwazniejszych osiagniec:
Uzyskano nadprodukcje biatka Orf35 i 6HisOrf35.

Publikacje:
5235, 5273
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Temat nr 28: Chemiczne podstawy mutagenezy i reperacja adduktéw cyklicznych.

Zespol: prof. dr hab. Jarostaw Kusmierek, dr Agnieszka Maciejewska, mgr Matgorzata Dylewska
(doktorantka)

Cel badan:
Ustalenie specyficznosci substratowej i kinetyki naprawy przez dioksygenaz z rodziny AIkB.

Opis realizowanych prac:

1.

Zaproponowano model kinetyczny naprawy HPA przez AIkB. Na jego podstawie wyznaczono
predkos¢ poczatkowa reakcji naprawy HPA przez AlkB, wynosi ona 8,0 + 0,5 nM/min. Procesywnos$¢
enzymu okreslono na 38 + 4 cykle (obroty). Tak niewielka liczba obrotéw wynika prawdopodobnie
z dezaktywacji enzymu przez wysoce reaktywny dwualdehyd malonowy (MDA), uwalniany
w trakcje procesu naprawy HPA. Dodatkowo wykazano hamowanie reakcji przez powstajacy
produkt, prawdopodobnie w wyniku konkurencji substratu i produktu w centrum aktywnym biatka
(wspotpraca z prof. J. Poznanskim, IBB PAN).

Opracowano test biofizyczny pozwalajacy na rozrdznianie aktywnych form dioksygenaz z rodziny
AIKB poprzez okre$lania ich zdolnosci do wiazania kosubstratu i kofaktora oraz substratow
za pomoca roznicowej fluorymetrii skaningowej (differential scanning fluorimetry, DSF) (wspotpraca
z prof. J. Poznanskim, IBB PAN).

. Oczyszczono ludzka dioxygenazg FTO nadeksprymowang w Escherichia coli. Wyniki testu DSF

wskazuja na zdolno$¢ preparatu biatka FTO do wigzania kosubstratu i kofaktora, co potwierdza,
7ze preparat zawiera aktywng forme biatka, jednak nie potwierdzono interakcji biatka
z wytypowanymi substratami. Wykazano natomiast silne oddziatywanie FTO z reing, znanym
inhibitorem FTO oddziatujacym z centrum aktywnym oraz emodyng i aloeemodyng — potencjalnymi
inhibitorami wyselekcjonowanymi na podstawie podobienstwa strukturalnego do reiny.

Jedyna dostepna struktura krystalograficzna ABH3 (PDB 2IUW) zawiera utleniong Leu 177
w centrum aktywnym biatka, przez co jej centrum aktywne ma odmienng geometrig,
uniemozliwiajaca wigzanie substratow. Uzyskano szereg mutantow miejscowo-specyficznych
w celu sprawdzenia roli Leul77 w procesie katalitycznym. Wyniki DSF wskazuja, ze funkcjonalny
mutant Leul77Val jest bardziej labilny temperaturowo, jednakze wigze kofaktor i kosubstrat, moze
wiec mie¢ aktywnos$¢ katalityczna, a Val177 jest mniej podatna na uszkodzenie oksydacyjne niz Leu.

. Okreslono lokalizacje¢ FTO w tkankach swinskich pobranych od 14-dniowych zdrowych prosiat oraz

prosiat typu IUGR (ang. Intrauterine Growth Restriction). Pobrane tkanki zostaty utrwalone,
nastepnie po wykonaniu barwienia immunofluorescencyjnego dokonano wizualizacji za pomoca
mikroskopu konfokalnego. Stwierdzono obecno$¢ FTO w poszczegdlnych odcinkach uktadu
pokarmowego (wspotpraca prof. E Grzesiuk, IBB PAN, prof. R. Zabielski, SGGW).

Kokrystalizacja dioksygenazy AIkB z E.coli i jej ludzkiego homologa ABH3 z trimerami DNA
zawierajgcymi HPA, HPC, €A lub 3mC. Przygotowano substraty — trimery T(HPA)T i T(HPC)T
T(A)T i T(B3mC)T na duzg skale, oczyszczono dioksygenazy AIkB i ABH3. Podczas pobytu
w IRB Barcelona przeprowadzono ich kokrystalizacje z badanymi substratami DNA. Uzyskano
krysztaty, ktére poddane zostang dalszej analizie (wspotpraca Prof. M. Coll, IRB).

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

1.
2.

Stworzono model kinetyczny naprawy HPA przez AIKB.
Opracowano test biofizyczny pozwalajgcy na rozrdznianie aktywnych form dioksygenaz z rodziny
AIlkB za pomoca roznicowej fluorymetrii skaningowej (DSF).

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Uzyskane wyniki zostang wykorzystane w przygotowywanych publikacjach naukowych.

Publikacje:
4035/A, 4174/A
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Temat nr 29: Analiza molekularna genéw kodujacych enzymy katabolizmu argininy
u Aspergillus.

Zespol: prof. dr hab. Piotr Weglenski

Cel badania:
Poznanie mechanizmdw regulacji genetycznej na prostych modelach eukariotycznych. Ustalenie zmian
w strukturze czasteczek tRNA majacych zwiazek z regulacja syntezy enzymow katabolizmu argininy.

Opis realizowanych prac:
Ustalono efekty mutacji w genie KaeA (suDpro) na syntez¢ enzymoOw szlaku katabolizmu argininy oraz
na synteze wielu innych enzymow katabolicznych u Aspergillus nidulans.

Opis najwazniejszych osiagnieé:
Wykazanie, ze badany gen jest niespecyficznym regulatorem katabolizmu.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Uzyskane wyniki zostang wykorzystane w przygotowywanych publikacjach naukowych.
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Temat nr 30: Analiza mutantéw typu SUV3 u Saccharomyces cerevisiae.

Zespol: prof. dr hab. P. Stepien

Cel badania:
Ustalenie funkcji produktu genu SUV3 w jadrze komorkowym, indukowanie regulacji réznicowania
komdrek macierzystych.

Opis realizowanych prac:

Kontynuowano prace nad wariantami genu SUV3 pozbawionymi lidera mitochondrialnego oraz
posiadajace mutacje w domenie warunkujacej aktywno$¢ helikazowa. Badano roznicowanie komorek
macierzystych w kierunku neurogenezy pod wptywem induktora biogenezy mitochondriéw — PQQ.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Badania wykazaly indukcje podziatéw komdrkowych komdrek Hela przez kierowana do jadra dziki
wariant helikazy SUV3, w przeciwienstwie do tego, dominujacy-negatywny wariant SUV3 zmutowany
w domenie helikazowej hamowat podzialy komorkowe. Pozbawione domeny kierujacej
do mitochondridéw biatko SUV3 zlokalizowano na terenie jaderek. Nie stwierdzono obecnosci helikazy
SUV3 w foci (skupieniach) naprawy DNA. Uzyskane wyniki sugerujg udziat helikazy SUV3 w regulacji
cyklu komorkowego poprzez jaderka.

Stwierdzono, ze wptyw PQQ na roznicowanie komérek macierzystych jest $cisle zalezny od stadium
rozwoju tych komorek: NSC (neural stem cells) — maximum efektu, ENP ( early neural progenitors) lub
NP (late neural progenitors).

Publikacje:
256/M
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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 139 osob, w tym 111 w IBB PAN, 24
W Miedzynarodowym Instytucie Biologii Molekularnej i Komoérkowej (MIBMIK) oraz 4 w ,,Centrum
Nowych Technologii Ochota Uniwersytetu Warszawskiego". W 2016 r. na studia doktoranckie przyjeto
26 0s0b, z czego 14 os6b w wyniku trojstopniowego egzaminu wstepnego, do Ktdrego przystapito 28
0s6b. Egzamin obejmowal znajomo$¢ jezyka angielskiego, pisemny test oraz ustna prezentacje Wynikow
prac magisterskich, potaczona z rozmowa z kandydatami. Egzamin ustny przeprowadzita 11-to osobowa
komisja sktadajaca si¢ z samodzielnych pracownikdéw naukowych, reprezentujacych poszczegdlne
kierunki badawcze Instytutu. 12 os6b zostalo przyjetych w ramach rekrutacji do projektéw
realizowanych w IBB PAN. W 2016 roku 13 doktorantom zostat nadany tytut doktora.

Dzialalnos¢ dydaktyczna:

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

— ,Cellular logistics-selected aspects of molecular cell biology”; prowadzacy: prof. J.M. Bujnicki,
dr hab. M. Nowotny, prof. J. Jaworski, prof. M. Migczynska, prof. A. Chacinska, prof. J. Kuznicki.

- ,Patologia molekularna wybranych chorob genetycznie uwarunkowanych”; prowadzacy: prof. J. Bal,
dr E. Obersztyn, dr B. Nowakowska, dr M. Gos, mgr D. Sniegorska, mgr K. Niepokoj,
dr M. Rzonca, dr K. Wertheim-Tysarowska, dr P. Gawilnaski, dr A. Charzewska, Dr D. Hoffman-
Zacharska.

Doktoranci mieli rowniez mozliwos¢ uczestniczenia w cyklach wyktadow organizowanych w innych
instytutach Biocentrum Ochota. Kazdy doktorant, w porozumieniu z promotorem, miat mozliwo$¢
wybrania zajgé, ktore dotyczyty realizowanych przez niego prac lub ktore w sposob szczegolny
go zainteresowaly. W roku sprawozdawczym, podobnie jak w latach poprzednich, istnial obowiazek
rocznego pisemnego sprawozdawania sie doktorantow z przebiegu ich pracy badawczej. Sprawozdania
poza promotorem ocenione zostatt przez dwoch samodzielnych pracownikéw naukowych IBB PAN.
Doktoranci sa wspotautorami 46. petlnych prac naukowych oraz 92. komunikatow lub plakatow
przedstawionych na zjazdach krajowych i zagranicznych. Czternastu doktorantéw otrzymato dodatkowe
finansowanie z funduszy SD (6-8 tys. zt) w ramach konkursu na projekty badawcze (mini-granty) pisane
wg wzorow projektow finansowanych przez Narodowe Centrum Nauki. Fundusze te moga by¢
przeznaczone na zakup odczynnikéw i drobnego sprzg¢tu, a przede wszystkim na sfinansowanie
uczestnictwa w dowolnie wybranych konferencjach naukowych i szkotach letnich. Laureaci mini-
grantdw obowigzuje przedstawienie sprawozdania merytorycznego i finansowego.

Finanse:

W roku sprawozdawczym Studium Doktoranckie otrzymatol50 000 z@ w ramach finansowania

dziatalno$ci budzetowej IBB PAN przez Ministerstwo Nauki i Szkolnictwa Wyzszego. Z tych funduszy

sfinansowano mini granty oraz pokryto czesciowo udziat doktorantéw w konferencjach naukowych.

W 2016 roku trzech doktorantéw otrzymato projekty PRELUDIUM, trzech doktorantéw projekty

ETIUDA.
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Temat nr 32.1: Dzialalno$é Pracowni Biologii Molekularnej (afiliowanej przy UG).
Regulacja ekspresji gendw i innych proceséw zwigzanych z funkcjami DNA
w komorkach bakteryjnych.

Zespotl: prof. dr hab. Magdalena Gabig-Ciminska, prof. dr hab. Alicja Wegrzyn, dr Marta Moskot,
dr Piotr Golec, mgr Tomasz Gasior (doktorant)

Cel badania:

1. Analiza transkryptomu tuszczycowych ludzkich keratynocytow pod wptywem dziatania genisteiny
w warunkach in vitro.

2. Ocena zasadno$ci potencjalnego zastosowania NLPZ w leczeniu neurologicznych objawdw choréb
metabolicznych.

3. Okreslenie mechanizmdw regulacji ekspresji gendw oraz replikacji bakteriofagéw lambdoidalnych
niosgcych geny toksyn Shiga.

4. Opracowanie skutecznej terapii przeciwko infekcjom bakteryjnym u zwierzat domowych opartej na
wykorzystaniu wlasciwosci bakteriofagow.

Opis realizowanych prac:

Ad 1. Badania nad opracowaniem sposobu identyfikowania odpowiedzi chorego na tuszczyce
na leczenie genisteing z uzyciem modelowego materiatu keratynocytow skoérnych w warunkach
in vitro pozwolity zauwazy¢ fakt, iz w zbiorze gendw o modulowanej aktywnos$ci znajduje sie m.in.
grupa gendéw lizosomalnych. Analizy ontologiczne wykazaty, iz wérod struktur komérkowych
charakteryzujacych si¢ najwicksza liczba gendw o zmienionej ekspresji wyrdznialy si¢ przedziaty
endosomalno-wakuolarno-lizosomalne, dla najbardziej pozytywnie modulowanego poziomu ekspresji
gendw. Metoda rankingowania gendéw w algorytmie GSEA wskazata na istotne wzbogacenie grupy
gendw szlakdéw endosomalno-lizosomalnych.

Ad 2. Ocena wptywu niesteroidowych lekow przeciwzapalnych (NLZP, tj. acetaminofenu, indometacyny
i nimesulidu) na metabolizm ztogow komdrkowych (tj. glikozoaminoglikandw, GAG) wystepujacych
u chorych z neurologicznymi formami mukopolisacharydoz (MPS), zaliczanych do lizosomalnych
chordb spichrzeniowych (LChS) pozwolita stwierdzi¢ najlepszy efekt modulacji tego procesu
w przypadku zastosowania nimesulidu i indometacyny, a takze mieszaniny tych zwigzkow
z genisteing. Badania wskazaty na istotny wptyw tych substancji na poziom aktywacji $ciezek
sygnatowych EGFR oraz PI3K.

Ad 3. Badania mechanizmow regulacji ekspresji genéw bakteriofagéw lambdoidalnych niosgcych geny
toksyn Shiga wskazaly na istnienie pierwszego odkrytego w komdrkach prokariotycznych
funkcjonalnego micro-RNA. Czasteczka ta kodowana jest przez bakteriofaga Phi24B i ma role
w regulacji ekspresji genow bakteriofaga, wptywajac na kontrole jego rozwoju. Inne badania
wskazaty na istotny udziat stresu oksydacyjnego w regulacji rozwoju bakteriofagéw lambdoidalnych
niosacych geny toksyn Shiga.

Ad 4. Badania nad opracowaniem fagoterapii u zwierzat pozwolity na identyfikacje fagow
0 potencjale terapeutycznym oraz wykorzystanie tych fagow w infekcjach psow. Udato si¢ wykazaé
skuteczno$¢ fagoterapii w infekcjach bakteryjnych skdry oraz ran czy ropni skornych.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Ad 1. Identifikacja genisteiny jako potencjalnego leku na tuszczyce.

Ad 2. Wyjasnienie molekularnego mechanizmu dziatania wyselekcjonowanych NLPZ jako substancji
modulujgcych metabolizm spichrzanych zwigzkéw u chorych na LChS.

Ad 3. Uzyskane wyniki byty pierwszym opisanym przypadkiem istnienia funkcjonalnego micro-RNA
w komorkach prokariotycznych.

Ad 4. Uzyskana wiedza jest podstawa opisania perspektywicznej terapii atopowego zapalenia skory
u pséw z wykorzystaniem bakteriofagow.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wyniki badan beda publikowane w czasopismach naukowych

Publikacje:
5186, 5193, 5229, 5230, 5258, 5277, 5310, 5311, 5319, 5326
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Temat nr: 32.2: Bialka opiekuncze w transformacji nowotworowej.

Zespél: prof. dr hab. Maciej Zylicz

Cel badania:
Rola biatek opiekunczych w nabywaniu wiasnosci onkogennych zmutowanego TP53 i nadprodukcji
MDM2.

Opis realizowanych prac:

1. Udziat biatek opiekunczych w nabywaniu chemioopornosci komérek nowotworowych zawierajacych
jednoczeénie mutacje typu zmiany sensu odczytu w TP53 oraz nadprodukcje onkogenu MDM2.

2. Udziat dlugiego niekodujacego RNA, MALATL, ID4 oraz zmutowanego p53 w alternatywnym
sktadaniu MRNA VEGFA.

Opis najwazniejszych osiagnieé:

Ad 1. Uprzednio wykazalismy, ze biatka opiekuncze HSP90, HSP70, HSP40 stabilizujagc kompleks
mutp53-TAp73 czeSciowo hamuja apoptoze =zalezng od TAp73, indukujgc jednocze$nie
chemioopornos¢ komorek raka piersi i ptuca na czynniki uszkadzajace DNA. W tych warunkach
nadprodukcja MDM2 powoduje usunigcie biatek opiekunczych z kompleksu i powstanie
trojsktadnikowego kompleksu mut p53-TAp73-MDM2 wzmagajacego chemioopornos¢ komorek
nowotworowych. Analiza profilu molekularnego  komérek  nowotworowych  pobranych
od pacjentow z rakiem piersi i ptuca (baza danych TCGA, the Cancer Genome Atlas) potwierdza te
wyniki. Pacjenci poddani chemioterapii, ktorych komdrki nowotworowe zawierajg jednoczes$nie
mutacje w genie TP53 i nadprodukuja MRNA MDM2 majg znaczaco mniejsze szanse na przezycie
w stosunku do pacjentdw zawierajacych tylko zmutowane TP53, lub tylko nadprodukcje mRNA
MDM?2. Efekt ten jest silnie skorelowany z wysokim poziomem biatek opiekunczych nalezacych
do rodziny HSP40 (DnaJBl oraz DnaJB6) oraz HSP90B a takze niskim poziomem DnalB4
i HSP90a. Niska przezywalno$¢ pacjentow raka piersi (mut TP53, wysoki poziom MDM2)
nie koreluje z poziomem biatek nalezacych do rodziny HSP70, z wyjatkiem HSPAG, ktory nie
wymaga do swojej aktywnos$ci biatek nalezacych do rodziny HSP40. Analiza ekspresji 20. tysiecy
genow komorek raka piersi wskazuje, ze ekspresja onkogenu E2F1 jest znaczaco podwyzszona
w komorkach raka piersi, ktdre jednoczesnie posiadaja zmutowany TP53 i nadprodukuja MDM2.

Ad 2. Wyniki do$wiadczen wykonanych na dwoch liniach komoérkowych raka piersi SKBR3 (linia
z endogennym p53 R175H) oraz MDA-MB-468 (linia z endogennym p53 R273H) jednoznacznie
wskazuja, ze podwyzszony poziom biatka ID4 oraz obecnos¢ zmutowanego TP53 wplywaja
na alternatywny splicing/sktadanie MRNA VEGFA, promujgc powstawanie jego proangiogennej
formy. Analiza krzywych przezywalno$ci Kaplan-Meier dla 201. pacjentéw z bazalnym rakiem piersi
(Breast Cancer Compendium cohort) pokazujg, ze grupa pacjentdw z podwyzszonym poziomem
MRNA 1D4, zmutowanym TP53 i podwyzszonym poziomem mRNA proangiogennej formy VEGFA
wykazujg duzo krotszg przezywalno$¢ w poréwnaniu do pacjentow z niskim poziomem mRNA
wymienionych genéw.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Przedstawione powyzej wyniki postuzyty do napisania dwoch manuskryptéw.
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Temat nr 33: Mechanizmy aktywnej segregacji niskopiowego plazmidu P1 do komorek potomnych
w czasie podzialu komorkowego.

Zespol: dr hab. Matgorzata ¥.obocka, doktoranci: mgr Aleksandra Gtowacka, mgr Agnieszka Kielan,
mgr Tomasz Walter

Cel badania:

Poznanie mechanizmow efektywnego dziatanie systemu aktywnej segregacji (partycji) plazmidu-profaga
P1 oraz weryfikacja mozliwosci konstrukcji w oparciu 0 kasete partycyjna P1 kaset partycyjnych
przydatnych do stabilizacji heterologicznych plazmidow.

Opis realizowanych prac:

Proby potwierdzenia funkcji alternatywnego miejsca startu translacji w genie biatka partycyjnego ParA
P1, poprzez analize¢ proteomu strukturalnego P1 gdzie méglby znalez¢ sie alternatywny, krétszy produkt
tego genu, wykazaty jedynie obecnos¢ formy dtuzszej, co wskazuje, wraz z poprzednimi wynikami
wskazujgcymi na brak krotszej formy ParA w lizogenach, na niefunkcjonalno$¢ alternatywnego miejsca
startu translacji genu parA w komoérkach Escherichia coli. Moze to sugerowac, ze alternatywny start jest
wykorzystywany podczas partycji P1 w innych gospodarzach niz E. coli. Jako gospodarza do dalszych
badan wybrano srodowiskowy szczep bakterii rodzaju Pantoea. W ramach wspolpracy z Samodzielnym
Zaktadem Biologii Mikroorganizméw WRiB SGGW oraz z Pracowniag Sekwencjonowania DNA
i Syntezy Oligonukleotydow IBB PAN kontynuowano badanie loséw faga P1 po zainfekowaniu
komorek tego izolatu. Analiza sekwencji totalnego DNA badanego izolatu ujawnita, ze przyczyna nie
utrzymywania si¢ profaga P1 w jego komorkach moze by¢ rezydujgcy tam plazmid, ktrego rejon kasety
replikacyjnej i partycyjnej jest homologiczny do rejonu tych kaset u profaga P1. Prace nad konstrukcja
na bazie P1 pochodnej zdolnej do eliminacji rezydujacego plazmidu i lizogenizacji badanego szczepu sa
w toku. Lizogeny postuzg jako materiat wyjSciowy do okreslenia, czy dochodzi w nich do ekspresji
krotszej formy genu parA. Uzupetniono wyniki obserwacji mikroskopowych wskazujacych na relokacje
w komorkach produkujacych biatko partycyjne ParB P1, plazmidéw o replikonie typu pSC101 niosacych
rejon centromerowy P1 (parS), oraz tandemowe powtorzenia operatora lacO wigzace biatko fuzyjne
Lacl-Egfp. Testy stabilnosci tych plazmidow potwierdzity ich utrate podczas podziatéw komorkowych
na skutek btednej lokalizacji. Kontynuowano réwniez analize funkcjonalng poprzednio
zidentyfikowanych genéw kodujacych nowe potencjalne holiny faga P1. Analiza obrazéw
mikroskowopych lizogenéw dzikiego P1 oraz pochodnych P1 z mutacjami w tych genach, w trakcie lizy
po indukcji rozwoju litycznego faga, wykazata obraz charakterystyczny dla lizy z udziatem pinholin,
co wskazuje, ze produkty zidentyfikowanych genéw sg pinholinami.

Opis najwazniejszych osiagnieé:
Identyfikacja w szczepie srodowiskowym Pantoea plazmidu o replikonie i rejonie partycyjnym
homologicznym do replikonu i rejonu partycyjnego plazmidu-profaga P1.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wyniki zostang wykorzystane w planowaniu dalszych heterologicznych konstruktow z kaseta partycyjna P1.

Publikacje:
5297, 4172/A, 4173/A, 258/M, 877N
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Temat nr 34: Udzial struktur chromatynowych w regulacji transkrypcji genow.

Zespol: prof. dr hab. Andrzej Jerzmanowski, dr hab. Marta Koblowska, dr Roksana Iwanicka-Nowicka,
dr Szymon Swiezewski, dr Ruslan Yetushevich, dr Lien Brzezniak, dr Krzysztof Kokoszka, mgr Magda
Kroten, mgr Katarzyna Wawerska, mgr Matgorzata Marczak, doktoranci: mgr Maciej Lirski, mgr
Justyna Kowalczyk, mgr Malgorzata Palusinska, mgr Halina Fedak, mgr Agata Wroblewska, mgr
Katarzyna Krzyczmonik, mgr Grzegorz Brzyzek

Cel badania:

Ustalenie molekularnych mechanizméw dziatajacych na poziomie chromatyny, odpowiedzialnych
za koordynacj¢ wzrostu, rozwoju i procesow adaptacji roslin do srodowiska. Poznanie mechanizméw
regulacji czasu spoczynkowego nasion a takze kontroli odpowiedzi na suszg przez biatko DOG1.

Opis realizowanych prac:

Badano role zaleznej od bodzcow srodowiskowych regulacji proporcji wariantow histonu H1
w dystrybucji nukleosoméw i znacznikow epigenetycznych w chromatynie Arabidopsis thaliana.
Analizowano takze mechanizmy regulacji transkrypcji w Arabidopsis, zalezne od remodelera
chromatyny, biatka BRM. Badano rol¢ antysensownego niekodujacego biatka transkryptu w regulacji
transkrypcji genu DOG1 kluczowego regulatora czasu spoczynkowego nasion.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

1.

2.

3.

4.
5.

Ustalono zalezno$¢ miedzy dystrybucja nukleosoméw w genomie Arabidopsis, a obecnoscia
kompletu wariantéw histonu H1.

Scharakteryzowano pod wzgledem funkcjonalnym najwazniejsze biatka Arabidopsis zawierajgce
bromodomeng.

Zidentyfikowano nieznane dotad biatko Arabidopsis 0 cechach waznego regulatora chromatynowego
- HMGA.

Opisano antysensowny niekodujacy transkrypt na genie DOG1.

Opisano mechanizm regulacji ekspresji gendw po przez kompleksy SWI/SNF wigzace si¢ do 3’
koncow gendw, w tym genu DOG1.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wyniki badan bgda publikowane w czasopismach naukowych

Publikacje:
5196, 5197, 5294, 5335, 4080/A, 4081/A, 4082/A, 4171/A
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Temat nr 35: Ekspresja genow kodujacych bialka o znaczeniu terapeutycznym w roslinach.

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

Cel badania:

Wyprodukowanie w ro$linnym systemie ekspresji rekombinowanego biatka HA::M2e. Biatko to zawiera
ektodomeng biatka M wstawiona W miejsce tzw. ,,gtowki” biatka hemaglutyniny (HA) wirusa grypy.
Kontynuowanie prac majacych na celu okreslenie aktywnosci biologicznej w warunkach
in vivo rekombinowanego biatka chimerycznego CMTI::GM-CSF zlozonego z mysiego czynnika
stymulujacego tworzenie kolonii granulocytéw i makrofagbw (mGM-CSF) i inhibitora proteaz CMTI-I
(ang. Cucurbita Maxima trypsin inhibitor I).

Opis realizowanych prac:

Prowadzone prace sa rozszerzeniem i uzupetlieniem prowadzonych przez grupe szeroko zakrojonych
badan nad szczepionka DNA przeciwko wirusowi grypy oraz metodach jego wykrywania.

Sekwencj¢ kodujaca chimeryczne biatko HA::M2e sklonowano w wektorze do ekspresji przejsciowej
w systemie roslinnym. Przeprowadzono transformacj¢ roslin tytoniu Nicotiana benthamiana. Metoda
Western blot potwierdzono produkcje rekombinowanego biatka w pobranych prébkach materiatu
ro$linnego. Nastepnie 0czyszczano rekombinowane biatko HA::M2e wykorzystujac etykiete 6xHis.
Mimo zastosowania réznych warunkdw oczyszczania nie udato si¢ uzyskac¢ zadowalajacych rezultatow.
Z uzyskanego wczesniej materiatu roslinnego po transformacji tytoniu czyszczono rekombinowane
biatko chimeryczne CMTI::GM-CSF i uzyto go w szczepieniach myszy jako adiuwant szczepionki
DNA. Odpowiedz immunologiczng typu humoralnego analizowano metoda ELISA natomiast typu
komorkowego cytometrig przeptywowa. Ponadto, prowadzono badania nad szczepionka DNA przeciwko
wirusowi grypy oraz nad bioczujnikami wykrywajacymi wirusa grypy.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

Uzyskano rekombinowany plazmid do transformacji tytoniu zawierajacy sekwencje kodujaca
chimeryczne biatko HA::M2e. Potwierdzono wysoka aktywno$¢ biologiczng rekombinowanego biatka
CMTI::GM-CSF w warunkach in vivo.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Wyniki badan zostang wykorzystane w publikacjach naukowych.

Uzyskano patent nr PL395796: ,,Rekombinowana molekuta DNA, wektor ekspresyjny, rekombinowane
biatko oraz zastosowanie molekuty kodujacej biatko” przyznany przez Urzad Patentowy RP.

W ramach prac dotyczacych szczepionki DNA oraz bioczujnikdw uzyskano patent USA (rozszerzenie na
USA wczeéniej uzyskanego patentu PL220281) oraz, wspolnie z zespotem naukowcow z IRZiBZ PAN,
uzyskano dwa inne patenty polskie (PL222314 i PL222250).

Publikacje:
5191, 5195, 5317
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Temat nr 36: Metody informatyczne w biologii molekularnej.

Zespol: prof. dr hab. Piotr Zielenkiewicz, prof. dr hab. Leszek Paczek, dr hab. Piotr Pawtowski,
dr hab. Szymon Kaczanowski, dr hab. Krzysztof Mucha, dr Pawet Szczesny, dr Arkadiusz Gtadki,
dr Radostaw Zagozdzon, mgr Anna Lukasik, mgr Matgorzata Habich, mgr Dariusz Izak

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

Opis realizowanych prac:

Zweryfikowano role hipofosfatemii w uposledzeniu pracy przepony w modelu zwierzecym. Trwaja prace
nad identyfikacja biomarkera hipofosfatemii w moczu niemowlat. Skonstruowano wstgpny model obiegu
fosforandw w organizmie obejmujacy podstawowe sposoby regulacji. Opracowano model wzrostu dzieci
w wieku 0-13 lat na podstawie danych WHO. Wyodrebniono jednostki chorobowe ktére dotycza
zaburzen homeostazy fosforanoéw w organizmie i pogrupowano je zgodnie z etiologig. Opracowano
model niewrazliwo$ci rybosomu Plasmodium falciparum na sekwencje poliadeninowe w regionach
kodujacych — jest to wyrdzniajgca cecha rybosoméw P. falciparium na tle innych organizméw
eukariotycznych.

Kontynuowano badanie ewolucji molekularnej apoptozy, interakcji genetycznych i genetyki
populacyjnej.

Rozpoczeto prace dotyczace roli biatka PRDX1 w raku piersi (poszukiwanie genéw o podwyzszonej lub
obnizonej ekspresji u pacjentow z podwyzszonym poziomem biatka PRDXT1).

W roku 2016 zakonczono prace nad serwisem tools4miRs, ktory gromadzi i kategoryzuje bardzo duza
liczbe narzgdzi bioinformatycznych przydatnych w szeroko pojetej analizie czasteczek miRNA. Finalna
wersja serwisu znajdujaca si¢ na stronie www.tools4mirs.org opisuje ponad 180 metod
bioinformatycznych podzielonych na 4 ogdlne i 7 szczegoétowych kategorii.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:
Eksperymentalne potwierdzenie obecnosci miRNA pochodzacych z pozywienia w mleku zdrowych
karmiacych matek.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Whiosek patentowy USA — 14/913,650; europejski wniosek patentowy — EP 14766010.4

Publikacje:
5197, 5203, 5225, 5252, 5286, 5289, 5325, 5335, 856/N, 4165/A, 4167/A, 4168/A, 4170/A
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Temat nr 37: Mechanizmy kontrolujace proces patogenezy komorek roslinnych.

Zespotl: prof. dr hab. Jacek Hennig, dr Marta Grech-Baran, dr Matgorzata Lichocka, mgr Izabela
Barymow-Filoniuk, doktoranci: mgr Dominika Kamrowska, mgr inz. Wojciech Rymaszewski

Cel badania:

RozpoczelisSmy badania majace na celu izolacje i charakterystyke gendw warunkujacych odporno$é
roslin Ziemniaka uprawnego (Solanum tuberosum L) na infekcje wirusem Y ziemniaka (ang. Potato
Virus Y, PVY). Ponadto, kontynuowalismy badania udziatu biatka Aneksyny-5 z Arabidopsis thaliana
w procesie rozwoju plastyddéw w organach generatywnych roslin.

Opis realizowanych prac:

Wirod kilku opisanych typdw odpornosci ha infekcje PVY, reakcja krancowej odpornosci (ang. Extreme
Resistance, ER) wydaje si¢ mie¢ szczegolnie duze znaczenie dla hodowli i uprawy ziemniaka. Naszym
gtéwnym celem jest izolacja genu/-6w warunkujacych odpowiedzi ER po infekcji PVY.

Dla wyodrebnienia z genomu ziemniaka genéw warunkujacych fenotyp ER, zastosowali$my nowg
technologi¢ (ang. RenSeq) umozliwiajacej ,,zageszczanie celdw”, w tym przypadku genéw kodujacych
biatka NB-LRR, odpowiedzialne za zjawisko odpornosci na infekcje. Nastepnie stosujac technologie
sekwencjonowania nowej generacji (ang. NGS), wykorzystujac platformy: lllumina/Solexa® i PacBio®
udato si¢ nam zidentyfikowa¢ dwanascie nieopisanych dotychczas gendéw R, kodujacych biatka
z nadrodziny NB-LRR. Siedem z nich zakwalifikowalismy do podrodziny TIR-NB-LRR a pozostate
do podrodziny CC-NB-LRR. Analiza funkcji poszczegélnych z tych biatek jest w toku.
PrzeprowadziliSmy takze analizy, na poziomach molekularnym i struktur komoérkowych, réznych
stadiow rozwojowych pytku, w kwiatach roslin A. thaliana, o zmienionej ekspresji genu AnnAt5,
kodujacego Aneksyng-5. W liniach roslin 0 zwigkszonej ekspresji genu AnnAt5 stwierdzili$my liczne
aberracje w morfogenezie plastyddw prowadzace do drastycznych zmian w metabolizmie skrobi
w ziarnach pytku.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

Wykorzystanie zestawu technik NGS doprowadzito do wyselekcjonowania dwunastu sekwencji
kodujacych nieopisane dotychczas geny R. Niektdre z nich determinujg odpornosé¢ roslin Ziemniaka
uprawnego na infekcje wirusem Y ziemniaka (PVY).

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wyniki badan begda publikowane w czasopismach naukowych.
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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 zestawdw specyficznych polimorfizmow
mitochondrialnego  DNA (okre$lajacych tzw. haplogrupy mitochondrialne) w rozwoju licznych
wieloczynnikowych choréb cztowieka, jak np. cukrzyca typu 2 czy jaskra. Z wykorzystaniem
opracowanej w naszej pracowni metody sekwencjonowania wysokoprzepustowego catych genoméw
mitochondrialnych na platformie MiSeq, Illumina, zidentyfikowano warianty mtDNA i okre$lono
haplogrupe mitochondrialng dla: 73. pacjentéw z cukrzyca typu Il i 93. 0s6b z dopasowanej grupy
kontrolnej bez cukrzycy oraz 99. pacjentow z jaskra niskiego cisnienia oraz 100 0s6b z grupy kontrolnej

bez jaskry. Rozktad haplogrup mitochondrialnych przedstawiono w tabelach ponize;j.

Haplogrupa Cukrzyca Grupa kontrolna Haplogrupa Jaskra niskiego Grupa kontrolna
mitochondrialna | typu Il (n=73) (n=93) mitochondrialna ci$nienia (n=99) (n=100)
C 1 (1%) 0 (0%) C 0 (0%) 1 (1%)
D 0 (0%) 2 (2%) D 0 (0%) 2 (2%)
H 28 (38%) 37 (40%) G 1 (1%) 0 (0%)
HV 0 (0%) 1 (1%) H 46 (46%) 34 (34%)
[ 0 (0%) 1 (1%) HV 2 (2%) 3 (3%)
J 5 (7%) 9 (10%) [ 1 (1%) 4 (4%)
K 5 (7%) 5 (5%) J 7 (7%) 10 (10%)
N 0 (0%) 1 (1%) K 6 (6%) 3 (3%)
R 1 (1%) 2 (2%) N 1 (1%) 1 (1%)
T 7 (10%) 7 (8%) R 1 (1%) 0 (0%)
U 21 (29%) 18 (19%) T 7 (7%) 9 (9%)
v 1 (1%) 6 (6%) U 19 (19%) 16 (16%)
W 2 (3%) 2 (2%) vV 6 (6%) 10 (10%)
X 2 (3%) 2 (2%) w 2 (2%) 2 (2%)
X 0 (0%) 4 (4%)
Z 0 (0%) 1 (1%)

Tabela 1. Rozktad haplogrup mitochondrialnych Tabela 2. Rozktad haplogrup mitochondrialnych
W grupie pacjentow z cukrzyca typu Il i grupie w grupie pacjentbw z jaskrg niskiego ci$nienia
kontrolnej bez cukrzycy. i grupie kontrolnej bez jaskry.

Analiza statystyczna rozktadu haplogrup mitochondrialnych nie wykazata znaczacych réznic pomi¢dzy
badanymi grupami pacjentéw a odpowiednimi grupami kontrolnymi. Otrzymane wyniki sugeruja brak
asocjacji pomiedzy haplogrupami  mitochondrialnymi a  rozwojem  cukrzycy typu I
i jaskry niskiego ci$nienia w populacji polskiej.

Ponadto w badanych grupach pacjentow zidentyfikowano wiele rzadkich i nowych wariantéw mtDNA,
ktorych charakter i znaczenie w rozwoju tych chordob sa nadal badane.

Opis najwazniejszych osiagniec¢:

Okreslenie haplogrupy mitochondrialnej oraz identyfikacja wariantbw mtDNA dla 73. pacjentow
z cukrzycg typu Il i 93. oséb z dopasowanej grupy kontrolnej bez cukrzycy oraz 99. pacjentéw
z jaskra niskiego ci$nienia oraz 100 0s6b z grupy kontrolnej bez jaskry.

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

Publikacje:
5198, 5348, 4101/A, 4103/A, 4104/A, 4134/A, 4151/A, 4152/A, 4153/A, 254/M, 866/N
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Temat nr 41: Oksydacyjne uszkodzenia DNA.

Zespol: prof. dr hab. Barbara Tudek, dr hab. Elzbieta Speina, doktoranci: mgr Jolanta Czerwinska,
mgr Dorota Dziuban, mgr Ewelina Borsuk

Cel badania:

Zainteresowania grupy koncentrujg sie wokot zagadnien zwigzanych z wplywem metabolizmu
komorkowego, szczegolnie peroksydacji lipidow na przebieg choréb zwiazanych z dysfunkcja naprawy
DNA, a takze wptywem naprawy DNA na rezultat terapii przeciwnowotworowych.

Opis realizowanych prac:

Badano wptyw produktow peroksydacji lipidow (LPO), 4-hydroksynonenalu (HNE), aldehydu
krotonowego (CRO) i akroleiny (ACR) na przebieg zespotu przedwczesnego starzenia spowodowanego
uposledzeniem endonukleazy ERCCL1/XPF. Analizowano poziom reaktywnych form tlenu (ROS),
stopien utlenienia biatek, a takze aktywno$¢ enzymoOw antyoksydacyjnych w mysich embrionalnych
fibroblastach (MEF) typu dzikiego (WT) oraz Erccl™. Badano takze wptyw produktéw LPO na przebieg
zespotu niedokrwisto$ci Fanconiego (FA) z dysfunkcjg biatek FANCD2, FANCJ i FANCA. Badano
dynamike replikacji, sygnalizacj¢ uszkodzen DNA, cykl komdrkowy i indukcje apoptozy
oraz senescencji.

Badano takze naprawe uszkodzeh DNA w terapii fotodynamicznej (PDT) komdrek opornych
i wrazliwych na PDT. Okreslono stopien stresu oksydacyjnego, gromadzenie fotouczulacza, przebieg
cyklu komoérkowego, a takze przeprowadzono analizg proteomiczng komorek wrazliwych i opornych
na PDT.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

W komérkach Erccl” zaobserwowano wyzszy poziom karboksylowanych biatek w  stosunku
do komorek typu dzikiego (WT), a takze nizsza aktywno$¢ peroksydazy i S-transferazy glutationowej
(GST), ale nie dysmutazy ponadtlenkowej. Pokazano réwniez, iz w wigkszej liczbie komérek Erccl” niz
WT nastepuje akumulacja ROS po traktowaniu zwigzkami toksycznymi. Tak wigc, ze stres oksydacyjny
i przyspieszone starzenie myszy Erccl” moze byé zwiazane z upo$ledzeniem enzymoéw
antyoksydacyjnych, szczego6lnie GST biorgcej udziat w usuwaniu produktéw LPO, ktore z kolei
rozprzegaja tancuch oddechowy i oksydacyjna fosforylacje i stymuluja powstawanie reaktywnych form
tlenu w mitochondriach.

Badajgc role LPO w przebiegu zespotu Fanconiego wykazano, ze HNE, CRO i ACR hamujg
ubikwitynacje i agregacje FANCD2, a wiec moga zapobiega¢ aktywacji szlaku FA. Wykazano takze
hamujacy wptyw na replikacje i inicjacje rekombinacji homologicznej. Nastgpowata natomiast indukcja
naprawy DNA poprzez tgczenie koncoéw niehomologicznych. Produkty LPO aktywowaly apoptoze W
liniach komorkowych z mutacjami w genach szlaku FA. Wyniki te rzucaja nowe $wiatto na mechanizm
starzenia i chorob degeneracyjnych pod wptywem stresu oksydacyjnego. Wydaja si¢ potwierdzaé
hipotezg, ze peroksydacja lipiddw moze przyczynia¢ si¢ do rozwoju niedokrwistosci Fanconiego.
Badajac role naprawy DNA w opornosci na terapie fotodynamiczng (PDT) wykazano, ze usuwanie
8-oksyGua jest bardziej wydajne w opornych na PDT komdrkach glejaka, U87-R niz wrazliwych
na PDT, U87-S. W U87-R powstaje tez mniej jedno- i dwuniciowych przerw DNA podczas PDT,
a ich naprawa jest bardziej wydajna niz w U87-S. U87-R produkowaty mniej fotouczulacza,
protoporfiryny 1X niz U87-S, a w konsekwencji mniej reaktywnych form tlenu. Faza G1 cyklu
komorkowego byta wydtuzona w komoérkach U87-R. Zaobserwowano tez rdznice w poziomie kilku
biatek w komdrkach opornych i wrazliwych, m.in. biatek sygnalizacyjnych.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Uzyskane wyniki wykorzystano w komunikatach zjazdowych i bgda opisane w publikacjach.

Publikacje:
5190, 5256, 4012/A, 4013/A, 4036/A, 4037/A, 4038/A, 4052/A, 4110/A, 4111/A, 257/M

1.27



Temat nr 42: Mutacje indukowane i adaptacyjne.

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

Cel badania:
Realizowano nastgpujace cele:

1.

arwn

Ocena przydatnosci dwoch szczepdw E.coli zmutowanych w genie alkB w badaniach nad rola biatka
AIkB i jego homologdw w naprawie uszkodzen alkilacyjnych w DNA.

Charakterystyka wiazanego z otyloscig biatka FTO i jego funkgcji.

Ekspresja biatek ALKBH w nowotworach.

Ocena wtasciwosci antynowotworowych nowych pochodnych stilbendw i oksepin.

Identyfikacja genow biorgcych udziat w odpowiedzi bakterii Pseudomonas putida KT2440
i Shewanella oneidensis MR-1 na czynniki alkilujace MMS, MNNG i cis-platyne.

Opis realizowanych prac:

1.

Wykorzystujac metodg sekwencjonowania catego genomu bakteryjnego udowodniono, ze szczep
HK82 powszechnie stosowany do badan nad dioksygenazami AIKB zawiera dodatkowe mutacje,
ktore dyskwalifikujg go jako mutant alkB, natomiast DNA szczepu BS87 poza mutacjami
charakterystycznymi dla E.coli AB1157 ma wylacznie mutacj¢ w genie alkB (publikacja 5205).

W systemie bakulowirusa oczyszczono biatko FTO, jeden z dziewigciu ludzkich homologéw
bakteryjnego biatka AIKB. Stosujac techniki MST i HDX wykazano tworzenie kompleksu FTO-
calmodulina, co rzuca nowe $wiatto na dimeryzacjg/monomeryzacje FTO zalezng od kalmoduliny
i wapnia.

Analizujagc przy uzyciu metody western blot probki 66 nowotworéw noso-gardzieli wykazano
nadekspresje biatek ALKBH 1, 3, 4, 51 FTO w tych nowotworach w stosunku do zdrowego obrzeza.
Zaowocowato to  poszukiwaniem inhibitorow ALKBH jako ewentualnych zwigzkow
wspomagajacych terapi¢ antynowotworowa (zgtoszenie patentowe P.419848).

Przebadano 11 nowych pochodnych stilbendw i oksepin uzyskanych we wspélpracy z Wydziatem
Chemii PW (publikacja 5257). Dwie pochodne stilbenéw JIR5 i JJR6 byly szczegoOlne aktywne
w indukcji apoptozy w komoérkach nowotworowych i zmienialty ekspresj¢ bialek zaangazowanych
w naprawe DNA, apoptoze, cykl komérkowy i stres oksydacyjny.

Dzieki mutagenezie transpozonowej uzyskano biblioteki mutantow insercyjnych bakterii P. putida
KT2440 i S. oneidensis MR-1. Biblioteki te zostaty poddane badaniu przesiewowemu pod katem
wrazliwosci na MMS, MNNG i cis-platyng. Zidentyfikowano geny zinaktywowane w mutantach
wrazliwych na wymienione mutageny.

Opis najwazniejszych osiagniec:

1.
2.

Odkrycie nadekspresji biatek ALKBH w nowotworach.
Wyselekcjonowanie nowych pochodnych stilbenéw o wiasciwosciach anty nowotworowych

3. Identyfikacja genéw bioracych bezposrednio lub posrednio udzial w odpowiedzi bakterii P. putida

KT2440 i S. oneidensis MR-1 na stres genotoksyczny, w tym genéw o nieznanej jeszcze funkcji.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Uzyskane wyniki sa wykorzystywane do przygotowania patentow, publikacji oraz prac magisterskich,
inzynierskich, doktorskich i habilitacji.

Publikacje:
5205, 5257, 5284, 4039/A, 4041/A, 4042/A, 4064/A, 4067/A, 4094/A, 4148/A
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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
Kawaltek, doktoranci: mgr Ewa Lewicka, mgr Monika Mitura, mgr Karolina Kotecka, mgr Magdalena
Modrzejewska

Cel badania:
Celem badan nad plazmidami koniugacyjnymi o szerokim spektrum gospodarzy BHR (z grup
niezgodno$ci IncP-1 i IncU) jest zidentyfikowanie mechanizméw regulacji ekspresji genow

(w module replikacji, stabilnosci i transferu koniugacyjnego) warunkujacych adaptacje tych plazmidéw
do odlegtych filogenetycznie gospodarzy. Celem drugiego kierunku naszych badan jest wyjasnienie
plejotropowego dziatania chromosomalnie kodowanych biatek Par (homologow plazmidowych biatek
partycyjnych) w Pseudomonas aeruginosa.

Opis realizowanych prac:

Przeprowadzono analiz¢ iloSciowa transkryptow (RT-gPCR) powstajacych w obrebie modutu
stabilizacyjnego plazmidu o szerokim spektrum gospodarzy RA3 (IncU) w E. coli. W tym samym
gospodarzu przeanalizowano powstajace transkrypty w réznych pochodnych delecyjnych tego modutu
(bez poszczegolnych promotoréw czy gendw regulatorowych). Zbadano wiasciwosci stabilizacyjne
wariantbw modutu w roéznych gospodarzach: E. coli, Pseudomonas putida, Ralstonia eutropha,
Agrobacterium tumefaciens i Paracoccus aminovorans, aby ustali¢ rolg¢ poszczegdlnych genow
w stabilizacji plazmidu w r6znych gospodarzach.

Szczegoblnie interesujgca jest funkcja miozyno-podobnych biatek alfa-helikalnych KfrA i KfrC
kodowanych przez plazmidy BHR. Skonstruowano pochodne delecyjne plazmidow R751 (IncP-1pB)
i RA3 (IncU) pozbawione genéw kfrA, kfrC oraz kfrA-kfrC. Réwnolegle badano oddziatywania biatek
KfrA i KfrC i ich wiasciwosci dimeryzacyjne stosujac bakteryjny system dwuhybrydowy BACTH.

W drugim Kierunku naszych badan analizowano uzyskane dane transkryptomiczne wybranych mutantéw
parS P. aeruginosa, a takze dane transkryptomiczne efektdbw nadprodukcji biatka ParB
w komdrkach szczepu dzikiego. Wykonano do$wiadczenia typu ChIP przy uzyciu przeciwciat anty-ParB
dla szczepu dzikiego P. aeruginosa, przy nadprodukcji ParB oraz kilku mutantéw parS
oraz przeprowadzono analizy typu ChIP-gPCR i ChlP-seq. Przeprowadzono do$wiadczenia typu DNA
pull-down assay potaczone z analiza Spektrometrii mas dla wybranych sekwencji promotorowych
i parS z genomu P. aeruginosa.

Opis najwazniejszych osiagnieé:

1. Skorelowano poziom poszczegolnych transkryptow w obrgbie Kkasety — stabilizacyjnej
z wlasciwosciami stabilizacyjnymi niestabilnego wektora w E. coli. Wykazano, ze funkcje
poszczegolnych elementow kasety stabilizacyjnej (produktéw gendw, promotoréw) sa zmienne
w testowanych gospodarzach plazmidu RA3.

2. Zmapowano domeny dimeryzacyjne w KfrAgasz i KfrCras i domeny interakcji heterologicznych.
Dla biatka KfrAgras zlokalizowano domen¢ wigzania DNA i przeanalizowano 20 mutantow
punktowych w tej domenie identyfikujac istotne dla tej funkcji reszty aminokwasowe.

3. Analiza poréwnawcza transkryptomow szczepu dzikiego P. aeruginosa w obecnosci réznych
pozioméw biatka ParB umozliwita identyfikacj¢ gendw regulatorowych, ktoérych ekspresja jest
zalezna od ParB, a ktére mogg by¢ odpowiedzialne za plejotropowe skutki zmian stezenia ParB
w komorkach.

4. Zidentyfikowano miejsca wigzania ParB w chromosomie P. aeruginosa.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Uzyskane wyniki badan sa podstawa trzech publikacji naukowych, dwéch prac magisterskich. Zostaty
przedstawione w formie posteru na migdzynarodowej konferencji naukowej.

Publikacje:
5226, 5233, 5280, , 4133/A 868/N, 869/N
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Temat nr 47: Modelowanie struktury i funkcji bialek.

Zespol: prof. dr hab. Piotr Zielenkiewicz, dr Danuta Ptochocka, 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:

Na podstawie analizy bioinformatycznej wytypowano syntaze skwalenowg (pierwszy enzym biosyntezy
steroli) jako biatko majace wysoka homologic u Homo sapiens oraz Saccharomyces cerevisiae.
Zaproponowano konstrukcje hybrydy biatka ludzkiego i drozdzowego w celu przetestowania tego
enzymu (w komorce drozdzowej) jako potencjalnego targetu dla obnizenia hipercholesterolemii.

Pakiet DeCAF zostal przetestowany na duzym zbiorze danych oraz poréwnano go do innych metod
oceny podobienstwa zwigzkoéw niskoczasteczkowych. Pakiet postuzyt do przewidywania oddziatywan
bialko-lek za pomoca metodologii opartej na Similarity Ensemble Approach (SEA). Jako metod
konkurencyjnych uzyto czterech typow fingerprintow (FP2, FP3, FP4, MACCS) oraz oprogramowania
USRCAT.

Udoskonalono funkcjonalno$¢ pakietu DeCAF: najistotniejsza zmiang byl nowy algorytm znajdujacy
najwigkszy wspdlny podgraf dwoch modeli, wykorzystywany podczas porownywania czasteczek.
Procedura zastosowana pierwotnie pozwalata jedynie na znajdowanie spojnego fragmentu czasteczki, co
znacznie ograniczato zdolno$¢ programu do rozpoznawania zwigzkéw o podobnych wiasciwosciach, ale
roznych scaffoldach. Stworzono wigc nowa heurystyke, ktora pozwalala znalez¢ réwniez niepotaczone
czesci wspdlne dwoch modeli, gdy zachowane sg odlegtosci migdzy nimi.

Na podstawie wynikow z wielkoskalowego przeszukiwania biblioteki zwigzkow niskoczasteczkowych
wytypowano ponad 200 struktur mogacych mie¢ zastosowanie w opracowaniu terapii na kliniczne
szczepy bakteryjne wykazujace wysoka antybiotykoopornos¢. Na podstawie analizy struktur wybranych
zwiazkow wyodrebniono 8-10 klas strukturalnych do ktérych naleza zwiazki. Dalsze analizy wewnatrz
klas pozwola na opracowanie modelu wigzania si¢ ligandéow do biatka oraz zaplanowanie ewentualnych
modyfikacji zwigkszajacych zarowno sile oddziatywania biatko-ligand jak rowniez parametry
fizykochemiczne wplywajace na wchlanianie, dystrybucje, metabolizm i wydalanie czasteczek
w organizmie (z ang. ADME).

Wykorzystujgc techniki modelowania oddziatywan biatko-biatko zaproponowano model struktury
kompleksu biatkowego pomiedzy domeng NBDI kanalu jonowego CFTR z mutacja AF508 oraz
fosfolipaza A2/PLA2 (toksyna z jadu weza: Crotalus durissus). Zaproponowany struktura kompleksu
AF508-CFTR-PLA2 zostata potwierdzona eksperymentalnie za pomoca spektrometrii masowej
(wymiana deuter-proton).

Opis najwazniejszych osiagniec:
Stworzenie modelu AFS08CFTR- fosfolipazaA2/PLA2 i jego eksperymentalne potwierdzenie

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
23 patenty zagraniczne: PL: ODOLCZYK N; ZIELENKIEWICZ P; WIECZOREK G.; FR: EDELMAN
A.; TONDELIER D.; FRITSCH J. (FR)

Publikacje:
5224, 5270, 5276, 5286, 4157/A, 4166/A
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Temat nr 48: Badania wczesnych etapdw zwijania i agregacji biatek.

Zespol: prof. dr hab. Michat Dadlez, dr Magdalena Kaus-Drobek, dr Ewa Sitkiewicz, mgr Kaja
Przygonska (doktorantka)

Cel badania:

Temat poswiecony jest badaniom witasnosci strukturalnych biatkowych uktadéw o tendencjach
agregacyjnych. Uklady takie czesto zwigzane sa z powstawaniem amyloidoz, tzw. chorob
konformacyjnych biatek. Najwazniejszym obiektem badawczym sa oligomery peptydu A, zwigzanego z
choroba Alzheimera, najcze$ciej wystepujagcym schorzeniem neurodegeneracyjnym. Obecnie uwaza sie,
ze choroba ta powodowana jest przez agregacje peptydu amyloidowego (AP)
wyjasnione. W $wietle ostatnich doniesien, gtéwnym czynnikiem odpowiedzialnym za powstawanie
i rozwéj choroby Alzheimera, wydaja si¢ by¢ oligomery peptydu AB. Ze wzgledu na silne wlasnosci
agregacyjne badania strukturalne form niemonomerycznych napotykaja na duze trudnosci, dlatego
stosowanie nieklasycznych metod badan strukturalnych jest nieodzowne. Zesp6t stosuje wachlarz
technik spektrometrii mas do badania cech strukturalnych r6znych form oligomerycznych peptydu Ap.
Udaje si¢ w ten sposdb uzyska¢ informacje 0 takich wiasnosciach struktur oligomeréw jak przekroj
czynny na zderzenia czy dostepnos¢ protondw grup bocznych dla wymiany proton-deuter w fazie
gazowej. Metody te stosujemy takze do badan innych uktadéw agregujacych takich jak biatka filamentu
posredniego, blonowe toksyny bakteryjne i biatka natywnie nieustrukturowane.

Opis realizowanych prac:

Przeprowadzono komplet eksperymentow wymiany proton-deuter w oligomerach peptydu AB w jego
formie dzikiej i w dwu wariantach ze zrandomizowang sekwencja, albo na catej dtugosci SCR, albo
w jego cze$ci N-koncowej (NSCR). Wykazano istotne zaangazowanie wigzan angazujacych reszty
boczne cze$ci N-koncowej w stabilizacje struktur oligomerycznych. Poniewaz wariant peptydu
pozbawiony czg¢sci N-koncowej jest uwazany za nietoksyczny, determinanty jego toksycznosci musza
kry¢ si¢ w jego N-koncowym regionie. Jest to zatem bardzo wazny wniosek, jak dotad rola oddziatywan
reszt bocznych, zgromadzonych w czesci N-koncowej, w stabilizacji struktur oligomeréw A nie byta
wyeksponowana. W $wietle uzyskanych wynikéw moze by¢ ona kluczem do zrozumienia fenomenu
oligomeryzacji tego peptydu. Uzyskane wyniki wskazuja, ze rola regionu kofica N moze polega¢ na
stabilizacji form przej$ciowych, w ktdrych oligomery tracg strukture antyréwnolegly tancuchéow a
zyskuja rownolegta, o moze si¢ wigzac z ich neurotoksycznoscia.

Sposrod innych uktadow zakonczono prace nad mapowaniem miejsc w tetramerach biatek IF
odpowiedzialnych za tworzenie wyzszego rzedu struktur oligomerycznych. WykazaliSmy, mierzac
wzory wymiany proton-deuter (HDex), ze w vimentynie region coil 1A odpowiada zar6éwno
ze tworzenie struktur ULF (razem z regionem 2A) jak i filamentow (razem z regionem 2B) (5338).
Badania te pozwolity stworzy¢ nowy model miejsc kontaktu, przyblizajac tym samym rozstrzygniecie
zagadki formowania witokien IF, wciaz nierozwigzanej od momentu postawienia problemu przez
F. Astbury’ego w latach 30-tych zesztego stulecia. Uzyskane rezultaty pozwolity na opracowanie nowej
metodyki pomiarow kinetyk polimeryzacji/depolimeryzacji biatek IF i pokazanie na przyktad, ze przy
pomocy zmian statusu redox jedynej cysteiny w sekwencji vimentyny mozna sterowa¢ szybkoécig tych
procesow. Procesy polimeryzacji/depolimeryzacji vimentyny sa kluczowe w tak waznych procesach jak
przejscie epitelialno-mezenchymalne (EMT) w rozwoju raka.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Okreslenie roli oddziatywan reszt bocznych N-konicowej czesci sekwencji peptydu AP w stabilizacji
struktur oligomerycznych. Opracowanie modelu regionu kontaktu miedzy tetramerami w strukturach
ULF vimentyny.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw:
Uzyskane rezultaty wejda w sktad publikacji.

Publikacje:
5276, 5338, 4066/A
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Temat nr 49: Metabolizm cukréw u bakterii mlekowych.

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

mgr Jakub Boreczek, mgr Agnieszka R6zga, mgr Katarzyna Izdebska, mgr Aleksandra Tymoszewska,
mgr Przemystaw Satanski

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

Opis realizowanych prac:

Tematyka badawcza zwiazana z bakteriami mlekowymi (LAB) byta prowadzona wielotorowo
i doprowadzita do wykazania, ze: (i) potencjat metaboliczny LAB jest bardzo zréznicowany
tak na poziomie gatunku, jak i szczepu i jest modulowany w zaleznosci od typu $rodowiska, w ktorym
one bytuja; (i) w komorkach srodowiskowych szczepow Lactococcus i Lactobacillus wystepuje bogaty
repertuar plazmidow; (iii) geny puli plazmidowej wptywaja na ekspresj¢ genéw chromosomalnych
u Lactococcus; (iv) wrazliwo$¢ na bakteriocyne wytwarzang przez szczep L. garvieae BCC 43578,
garvicyng Q, jest determinowana przez system transportu cukrow PTS; (v) genom szczepu Lactococcus
lactis IBB477 sktada si¢ z chromosomu (2,6 Mbp) i pigciu plazmidoéw (66 kb, 65 kb, 48 kb, 17 kb,
12 kb); (vi) w zdolnosci adhezyjne i mukoadhezyjne komorek szczepu L. lactis IBB477 zaangazowanych
jest potencjalnie kilka czynnikéw kodowanych plazmidowo; (vii) podawanie szczurom z EAE
(experimental allergic encephalomyelitis) droga doustng komorek L. lactis (tzw. oral vaccines),
wytwarzajacych fragmenty trzech biatek mielinowych, zmniejsza u nich zmiany histopatologiczne
i obniza poziom IL-1b IL-10 i TNF-a w surowicy.

Opis najwazniejszych osiagnieé:

1. Wykazanie udziatu systemu transportu curow PTS we wrazliwos$ci ha garwicyne Q wytwarzang przez
szczep L. garvieae BCC 43578.

2. Poznanie sekwencji nukleotydowej genomu L. lactis IBB477 i wykazanie zaangazowania genow
plazmidowych w zdolnosci adhezyjne i mukoadhezyjne komérek tego szczepu.

3. L. lactis wytwarzajagcy fragmenty biatek mielinowych redukuje niektére objawy chorobowe
u szczuréw z EAE.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Badania poszerzaja dotychczasowa wiedz¢ na temat biologii komoérki u bakterii fermentacji mlekowej
(LAB). Wiedza ta przyczynia si¢ do racjonalizacji w doborze szczepdw przemystowych, pozyskiwaniu
nowych szczepéw z $rodowisk naturalnych oraz modulowaniu dotychczasowych i opracowywaniu
nowych proceséw biotechnologicznych z udziatem LAB. Mamy nadzieje, ze wynikiem tych badan
bedzie wzmocnienie konkurencyjnosci gospodarki krajowej, a takze i europejskiej. Nie nalezy rowniez
zapomnie¢ 0 efektach edukacyjnych prowadzonych badan, ktére dostarczajg przyktadow w omawianiu
zagadnien biologicznych w procesach edukacji studentow szkot wyzszych na Il i 111 stopniu ksztatcenia.

Publikacje:
5213, 5217, 5218, 5237, 5260, 5309, 5325, 4001/A, 4019/A, 4079/A, 4121/A, 4141/A, 4142/A
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Temat nr 50: Przewodzenie sygnalu stresu osmotycznego w roslinach.

Zespol: prof. dr hab. Grazyna Dobrowolska, prof. dr hab. Grazyna Muszynska (1/3 etatu),

dr Maria Bucholc, dr Marcin Gtadysz, dr Maria Klimecka, dr Dorota Konopka-Postupolska,

dr Anna Kulik, dr Lidia Polkowska-Kowalczyk, dr Jadwiga Szczegielniak, dr Olga Sztatelman,
mgr Justyna Maszkowska, mgr inz. Wojciech Pac, mgr Barbara Sierpien, doktorantki: mgr Julia
Rachowka, mgr Katarzyna Szymanska

Cel badania:

Celem badan byto poznanie roli kinaz biatkowych SnRK2 (SNF1-related protein kinases 2) i CDPK
(Calcium-dependent protein kinases), biatka wiazacego wapn oddziatujacego z kinazami SnRK2 (SCS,
SnRK2-interacting Calcium Sensor) oraz aneksyn w odpowiedzi roslin na stresy abiotyczne
i biotyczne.

Opis realizowanych prac:

1. Analizowano rolg fosforylacji kilku potencjalnych substratbw SnRK2.4 i SnRK2.10 rzodkiewnika,
m.in. dehydryn ERD10, ERD14, COR 47, biatka wigzacego RNA (GRP8) oraz aneksyny 1 (AnnAtl).
Wykazano, ze fosforylacja ERD14 i ANNAt1 przez SnRK2 reguluje ich translokacj¢ do jadra
komorkowego, natomiast fosforylacja GRP8 jest zaangazowana w transport tego biatka do granul
stresowych. W przypadku ERD10 i COR47 nie zaobserwowalismy ewidentnych zmian lokalizacji
pod wpltywem fosforylacji. Wykazalismy ponadto, ze fosforylacja przez SnRK2 ma negatywny
wptyw na oddziatywanie dehydryn z kwasem fosfatydowym.

2. Przeprowadzono analiz¢ fosforylacji przez kinazy SnRK2 biatek zaangazowanych w ruchy
chloroplastow, bedacych potencjalnymi substratami tych kinaz in vivo: THRUMIN1, JAC1, PMIL.
Wszystkie badane biatka sg fosforylowane przez kinazy SnRK2 in vitro i oddziatuja z kinazami
SnRK2 in planta. Zidentyfikowano gtowne miejsca fosforylacji dla biatek TRM1 i JACL.

3. Poprzez pomiary modulowanej fluorescencji chlorofilu z wykorzystaniem Dual-PAM wykazano,
ze kinazy SnRK2.4 i SnRK2.10 sa pozytywnymi regulatorami wydajnosci procesow
fotosyntetycznych w roslinach w warunkach zasolenia; badane kinazy zaangazowane sa przede
wszystkim w regulacje pracy fotouktadu I (PSII).

4. Zbadano dynamike konformacyjna, odziatywanie z kinazami SnRK2 i inhibicj¢ aktywnosci
kinazowej, dwdch form biatka SCS, SCS-A i SCS-B. Wykazano, ze tylko forma A jest sensorem
jonébw wapnia. Badania aktywno$ci kinazowej oraz dynamiki konformacyjnej SnRK2
w nieobecnosci i obecnosci SCS-A lub SCS-B wykazaly, ze obie formy SCS hamuja aktywnos¢
SNRK2 poprzez oddzialywanie z nieaktywna forma kinazy; tym samym blokuja jej nadmierng
aktywacje.

5. Wykazano, ze kinazy AtCPK4 i AtCPK11 petnig role pozytywnego regulatora ekspresji genow
markerowych zranienia: poziom transkryptow gendw w pojedynczych mutantach (cpk4 i cpkll) oraz
w mutancie podwdjnym (cpk4/cpkll) byt znacznie obnizony w poréwnaniu do poziomu
obserwowanego dla roslin dzikich.

6. Badano zmiany ekspresji 23 gendw kodujacych CDPK ziemniaka pod wptywem zranienia oraz stresu
zasolenia. Zaobserwowano istotne roznice pomig¢dzy poszczegdlnymi genami.

7. Wykorzystujac ekspresje przejsciowa W lisciach Nicotiana benthamiana wykazano, ze AnnAtl
ko-lokalizuje si¢ z mikrodomenami btonowymi bogatymi w sterole, domenami kluczowymi
w transdukcji sygnatow.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:
Poznano mechanizm regulacji aktywnosci SNRK2 przez biatka SCS. Obie formy SCS oddziatuja
preferencyjnie z nieaktywna formg SNRK2 blokujac aktywacj¢ kinazy.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Uzyskane wyniki maja znaczenie poznawcze, poszerzaja wiedzg na temat odpowiedzi ro$lin
na niekorzystne warunki srodowiska. W przysztosci wyniki moga by¢ uzyteczne do uzyskania roslin
uzytkowych 0 zwigkszonej tolerancji na stresy abiotyczne takie jak susza, zasolenie, zranienie.

Publikacje:
5269, 5289, 5300, 5350, 4028/A, 4029/A, 4061/A, 4120/A, 4161/A, 4163/A, 4164/A
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Temat nr 51: Strukturalne i funkcjonalne konsekwencje modyfikacji potranslacyjnych bialek.

Zespol: dr Aleksandra Wystouch-Cieszynska

Cel badania:

Badanie zmian strukturalnych i funkcjonalnych wywotywanych potranslacyjnymi modyfikacjami grup
tiolowych cystein w biatkach zidentyfikowanych uprzednio jako modyfikowane w kilku modelach
biologicznych, przy uzyciu metod proteomicznych wykorzystujacych spektrometri¢ mas. Ustalenie
wptywu modyfikacji cystein na oddziatywania mi¢dzy biatkami.

Opis realizowanych prac:

Kontynuowano prace nad konsekwencjami redoksowych modyfikacji potranslacyjnych w biatkach
z rodziny S100. Dodatkowo, we wspotpracy z profesorem Michatem Dadlezem, dr Magdalena Kaus-
Drobek z IBB PAN oraz profesorem Arturem Krezelem z Uniwersytetu Wroctawskiego zaprojektowano
i przeprowadzono analiz¢ wptywu dwoch wystepujacych in vivo modyfikacji (S-nitrozylacji
i S-glutationylacji) na wtasciwosci biatka filamentu posredniego — wimentyny. Zbadano m.in. wptyw
tych modyfikacji na kinetyke tworzenia przez wimentyng réznych form oligomerycznych oraz
na wigzanie przez biatko jondw cynku.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Uzyskane wyniki wskazuja na nieopisang dotychczas w literaturze naukowej role endogennej
S-nitrozylacji i glutationylacji w biatkach S100 i wimentynie Modyfikacje te prowadza do znaczacych
zmian strukturalnych, dynamiki tworzenia roznych form oligomerycznych biatka oraz wigzania
regulatorowych, dwuwarto$ciowych jonéw metali.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Biatka bedace przedmiotem badan petnig istotne funkcje w fizjologii cztowicka, a jednoczesnie
Sa znanymi biomarkerami przemian zachodzacych na réznych etapach rozwoju chor6b nowotworowych.
Zrozumienie molekularnych mechanizmoéw ich regulacji moze by¢ kluczowe przy opracowywaniu metod
profilaktyki i leczenia nowotworow.

Publikacje:
5215, 5251, 5352
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Temat nr 52: Analiza wybranych gendéw metabolizmu komdrkowego Arabidopsis thaliana
ze szczegolnym uwzglednieniem genéw nudix.

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

Cel badania:
Ustalenie biologicznej funkcji biatek Nudix z Pseudomonas aeruginosa.

Opis realizowanych prac:

Genom P. aeruginosa koduje 12 biatek Nudix. Zadaniem Zespotu jest okreslenie roli jaka biatka
te petnig w komdrkach oraz czy majg one wptyw na poziom zjadliwosci bakterii P. aeruginosa.

Z wykorzystaniem metody wymiany alleli droga homologicznej rekombinacji skonstruowano szczepy
P.aeruginosa nie wyrazajace bialek PA2625, PA2769, PA3754, PA4400, PA4841, PA4916, PAS176.
Obecnie kolekcja mutantow obejmuje 11 szczepow (wliczajac w to te skonstruowane wczesniej
tj. PA0990, PA1823, PA0336 oraz PA3180). Pomimo wielu prob nie powiodto sie uzyskanie mutanta nie
wyrazajgcego biatka PA3470, co sugeruje, ze biatko to jest niezbedne dla komorek bakteryjnych.
Szczegdtowa analiza fenotypowa mutantdw PA2625, PA2769, PA4841oraz PA4916 (analiza wzrostu
hodowli, ruchéw komorek, zdolnosci do tworzenia biofilmu oraz wrazliwosci na antybiotyki)
nie wykazala znaczacych ro6zni¢ pomigdzy Szczepem rodzicielskim a szczepami zmutowanymi.
Nie zaobserwowano takze zeby brak w/w biatek powodowat zaburzenia wirulencji Pseudomonas
w testach z wykorzystaniem nicienia jako organizmu modelowego. Na tym tle zdecydowanie wyrozniaja
si¢ trzy biatka Nudix tj PA0336, PA5176 oraz PA0990. Ustalono, ze biatko PA0336 (RNA
pyrofosfohydrolaza) reguluje poziom transkryptow kodujacych wiele czynnikéw zwigzanych
z wirulencjg P.aeruginosa takich jak piocyjanina czy zwigzane z biofilmem alginaty. Wptyw tego biatka
na wirulencj¢ bakterii potwierdzono z wykorzystaniem Caenorhabditis elegans. Uzyskane wyniki
dotyczace PA0336 zostaly wystane do druku. Wstepne dane dotyczace biatka PA5176 sugerujg, ze
bierze ono udziat w regulacji poziomu ramnolipidow, surfaktantéw bardzo istotnych dla ruchliwosci
komorek bakteryjnych oraz wykorzystywanych do tworzenia biofilmu. Badania wskazuja takze istotng
role biatka PA0990 w procesach zwigzanych ze stresem oksydacyjnym.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:
1. Stworzenie kolekcji mutantéw nudix P.aeruginosa.
2. ldentyfikacja nieznanych czynnikdw wirulencji w grupie Nudix.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Wyniki dotyczace biatka Nudix PA5176 byly prezentowane na mi¢dzynarodowej konferencji. Wyniki
dotyczace PAO0336 beda zawarte w wystanej do druku publikacji oraz w pracy doktorskiej
mgr Martyny Kujawy.

Publikacje:
4119/A, 852/N, 879/N
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Temat nr 54: Mechanizmy molekularne dzialania jonéw metali czynnych biologicznie.

Zespél: Prof. hab. dr hab. Wojciech Bal, dr hab. Marcin Grynberg, dr lgor Zukow, dr Adam
Mieczkowski, dr Tomasz Fraczyk, dr Agnieszka Belczyk-Ciesielska, dr Izabela Zawisza, dr Krzysztof
Drabikowski, dr Irena Paczkowska, mgr Ewa Podobas, mgr Aleksandra Witkiewicz-Kucharczyk,
doktoranci: mgr Wojciech Goch, mgr Dawid Ptonka, mgr Nina Wezynfeld, mgr Karolina Bossak,

mgr Mariusz Mital, mgr Tomasz Zurawik, mgr Ewelina Stefaniak, mgr Radostaw Kotuniak,

mgr Magdalena Pacewicz, 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 procesow fizjologicznych
z udziatem jondw metali, szczeg6lnie miedzi, wapnia i cynku oraz procesow toksycznych z udziatem
jonéw metali cigzkich i kancerogennych, w tym: niklu, kobaltu, kadmu i palladu. Zwracamy rowniez
uwage na praktyczne wykorzystanie uzyskiwanych wynikow.

Opis realizowanych prac:

Kontynuowano prace nad reakcja hydrolizy wigzania peptydowego pod wptywem jondw metali, jej rola
w toksykologii i zastosowaniami. W prestizowym Coordination Chemistry Reviews opublikowano
artykut przeglagdowy, podsumowujacy stan wiedzy na ten temat (5328). W obszarze badan oddziatywan
jonéw Cu(ll) z peptydem AP i uktadami modelowymi, we wspotpracy z partnerami zagranicznymi
i krajowymi w prestizowym Angew. Chem. Int. Ed. opisano oddziatlywania komplekséw Cu(ll)
peptydow AB1-x i AP4-x z metalotioneing-3, potwierdzajgce sformutowana przez nas koncepcje na
temat roli fizjologicznej peptydéw AB (5275). W tej wspotpracy opublikowano réwniez artykuty,
opisujace wiasciwosci redoks i tworzenie kompleksow ternarnych przez te peptydy (5253, 5281, 5315).
Wykazano silne wigzanie Cu(ll) i tworzenie komplekséw ternarnych przez czynnik o drozdzy (5282).
We wspotpracy z dr hab. R. Kucharczyk oraz prof. A. Krezelem (UWTr) wykazano istnienie dodatkowych
oddziatywan, kontrolujacych dostepnos¢ jondw wodorowych w mitochondriach (5323). Opisano
wigzanie Zn(ll) do sensora fluorescencyjnego FluoZin-3, co stanowi punkt wyjscia dla dalszych badan
metabolizmu cynku w komérkach (5271). We wspotpracy z prof. E. Tshuva (Uniwersytet Jerozolimski)
opublikowano dwa artykuty, opisujgce modele peptydowe chaperonéw komérkowych dla Cu(l) (5214,
5279). Wzielismy rowniez udziat w pracach badaczy z Uniwersytetu Oksfordzkiego dotyczacych roli
filagryny w alergii (5207) oraz w badaniach kolegdw z Uniwersytetu Medycznego w Biatymstoku,
dotyczacych akcji hormonalnej oksytocyny na macice (5209). Dr T. Fraczyk opublikowat takze dwa
artykuty na temat wtasciwosci kolagenu typu | (5194, 5295). Dr hab. M. Grynberg we wspdtpracy
krajowej i miedzynarodowej opublikowal cztery artykuly z dziedziny badan genomicznych
i proteomicznych, w tym dotyczacych fizjologii bakterii mlekowych i patogennych, plemnikéw oraz
wptywu PI3P na stres u drozdzy (5210, 5213, 5227, 5318), a takze artykutl w prestizowym PNAS,
z dziedziny biochemii kinaz (5266). Dr A. Mieczkowski opublikowat trzy artykuty opisujace synteze
i wlasciwosci cytostatyczne nowych pochodnych nukleozydéw (5190, 5206, 5321) i artykut przegladowy
0 oksazolopirymidynach (5332). Jest tez wspotautorem zgloszenia patentowego, dotyczacego
pochodnych nukleozyddw jako lekdéw przeciwbiataczkowych. Dr K. Drabikowski opublikowatl wraz
z prof. M. Dadlezem prace metodyczng, dotyczacg oczyszczania i identyfikacji koniugatéw SUMO
za pomocg spektrometrii mas (5342).

Opis najwazniejszych osiagnie¢:
Potwierdzenie koncepcji o fizjologicznej roli peptydu AB4-42 jako synaptycznego zmiatacza miedzi,
zakwestionowanie paradygmatu gradientu protonéw w mitochondriach.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Planowana jest kontynuacja badan peptydow AP, kompleksow peptydow XHZ, rozwdj zastosowan
praktycznych metalozaleznej hydrolizy wiazania peptydowego i poszukiwania nowych lekdw.

Publikacje:

5190, 5194, 5206, 5207, 5209, 5210, 5213, 5214, 5227, 5253, 5266, 5271, 5275, 5279, 5281, 5282, 5295,
5315, 5318, 5321, 5323, 5328, 5332, 5342
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Temat nr 55: Analiza genetyczna podstaw wybranych chorob dziedzicznych.

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

Cel badania:
Celem badan jest poznanie uwarunkowan genetycznych prowadzacych do rozwoju niewydolnosci
pozawatowej (1) oraz powodujacych wystepowanie wrodzonych niedokrwistosci hemolitycznych (2).

Opis realizowanych prac:

Ad 1. W oparciu 0 parametry stuzace obecnie do diagnostyki pacjentow z niewydolno$cia serca,
dokonano podziatu badanej grupy pacjentow z zawatem serca na grupg pacjentow, ktorzy rozwingli
w tym czasie niewydolnos$¢ oraz grupe bez rozwinietej niewydolno$ci serca. W celu zidentyfikowania
potencjalnych biomarkeréw zwigzanych z pozawalowg niewydolnoscig serca przeprowadzono
analizy transkryptomiczne. Ponadto, wykonano badania zmian profilu krazacych mikroRNA
(miRNA) w osoczu u pacjentow w pierwszej dobie oraz sze$¢ miesiecy od wystgpienia 0strego
incydentu wiencowego. Wsrod najbardziej zmienionych miRNA nalezy wymieni¢: hsa-miR-208a,
hsa-miR-133b, hsa-miR-133a, hsa-miR-1. Na niezaleznej grupie pacjentdw potwierdzono zmiany
ekspresji hsa-miR-133b oraz hsa-miR-22-5p.

Ad 2. Przeprowadzono sekwencjonowanie oraz badania ekspresji genéw globinowych oraz wybranych
genow kodujacych biatka btonowe krwinki czerwonej u pacjentéw ze zréznicowanymi wrodzonymi
anemiami hemolitycznymi.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

Ad 1. Pogorszenie funkcji lewej komory w przebiegu zawatu serca posiada swoje odzwierciedlenie
w postaci specyficznej sygnatury ekspresji genow i zmian w profilu krazacych miRNA w 1. dobie od
zawatu serca. Krgzacy miR-22-5p moze by¢ nowym kandydatem jako biomarker wczesnego
uszkodzenia mie$nia sercowego.

Ad 2. W grupie pacjentbw z wrodzona niedokrwistoscia hemolityczng zidentyfikowano mutacje
powodujgce wystepowanie talasemii oraz mutacje w genie PIEZO1 potwierdzajace rozpoznanie
kliniczne stomatocytozy wrodzone;j.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Uzyskane wyniki badan znalazty si¢ w publikacjach naukowych, pracy doktorskiej.

Publikacje:
5220, 5224, 5272, 5303, 3997/A, 252/M, 253/M, 862/N
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Temar nr 56: Genomika Paramecium tetraurelia.

Zespol: dr Robert Gromadka, dr Jacek Nowak, dr Kamila Maliszewska-Olejniczak,
mgr Julita Gruchota, mgr Dawid Owsian (doktorant)

Cel badania:

Paramecium tetraurelia, podobnie jak inne orzeski, charakteryzuje sie obecnoscia w komaorce zarowno
jader generatywnych (mikronukleuséw) jak i jadra somatycznego (makronukleusa). Podczas kazdego
cyklu piciowego stary makronukleus jest degradowany, a nowy powstaje z mikronukleusa. Zachodzi
wowczas zaprogramowana eliminacja pewnych sekwencji DNA: nhastepuje usuniecie elementow
wielokopijnych (m. in. transpozondw i minisatelitow) oraz precyzyjne wycigcie krotkich,
jednokopijnych, nie kodujacych sekwencji IES (ang. Internal Eliminated Sequence). Wz0r rearanzacji
jest dziedziczony epigenetycznie pomiedzy starym i nowym makronukleusem. W ten proces
zaangazowane jest bardzo wiele biatek pojawiajacych si¢ w komdérce w okre$lonych fazach cyklu
plciowego. Wykazano takze, iz proces ten jest regulowany przez szereg nickodujacych RNA (ncRNA)
powstajagcych W  réznych  przedziatach  komorkowych. W  matczynym  makronukleusie
sa syntetyzowane dtugie, natywne transkrypty, podczas gdy w mejotycznym mikroonukleusie powstaja
krétkie skaningowe RNA (scnRNA). Z kolei w nowym makronukleusie zachodzi transkrypcja
prowadzaca do dtugich natywnych transkryptow oraz krotkich iesRNA.

Celem badan jest poszukiwanie biatek zaangazowanych w syntez¢ niekodujacych RNA i regulacje
rearanzacji genomowych. Nasza strategia zaklada analize funkcjonalng gendw, ktére sg wyrazane
specyficznie podczas procesow piciowych i wykazuja podobienstwo do znanych czynnikdw bioragcych
udziat w metabolizmie RNA.

Opis realizowanych prac:

Kontynuowano badania funkcji biatek wykazujacych podobienstwo do czynnikow elongacji transkrypcji
Spt4 i Spt5. Zbadano lokalizacje biatek Sptdm i Sptdv podczas wczesnych etapOw procesu plciowego
wykazujac obecnos¢ obu biatek w mikronukleusach podczas mejozy. Wykonano analize¢ fenotypowa
wyciszania genow SPT4ma, SPT4mb i SPT4v w trakcie cyklu piciowego. Jednoczesne wyciszenie tych
trzech genow prowadzi do najsilniejszego fenotypu — $mierci ok. 60% komdrek, ktore przeszty proces
plciowy.

Zapoczatkowano analizg¢ funkcji poszczeg6lnych domen biatek Spt5m i Spt5v poprzez komplementacje.
W tym celu wykonano konstrukty zawierajace gen SPTbm ze zmieniong sekwencjg nukleotydows
niewrazliwa na wyciszanie RNAI skierowane przeciw sekwencji genu endogennego. Dotychczas
potwierdzono, ze otrzymany konstrukt znakowany FLAG jest funkcjonalny i lokalizuje si¢ w komorce w
tym samym miejscu co biatko dzikie.

Ponadto opracowano procedure utrwalania i oczyszczania jader komorkowych z réznych faz procesu
ptciowego. W procedurze tej wykorzystywano obecnos¢ znakowanego GFP biatka TFIIS4 w nowych
makronukleusach oraz sortowanie podczyszczonych przez wirowanie lizatbw komdrkowych
za pomocg technologii FACS.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Wykonanie analizy fenotypowej podczas wyciszania genéw SPT4ma, SPT4mb i SPT4v. Opracowanie
metodyki oczyszczania jader, ktora bedzie wykorzystana np. do analizy niekodujacych natywnych
transkryptow obecnych w nowopowstajacych makronukleusach.

Publikacje:
Uzyskane wyniki badan znalajda si¢ w publikacjach naukowych.

1.38



Temat nr 57: Mechanizmy wiernosci replikacji DNA.

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

Cel badania:
Badanie oddziatywan biatek replisomu faga T4 ze szczeg6lnym uwzglednieniem oddziatywania
polimerazy i prymazy.

Opis realizowanych prac:

W poprzednim roku uzyskane wyniki sieciowania z udziatem czynnika sieciujgcego BS3 pozwolity
zmapowac W czasteczce prymazy dwa blisko siebie lezace rejony, ktére moga odpowiadaé¢ za wigzanie
si¢ z polimeraza. Rowniez dwa rejony potencjalnie zaangazowane W oddziatywanie z prymaza zostaty
zmapowane w polimerazie RB69, ktore jak si¢ okazato znajdowaty sie w odlegtych od siebie rejonach
biatka. Analiza strukturalna kompleksu polimerazy faga RB69 i prymazy faga T4 byta kontynuowana
przy zastosowaniu metody wymiany proton-deuter (ang. HDX-hydrogen-deuterium exchange)
i spektrometrii mas we wspotpracy z Laboratorium Spektroskopii Masowe;j.

Sklonowano geny polimerazy gp43 bakteriofaga RB69, polimerazy gp43 bakteriofaga T4 oraz prymazy
gp61 bakteriofaga T4 do wektorow pUT18C i pKNT25 w celu przeprowadzenia badania oddziatywania
polimerazy i prymazy in vivo w systemie BACTH.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

Wyniki wymiany proton-deuter wykazuja, ze pod wpltywem oddziatywania zachodza zmiany
strukturalne w obrebie obu biatek. Zardwno polimeraza jak i prymaza podlegaja mniejszej wymianie
i sa bardziej stabilizowane w kompleksie. Zmiany te sg na tyle rozlegle, ze nie pozwolity
na zidentyfikowanie konkretnego miejsca oddziatywania tych biatek.

Wyniki uzyskane technika HDX dla samej prymazy pozwolity na identyfikacj¢ rejonéw dynamicznych
i stabilizowanych w obrebie biatka.

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

Publikacje:
4051/A, 4091/A
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Temat nr 58: Identyfikacja i charakterystyka mikroorganizméw potencjalnie uzytecznych
w bioremediacji.

Zespol: dr hab. Urszula Zielenkiewicz, dr Iwona Brzozowska, dr Anna Muszewska, mgr Joanna Klim
(doktorantka)

Cel badania:
Izolowanie i charakterystyka szczepéw mikroorganizméw, konsorcjow mikroorganizmdw oraz grzybow
z roznych srodowisk.

Opis realizowanych prac:

Przeprowadzono adnotacje¢ sekwencji genomu $rodowiskowego szczepu Acinetobacter Iwoffii
za pomoca oprogramowania Prokka. Wsrod 3845. przewidywanych gendw wykazano obecno$¢ 3370.
sekwencji  kodujgcych oraz 112. genbw RNA. W genomie A. Iwoffii, w chromosomie
i w megaplazmidzie, stwierdzano obecno$¢ wielu gendw zwigzanych z opornosciag na jony metali
ciezkich, np. operon opornosci kobalt-cynk-kadm, oraz geny opornosci na rtgé, arsen i miedz.
Zaobserwowano takze wielokrotnie powt6rzone sekwencje (rowniez w plazmidach i chromosomie)
operonéw systemOw toksyna-antytoksyna (RelBE i HigAB) lub samych antytoksyn oraz sekwencje 3.
funkcjonalnych i 2. niekompletnych profagéw. Sekwencja genomu szczepu (nazwanego A. Iwoffii
ZS207) zostata zdeponowana w bazie danych NCBI pod adresem
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/bioproject/PRINA359405.

Kontynuowano rowniez prace nad adnotacjg wczesniej zsekwencjonowanych genomoéw Mucorales oraz
nad ulepszong klasyfikacjg proteaz serynowych z wykorzystaniem bazy MEROPS.

Przeprowadzono, z uzyciem testu polaryzacji fluorescencji (FP assay), wielkoskalowe przeszukiwania
bibliotek zwigzkow niskoczasteczkowych (tacznie 44 896 zwigzkow) pod katem ich zdolnosci
do zaburzania oddziatywania biatko Epsilon-peptyd 1a. Zidentyfikowane 352 zwigzki poddano walidacji
(testowanie roznych stezen), co pozwolito wykluczy¢ wytypowaé ponad 200. struktur mogacych miec
zastosowanie w opracowaniu terapii na kliniczne szczepy bakteryjne wykazujace wysoka
antybiotykooporno$¢. Na podstawie analizy struktur wybranych zwigzkéw wyodrebniono
8-10 Klas strukturalnych, do ktérych naleza zwigzki.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

1. Adnotacja genomu Acinetobacter Iwoffii ZS207 oraz zdeponowanie jego sekwencji w publicznej
bazie danych; jest to najpelniejsza sekwencja gatunku A. lwoffii w dostepnych bazach.

2. Wytypowanie ok. 200. zwigzkow skutecznie znoszacych interakcje biatko-peptyd.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Uzyskane wyniki sa podstawa dla realizacji jednej pracy magisterskiej oraz sa materialem jednej
opublikowanej i dwoch przygotowywanych manuskryptow publikacji.

Wybrane czasteczki znoszgce interakcje biatko-biatko w bakteryjnym systemie toksyna-antytoksyna
stang sie¢ podstawg dla projektowania celowanych peptydo-mimetykéw o mozliwym zastosowaniu
medycznym, zwtaszcza w kontekscie antybiotykoodporno$ci bakteryjnych szczepow klinicznych.

Publikacje:
5188, 5189, 5237, 5240, 5266, 5270, 4042/A, 4157/A, 4165/A, 4167/A, 4168/A 4169/A, 4170/A
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Temat nr 60: Mechanizmy podzialéw komdrkowych.

Zespol: dr hab. Anna Kurlandzka, dr Piotr Kowalec

Cel badania:
Celem badan jest poznanie wiasciwosci wielofunkcyjnego biatka Irrl drozdzy Saccharomyces
cerevisiae.

Opis realizowanych prac:

Bialko Irrl jest niezbedne dla zycia i zachowane w ewolucji. Przyjmuje si¢, ze jego gtdwna rola jest
regulowanie funkcjonowania kompleksu kohezyjnego chromatyd siostrzanych, ale uczestniczy ono tez
w transkrypcji i kondensacji chromosomow. Dotychczas opisane funkcje Irr przebiegaty w jadrze
komdrkowym. Nasze badania dotyczyty puli Irrl obechnego w cytoplazmie. Ustalili$my, ze poziom
cytoplazmatycznego Irrl zmienia sie w cyklu komorkowym i osigga maksimum w fazie G1. Pomimo
obecnosci W sekwencji aminokwasowej licznych sygnatow eksportu z jadra, pula cytoplazmatyczna Irrl
nie jest eksportowane, ale zatrzymywane w cytoplazmie. Wykazalismy, ze na terenie cytoplazmy Irrl
oddziatuje z biatkiem Imil, ktéremu uprzednio przypisaliSmy role w utrzymywaniu homeostazy
glutationu i integralnosci mitochondriow.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Irrl, poza regulowaniem funkcjonowania kompleksu kohezyjnego chromatyd siostrzanych na terenie
jadra komorkowego, prawdopodobnie pelni dodatkowa funkcjg na terenie cytoplazmy poprzez interakcje
Z biatkiem Imil.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw:
Wyniki zostang wykorzystane w publikacji naukowe;j.
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Temat nr 61: Dynamika transkryptomu w normie i stresie.

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

Cel badania:

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

Opis realizowanych prac:

Celem prowadzonych badan bylo ustalenie roli roélinnej deacetylazy histonowej HD2C w regulacji gendw
u Arabidopsis thaliana. Przy uzyciu immunoprecypitacji, chromatografii powinowactwa oraz spektrometrii
mas poszukiwano biatek, ktore wraz z HD2C tworza wielopodjednostkowy kompleks uczestniczacy
w regulacji transkrypcji. Analizowano zmiany ekspresji genu kodujacego HD2C w odpowiedzi na réznego
rodzaju stresy abiotyczne. Na poziomie transkryptomu poszukiwano zmian wspotregulowanych przez
deacytylaze HD2C i remodeler chromatyny SWI/SNF, ktdre tworzg wspolny kompleks biatkowy.

Opis najwazniejszych osiggniec:

Po raz pierwszy u roslin zidentyfikowano kompleks utworzony przez deacytylaze histonowa i kompleks
remodelujacy chromatyne — ustalono, ze u Arabidospsis tworza go biatko HD2C i kompleks SWI/SNF
zawierajacy ATPaze BRM.

Wykonana analiza transkryptomiczna mutantéw insercyjnych: hd2c, brm oraz podwdjnego mutanta brm hd2c
w warunkach kontrolnych oraz w odpowiedzi na stres cieplny wskazata, ze biatka HD2C i BRM uczestnicza
w tej samej $ciezce genetycznej i razem reguluja odpowiedz Arabidopsis na stres cieplny.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wyniki zostaty wykorzystane w publikacji naukowej.

Publikacja:
5294
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Temat nr 63: Dodekahedron adenowirusa jako platforma szczepionkowa.

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

Cel badania:

Celem badan jest skonstruowanie szczepionki antynowotworowej, ktérej mechanizm dziatania opiera sie
na stymulacji proliferacji cytotoksycznych limfocytow T (CTL) naprowadzajacych na tkanki
nowotworowe (ang. cell-mediated immunity), dzigki temu, ze szczepionka zawiera epitopy biatka
nadprodukowanego na powierzchni nowotworu.

Opis realizowanych prac:

W opracowywanej szczepionce na platformie dodekahedronu (Dd) dostarczane sg peptydy pochodzace
z glipikanu-3 (GPC3), biatka nadprodukowanego na powierzchni guza w czerniaku zto§liwym oraz raku
watrobowo-komarkowym, a ktore to biatko nie jest nadprodukowane w zdrowych tkankach. W naszych
wczesniejszych badaniach polegajacych na szczepieniu myszy niosacych guzy czerniaka zastosowalismy
szczepionke, w ktdrej Dd miat w swej strukturze wbudowanych 60 kopii epitopu GPC3 o dtugosci 10.
aminokwasOw. Badania te nie dostarczyly satysfakcjonujacych wynikow, co sktonito nas do modyfikacji
immunogenu. Przygotowalismy dodekahedrony z wprowadzonym do struktury peptydem GPC3
0 dlugosci 44. aminokwasow. Zwigkszenie dlugosci epitopu oraz dotaczenie sekwencji flankujacych,
zwigksza szansg na prezentacj¢ peptydow immunodominujacych cytotoksycznym limfocytom T (CTL),
przy udziale gtéwnego uktadu zgodnosci tkankowej, MHC | (ang. major histocompatibility complex I).
Dodatkowo, dtugi peptyd moze by¢ rozpoznawany przez MHC Il, a nastepnie prezentowany limfocytom
pomocniczym (Th), co wptywa na wzmocnhienie odpowiedzi immunologicznej.

Poprawno$¢ strukturalng preparatu szczepionkowego potwierdziliSmy poprzez analize przy uzyciu
mikroskopii elektronowej wykonang we wspotpracy z Institutem Biologii Strukturalnej w Grenoble
(Francja). Badanie funkcjonalnosci opracowywanej szczepionki przeprowadzili$my W zwierzecym
modelu czerniaka ztosliwego we wspolpracy z Uniwersytetem Medycznym w Grenoble (Laboratorium
Therex). Wykonane zostaty szczepienia profilaktyczne. Myszy szczepu C57BL/6 byly immunizowane
przed wszczepieniem im podskornie komorek czerniaka linii B16F. Nie zaobserwowaliSmy opo6znienia
momentu pojawienia si¢ guzow, a jedynie nieznaczne (nieistotne statystycznie) zahamowanie wzrostu
guzow u osobnikéw szczepionych preparatem DdGPC3 w stosunku do grupy kontrolnej immunizowanej
samym Dd. Do immunizacji uzyto stosowanej rutynowo dawki 50 pg biatka. Uzyta dawka mogta
zawieraC niewystarczajacg ilos¢ peptydu GPC3 do indukcji specyficznej odpowiedzi komorkowej
na wiasciwym poziomie. Brak pozytywnych wynikdw mogt by¢ rowniez spowodowany niskim
poziomem ekspresji GPC3 na powierzchni guzéw i/lub prezentacji wybranego przez nas epitopu
czagsteczkom MHC |. Odpowiedzi na te watpliwo$¢ dostarczy aktualnie prowadzona analiza
immunocytochemiczna skrawkow guzow.

Opis najwazniejszych osiagnieé:
Modyfikacja szczepionki, zwiekszajgca szanse prezentacji antygenu zaroéwno limfocytom Tc jak i Th,
umozliwia nam prowadzenie dalszych badan in vivo. Uzyskane wyniki wskazuja na konieczno$é¢
potwierdzenia wyboru wiasciwego modelu do$wiadczalnego, jak tez by¢ moze zwigkszenia stosowanej
dawki preparatu szczepionkowego.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Wyniki zostang wykorzystane w publikacji naukowe;j.

Patent przyznany przez: Europejski Urzad Patentowy EP2461827 (B1) / 2016-08-10 oraz Urzqd
Patentowy Rzeczypospolitej Polskiej PL222497 (B1) / 2016-08-31.

Publikacje:
4123/A
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Temat nr 64: Posttranslacyjne modyfikacje bialek jako mechanizm regulacji szlakow
przekazywania sygnatu.

Zespotl: dr hab. Magdalena Krzymowska, dr Rafat Hoser, dr Karolina Morgiewicz, dr Patrycja Zembek,
dr Marek Zurczak, mgr inz. Jakub Kwiatkowski (doktorant), mgr Marcin Piechocki

Cel badania:
KontynuowaliSmy prace zmierzajace do poznania $ciezki sygnalnej wiodacej od percepcji patogena
przez ro$linne receptory do uruchomiania ekspresji gendw zaangazowanych w odpowiedz obronna.

Opis realizowanych prac:

Gen N warunkuje odpornos¢ roslin z rodziny Nicotiana na wirus mozaikowatosci tytoniu (TMV).
Na drodze alternatywnego splicingu powstajg dwa transkrypty, kodujace odpowiednio biatko N (pelnej
dhugosci) oraz skrocong forme (N"). Cho¢ pokazano wczesniej, ze obecno$é obu form jest niezbedna do
wytworzenia petnej odpornosci, molekularny mechanizm tego zjawiska nie byt znany. Wykazalismy, ze
N" hamuje reakcje programowanej $mierci komorkowej, wywolywana przez rozpoznanie biatka
wirusowego przez receptor N. Obie formy biatka tworzg homo- i hetero-oligomery w obecno$ci
wirusowego ligandu. Nasze wyniki sugeruja, ze powstawanie hetero-kompleksow reguluje transport
jadrowo-cytoplazmatyczny receptora oraz oddziatywanie z czynnikiem transkrypcyjnym SPLG6.

Opis najwazniejszych osiagnieé:
Skrocona forma receptora N, powstajaca na drodze alternatywnego splicingu, reguluje odpowiedz ro$lin
na wirus TMV, poprzez tworzenie komplekséw z forma N petnej dtugosci.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Zrozumienie mechanizméw kontrolujacych odpowiedZ roslin na infekcje moze w przysztosci by¢
wykorzystane do uzyskiwania nowych odmian roslin 0 podwyzszonej odpornosci na czynniki
chorobotworcze.

Publikacje:
4054/A, 4083/A, 4135/A, 4136/A, 859/N

1.44



Temat nr 65: Modelowanie mechanizmdw aktywnosci biologicznej na podstawie danych

strukturalnych.

Zespol: prof. dr hab. Jarostaw Poznanski, dr Honorata Czapinska, dr Kinga Mieczkowska, mgr Maria
Winiewska, mgr Katarzyna Kucinska, mgr Ewa Bugajska, mgr Anna Szymaniec

Cel badania:

Glownym celem prowadzonych badan jest poszukiwanie zalezno$ci migdzy struktura a funkcja
biologiczng. Podstawowa metoda badawczg jest analiza wysokorozdzielczych struktur, ktére budowane
sa W oparciu o dane dostepne dla podobnych uktadow (np. modelowanie przez homologie), uzupetnione
innymi wynikami doswiadczalnymi (dane kinetyczne, termodynamiczne, spektroskopowe, analizy
statystyczne). Poszukiwane sa molekularne podstawy mechanizméw zwigzanych z obserwowanym
efektem biologicznym. Poprzednio prowadzone badania beda kontynuowane.

Opis realizowanych prac:

1.

Rola wigzania halogenowego w uktadach biologicznych. Pomiary termodynamiczne prowadzone
dla duzej serii halogenowanych zwiazkéw heterocyklicznych, rownolegle metodami DSF, DSC, ITC
oraz DSC poszerzonymi o badania strukturalne (X-ray). Otrzymane wyniki jednoznacznie dowodza,
ze efekt wigzania halogenowego w uktadzie biatko ligand jest zwykle zdominowany przez
oddziatywania elektrostatyczne i hydrofobowe. Publikacje: 5264, 4033/A, 4034/A.

. Strukturalne  konsekwencje wigzania jonow w uktadach biologicznych. Wspotpraca

z Prof. Wojciechem Balem, IBB PAN. Publikacja: 5282.

Molekularne mechanizmy naprawy DNA/RNA przez biatka z rodziny AIkB, we wspotpracy
z Zaktadem Biologii Molekularnej IBB PAN. Publikacja: 4040/A.

Modelowanie strukturalne na podstawie danych HDX-MS — wspotpraca z Prof. Michatem Dadlezem,
IBB PAN. Publikacje: 5222, 5338

Strukturalne konsekwencje mutacji zidentyfikowanych jako potencjalne przyczyny choréb
0 podtozu genetycznym. Wspotpraca z Prof. Jerzym Balem z Instytutu Matki i Dziecka. Publikacja:
4098/A.

Opis najwazniejszych osiagnieé:
Dalszy rozwdj algorytméw modelowania przez homologi¢ ukierunkowanego na dane HDX-MS.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Uzyskane wyniki znajda sie w publikacjach naukowych.

Publikacje:
5222, 5251, 5264, 5282, 5338, 4033/A, 4034/A, 4040/A, 4051/A, 4098/A, 4127/A
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Temat nr 66: Metodyka sekwencjonowan genomowych.

Zesp6l: dr Robert Gromadka, dr Piotr Dzierzbicki, mgr Beata Babifiska, mgr Matgorzata Filipiak,
mgr Jan Gawor, mgr Ewa Kalinska, mgr Karolina Zuchniewicz

Cel badania:

Poznawanie sktadu konsorcjow bakterii polarnych z rejonéw lodowcowych. Poznanie sekwencji
genomoéw bakterii polarnych i plazmidéow w nich zawartych. Poznanie genoméw bakterii mlekowych.
Okreslenie sktadu konsorcjow bakteryjnych i drozdzowych zuréw do pieczenia chleba. Poznanie
sekwencji genoméw alg z rodzaju Prototheca.

Opis realizowanych prac:

W ramach wspdtpracy z innymi laboratoriami kontynuowano projekt sekwencjonowania genomu
Prototheca wickerhamii POL1 w ramach projektu ,,Poszukiwanie genéw kodujacych czynniki wirulencji
Prototheca wickerhamii, oportunistycznego patogenu dla ludzi”. Dodatkowo uzyskano 8. szkicow
genoméw alg z rodzaju Prototheca w ramach realizacji projektu ,,Ocena potencjatu epidemicznego
chorobotworczych glonéw z rodzaju Prototheca w Polsce: badania $rodowiskowe, Kkliniczne
i molekularne prototekozy u zwierzat.”

Otrzymano kompletng mape¢ fizyczng genomu bakterii Lactobacillus salivarius oraz przygotowano
wstepne dane transkryptomiczne podczas realizacji projektu ,,Adaptacja bakterii Lactobacillus salivarius
do srodowiska — identyfikacja i charakterystyka indukowanych temperaturg promotorow”.

Uzyskano 18 genoméw plazmidowych w ramach realizacji projektu ,,Betalaktamazy — geny opornosci
i ich lokalizacja w genomach szczepdw srodowiskowych”.

Otrzymano kompletng mape fizyczng genomu bakterii Streptococcus anginosus oraz przygotowano
analiz¢ transkryptomiczna w ramach realizacji projektu ,,Analiza funkcjonalna gendw regulatorowych
Streptococcus anginosus”.

Z wykorzystaniem aparatu MiSeq firmy Illumina wykonano sekwencjonowania totalnego DNA
z 2. szczepbw bakterii psychrofilnych (Polaromonas sp.) i 2. prébek metagenomicznych pobranych
z kriokonitéw lodowcowych, a takze 8 genoméw eukariotycznych alg Prototheca sp. Dla kazdej probki
uzyskano okoto 0,5 miliona odczytow sekwencji nukleotydowych (metoda Paired End-Illumina zestaw
2x300), czyli srednio 300 miliondw par zasad na probke. Lacznie uzyskano 3 GB par zasad. Pozwolito to
na ztozenie pelnych genomow jak réwniez obecnych w komorkach plazmidow.

W ramach projektu FunChleb wykonano sekwencjonowanie amplikonéw niosacych fragmenty genow
16S rRNA, regiony zmienne Il i IV w bakteriach, oraz ITS1 dla drozdzy. Dla 41 probek
metagenomicznych uzyskano tacznie 4,92 Gb par zasad, ktére postuzyly do okreslenia sktadu
konsorcjow bakteryjnych i drozdzowych w prébkach z zuru chlebowego.

Dodatkowo uzyskano dwie kompletne sekwencje genomow bakterii z rodzaju Polaromonas
wykorzystujgc nowo wprowadzona technologie bezposredniego sekwencjonowania dtugich nici DNA
firmy Oxford Nanopore z wykorzystaniem sekwenatora MinlON MKIb.

Ponadto kontynuowano analizy bioinformatyczne kinaz biatkowych zaleznych od wapnia
w ziemniaku. Jako materiat do analiz postuzyty wyniki uzyskane w ramach uczestnictwa Pracowni
w migdzynarodowy Konsorcjum Sekwencjonowania Genomu Ziemniaka (Potato Genome Sequencing
Consortium).

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

Uzyskano 8 szkicow sekwencji genomow alg Prototheca wickerhamii. Ztozono sekwencje 2. pelnych
genomow bakterii psychrofilnych (Polaromonas sp.) wraz z przenoszonymi przez nie plazmidami oraz 4
sekwencje fagéw bakterii mlekowych. Uzyskano 1. kompletng sekwencje genomu bakterii Lactobacillus
salivarius oraz 2 kompletne mapy fizyczne genomdéw bakterii  Streptococcus anginosus.
Usystematyzowanie wiedzy o kinazach biatkowych zaleznych od wapnia w ziemniaku.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Poznanie genoméw bakterii polarnych pozwoli na znalezienie gendw odpowiedzialnych za adaptacje
mikroorganizméw do zycia w niskich temperaturach. Uzyskane sekwencje postuza do poszukiwania
enzyméw 0 znaczeniu komercyjnym. Badanie sktadu zuré6w 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 konserwantéw. Uzyskane sekwencje
genomOw alg z rodzaju Prototheca pozwola ha wytypowanie gendw odpowiedzialnych za ich wirulencjg.

Publikacje:
5205, 5260, 4000/A, 4001/A, 4061/A
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Temat nr 67: Metabolizm siarki w roslinach.

Zespol: prof. dr hab. Agnieszka Sirko, dr Anna Wawrzynska, dr Leszek Tarnowski, mgr inz. Anna
Niemiro (doktorantka)

Cel badania:
Kontynuacja badan nad znaczeniem procesOw selektywnej degradacji biatek na drodze autofagii
lub proteasomalnej w odpowiedzi roslin na niedobory zwiazkéw odzywczych.

Opis realizowanych prac:

Scharakteryzowano transkryptom (oddzielnie dla lisci i korzeni) Arabidopsis thaliana nadprodukujacego
biatko AtNBR1, receptor selektywnej autofagii, w warunkach optymalnej dostgpnosci oraz przy
niedoborze siarki. Trwaja prace nad potwierdzeniem oddziatywanh AtNBR1 2z biatkami
zidentyfikowanymi dzieki technice TAP-MS oraz przygotowywane sg kolejne porcje materiatu
do dalszych analiz TAP-MS. Analiza fenotypowa roslin ze zwigkszonym poziomem AtNBR1 wykazata,
ze biatko to moze mie¢ wplyw na regulacj¢ kinazy TOR1. Uzyskano homozygotyczne linie A. thaliana
0 zmniejszonym, jak i konstytutywnie wysokim poziomie 4 izoform biatek LSU, potwierdzonych
partnerbw AtNBR1, silnie i specyficznie eksprymowanych podczas deficytu siarki. Kontynuowane
sg prace nad szczegotowa charakterystyka oddziatywan tytoniowego homologa biatka AtNBR1, JOKA2
z r6znymi izoformami biatek Atg8.

Wykazano mozliwos¢ interakcji pomiedzy biatkami SLIM1 i EIN3, czynnikow transkrypcyjnych
nalezacych do rodziny biatek EIL. Biatko SLIM1 jest kluczowe dla $ciezki sygnatu braku siarki a jego
poziom ulega ciagltej kontroli z udziatem proteasomu. Zostato przeprowadzone sekwencjonowanie
transkryptomu linii Arabidopsis ze zmienionym poziomem biatka SLIM1 hodowanych w réznych
warunkach; wyniki sa obecnie analizowane.

Przygotowano rowniez warsztat do stworzenia katalogu roslinnych biatek ubikwitynowanych, ktore
mogg by¢ degradowane na drodze proteasomalnej podczas deficytu siarki.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

1. Bialko SLIM1 ma zdolno$ci homo- i hetero-oligomeryzacji z EIN3, co wplywa na jego
oddziatywania z DNA. Ma to prawdopodobnie role w regulacji transkrypcyjnej Arabidopsis thaliana
podczas niedoboru siarki.

2. Stworzenie fluorescencyjnych biatek reporterowych do badania procesow ubikwityno-zaleznej
proteolizy w roslinach.

3. Wytypowanie gendw, ktorych transkrypcja jest kontrolowana przez AtNBR1 podczas niedoboru
siarki.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Uzyskano ochrong patentowa wynalazku PL392772 (ochrona od 2010-10-27) w Chinskiej Republice
Ludowej — CN103403156 (B) data przyznania: 2016-08-24; data zgtoszenia: 2011-10-27.

Publikacje:
5199, 5200, 5228, 5307, 5313, 3996/A, 4114/A, 4115/A, 4116/A, 4117/A
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Temat nr 68: Metabolizm mitochondrialnych RNA u S. cerevisiae.

Zespol: prof. dr hab. Pawet 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 role odgrywata jagdrowa
kontrola metabolizmu RNA w ewolucji oddziatywan jadrowo-mitochondrialnych.

Opis realizowanych prac:
Prowadzono badania nad rola motywow PPR w sekwencji mitochondrialnej polimerazy RNA (Rpo41)
drozdzy, a takze nad wigzaniem substratu (15S rRNA) przez biatko Dmr1.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Wykazano, ze motywy PPR w N-koncowej domenie Rpo41p nie sa niezb¢dne dla jego funkcji. Odkryto,
ze biatko Dmrl wigze AU-bogaty 14-nukleotydowy motyw sekwencyjny wystepujacy
w dwdch domenach 15S rRNA.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Whyniki dotyczace Rpod4lp opublikowano [5349], wyniki dotyczace Dmrlp sa przygotowywane
do publikacji.

Publikacje:
5241, 5349
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Temat nr 69: Metabolizm RNA u Eucaryota.

Zespot: prof. dr hab. Andrzej Dziembowski, dr hab. Rafat Tomecki, mgr Krystian Stodus,

mgr Anna Maksymiuk, mgr Katarzyna Kowalska, mgr Jacek Mitek, doktoranci: mgr Dominik Cysewski,
mgr Ewa Furmanczyk, mgr Katarzyna Kalisiak, mgr Michat Kaminski, mgr Pawet Krawczyk, mgr Anna
Labno, mgr Adam Pyzik, mgr Agata Jgdroszkowiak, mgr Anna Kotrys,

mgr Michatl Brouze, Marta Btaszkiewicz (magistrantka)

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

Opis realizowanych prac:

Prowadzono sa szeroko zakrojene analizy z wykorzystaniem kilku modeli badawczych: ludzkich
komorek w hodowli, C. elegans i myszy.

Analiza kompleksu egzosomu:

Podjednostka katalityczna egzosomu DIS3 jest z duza czgstoscia zmutowana w komorkach szpiczakow
mnogich. Prowadzone sa analizy majace na celu zrozumienie roli tych mutacji w biologii
i patogenezie nowotworu. Uzyskalismy mysi model, w ktorym DIS3 zawiera mutacj¢ analogiczng
do znalezionej w komorkach szpiczakow. Wykazalismy, ze mutacja w DIS3 predysponuje do rozwoju
plazmocytomy, mysiego modelu szpiczaka.

Wykorzystujac catogenomowe przeszukania bibliotekami siRNA identyfikowaliémy geny funkcjonalnie
oddziatujace z DIS3. Wykazalismy, ze DIS3 jest antagonista terminacji transkrypcji. Ponadto odkrylismy
szereg gendw ktorych wyciszenie jest syntetycznie letalne z mutacjami w DIS3. Geny te sa
potencjalnymi celami terapeutycznymi dla szpiczaka mnogiego.

AnalizowaliSmy takze oddziatywanie cytoplazmatycznej formy egzosomu z jego kofaktorem
kompleksem SKI. Odkryli$my, ze za oddziatywanie odpowiada nie opisana wczesniej izoforma biatka
HBSI1L (Kalisiak i inni Nucleic Acids Res. 2016 Sep 26. pii: gkw862. [Epub ahead of print]).

Analiza Rybonukleazy DIS3L2:

Kontynuowano analizy funkcji cytoplazmatycznej rybonukleazy DIS3L2. OdkryliSmy Szereg nowych
substratéw DIS3L2, ktorych degradacja jest zalezna od urydylacji (Publikacja 5345).

Degradacja RNA w mitochondriach:

Kontynuowano analize¢ mechanizméw degradacji mitochondrialnego RNA u ludzi. Wykazano,
ze mitochondria sa gléwnym zrodtem dwuniciowego RNA w komorkach, oraz ze degradosom
mitochondrialny wraz z mitochondrialng poli(A) polimeraza jest odpowiedziany za jego degradacje.
Analiza niekanonicznych poli(A) polimeraz.

Odkrylismy specyficzna dla zwierzat rodzing poli(A) polimeraz FAM46. Badamy ich funkcje
wykorzystujac, jako modele linie komérkowe szpiczakéw mnogich, nicienia C. elegans oraz myszy.
Wykorzystujac technologic CRISPR/Cas9 skonstruowano myszy zawierajace mutacje we wszystkich
genach z rodziny FAM46. Odkryto szereg bardzo ciekawych fenotypow rozwojowych. Co niezwykle
istotne, wykazalismy, ze jeden z cztonkow rodziny, FAM46C, jest supresorem nowotworéw. Ponadto
analizowalismy mechanizmy dziatania i rolg innych nie kanoniczych polimeraz.

Analizy Metagenomiczne:

Kontynuowano badania majace na celu poznanie fragmentéw genomow (metagenomu) bakterii zyjacych
w glebach silnie skazonych pestycydami (publikacja 5287). Uzyskane sekwencje postuzg
do poszukiwania enzymow o znaczeniu komercyjnym.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Wykazanie, ze nie kanoniczna poli(A) polimeraza FAMA46C jest supresorem nowotwordw specyficznym
dla limfocytow B (Mroczek i inni, Nature Communication, praca po poprawkach wystana do ponownej
recenzji).

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

Publikacje:
5201, 5207, 5222, 5287, 5312, 5333, 5345, 3998/A, 4014/A, 4068/A, 4078/A
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Temat nr 70: Biologia strukturalna biatek stuzacych jako narzedzia do modyfikacji genetycznych.

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

Cel badania:

Celem badan prowadzonych przez zespot jest znalezienie i charakterystyka nowych narzedzi
do modyfikacji genetycznych (endonukleaz zaleznych od modyfikacji DNA, biatlek TALE oraz
systemow CRISPR), jak rowniez weryfikacja mozliwosci ich praktycznego zastosowania zarowno
do testow in vitro, jak i in vivo.

Opis realizowanych prac:

We wspoélpracy z firmg New England Biolabs scharakteryzowalismy grupe endonukleaz zaleznych
od modyfikacji DNA. PrzeprowadziliSmy systematyczne poszukiwania bialek o budowie
przypominajacej biatka TALE, ktore moglyby by¢ uzyte jako nowe narz¢dzia do modyfikacji
genetycznych. Rozpoczelismy weryfikacje in vitro, czy istotnie sg to biatka typu TALE o nowym kodzie
odczytu sekwencji DNA. W roku 2016 zakonczylis$my badania biochemiczne systemow CRISPR typu 111
i zweryfikowali§my stosowalnos$¢ tych kompleksow bialek Csm do wigzania i degradacji RNA w sposob
zalezny od dostarczonego wzorca RNA. Badania te przeprowadziliSmy w organizmie kregowca. Ponadto
kontynuowalismy badania majace na celu wykorzystanie bialek CRISPR do modyfikacji
mitochondrialnego DNA oraz zwigkszenie skuteczno$ci naprawy przecig¢ obu nici DNA (DSBs, ang.
double strand breaks) przez rekombinacje homologiczng (odpowiadajgcej posrednio za skuteczno$é
modyfikacji genetycznych). UkonczyliSmy rowniez analiz¢ porownawcza narzedzi do charakterystyki
produktéw naprawy DSBs.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Endonukleaza zalezna od modyfikacji DNA zostata poddana krystalizacji, dla jednej z domen tego biatka
zarejestrowali$my dane dyfrakcyjne o rozdzielczo$ci okoto 3A i pracujemy nad uzyskaniem informacji
fazowej, ktora umozliwi rozwigzanie struktury. Testy Dbioinformatyczne  doprowadzity
do znalezienia rodziny biatek zawierajacych w swej sekwencji powtdrzenia, ktore wykazujg pewne
podobienstwo do powtorzen TALE, a ich region zmienny przypomina region zmienny bialek TALE,
przy czym zbudowany jest z innych par aminokwasowych (Perycz i wsp., manuskrypt
w przygotowaniu). Scharakteryzowalismy kompleksy Csm (Szychowska 1 wsp., 2016). We wspotpracy
z grupg prof. Siksnysa (Uniwersytet w Wilnie) wykazaliSmy mozliwo$¢ zastosowania tych kompleksow
do wigzania i degradacji RNA w sposob zalezny od dostarczonego wzorca crRNA (dane
niepublikowane). Ponadto, poroéwnalismy techniki do weryfikacji produktéw naprawy DSBS in vivo.
Wyniki tych badan pozwalaja na okreslenie czutosci metod detekcji tych produktow oraz przewidzenie
typow powstajacych produktéw przed ich okresleniem z uzyciem sekwencjonowania DNA (Krwawicz
i wsp., manuskrypt w przygotowaniu).

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Mamy nadziej¢, ze nasza analiza poréwnawcza metod detekcji produktow naprawy DSBs bedzie
pomocna dla innych naukowcow stosujgcych narzedzia modyfikacji genetycznych. Kompleksy Csm
naleza do narzgdzi, ktére moga by¢ wykorzystane do degradacji RNA o okreslonej sekwencji
w organizmach, w ktérych stosowanie technologii RNAI jest utrudnione. Nasze dotychczasowe badania
in vivo wskazuja jednak, ze kompleksy te z odpowiednia wydajnoscig degraduja jedynie transkrypty
matczyne. Wynika to prawdopodobnie z tego, ze kompleksy Csm-crRNA nie sg stabilne do czasu
rozpoczecia transkrypcji embrionalnej, badz tez z tego, ze ich dziatanie nie jest wystarczajaco skuteczne,
aby zdegradowac transkrypty pochodzace z zarodka w wystarczajgcym stopniu.

Publikacje:
5192, 5261, 5263, 5324, 4071/A
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Temat nr 71: Stres srodowiskowy jako zrodlo niestabilnosci genetycznej.

Zespol: dr hab. Adrianna Skoneczna, mgr Kamil Krél, mgr Justyna Antoniuk-Majchrzak, dr Wioletta
Gorka-Nie¢

Cel badania:

Jedna z przyczyn niestabilno$ci genetycznej komorek eukariotycznych jest ich zmieniona odpowiedz
na stres srodowiskowy, wynikajaca z niewtasciwego funkcjonowania jaderka. Aby moc analizowac tego
rodzaju fenotypy konieczne jest stworzenie metod umozliwiajacych $ledzenie zmian aktywnosci
i integralnos$ci jaderka w komérkach eukariotycznych.

Opis realizowanych prac:

Opracowane zostaly trzy nowe testy stuzace temu celowi: test chmury chromosomalnej, kometkowy test
chmury chromosomalnej oraz ASPIC-MS (ang. mass spectrometry identification of agarose-squeezed
proteins interacting with chromatin). Przeprowadzone zostaty eksperymenty z uzyciem wymienionych
metod i szeregu szczepOw drozdzy Saccharomyces cerevisiae pozbawionych biatek istotnych
dla zachowania funkcjonalnosci i integralnosci rejonu rDNA, m.in. szczepy pozbawione genow FOBL,
RPA12, RAD52, SGS1, RRM3 i PIF1. Wyniki tych eksperymentow potwierdzity uzytecznos¢ stworzonych
technik. Stosujac kometkowy test chmury chromosomalnej mozna zobrazowaé nietypowe struktury DNA
tworzace si¢ W rejonie rDNA. ASPIC-MS umozliwia poznanie nowych biatek oddziatujacych z DNA
chromosomalnym. Test chmury chromosomalnej umozliwia szybka analiz¢ anomalii wystepujacych w
rejonie rDNA.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Wskazanie metodg ASPIC-MS drozdzowego biatka Lasl17, ortologa ludzkiego biatka odpowiedzialnego
za Wiskott-Aldrich Syndrom, jako biatka jaderkowego. Wykazanie, ze biatko Lasl7 jest istotne dla
poprawnego podziatu jaderka i jego wtasciwej morfologii.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Opracowana metodyka zastosowana zostanie do badania charakteru zmian towarzyszacych usunieciu
Z genomu Saccharomyces cerevisiae genéw pomocnych w utrzymywaniu stabilnego genomu,
w szczegolnosei trudnych sekwencji repetytywnych takich jak rDNA. Uzyskane wyniki przedstawione
zostaty na konferencji Polskiego Towarzystwa Genetycznego, oraz postuzyty do przygotowania
manuskryptu publikacji.

Publikacje:
5255, 5291, 5301, 4063/A, 4095/A, 4158/A
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Temat nr 72: Genomika funkcjonalna odpowiedzi komorek eukariotycznych na stresy

srodowiskowe.

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

Cel badania:

1. Analiza funkcjonalna Hsp31p, biatka odpowiedzi na stres, oraz jego paralogdéw o nieznanej funkcji:
Hsp32p, Hsp33p i Hsp34p, w drozdzach Saccharomyces cerevisiae.

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

Opis realizowanych prac:
Ad 1. Analize funkcjonalng biatek Hsp31p, Hsp32p, Hsp33p i Hsp34p prowadzono w kilku watkach.

1.

2.

Regulacja ekspresji genu HSP32. Korzystajac z fuzji promotora HSP32 z reporterem lacZ
rozpoczgto pomiary aktywnos$ci tego promotora w warunkach réznych stresow srodowiskowych.
Aktywno$¢ enzymatyczna biatka Hsp32p. Wykazano, ze Hsp32p, podobnie jak Hsp31lp
ma aktywnos$¢ glioksalazy typu Il zaleznag od obecnosci w jego tancuchu polipeptydowym
konserwowanej cysteiny.

Lokalizacja wewnatrzkomorkowa Hsp31p. Odkryto, ze lokalizacja wewnatrzkomorkowa Hsp31p
moze by¢ rdézna W réznych szczepach laboratoryjnych drozdzy S. cerevisiae. Poprzednio ustalono,
ze W  powszechnie  uzywanym  szczepie BY  Hsp3lp  jest  zlokalizowany
w cytoplazmie. Okazato si¢, ze w tle genetycznym X1278b i W303 biatko to jest zlokalizowane
w czesci peryferyjnej komorki, prawdopodobnie w periplazmie.

Ad 2. Badania nad nowg drogg importu biatek do peroksysoméw, zalezng od hipotetycznego sygnatu
PTS3 prowadzono w dwoch watkach.
1. Dalsza charakterystyka sygnatu PTS3 oraz domeny receptorowej sygnatu PTS3 w peroksynie

Pex5p. Przygotowano plazmidy stuzace do ustalenia metoda fotokroslinkowania, ktére reszty
aminokwasowe uczestniczg W oddziatywaniu miedzy Pox1p a Pex5p.

Wspotdziatanie szlakow importu do peroksysoméw zaleznych od PTS1 i PTS3. Przy pomocy
mikroskopii fluorescencyjnej oraz frakcjonowania organelli komérek drozdzy prowadzono
jakosciowa i ilo§ciowg analize zalezno$ci wydajnosci importu do peroksysomow biatek Ctalp
i Fox2p, od funkcjonalnosci domeny rozpoznajacej sygnaty PTS1 i PTS3 w receptorze Pex5p
oraz od obecnosci sygnatu PTS1 w tych biatkach.

Opis najwazniejszych osiagnieé:
1. Hsp3lp jest zlokalizowany w periplazmie niektorych szczepach drozdzy S. cerevisiae.

Prawdopodobnie jest to jego natywna lokalizacja, gdyz jego ortolog z Candida albicans
prawdopodobnie jest rowniez biatkiem periplazmatycznym.

W imporcie biatek Ctalp i Fox2p do peroksysomoéw drozdzy wspotdziataja dwa mechanizmy:
dobrze znany mechanizm zalezny od sygnatu PTS1 i proponowany przez nas mechanizm
zalezny od PTS3.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw:
Wyniki badan zostang opisane w publikacjach naukowych.

Publikacje:
5216, 5255, 5299, 5301, 4017/A, 4063/A, 4095/A, 4130/A, 4131/A, 4132/A, 4158/A
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Temat nr 73: Uwarunkowania biologiczne, geochemiczne i genetyczne struktur
i funkcjonowania ekosysteméw polarnych na tle gwaltownych zmian klimatycznych.

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

Zespol: dr hab. Katarzyna Chwedorzewska, dr Malgorzata Korczak-Abshire, mgr Anna Zngj
(doktorantka)

Cel badania:

Celem badan jest ocena w jaki sposob obserwowane fluktuacji abiotycznych sktadowych tego
srodowiska wywotana ocieplaniem klimatu w rejonie Antarktyki Zachodniej powoduje destabilizacje
struktury i funkcjonowania zaréwno ladowych, jak i morskich zespotéw roslinnych oraz zwierzecych.
Opracowanie charakterystyki szczepdw mikroorganizmoéw pochodzacych z ryzosfer ro$lin
antarktycznych.

Opis realizowanych prac:

Badaniami objete sa gatunki wskaznikowe takie jak ssaki i ptaki morskie. Na podstawie zmian
w liczebnoséci i strukturze populacji tych gatunkéw mozna wnioskowaé 0 kondycji ekosystemow
morskich. W tym celu zbadano zmiany w liczebnosci kolonii legowych trzech gatunkdéw pingwinow oraz
innych gniazdujacych ptakow 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 geograficzne;j.

Prowadzono analiz¢ 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. Podczas
XXXX Polskiej Wyprawy Antarktycznej na Stacje ,,Arctowskiego”, zebrano préby ryzosfery z trzech
gatunkéw antarktycznych roslin kwiatowych i rozpoczeto wstepne analizy.

Opis najwazniejszych osiagniec:

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

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

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Wyniki badan nad wielkoscia i kondycja populacji ssakow i ptakéw 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, pozwalaja rowniez na badanie mechanizméw adaptacji do
nowych warunkéw $rodowiskowych, jak réwniez opracowanie skutecznych metod usuwania gatunkéw
obcych z ekosystemow polarnych.

Publikacje:

5336, 5302, 5333, 4003/A, 4004/A, 4005/A, 4006/A, 4010/A, 4011/A, 4015/A, 4020/A, 4021/A, 4022/A,
4023/A, 4024/A, 4043/A, 4044/A, 4045/A, 4046/A, 4047/A, 4048/A, 865/N, 867/N, 871/N
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2. Ekofizjologiczna i molekularna charakterystyka mikroorganizmoéw polarnych z kolekcji
szczepéw I1BB ZBA PAN.

Zespotl: prof. nadzw. dr hab. Marek Zdanowski, mgr Jakub Grzesiak (doktorant)

Cel badania:

1. Analiza fizjologiczna i genetyczna bakterii kwasu mlekowego wyizolowanych ze s$rodowisk
polarnych (wspotpraca z ZDB IBB PAN).

2. Analiza mobilomu plazmidowego szczepdw arktycznych i antarktycznych (wspotpraca
z ZGBUW).

3. Wstepna ,,0brobka” wyciekow spod lodowcow (Antarktyka).

4. Uzupemhienie banku szczepdw o0 wazne biotechnologicznie izolaty uzyskane z probek wyciekow
podlodowcowych.

Opis realizowanych prac:

1. Najszybsze tempo wzrostu oraz najwicksza gesto$¢ biomasy wystepuje w przypadku hodowli
szczepow w 50% BHI w temperaturze 16°C. Wszystkie z analizowanych szczepéw wykazaly brak
wzrostu w temperaturze 30°C oraz 37°C. Badania genetyczne przynalezno$ci gatunkowej wykazaly,
ze wigkszo$¢ z analizowanych szczepdw ze s$rodowisk arktycznych nalezy do rodzaju
Carnobacterium, wsrod ktdrych wyodrebniono trzy gatunki: C. alterfunditum, C. maltaromaticum
oraz C. jeotgali, a najprawdopodobniej cztery z analizowanych izolatow reprezentuja 2 nowe gatunki.
Ponadto, zidentyfikowano jeden szczep Lactobacillus sakei oraz dwa szczepy L. lactis.

2. Przeprowadzono analize plazmidéw szczepow bakterii z rodzaju Polaromonas (Comamonadace,
Betaproteobacteria) wyizolowanych z lodowcéw Arktyki i Antarktyki. Analizom poddano
13 plazmidow o wielkosci 7,2-101,1 kpz. W plazmidach wyrézniono moduty genetyczne tworzace
rdzen replikonu (modut replikacyjny, stabilizacyjny, koniugacyjny) oraz moduty fenotypowe.

3. Wykonano analize mikroskopowa oraz izolacje DNA z wyciekéw spod lodowcow Ekologii (LE)
i Baranowskiego (LB).

4. Trwa izolacja szczepow z wyciekdw podlodowcowych (60 szczepow juz zostato wyizolowanych
i dotaczonych do kolekcji szczepdw polarnych IBB PAN).

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

Testy aktywnosci przeciwmikrobiologicznej, bazujace na obserwacji stref zahamowania wzrostu
mikroorganizmow patogennych wykazaty, ze niektore z analizowanych szczepéw arktycznych powoduja
stabe zahamowanie wzrostu niektérych gatunkow patogenow.

Na plazmidach wiele gendéw i modutéw moze mie¢ potencjalne znaczenie w adaptacji do zycia
w srodowiskach lodowcowych. Np. geny uczestniczace W eliminacji skutkow dziatania promieni UV
i wolnych rodnikdw oraz wyrézniono moduty opornoéci na metale cigzkie (rtg¢, kadm, cynk, miedz,
otow).

Srednia liczebno$¢ bakterii z powierzchni lodowcow wynosita 3x10Mml-1 vs. 1.5x10"6ml-1 (LB)
i 9.2x10"5 (LE). 4-10% bakterii wystgpowato w fazie podziatu. Wstepne badania genetyczne
nie wykazaly wystgpowania Archea.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Uzyskane rezultaty wejda w sktad publikacji.

Publikacje:
5234, 5260, 3999/A, 4000/A, 4001/A, 4002/A
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Temat nr 74: Udzial chromatyny w kontroli podstawowych proceséw regulatorowych
u Eukariota.

Zespol: dr hab. Tomasz Sarnowski, dr Szymon Kubala, dr Anna Maassen, doktoranci: mgr Sebastian
Sacharowski, mgr Dominika Gratkowska, mgr inz. Pawet Cwiek, mgr Dorota Zugaj, mgr inz. Paulina
Kondrak, mgr inz. Jarostaw Steciuk, mgr inz. Monika Cie$la, mgr inz. Klaudia Kogut, mgr Marcin
Leszczynski, mgr. inz. Joanna Szarkowska, Piotr Bartosz

Cel badania:

Okreslenie funkcji kompleksow SWI/SNF a takze innych maszynerii zwigzanych z przebudowa
chromatyny w kontroli podstawowych proceséw regulatorowych u Eukariota, w odpowiedzi
na zmiany warunkOw wzrostu i rozwoju spowodowane czynnikami srodowiskowymi ze szczegélnym
uwzglednieniem regulacji procesow metabolicznych.

Opis realizowanych prac:

Badany byt efekt zaburzenia funkcjonowania maszynerii regulujgcych strukture chromatyny
na poziomie komdrki, jak rowniez catego organizmu, z wykorzystaniem najnowocze$niejszych metod
biologii molekularnej. Oceniano wptyw inaktywacji kompleksow SWI/SNF na nukleosomowa strukture
chromatyny i ekspresj¢ gendw zwiazanych z kontrolg gtoéwnych szlakéw regulatorowych. Badano
réwniez rozmieszczenie komplekséw remodelujgcych w chromatynie wykorzystujac dwa uktady
modelowe — roslinny i oparty na ludzkich liniach komérkowych.

Opis najwazniejszych osiagniec:

1. Wykazano, ze kompleksy remodelujgce chromatyne typu SWI/SNF u ludzi i u ro$liny modelowej
Arabidopsis thaliana w duzym stopniu peilnia podobne role w regulacji ekspresji genow
i w kontroli réznych waznych procesow regulatorowych.

2. Zaproponowano wykorzystanie linii Arabidopsis niosgcych mutacje w genach kodujacych glowne
podjednostki kompleksow SWI/SNF jako modelu do badania zachowanych w ewolucji funkcji tych
kompleksow.

3. Przeprowadzono walidacje platformy opartej o mutanty Arabidopsis stuzacej do poszukiwania
nowych substancji chemicznych dziatajgcych na zachowane w ewolucji szlaki metaboliczne.

4. Wykazano, ze funkcja kompleksow remodelujacych chromatyng zmienia si¢ w odpowiedzi
na dziatanie czynnikéw srodowiskowych.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Wyniki prowadzonych badan wykorzystane zostaly w doniesieniach na krajowe i mig¢dzynarodowe
konferencje naukowe w formie plakatow i prezentacji ustnych, publikacji naukowej, opublikowanej
w wysokoindeksowanym migdzynarodowym czasopismie naukowym oraz w pracach magisterskich
i rozprawie doktorskiej. Dodatkowo, wyniki przeprowadzonych badan wykorzystane zostaty podczas
popularyzujacych nauke zaje¢ z uczniami szkét podstawowych i ponadpodstawowych oraz zajeé
ze studentami biologii i dziedzin pokrewnych Uniwersytetu Rzeszowskiego i SGGW.

Publikacje:

5259, 4055/A, 4056/A, 4057/A, 4059/A, 4060/A, 4064/A, 4109/A, 4137/A, 4138/A, 4139/A, 4140/A,
4148/A, 4149/A, 857/N, 872/N, 873/N, 874/N
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Sprawozdanie z monitoringu ekologicznego - wieloletnie obserwacje ptakow i ssakéw pletwonogich
na wyspie Krola Jerzego w sezonie 2015/2016

Marta Damaszke (ASPA 128), Anna Gasek, Anna Grebieniow (ASPA 151)
Koordynator: dr inz. Matgorzata Korczak-Abshire

Celem projektu jest ekologiczne rozpoznanie i obserwacja zmian kluczowych elementéw ekosystemu
Antarktyki, oraz wyjasnienie interakcji pomi¢dzy cyklami zyciowymi zwierzat, dostgpnoscia pokarmu
i zaggszczeniem drapiezcOw. Monitoring prowadzony jest na terenie zachodniego wybrzeza Zatoki
Admiralicji (w tym — Antarctic Specially Protected Area — ASPA No 128 Western Shore of Admiralty
Bay) oraz na terenie zachodniego wybrzeza Zatoki Krola Jerzego w ASPA No 151 Lions Rump (Wyspa
Kroéla Jerzego, Szetlandy Potudniowe, Antarktyka Zachodnia) (Fig.1). Monitoring obejmuje szczegdtowe
obserwacje trzech gatunkdw pingwinéw Pygoscelis: papua (pingwiny biatobrewe), adeliae (pingwiny
biatookie), antarcticus (pingwiny maskowe); ptakow latajacych: Larus dominicanus (mewa
dominikanska), Sterna vittata (rybitwa antarktyczna), Daption capense (petrel warcabnik), Chionis alba
(pochwodziob biaty), Macronectes giganteus (petrelec olbrzymi), Oceanites oceanicus (oceannik
z6ttoptetwy), Fregetta tropica (oceannik czarnobrzuchy), Stercorarius sp. (wydrzyki); gatunkow ptakéw
niecharakterystycznych dla rejonu (tzw. vagrant); ssakow pletwonogich: Mirounga leonina (ston
morski), Arctocephalus gazella (uchatka antarktyczna), Lobodon carcinophagus (foka krabojad),
Leptonychotes weddellii (foka Weddella), Hydrurga leptonyx (lampart morski) oraz ssakow morskich
(Cetacea) wystepujacych w wodach obu zatok.
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Fig. 1. Obszary objete monitoringiem ASPA 128 i1 151, Wyspa Krola Jerzego, Szetlandy Potudniowe,
Antarktyka Zachodnia.

W 2016 roku w ASPA 128 program monitoringu prowadzony byl w systemie catorocznym. W ASPA
151 program monitoringu prowadzony byt w okresie lata antarktycznego (od listopada 2015 do kwietnia
2016). Obserwatorzy prowadzili systematyczny monitoring zaleznych od kryla gatunkow ptakow
na terenach legowych i ssakoéw na terenach rozrodu, linienia oraz wypoczynku zgodnie z ogolnie
przyjetymi standardowymi metodami CCAMLR Ecosystem Monitoring Programme. Rejestrowane
parametry obejmowaty: wielko$¢ populacji (Metoda A3) trzech gatunkéw pingwinéw (6 kolonii
legowych o tacznej liczbie 26 017 par) sukces legowy (A6 Procedura A), rejestr chronologii lggow (A9),
wage (g) jaj oraz wage (g) pingwindéw juwenilnych (A7). Wykonano szczegdtowe mapy rozmieszczenia
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populacji lggowych badanych gatunkéw. Wykonano obrysy granic kolonii z wyszczeg6lnieniem grup
legowych przy uzyciu narzedzi GIS (ArcPAD 7, ArcMap 10.1, odwzorowanie WGS 84 UTM Zone 218).
Prowadzono rejestr wielkosci populacji, sukces legowy i rozrodczy oraz rejestr rozmieszczenia
przestrzennego terenéOw legowych 9 gatunkéw ptakow latajacych oraz rozrodczych ssakow
ptetwonogich, a takze rejestr pojawiajacych si¢ w wodach obu zatok waleni (Cetacea). Monitoring
ssakow pletwonogich wzdtuz 15 odcinkow zachodniego wybrzeza Zatoki Admiralicji oraz 7 odcinkdw
zachodniego wybrzeza Zatoki Kréla Jerzego prowadzono co 10 dni, zgodnie z wytycznymi. Prowadzono
rejestr oznakowan ptakow i ssakow ptetwonogich wedlug wytycznych w celu uzyskania informacji
o wedrowkach zwierzat. Podczas prowadzenia obserwacji gatunkow ptakow niecharakterystycznych dla
rejonu (tzw. vagrant) odnotowano proby legu gatunku Aptenodytes patagonicus pingwina krolewskiego
w ASPA 151, do tej pory jest to najdalej na potudnie odnotowana proba legu tego gatunku.

Ponadto prowadzono rejestr wej$¢ na teren specjalnej ochrony Antarctic Specially Protected Area
No. 128 1 151 oraz rejestr osdb wizytujgcych antarktyczne obszary specjalnej ochrony.

Rozpoczeto realizacje migdzynarodowego projektu "Establishing a CEMP Camera Network in Subarea
48.1". Jego celem jest wsparcie dotychczas prowadzonych obserwacji monitoringu gatunkéw
wskaznikowych, tzw. "krill-dependent predators" w obszarze 48.1. Rejon ten jest miejscem intensywnej
eksploatacji kryla oraz intensywnie zachodzacych zmian klimatycznych. W ramach projektu
rejestrowana jest za pomocg systemu zautomatyzowanych kamer (RECONYX HyperFire PC800)
chronologia rozrodu i sukces legowy trzech gatunkow pingwindw w szeregu lokalizacji. W sezonie 2016
zainstalowano 14 kamer RECONYX HyperFire PC800 w wybranych koloniach legowych pingwindéw
Pygoscelis w ASPA 128 i ASPA 151 (Fig.2, Fot.1). Pozyskany materiat zostat poddany analizie.
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Fig.2. Rozmieszczenie kamer (RECONYX HyperFire PC800) na terenie Wyspy Krola Jerzego,
Szetlandy Potudniowe, Antarktyka.
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PATELNIA 2 NE

a kamera RECONYX yperFire PC800 w kolonii Uchatka Point oraz obraz
uzyskany z kamery w kolonii Patelnia Point (ASPA 128).

Fot. 1. Zainstalowan

Cze$¢ sposrod uzyskanych danych jest wykorzystywana dla potrzeb miedzynarodowego monitoringu
gatunkow wskaznikowych zaleznych od kryla CCAMLR Ecosystem Monitoring Program, ktérego celem
jest kontrola bezpiecznej eksploatacji komercyjnych gatunkéw Oceanu Potudniowego (kryl, ryby),
a takze zarzadzania obszarami chronionymi ASPA No 128 i ASPA No 151, ktérymi opiekuje si¢ Polska.
Zbierane dane niosg informacje o stanie i zmianach w populacji zywych zasobéw morskich Antarktyki
oraz czynnikach wptywajacych na rozmieszczenie, liczebno$¢ i rozmnazanie gatunkow odtawianych
oraz zaleznych od nich i powigzanych z nimi gatunkéw lub populacji.

Dane dotyczace gatunkow wskaznikowych zaleznych od kryla z ASPA 151, Lions Rump CEMP Site,
dostarczane sa co roku do miedzynarodowej bazy CEMP.

Ponadto dane z monitoringu sag wykorzystywane do nowelizacji planéw zarzadzania ASPA 128 i 151
oraz ASMA 1. Plany te sa zatwierdzane przez ATCM CEP (Antarctic Treaty Consultative Meeting,
The Committee for Environmental Protection).

W trakcie wieloletnich obserwacji stwierdzono znaczacy spadek liczebnosci populacji pingwindw
P. antarcticus i P. adeliae na obu badanych obszarach, i jednoczesnie wzrost liczebnosci P. papua.
Mozna przypuszczac, ze zmiany te wynikaja z odmiennych preferencji pokarmowych obu gatunkéw oraz
réoznic w zachowaniu osobnikow milodocianych. Obserwowane obecnie w rejonie Polwyspu
Antarktycznego zmiany w dtugos$ci okresu wystgpowania i zasiggu zimowej pokrywy lodowej powoduja
ograniczenie dostgpnosci kryla, a zwlaszcza jego miodocianych stadiow, ktore sa pokarmem
preferowanym przez P. adeliae. Mtodociane P. adeliae ucza si¢ pobierania pokarmu w grupach
ztozonych gléwnie z samych mlodych i niedo$wiadczonych osobnikow, natomiast P. papua
rozpoczynaja samodzielne zycie w grupach sktadajgcych si¢ zar6wno z mtodych, jak i dorostych
pingwindéw. Dzigki temu zwigkszajg si¢ ich szanse na szybkie znalezienie pokarmu i zbudowanie
kondycji odpowiedniej do przetrwania trudnego okresu zimowego.

Odnotowano znaczny wzrost liczebnosci populacji uchatki antarktycznej Arctocephalus gazella, w obu
monitorowanych obszarach ASPA 128 i ASPA 151. Gatunek ten, w minionym stuleciu, zostal
praktycznie wytepiony. Nasze obserwacje dowodza, iz populacja uchatek z powodzeniem odradza si¢ po
wprowadzeniu catkowitej ochrony tego gatunku.
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Pracownia Analiz Mikromacierzy

Zespol: dr hab. Marta Koblowska, dr Roksana Iwanicka-Nowicka, dr hab. Beata Burzynska,
dr Monika Goéra, mgr Anna Fogtman

W 2016 roku Pracownia Analiz Mikromacierzy uczestniczyla w wykonaniu eksperymentow
z uzyciem technologii mikromacierzy i sekwencjonowania nowej generacji dla wymienionych ponizej
naukowcow z IBB PAN:

1. dr Aneta Bartosik — wykonanie i analiza 70 mikromacierzy dla Pseudomonas aeruginosa,

2. dr Anna Géra — przygotowanie bibliotek do RNA-seq z 18 prob RNA izolowanego z pomidora oraz
sekwencjonowanie NGS,

3. prof. dr hab. Andrzej Jerzmanowski — przygotowanie bibliotek do RNA-seq z 12 prob matych RNA
Arabidopsis thaliana oraz sekwencjonowanie NGS,

4. dr hab. Elzbieta Kraszewska — przygotowanie bibliotek do RNA-seq z 6 prob RNA izolowanego
z Pseudomonas aeruginosa oraz sekwencjonowanie NGS,

5. dr Szymon Swiezewski — przygotowanie bibliotek do RNA-seq z 12 préb RNA izolowanego
z Arabidopsis thaliana oraz sekwencjonowanie NGS,

6. dr hab. Urszula Zielenkiewicz - przygotowanie 14 bibliotek i sekwencjonowanie NGS
metatranskryptomow oraz sekwencjonowanie hiperzmiennych regionow genu kodujacego 16SrTRNA
do analiz metagenomicznych przy uzyciu lon PGM dla 6 prob.

Dla pracowni badawczych IBB PAN wykonano 70 mikromacierzy, przeprowadzono sekwencjonowania

typu RNA-seq dla roéznych organizméw oraz sekwencjonowanie hiperzmiennych regiondw genu

kodujacego  16SrTRNA do analiz metagenomicznych. Dla  wykonanych eksperymentéw
mikromacierzowych oraz cze$ci analiz RNA-seq przeprowadzono analiz¢ bioinformatyczng uzyskanych

danych.

Pracownia Analiz Mikromacierzy wykonatla zlecenia otrzymane z nastgpujacych jednostek badawczych:

1. Uniwersytet im. Adama Mickiewicza w Poznaniu — analiza z zastosowaniem technologii
mikromacierzy — 3 mikromacierze,

2. Wydzial Biologii, Uniwersytet Warszawski — sekwencjonowanie hiperzmiennych regionéw genu
kodujacego 16SrRNA oraz genomowego DNA do analiz metagenomicznych przy uzyciu lon PG,

3. Katolicki Uniwersytet Lubelski Jana Pawta Il — sekwencjonowanie hiperzmiennych regionéw genu
kodujacego 16SrRNA przy uzyciu lon PGM,

4. Uniwersytet Medyczny w Lodzi — analiza z zastosowaniem technologii mikromacierzy
— 7 mikromacierzy,

5. Instytut Genetyki i Hodowli Zwierzat PAN — analiza mikromacierzowa SNP dla 48 prob DNA.

W ramach wspotpracy naukowej z wymienionymi ponizej naukowcami Zespot Pracowni Analiz
Mikromacierzy wykonat szereg eksperymentow z zastosowaniem technologii mikromacierzy oraz
sekwencjonowania nowej generacji. Przeprowadzono takze odpowiednie analizy bioinformatyczne
uzyskanych w pracowni danych.

Naukowcy, z ktorymi Pracownia wspotpracuje naukowo:
z Wydziatu Biologii, Uniwersytetu Warszawskiego:
— Prof. dr hab. Maria Anna Ciemerych-Litwinienko
— Dr Rafat Archacki
z Instytutu Medycyny Doswiadczalnej i Klinicznej PAN:
— Prof. dr hab. Bogdan Lesyng
z Wydzialu Matematyki, Informatyki i Mechaniki, Uniwersytetu Warszawskiego:
— Prof. dr hab. Anna Gambin

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Uzyskane wyniki zostang opublikowane w migdzynarodowych czasopismach.

Publikacje
5208, 5320, 5337
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Serwis Bakulowirusa
Zespol: dr hab. Ewa Szotajska, mgr Malgorzata Podsiadta-Biatoskorska (technik)

W 2016 roku w pracowni nadprodukowano w komoérkach owadzich (system Bac-To-Bac
oraz FlashBac):
1. Biatka ludzkie: FTO i kalmoduling; model domeny CUB
2. Biatko bakteryjne: AIKA Pseudomonas putida
3. Biatka wirusowe:
— Dbiatko podstawy pentonu adenowirusa, biatko typu dzikiego oraz zawierajace epitopy biatka M1
wirusa grypy, epitopy glipikanu 3;
— hemaglutyning wirusa ptasiej grypy w fuzji z N-koncowym fragmentem biatka widkna adenowirusa
oraz domeng trymeryzacyjng.
Otrzymane rekombinowane biatka byty wykorzystywane do realizacji tematéw statutowych IBB PAN.
W ramach dziatalno$ci ustugowej, dla zleceniodawcéw spoza IBB PAN nadprodukowano: tubuling oraz
kinezyne 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 Malgorzata Podsiadta-Biatoskorska (technik)

W 2016 roku w Pracowni realizowane byty badania, prowadzone przez Zespoty Badawcze IBB PAN,
dotyczace nastepujacych zagadnien:

1.

10.

11.

12.

13.

14.

15.

16.

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

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

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

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

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

Badanie efektu antynowotworowego zwiazkow z grupy stilbendéw i oksepin i antrachinonéw
na wybranych zdrowych i nowotworowych liniach komdrkowych (grupa prof. dr hab. Elzbiety
Grzesiuk, Zaktad Biologii Molekularngj).

Badanie wptywu wariantow biatka HA na proliferacje splenocytéw oraz produkcje¢ specyficznych
cytokin. (grupa dr Edyty Kopery, Zaktad Biosyntezy Biatka).

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

Okreslenie wptywu gtodu azotowego i glukozowego na ekspresje podjednostek polimerazy 111 RNA
w  komorkach raka jelita grubego (dr Damian  Graczyk, Zakltad Genetyki).
Analiza wptywu nadekspresji podjednostek polimerazy 11l RNA na odpowiedz prozapalng mysich
makrofagow (dr Damian Graczyk, Zaktad Genetyki).

Badanie wptywu nadekspresji biatek rekombinacji homologicznej na dziatanie systemu
CRISPR/Cas9 w komdrkach HEK293 (grupa prof. dr hab. Matthiasa Bochtlera, Pracownia
Inzynierii Genomowej).

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

Rola posttranslacyjnych modyfikacji w regulacji ludzkiej polimerazy iota (dr Justyna Mclntyre, mgr
inz. Mikotaj Fedorowicz, grupa prof. dr hab. Ewy Sledziewskiej-Gojskiej, Pracownia Mutagenezy i
Reperacji DNA).

Rola cyklu komoérkowego w regulacji polimerazy eta w komdrkach drozdzy Saccharomyces
cerevisiae (Aleksandra Sobolewska, grupa prof. dr hab. Ewy Sledziewskiej-Gojskiej, Pracownia
Mutagenezy i Reperacji DNA.

Analiza zawartosci DNA genomowego szczepéw drozdzy S. cerevisiae niosgcych mutacje
w genach kodujacych biatka zaangazowane w ochrong komorek przed skutkami stresu
genotoksycznego. Badanie ich ploidalnosci i zaburzen cyklu komoérkowego (dr hab. Adrianna
Skoneczna, mgr Kamil Krél, mgr Justyna Antoniuk-Majchrzak, Pracownia Mutagenezy
i Reperacji DNA).

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 komérkach HeLa (grupa prof. dr. hab. Andrzeja
Dziembowskiego, Pracownia Biologii RNA i Genomiki Funkcjonalnej).
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17.

18.

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

Badanie wptywu mikrosrodowiska jamy otrzewnej na komorki raka jajnika z wykorzystaniem
technik hodowli komdrkowych in vitro, metod mikromacierzowych oraz analizy szlakow
sygnalowych. (mgr Agnieszka Lech doktorantka Migdzywydzialowych Interdyscyplinarnych
Studiéw Doktoranckich w zakresie nauk Matematyczno - Przyrodniczych (MISDoMP)
Uniwersytetu Warszawskiego, promotorzy: prof. dr hab. Bogdan Lesyng i dr hab. Ewa Szotajska).
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Pracownia Sekwencjonowania DNA i Syntezy Oligonukleotydow

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

W 2016 roku ramach dziatalno$ci ustugowej dla IBB zsyntetyzowano 3 999 oligonukleotydéw oraz
zsekwencjonowano na aparatach ABI 3730 i ABI 3730 xI 16 420 matryc DNA, co przy sredniej dtugos$ci
odczytu 850bp daje 13 957 000 zasad.

Dla 105 zleceniodawcOw spoza IBB zostaty zrealizowane zamowienia na zsekwencjonowanie 28 725
matryc i zsyntetyzowano 16 000 oligonukleotyddow.

Z wykorzystaniem sekwenatora genomowego MiSeq llumina zsekwencjonowano dla IBB 1 genom
bakteryjny, 5 genomow bakteriofagébw, 74 plazmidy bakteryjne, 4 genomy drozdzowe i 42 prébki
srodowiskowe uzyskujac tgcznie 25 GB par zasad.

W ramach wspoétpracy z jednostkami spoza Instytutu zsekwencjonowano: 9 genoméw bakteryjnych, 34
plazmidy bakteryjne, 16 klonbw BAC, 2 genomy wirusowe, 8 genomoéw alg oraz 79 probek
srodowiskowych otrzymujgc okoto 35 GB par zasad.

Z uzyciem sekwenatora Il generacji Oxford Nanopore MinlON zsekwencjonowano dla IBB
w ramach analiz pilotazowych 2 genomy bakteryjne oraz 2 genomy plazmidowe.

Dodatkowo w ramach przyznanych minigrantow wykonano 382 sekwencjonowania matryc DNA
i 6 785 reakcji analizy polimorfizmu.

Syntezy oligonukleotyddw i sekwencjonowanie matryc wykonano dla nastepujacych zaktadéw IBB:

matryce oligonukleotydy
1. | Zaklad Genetyki 265 110
2. Zaktad Biochemii Drobnoustrojow 628 160
3. Zaktad Biosyntezy Biatka 397 145
4. | Zaktad Biochemii Ro$lin 427 170
5. | Zakiad Biofizyki 481 229
6. Zaktad Biologii Molekularnej 593 197
7. Instytut Genetyki i Biotechnologii UW 4 400 398
8. Pracownia Mutagenezy i Reperacji DNA 320 165
9. Pracownia Glikobiologii Grzybow 220 117
10. | Pracownia Sekwencjonowania DNA i Syntezy 158 127
Oligonukleotydow

11. | Zaklad Biochemii Lipidéw 210 132
12. | Pracownia Biologii RNA i Genomiki Funkcjonalnej 8321 2 049

Oprécz zlecen z Instytutu Biochemii i Biofizyki zrealizowane zostaly zamdwienia

na sekwencjonowanie DNA i synteze oligonukleotyddw dla zleceniodawcow spoza Instytutu:

1. Instytut Biologii Do$wiadczalnej im. M. Nenckiego, Warszawa

2. Instytut Biologii Medycznej PAN, L6dZ

3. Instytut Biologii Ssakéw PAN, Biatowieza

4. Instytut BiolnfoBank, Poznan

5. Instytut Chemii Bioorganicznej PAN, Poznan

6. Instytut Chemii Fizycznej PAN, Warszawa

7. Instytut Dendrologii PAN, Kérnik

8. Instytut Farmakologii PAN, Krakow

9. Instytut Genetyki Cztowieka PAN, Poznan

10. Instytut Genetyki i Hodowli Zwierzat PAN, Jastrzebiec

11. Instytut Genetyki Roslin PAN, Poznan

12. Instytut Immunologii i Terapii i Doswiadczalnej PAN, Wroctaw

13. Instytut Medycyny Doswiadczalnej i Klinicznej PAN, Warszawa

14. Instytut Medycyny Wsi, Lublin
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15. Instytut Podstawowych Probleméw Techniki PAN, Warszawa
16. Instytut Rozrodu Zwierzat i Badan Zywnosci PAN, Olsztyn
17. Zaktad Ichtiobiologii i Gospodarki Rybackiej PAN, Gotysz
18. Miedzynarodowy Instytut Biologii Molekularnej i Komdrkowej, Warszawa
19. Instytut Biotechnologii i Antybiotykow, Warszawa

20. Instytut Biotechnologii Przemystu Rolno-Spozywczego, Warszawa
21. Instytut Fizjologii i Patologii Stuchu, Warszawa

22. Instytut Hodowli i Aklimatyzacji Ro$lin, Radzikéw

23. Instytut Matki i Dziecka, Warszawa

24. Instytut Ochrony Roélin PIB, Poznan

25. Instytut Psychiatrii i Neurologii, Warszawa

26. Instytut Zootechniki PIB, Krakéw

217. Instytut Wiokien Naturalnych i Roélin Zielarskich, Poznan
28. Muzeum i Instytut Zoologii PAN, Warszawa

29. Narodowy Instytut Geriatrii, Reumatologii i Rehabilitacji, Warszawa
30. Narodowy Instytut Zdrowia Publicznego — PZH, Warszawa
31. Panstwowy Instytut Weterynaryjny, Putawy

32. Wojskowy Instytut Medyczny, Warszawa

33. Wojskowy Instytut Higieny i Epidemiologii, Warszawa

34. Uniwersytet Gdanski, Gdansk

35. Uniwersytet im. A. Mickiewicza, Poznan

36. Uniwersytet Jagiellonski, Krakéw

37. Uniwersytet Jana Kochanowskiego, Kielce

38. Uniwersytet im. Kardynata Stefana Wyszynskiego, Warszawa
39. Uniwersytet Kazimierza Wielkiego, Bydgoszcz

40. Uniwersytet £.6dzki, £.0dz

41. Uniwersytet Mikotaja Kopernika, Torun

42, Uniwersytet Opolski, Opole

43. Uniwersytet Przyrodniczy, Lublin

44, Uniwersytet Przyrodniczy, Poznan

45, Uniwersytet Przyrodniczy, Wroctaw

46. Uniwersytet Rolniczy, Krakdw

47, Uniwersytet Rzeszowski, Rzeszéw

48. Uniwersytet Szczecinski, Szczecin

49. | Uniwersytet Slaski, Katowice

50. Uniwersytet Technologiczno-Przyrodniczy, Bydgoszcz

51. Uniwersytet Wroctawski, Wroctaw

52. Uniwersytet Warszawski, Warszawa

53. Uniwersytet Warminsko-Mazurski, Olsztyn

54, Uniwersytet Zielonogdrski, Zielona Gora

55. Uniwersytet Medyczny w Biatymstoku, Biatystok

56. Uniwersytet Medyczny, Lublin

57. Uniwersytet Medyczny, 1.6dz

58. Uniwersytet Medyczny, Poznan

59. Uniwersytet Medyczny, Wroctaw
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60. Gdanski Uniwersytet Medyczny, Gdansk

61. Pomorski Uniwersytet Medyczny, Szczecin

62. | Slaski Uniwersytet Medyczny, Katowice

63. Warszawski Uniwersytet Medyczny, Warszawa

64. Zachodniopomorski Uniwersytet Technologiczny, Szczecin
65. Politechnika Gdanska, Gdansk
66. Politechnika Warszawska, Warszawa

67. Szkota Gtéwna Gospodarstwa Wiejskiego, Warszawa

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

69. Centrum Medyczne Ksztatcenia Podyplomowego, Warszawa

70. Centrum Onkologii, Warszawa

71. Wojewodzki Inspektorat Weterynarii, Opole

72. Wojewodzka Stacja Sanitarno-Epidemiologiczna, Bydgoszcz

73. Wojewodzka Stacja Sanitarno-Epidemiologiczna, Rzeszow

74. Zaktad Diagnostyki Medycznej, Poznah

75. Adamed Sp. z 0.0., Piefnkow

76. Balton Sp. z 0.0., Warszawa

77. Biogena Sp. z 0.0., Olsztyn

78. Centrum Diagnostyki Genetycznej Genescreen, Kobylnica

79. Centrum Materiatlow Polimerowych i Weglowych PAN, Zabrze

80. Celther Polska Sp. z 0.0., Zakroczym

81. Curiocity Diagnostics, Warszawa

82. Cigen Sp. z 0.0., Ostréw Wielkopolski

83. Europejskie Regionalne Centrum Eko Hydrologii, £.6dz

84. EURX sp. z 0.0., Gdansk

85. Fundacja na Rzecz Chorych z Chorobami Krwi, Warszawa

86. Fundacja Uniwersytetu Warszawskiego, Warszawa

87. Genesis Polska, Poznan

88. Genet Reserch Sp. z 0.0., Wroctaw

89. Hurt-Chem Hurtownia Odczynnikéw Chemicznych, Duchnice

90. Gtowny Inspektorat Jakosci Handlowej Artykutow Rolno-Spozywczych, Warszawa
91. Laboratorium Badan Genetycznych Sp. z 0.0., Lublin

92. Laboratorium Diagnostyki Molekularne Sp. z 0.0., Wroctaw

93. MediGen, Warszawa

94, Metagentor SP. z 0.0., Torun

5. Oncogene Diagnostics, Krakow

06. Personather sp. z 0.0., Konstantynow £.odzki

07. Przedsi¢cbiorstwo Handlowe VINC, Gdynia

08. Rex Company, Wroctaw

99. Samodzielny Publiczny Centralny Szpital Kliniczny, Warszawa

100. | Samodzielny Publiczny Dziecigcy Szpital Kliniczny, Warszawa

101. | Stowarzyszenie Mitoénikow Zubréw, Warszawa

102. | Synevo Polska, Warszawa

103. | Trisamya Cosmetics Sp. z 0.0., Lublin

104. | Vet-Lab, Brudzew

105. | VitaGenum, Lublin
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Laboratorium Analiz Modyfikacji Genetycznych

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

Cel badania:
Analiza obecnosci materiatu transgenicznego w produktach rynkowych oraz oznaczanie liczby kopii
gendw, a takze 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 klienta. Laboratorium
uczestniczy takze w miedzylaboratoryjnych badaniach sprawnosci jakos$ciowej i ilosciowej detekcji
GMO w $rodowisku, pozywieniu i paszach.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

1. Laboratorium uczestniczytlo w dwoch miedzylaboratoryjnych badaniach sprawnosci jakosciowej
i iloSciowej detekcji GMO organizowanych przez Instytut Materiatow Referencyjnych i Pomiaréw
UE w Centrum Badan Potaczonych, Geel, Belgia.

2. Wykonano ustugi pomiaru ilosciowego mMRNA w réznych prébkach dostarczonych przez klientow
IBB oraz zewnetrznych. Oznaczano réwniez liczbe kopii gendw w materiale dostarczonym przez
klientow. Wykonano okoto 34 700 reakcji, tacznie 2z opracowaniem metodyki analiz
i projektowaniem starterdw.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wyniki oznaczania poziomu mRNA oraz liczby kopii beda zamieszczone w publikacjach naukowych.

Publikacje:
5256, 5334
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Srodowiskowe Laboratorium Spektrometrii Mas

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

dr Aleksander Moysa, dr Krzysztof Tarnowski, mgr Jacek Oledzki, mgr Magdalena Bakun,

mgr Agnieszka Fabijanska, mgr Piotr Zargbski, mgr Radostaw Jazwiec, mgr Emilia Pawlowska,

mgr Agata Malinowska, mgr Michat Kistowski, mgr Aiswarya Premchandar, mgr Anna Perzanowska,
mgr Katarzyna Bucholc, mgr Agnieszka Fatalska, mgr Magdalena Richter

Cel badania:
Analizy proteomiczne i metabolomiczne.

Opis realizowanych prac:

Laboratorium, wzorem lat poprzednich, uczestniczytlo w wielu projektach wykonujac wszystkie
niezbedne analizy proteomiczne i analizy lekéw i ich metabolitow. Sposérod projektéw zakonczonych
publikacjami nalezy wymieni¢: w dziedzinie badan strukturalnych — zmapowanie regionéw kontaktu
kompleksu tacznikowego Misl2 biatek kinetochoru Drosophila i kompleksu COMA Saccharomyces
lactis (5222), nowego oddziatywania W obr¢bie kompleksu biatkowego procesingu histonowych mRNA
(5231), miejsc kontaktu fosfolipazy A2 z domeng NBD1 biatka CFTR (5276). Badania proteomiczne
pozwolity wykaza¢ np. wzbogacenie frakcji jaderkowej neuronéw w dwa wazne dla rozwoju uktadu
nerwowego biatka (5250), wplyw zwigkszenia fosforylacji biatka elF2a
na zwigkszong sekrecj¢ enzymoOw modyfikujacych macierz w komorkach biataczki (5344), krzyzowa
regulacji kinaz Awurora i Citron w cytokinezie (5232), czy funkcjonalng role modyfikacji
posttranslacyjnych histonu H1 (5196). Analizy celowane zostaty zastosowane do analizy pozioméw
keratyn w ptynie jamy optucnowej w raku ptuc (5239) i w badaniu mechanizmu odpowiedzi komorkowej
na escyne (5316).

Czes$¢ laboratorium odpowiedzialna za analizy substancji niskoczasteczkowych kontynuowata niektore
projekty rozpoczgte w poprzednich latach jak: oznaczanie lekéw immunosupresyjnych (5305, 5306,
5308) w krwi petnej (Novartis, Szpital Uniwersytecki Wroctaw) oraz mleku pacjentek dla
dr hab. Bozeny Kociszewskiej-Najman (WUM), metabolitu leflunomidu (Sandoz), metabolitéw nikotyny
dla Synevo, kwasoéw 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, SDMA)
w dializatach ptynu mézgowo-rdzeniowego dla dr hab. Magdaleny Zielinskiej (IMDIiK), witaminy D
(prof. Stefan Pierzynowski i Alcresta). Ponadto ustawiono metody oznaczania wolnych i catkowitych
kwasow ttuszczowych w osoczu (prof. Stefan Pierzynowski i Alcresta). Kontynuowano badania
farmakokinetyczne nowych zwigzkéw dla OncoArendi w ramach grantu STRATEGMED
i prof. Grazyny Niewiadomskiej (Instytut Nenckiego). Opracowano metode 0znaczania aminokwasow w
osoczu i homogenatach tkanki mézgowej i guza oraz metode oznaczania trimetyloaminy i jej tlenku w
0soczu oraz wykonano oznaczenia prébek dla dr hab. Marcina Ufnala (WUM). Ustawiono metode
analizy zwiazkow BK176.4 i BK124.1 oraz wykonano oznaczenia probek osocza dla prof. Urszuli
Wojdy (IMDIK).

Opis najwazniejszych osiagnieé:

Wykazanie silnej nadreprezentacji peptydow elastazowych w proteomie tkanki raka jelita grubego
i peptydow keratynowych w ptynie z jamy optucnowej w raku ptuc. Zmapowanie regionéw interakcji
w obrebie kompleksow COMA i Mis12 biatek kinetochorowych oraz partneréw molekularnych domeny
NBD1 biatka CFTR. Opracowanie nowego modelu regulacji procesu powstawania histonowych mRNA.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Uzyskane rezultaty wchodza w sktad publikacji.

Publikacje:

5185, 5196, 5219, 5222, 5231, 5232, 5250, 5269, 5276, 5293, 5294, 5306, 5308, 5305, 5316, 5338, 5342,
5344, 5347, 4028/A, 4062/A, 4072/A, 4095/A, 854/N, 861/N
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Pracownia Mikroskopii Konfokalnej i Fluorescencyjnej IBB PAN
Zespot: dr Malgorzata Lichocka

Cel badania:
Analiza mikroskopowa materialu biologicznego w oparciu o techniki mikroskopii $wietlnej
i fluorescencyjne;j.

Opis realizowanych prac:

W oparciu o infrastruktur¢ Pracowni Mikroskopii Konfokalnej i Fluorescencyjnej wykonywane
sa analizy mikroskopowe na komoérkach ros$linnych (m.in. Arabidopsis thaliana, Nicotiana
benthamiana), bakterii (np. z rodzaju Pseudomonas), drozdzy (Saccharomyces cerevisiae), grzybow (np.
Fusarium sambucinum), pierwotniakow (Paramecium caudatum), nicieni (Caenorhabditis elegans) oraz
ssaczych liniach komoérkowych. Zazwyczaj analizowana jest morfologia utrwalonych komérek oraz ich
wewnetrzna organizacja w oparciu o kontrast Nomarskiego oraz znaczniki fluorescencyjne. Znaczna
czg$¢ badan dotyczy lokalizacji subkomodrkowej wyznakowanego fluorescencyjnie biatka oraz jego
kolokalizacja z markerami struktur wewnatrzkomérkowych.

Dziatalno$¢ Pracowni obejmuje:

prowadzenie szkolen z obstugi mikroskopu fluorescencyjnego Nikon E800 oraz mikroskopu
konfokalnego Nikon C1, ktére umozliwiaja samodzielng pracg w oparciu o infrastrukture Pracowni,
wykonywanie analiz mikroskopowych w ramach ustugi oraz wspotpracy naukowe;.

Opis najwazniejszych osiggniec:
Mikroskop fluorescencyjny Nikon E800 wykorzystano w wymiarze 251 godz. przez samodzielnych
uzytkownikow.

Przeprowadzono indywidualne szkolenia z obstugi mikroskopu Nikon E800 dla 6 0s6b z IBB PAN

1. | Dmowski Michat Zaktad Biochemii Drobnoustrojow

2. | Jedynak Marta Zaktad Biosyntezy Biatka

3. | Kotakowski Damian Zaktad GenetyKi

4. | Niemiro Anna Zaktad Biochemii Roélin

5. | Owsian Dawid Pracownia Sekwencjonowania DNA i Syntezy Oligonukleotydow
6. | Szwajczak Ewa Pracownia Mutagenezy i Reperacji DNA

Mikroskop konfokalny Nikon C1 wykorzystano ogétem w wymiarze 569 godz. przez samodzielnych
uzytkownikow po przeszkoleniu a takze w ramach ustug i wspotpracy naukowe;.
Przeprowadzono indywidualne szkolenia z obstugi mikroskopu konfokalnego dla 6 oséb z IBB PAN

1. | Niemiro Anna Zaktad Biochemii Ro$lin
2. | Sztatelman Olga Zaktad Biochemii Roélin
3. | Tarnowski Leszek Zaktad Biochemii Ro$lin
4.| Cwiek Pawel Zaktad Biosytnezy Biatka
5. | Kerlin Maciej Zaklad Biosyntezy Biatka
6 | Owsian Dawid Pracownia Sekwencjonowania DNA i Syntezy Oligonukleotydow

Jednostki zewngtrzne korzystajace z ustug Pracowni w 2016r.:
Instytut Ogrodnictwa Zaktad Genetyki, Hodowli i Biotechnologii Roslin Warzywnych
w Skierniewicach

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Analizy mikroskopowe wykonane w Pracowni Mikroskopii Konfokalnej i Fluorescencyjnej umozliwity
realizacje prac magisterskich, doktorskich, propagowanie nauki w ramach dni otwartych
a przede wszystkim realizacje projektow badawczych uwzgledniajacych techniki mikroskopii, ktorych
wyniki zawarto w publikacjach.

Publikacja:
5269
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KOLEKCJA SZCZEPOW IBB PAN ,,COLIBB”

Utworzona w 2000 roku w Instytucie Biochemii i Biofizyki kolekcja plazmidéw oraz szczepow
bakteryjnych i drozdzowych COLIIBB zawiera przede wszystkim szczepy i wektory skonstruowane
przez pracownikdéw i studentéw IBB PAN w ramach badan prowadzonych w Instytucie. W roku 2012 do
zasobOw kolekcji wiaczono podgrupe psychrofilnych szczepow Arktycznych i Antarktycznych.

Zasoby kolekcji dostepne sa na stronie: http://kolekcja.ibb.waw.pl

Obecnie przechowujemy 3 058 szczepow bakteryjnych, 3 882 drozdzowych i 2 280 plazmidow,
300 izolatow srodowiskowych oraz 2 900 szczepow psychrofilnych.

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 2016

19.01.2016

dr Roman Szczesny (Pracownia Biologii RNA i Genomiki Funkcjonalnej)

»Functional studies and genome-wide siRNA screenings to explore factors and relationships in human
RNA metabolism.”

26.01.2016
dr Szymon Swiezewski (Zaktad Biosyntezy Biatka)
,» rranscription elongation checkpoint at splice sites.”

02.02.2016
dr Krzysztof Ginalski (Laboratorium Bioinformatyki i Biologii Systeméw CeNT UW)
»Predicting structure and function of proteins.”

09.02.2016
mgr Jolanta Czerwinska (Zaktad Biologii Molekularnej)
»contribution of lipid peroxidation to the premature aging phenotype of ERCC1-deficient mice.”

16.02.2016

mgr Agnieszka Lech (Miedzywydzialowe Indywidualne Studia doktoranckie matematyczno-
przyrodnicze Uniwersytet Warszawski)

,,Mesothelial stimulation of Ovarian Cancer cells.”

23.02.2016

mgr Dominika Gratkowska (Zaktad Biosyntezy Biatka)

»ldentification of the role of SWI/SNF remodeling complexes in cold response in Arabidopsis thaliana
plants.”

25.02.2016
prof. Harald Herrmann-Lerdon (Department of Neuropathology, University Hospital Erlangen, Germany)
»,Desminopathy — a structural disease pathogenesis.”

26.02.2016
prof. dr hab. Tomasz Bilinski (Katedra Biochemii i Biologii Komorki, Uniwersytet Rzeszowski)
»Podstawy alternatywnej gerontologii.”

01.03.2016
mgr Katarzyna Kalisiak (Pracownia Biologii RNA i Genomiki Funkcjonalnej)
,»A short splicing isoform of HBS1L links the cytoplasmic exosome and SKI complexes in humans.”

08.03.2016

mgr Anna Fogtman (Pracownia Analiz Mikromacierzy)

»Cellular model for analysis of complex gene interactions during transcriptional response of plants to
environmental stress.”

15.03.2016
mgr Ewa Makata (Zaktad Genetyki)
,»,Global analysis of transcriptionally engaged yeats RNA polymerase 111 at nucleotide resolution.”

22.03.2016

mgr Julita Gruchota (Pracownia Sekwencjonowania DNA i Syntezy Ooligonukleotyd6w)
,»Czynniki elongacji transkrypcji w syntezie niekodujacych RNA.”
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29.03.2016
mgr inz. H. Fedak (Zaktad Biosyntezy Bialtka)
»Anitisense transcription regulates DOG1 (Delay of Germinationl) gene expression.”

29.03.2016
mgr Malgorzata Palusinska (Zaktad Biosyntezy Biatka)
»Short, functional form produced by alternative polyadenylation of DOG1 controls seed dormancy.”

04.04.2016

prof. Mien-Chie Hung (Vice-President University of Texas, MD Anderson Cancer Center, Houston USA)
,Crosstalk Signaling in Resistance and Development of Rational Combination Therapy for Cancer.”
Host: dr hab. Tomasz Sarnowski

05.04.2016
mgr Katarzyna Niedzwiecka (Zaktad Genetyki)
»Mitochondrial ATP synthase and calcium homeostasis.”

12.04.2016
mgr Katarzyna Szymanska (Pracownia Fosforylacji Biatek Roslinnych)
»Role of SnRK2 kinases in plant response to biotic and abiotic stresses.”

14.04.2016
prof. dr hab. Andrzej Rabczenko
»Biogeneza w XXI wieku. Poglady i twarde fakty. Ewolucjonizm vs Intelligent Design.”

19.04.2016
mgr Weronika Rzepnikowska (Zaktad Genetyki)

,»Yeast as a model organism to study the effects of VPS13A mutations causing human genetic disorder

chorea-acanthocytosis.”

26.04.2016

dr Jadwiga Nieminuszczy (The Weatherall Institute of Molecular Medicine University of Oxford, John

Radcliffe Hospital)
»EXD2 — a new player joins the DSB resection team.”

09.05.2016
prof. dr hab. Jerzy Bohdanowicz (Wydziat Biologii Uniwersytetu Gdanskiego)

»,R0zwW0j, ultrastruktura i cytochemia komdrek i tkanek zwigzanych z rozmnazaniem generatywnym

Angiospermae.”

10.05.2016

mgr Asgar Abbas Kazrani (Mig¢dzynarodowy Instytut Biologii Molekularnej i Komorkowej w

Warszawie)
»Structural and biochemical studies of 5hmC specific endonuclease, PvuRts1l.”

12.05.2016
prof. dr hab. Marek Tchdrzewski (Uniwersytet Marii Sktodowskiej-Curie w Lublinie)
»Rybosomalne centrum GTPazowe jako element regulatorowy maszynerii translacyjnej.”
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mgr Urszula Natkanska (Zaktad Genetyki)

,»Finding the function of Hsp31p, Saccharomyces cerevisiae protein belonging to DJ-1/ThiJ/Pfpl family.”
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19.05.2016

dr hab. Matgorzata Gajewska (Zaktad Biochemii, Katedra Nauk Fizjologicznych Wydzial Medycyny
Weterynaryjnej Szkota Gtéwna Gospodarstwa Wiejskiego)

»Rola i regulacja autofagii podczas rozwoju nabtonka gruczotu mlekowego u bydta.”

24.05.2016
mgr Magdalena Richter (Srodowiskowe Laboratorium Spektrometrii Mas)
,Using mass spectrometry to analyse protein interactions within the inner kinetochore.”
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mgr Karolina Mierzejewska (Migdzynarodowy Instytut Biologii Molekularnej i Komorkowej)
»Structural basis of methylation control of restriction endonucleases.”
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mgr Anna Labno (Pracownia Biologii RNA i Genomiki Funkcjonalnej)

»Perlman syndrome nuclease DIS3L2 controls cytoplasmic non-coding RNAs and provides surveillance
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14.06.2016

Piotr Mieczkowski, PhD (Research Associate Professor, Department of Genetics, Director of High-
Throughput Sequencing Facility, University of North Carolina, USA)

,Next generation sequencing for clinical care of cancer patients.”
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,» rranscriptomic changes in the development of post-myocardial infarction heart failure.”
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Agata Smogorzewska M.D., Ph.D. (Laboratory of Genome Maintenance, Rockefeller University, USA)
»When Watson and Crick Get Linked: DNA interstrand crosslink repair and human disease.”
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prof. Joel L. Sussman (Weizmann Institute of Science,Israel Structural Proteomics Center, Israel)
»Recent Breakthroughs in the Structure/Function Studies of Acetylcholinesterase.”
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prof. Hongzhe Sun (Laboratory of Genome Maintenance, Rockefeller University, USA)
»Integrative Metallomic Approach to Match Metals to Proteins in Cells.”
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prof. Francoise Stutz (Department of Cell Biology, University of Geneva, Swiss)
,» Yeast non-coding transcription, gene regulation and replication.”
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prof. Peter Philippsen (Biozentrum, Bazylea, Szwajcaria)

»,Understanding movements of multiple nuclei in a filamentous yeast cell: From experimental data
to simulations.”
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Thomas A. Kunkel, Ph.D. (Genome Integrity and Structural Biology, National Institute
of Environmental Health Sciences, Research Triangle, Park, North Carolina, USA)

»Studies of leading- and lagging-strand DNA replication fidelity in budding yeast.”
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prof. Hubert Becker (University of Strasbourg, Institute of Molecular and Cellular Biology, France)
,» Yeast cytosolic aminoacyl-tRNA synthetases: unanticipated relocations for unexpected functions.”
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dr Emanuele Montomoli (Dept. of Molecular and Developmental Medicine, University of Siena, Italy)
,»Assays for influenza vaccines evaluation and correlates of protection.”
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prof. Lloyd Demetrius (Department of Organismic and Evolutrionary Biology, Harvard University,
Cambridge, USA)

,Darwin, Boltzmann and Directionality Theory.”
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mgr inz. Monika Niewiadomska (Pracownia Glikobiologii Grzybdw)
,» The role of Algl3 N-acetylglucosaminyl transferase in Candida albicans pathogenicity.”
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prof. Henri Batoko (Université Catholique de Louvain, Belgium)
,» The enigmatic TSPO proteins in plant: Unexpected functions and regulation.”

11.10.2016
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»Reading out the ubiquitin code for cell cycle and cancer.”
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dr Wojciech Galej (European Molecular Biology Laboratory, Grenoble, France)
»Structure of the catalytic spliceosome.”
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»Mass spectrometry analysis of cytokeratin biomarkers and other proteins for lung cancer pleural
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»Structural analysis of interactions between C-terminal domains of proteins involved in histone MRNA
generation by NMR spectroscopy.”
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,1BB — historia subiektywna.”
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»SUMO is a stress response protein in Caenorhabditis elegans (including introduction to ,,the worm” as
a model organism).”
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,Phosphatidylinositol-3-phosphate, a regulator of cell response to proteotoxic stress.”

06.12.2016

prof. dr hab. Zofia Szweykowska-Kulinska (Zaktad Ekspresji Gendw, Instytut Biologii Molekularnej
i Biotechnologii, Uniwersytet im. Adama Mickiewicza)

,» I he involvement of splicing in plant microRNA biogenesis.”
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mgr inz. Wojciech Rymaszewski (Pracownia Patogenezy Roslin)

,High-throughput phenotyping as a tool to study acclimation of Arabidopsis thaliana to water deficit.”
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mgr inz. Magdalena Machnicka (Laboratorium Bioinformatyki i Inzynierii Biatka, Mi¢dzynarodowy
Instytut Biologii Molekularnej i Komoérkowej)

»Characterization of post-transcriptional RNA modification pathways.”
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Variation of airborne radionuclides concentrations in Arctic and Antarctic cryoconites.

XXXV Polar Symposium Progress in Polar Research — New Experiences and Challenges, The 30th
Anniversary of UMCS Polar Expeditions to Spitsbergen, Lublin, Poland, 8-11 June 2016

Abstract Book p.221-222

4000/A

ZDANOWSKI M., BOGDANOWICZ A., GAWOR J., GROMADKA R., WOLICKA D.,
GRZESIAK J.

Enriching cryoconite hole sulfate reducers: preliminary studies.

XXXVI Polar Symposium Progress in Polar Research — New Experiences and Challenges, The 30th
Anniversary of UMCS Polar Expeditions to Spitsbergen, Lublin, Poland, 8-11 June 2016

Abstract Book p.184-185

4001/A

GAWOR J., GRZESIAK J., SASIN-KUROWSKA J., BORSUK P., GROMADKA R., GORNIAK D.,
SWIATECKI A., ALEKSANDRZAK-PIEKARCZYK T., ZDANOWSKI M.

Taxonomic and metabolic diversity of supraglacial Polaromonas isolates - a study for two Arctic and
one Antarctic glacier.

XXXVI Polar Symposium Progress in Polar Research — New Experiences and Challenges, The 30th
Anniversary of UMCS Polar Expeditions to Spitsbergen, Lublin, Poland, 8-11 June 2016

Abstract Book p.169-170

4002/A

GORNIAK D., SWIATECKI A., MIECZAN T., GRZESIAK J., JABLONSKA Z., ZDANOWSKI M.
Bacterial community composition of Ecology Glacier surface habitats (King George Island,
Antarctica).

XXXVI Polar Symposium Progress in Polar Research — New Experiences and Challenges, The 30th
Anniversary of UMCS Polar Expeditions to Spitsbergen, Lublin, Poland, 8-11 June 2016

Abstract Boook p.180-181
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4003/A

KORCZAK-ABSHIRE M., ZMARZ A., CHWEDORZEWSKA K.J., RODZEWICZ M.,
STORVOLD R., KARLSEN S.R., KIDAWA A.

The application of UAVs for conducting interdisciplinary monitoring of the Antarctic ecosystems.
XXXVI Polar Symposium Progress in Polar Research — New Experiences and Challenges, The 30th
Anniversary of UMCS Polar Expeditions to Spitsbergen, Lublin, Poland, 8-11 June 2016

Abstract Book p.51

4004/A

ANDROSIUK P., KOC J., CHWEDORZEWSKA K.J., CUBA-DIAZ M., GIELWANOWSKA I.
Genetic variability of Colobanthus quitensis.

XXXV Polar Symposium Progress in Polar Research — New Experiences and Challenges, The 30th
Anniversary of UMCS Polar Expeditions to Spitsbergen, Lublin, Poland, 8-11 June 2016

Abstract Book p.149-150

4005/A

KOC J., GIELWANOWSKA I., KELLMANN-SOPYLA W., ANDROSIUK P.,
CHWEDORZEWSKA K.J.

The effect of salinity stress of the germination seeds and seedlings growth of Colobanthus apetalus
(Labill.) Druce and Colobanthus quitensis (Kunth) Bartl.

XXXVI Polar Symposium Progress in Polar Research — New Experiences and Challenges, The 30th
Anniversary of UMCS Polar Expeditions to Spitsbergen, Lublin, Poland, 8-11 June 2016

Abstract Book p.201-202

4006/A

KOC J., GIELWANOWSKA |., KELLMANN-SOPYLA W., ANDROSIUK P.,
CHWEDORZEWSKA K.J., FRACZEK R., WASILEWSKI J., FIEDOROWICZ G.

The influence of sodium fluoride and methanesulfonic acid of the ability of seed germination and
seedling growth of Poa annua I. among ecotypes from the Polish and the Antarctic.

XXXVI Polar Symposium Progress in Polar Research — New Experiences and Challenges, The 30th
Anniversary of UMCS Polar Expeditions to Spitsbergen, Lublin, Poland, 8-11 June 2016

Abstract Book p.203-204

4007/A

SZILO J., BIALIK R.

Hydrological conditions of the west shore of Admiralty Bay on the example of the forefield of
Baranowski Glacier (King George Island, W Antarctica).

XXXVI Polar Symposium Progress in Polar Research — New Experiences and Challenges, The 30th
Anniversary of UMCS Polar Expeditions to Spitsbergen, Lublin, Poland, 8-11 June 2016

Abstract Book p.126-127

4008/A

SZUFA K.M., MIETELSKI J.W., OLECH M.

Mosses and lichens as biomonitors of radioactive caesium 137 in the Antarctic environment.
XXXV Polar Symposium Progress in Polar Research — New Experiences and Challenges, The 30th
Anniversary of UMCS Polar Expeditions to Spitsbergen, Lublin, Poland, 8-11 June 2016

Abstract Book p.252-253

4009/A

ZIELONKA A., SZYMANSKI W., MACIEJOWSKI W., LABNO R.

Physical and chemical properties of surface soil horizons in the proximity of research stations in King
George Island (Antarctica).

XXXV Polar Symposium Progress in Polar Research - New Experiences and Challenges, The 30th
Anniversary of UMCS Polar Expeditions to Spitsbergen, Lublin, Poland, 8-11 June 2016

Abstract Book p.269-270
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4010/A

WODKIEWICZ M., CHWEDORZEWSKA K.J., BEDNAREK P.T., ZNOJ A., GALERA H.
Secondary dispersal - how much of the invaders genetic variability can slip between our fingers. A
case study of Poa annua on King George Island.

29" Conference on the Plant Population Biology Section of the Ecological Society of Germany,
Austria and Switzerland (GfO) POPBIO, Ttebon, Czech Republic, 5-7 May 2016

Abstract Book p.100

4011/A

ZMARZ A., KORCZAK-ABSHIRE M., STORVOLD R., RODZEWICZ M., KARLSEN S.R.,
CHWEDORZEWSKA K.J., KIDAWA A,

UAYV monitoring missions in Antarctica — MONICA project 2014-2015.

The Remote Controlled and Autonomous Measurement Platforms Flagship Workshop (ReCAMP),
Tromsg, Norway, 5-6 April 2016

Abstracts Book Poster p.40

4012/A

BORSUK E., M., WILINSKA A., TUDEK B., SPEINA E.

Lipid peroxidation products affect Fanconi anemia cells.

Mutagenesis Gordon Research Conference: Mechanisms of Mutagenesis and Genome Alterations,
Girona, Spain, 5-10 June 2016

Abstracts Poster 4

4013/A

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

Contribution of lipid peroxidation to the premature aging phenotype of ERCC1-deficient mice.
Mutagenesis Gordon Research Conference: Mechanisms of Mutagenesis and Genome Alterations,
Girona, Spain, 5-10 June 2016

Abstracts Poster 9

4014/A

JARRETT R, SALIO M., LLOYD-LAVERY A., SUBRAMANIAN S., BOURGEOIS E., ARCHER CH.,,
CHEUNG A., HARDMAN C., CHANDLER D., SALIMI M., GUTOWSKA-OWSIAK D., DE LA
SERNAJ.B., FALLON P.G., JOLIN H., MCKENZIE A., DZIEMBOWSKI A., PODOBASE.I., BAL W.,
JOHNSON D., MOODY D.B., CERUNDOLO V., OGG G.

Filaggrin inhibits generation of CD1a neolipid antigens by house dust mite-derived phospholipase.
British Society for Investigative Dermatology Annual Meeting, Dundee, England, 4-6 April 2016
British Journal of Dermatology (2016) 174 p.49-50

4015/A

ZMARZ A., KORCZAK-ABSHIRE M., STORVOLD R., RODZEWICZ M., CHWEDORZEWSKA K.J.,
KARLSEN S.R.

UAYV for monitoring Antarctic ecosystems.

36™ EARSeL Symposium Frontiers in Earth Observation, Bonn, Germany, 20-24 June 2016
Programme & Abstract Book p.29

4016/A

MUCHA K., FLORCZAK M., FORONCEWICZ B., CIECIURA T., KLIMCZAK D., RACZYNSKA J.,
MULKA-GIEREK M., PACZEK L.

Clinical markers of IgA nephropathy.

53" Congress ERA-EDTA, Vienna, Austria, 21-24 May 2016

Nephrology Dialysis Transplantation (2016) 31 (supplement 1) MP141
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4017/A

NIEDZWIECKA K., SKONECZNY M., TISI R., KUCHARCZYK R.

Mutations in mitochondrial ATP6 gene encoding subunit of ATP synthase and their impact on cell
physiology in yeast S. cerevisiae.

19" European Bioenergetics Conference, Riva del Garda, Italy, 2-7 July 2016

Lecture and Poster Abstracts p.77

4018/A

SKOCZEN N., BINKO K., DAUTANT A, DI RAGO J.-P., KUCHARCZYK R.
Exploring the human ATP synthase proton channel.

19" European Bioenergetics Conference, Riva del Garda, Italy, 2-7 July 2016
Lecture and Poster Abstracts p.78-79

4019/A

TYMOSZEWSKA A., ALEKSANDRZAK-PIEKARCZYK T., BARDOWSKI J.K.

Garvieacin Q - the wide spectrum class I1ld bacteriocin that targets man-PTS.

International Scientific Conference on Probiotics and Prebiotics IPC, Budapest, Hungary, 21-23 June 2016
Abstract BS

4020/A

GALERA H., CHWEDORZEWSKA K.J., WODKIEWICZ M.

The functioning of Antarctic terrestrial ecosystems and their aptitude to biological invasions.
57 Zjazd Polskiego Towarzystwa Botanicznego: Botanika — Tradycja i Nowoczesnos$¢, Lublin,
27 czerwca — 3 lipca 2016

Abstracts BS

4021/A

KOC J., KELLMANN-SOPYLA W., CHWEDORZEWSKA K.J., GIELWANOWSKA 1.
Ecophysiology of seed dormancy of Colobanthus quitensis (Kunth) Bartl.

57 Zjazd Polskiego Towarzystwa Botanicznego: Botanika — Tradycja i Nowoczesno$¢, Lublin,
27 czerwca — 3 lipca 2016

Abstracts BS

4022/A

WODKIEWICZ M., CHWEDORZEWSKA K.J., ZNOJ A., GALERA H.

Whom you have to be conquer Antarctica? Functional traits of Poa annua on King George Island.
57 Zjazd Polskiego Towarzystwa Botanicznego: Botanika — Tradycja i Nowoczesnos¢, Lublin,
27 czerwca — 3 lipca 2016

Abstracts BS

4023/A

GIELWANOWSKA |., CHWEDORZEWSKA K.J., KOC J., KELLMANN-SOPYLA W.,
ZIELINSKA K., PAWELEC A.

Differentiation of seeds germination of Colobanthus apetalus (LABILL.) Druce and Colobanthus
quitensis (Kunth) Bartl. in response to osmotic stress and salt.

57 Zjazd Polskiego Towarzystwa Botanicznego: Botanika — Tradycja i Nowoczesno$é, Lublin,
27 czerwca — 3 lipca 2016

Abstracts BS

4024/A

RUDAK A., ZNOJ A., CHWEDORZEWSKA K.J., GALERA H., WODKIEWICZ M.
Biomass allocation in Poa annua under Antarctic conditions.

57 Zjazd Polskiego Towarzystwa Botanicznego: Botanika — Tradycja i Nowoczesnosé, Lublin,
27 czerwca — 3 lipca 2016

Abstracts BS
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4025/A

GUTKOWSKA M.

Polyprenol reductase 2 deficiency is lethal in Arabidopsis due to male sterility.
SEB Annual Meeting: Sun, Sea & Science, Brighton, England, 4-7 July 2016
Oral Presentation P4.7

4026/A

SURMACZ L., SUROWIECKI P., BUSZEWICZ D., AKHTAR T.A., SWIEZEWSKA E.
Cis-prenyltransferase AtCPT7 is required for medium-chain polyprenol biosynthesis in chloroplasts
of Arabidopsis.

International Conference on Arabidopsis Research ICAR, Gyeongju, Korea, 29 June — 3 July 2016
Abstract Book P335

4027/A

SUROWIECKI P., MANKO K., SWIEZEWSKA E., SURMACZ L.

Studies on the roles of AtCPT1 and Lew1 in polyisoprenoid biosynthesis in Arabidopsis.
International Conference on Arabidopsis Research ICAR, Gyeongju, Korea, 29 June — 3 July 2016
Abstract Book P.336

4028/A

BUCHOLC M., GOCH G., KLIMECKA M.M., FEDAK H., CIESIELSKI A., TARNOWSKI K.,
LICHOCKA M., DOBROWOLSKA G.

Two isoforms of Arabidopsis thaliana SnRK2-Interacting calcium sensor negatively regulate SnRK2
protein kinases activity.

International Conference on Arabidopsis Research ICAR, Gyeongju, Korea, 29 June — 3 July 2016
Abstract Book P229

4029/A

BORKIEWICZ L., CIESLA J. M., MUSZYNSKA G., SZCZEGIELNIAK J.

ZmCPK11 and its homologs in Arabidopsis are regulators of stress-inducible genes in wound
response.

International Conference on Arabidopsis Research ICAR, Gyeongju, Korea, 29 June — 3 July 2016
Abstract Book P289

4030/A

BUSZEWICZ D., SURMACZ L., KOBLOWSKA M., SWIEZEWSKA E.

The Arabidopsis thaliana cis-prenyltransferase CPT7 is involved in a heat-induced accumulation of
polyprenols.

International Conference on Arabidopsis Research ICAR, Gyeongju, Korea, 29 June — 3 July 2016
Abstract Book P329

4031/A

SKORUPINSKA-TUDEK K., KLOBUS G., SWIEZEWSKA E.

Dolichol accumulation in plant roots upon adverse abiotic environmental factors treatment.
International Conference on Arabidopsis Research ICAR, Gyeongju, Korea, 29 June-3 July 2016
Abstract Book P334

4032/A

GAWARECKA K., JOZWIAK A., MYRCHA M., KANIA M., DANIKIEWICZ W., SWIEZEWSKA E.
Phytol — a potential substrate for biosynthesis of polyisoprenoid compounds.

International Conference on Arabidopsis Research ICAR, Gyeongju, Korea, 29 June — 3 July 2016
Abstract Book P330 Oral Speech
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4033/A

WINIEWSKA M., CZAPINSKA H., PIASECKA A., POZNANSKI J.

Competition between bonding and electrostatic interactions identified in complexes of protein kinase
CK2a with halogenated ligands.

2" International Symposium on Halogen Bonding ISXB2, Gothenburg, Sweden, 6-10 June 2016
Abstract Book p.49

4034/A

WINIEWSKA M., CZAPINSKA H., PIASECKA A., POZNANSKI J.

Thermodynamic study on binding of halogenated ligands by PKCK2 reveals dominance

of electrostatic interactions over halogen bonding.

2" International Symposium on Halogen Bonding ISXB2, Gothenburg, Sweden, 6-10 June 2016
Abstract Book p.83

4035/A

DYLEWSKA M., SOKOLOWSKA B., KORZENIOWSKA K., KUSMIEREK J.T., MACIEJEWSKA A M.
E.coli AlkA and AlkB proteins repair 1,N6-a-hydroxypropanoadenine and 3,N4-a-
hydroxypropanocytosine.

X Parnas Conference — Young Scientist Forum: Molecules in Living Cells and in Innovative
Medicine, Wroctaw, Poland 10-12 July 2016

Acta Biochimica Polonica 2016 63(suppll) P2.16

4036/A

BORSUK E., M., WILINSKA A., TUDEK B., SPEINA E.

Lipid peroxidation affects cells from Fanconi anemia gropus, FANCD2 and FANCJ.

X Parnas Conference — Young Scientist Forum: Molecules in Living Cells and in Innovative
Medicine, Wroctaw, Poland 10-12 July 2016

Acta Biochimica Polonica 2016 63(suppll) P2.17

4037/A

CZERWINSKA J., TUPALSKA AGNIESZKA NIEDERNHOFER L., FOKSINSKI M.,
GACKOWSKI D., ZARAKOWSKA E., STARCZAK M., TUDEK B., OLINSKI R.

DNA epigenetics marks in wild-type and Ercc1??? primary mouse embryonic fibroblasts.
X Parnas Conference — Young Scientist Forum: Molecules in Living Cells and in Innovative
Medicine, Wroctaw, Poland 10-12 July 2016

Acta Biochimica Polonica 2016 63(suppll) P2.18

4038/A

TUDEK B., SIEDLECKI J.A., FABISIEWICZ A., GHAHE S.S., MAJCHRZAK B.,
MOSSAKOWSKA B., CIUBATA A., KOPANIA K.

DNA repair pathways contributing to resistance to photodynamic therapy and as possible therapeutic targets.
X Parnas Conference — Young Scientist Forum: Molecules in Living Cells and in Innovative
Medicine, Wroctaw, Poland 10-12 July 2016

Acta Biochimica Polonica 2016 63(suppll) P4.14

4039/A

PILZYS T., GARBICZ D., WRZESINSKI M., MIELECKI D., KRAWCZYK H., GRZESIUK E.
Anticancer features of new stilbenoid derivatives.

X Parnas Conference — Young Scientist Forum: Molecules in Living Cells and in Innovative
Medicine, Wroctaw, Poland 10-12 July 2016

Acta Biochimica Polonica 2016 63(suppll) P6.9

11.110



4040/A

MARCINKOWSKI M., PILZYS T., PIWOWARSKI J., WINIEWSKA M., ZHUKOV 1., GARBICZ D.,
TKACHUK Z.

The studies on interaction of dephosphorylated 2°-5’- triadenylates and its analogues with human
calmodulin as measured microscale thermophoresis and circular dichroism spectroscopy.

X Parnas Conference — Young Scientist Forum: Molecules in Living Cells and in Innovative
Medicine, Wroctaw, Poland 10-12 July 2016

Acta Biochimica Polonica 2016 63(suppll) P1.5

4041/A

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

The most common mistakes in Western blot analysis based on the example of FTO protein.
X Parnas Conference — Young Scientist Forum: Molecules in Living Cells and in Innovative
Medicine, Wroctaw, Poland 10-12 July 2016

Acta Biochimica Polonica 2016 63(suppll) P1.4

4042/A

SIKORA A., DETMAN A., CHOJNACKA A., BLASZCZYK M., ZIELENKIEWICZ U.,
KAZMIERCZAK W., PIELA P., PIOTROWSKI J.

Biowodor i biogaz (biometan) w dwuetapowym procesie beztlenowego rozktadu melasu.
Battyckie Forum Biogazu, Gdansk, 16-17 June 2016

Materialy konferencyjne

4043/A

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

Genetic diversity of psychrophilic microorganisms and their possibility for making microbial
consortia.

XXXIV SCAR Open Science Conference, Kuala Lumpur, Malaysia, 20-30 August 2016
Abstracts BS

4044/A

CHWEDORZEWSKA K.J., GALERA H., LAPINSKI S., KOWALSKA M.E., PASIK M., RAJINER M.,
CZYZE., BYLINA P., WODKIEWICZ M., ZNOJ A,

First step to eradication of Poa annua L. from Arctowski Oasis (King George Island, South Shetlands,
Antarctica).

XXXIV SCAR Open Science Conference, Kuala Lumpur, Malaysia, 20-30 August 2016

Abstracts BS

4045/A

CHWEDORZEWSKA K.J., KARLSEN S.R., SIVERTSEN A., ZMARZ A., KORCZAK-ABSHIRE M.,
ZNOJ A.

Ultra-high resolution baseline vegetation map of the forefield of the Sphinx glacier, Admiralty Bay
area, King Gorge Island.

XXXIV SCAR Open Science Conference, Kuala Lumpur, Malaysia, 20-30 August 2016

Abstracts BS

4046/A

KARLSEN S.R., SIVERTSEN A., CHWEDORZEWSKA K.J., ZMARZ A., KORCZAK-ABSHIRE M.
Vegetation mapping on King George Island using Unmanned Aerial Systems (UAS).

XXXIV SCAR Open Science Conference, Kuala Lumpur, Malaysia, 20-30 August 2016

Abstracts BS

4047/A

KORCZAK-ABSHIRE M., ZMARZ A., KARLSEN S.R., RODZEWICZ M., STORVOLD R.,
CHWEDORZEWSKA K.J.

A novel approach to monitoring the impact of climate change on Antarctic ecosystems.
XXXIV SCAR Open Science Conference, Kuala Lumpur, Malaysia, 20-30 August 2016
Abstracts BS
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4048/A

KORCZAK-ABSHIRE M., ZMARZ A., STORVOLD R., RODZEWICZ M., KYCKO M., KIDAWA A,
CHWEDORZEWSKA K.J.

Using Unmanned Aerial Vehicles to monitor avian indicator species in Antarctica.

The North American Ornithological Conference (NAOC), Washington, USA, 16-20 August 2016
Abstracts BS

4049/A

MAJEWSKA M., ALABRUDZINSKA M., JONCZYK P., FIDALKOWSKA 1.J.

Proper functioning of the GINS complex is crucial for the stability of repetitive sequences

in Saccharomyces cerevisiae.

International Centre for Genetic Engineering and Biotechnology Conference: At the Intersection
of DNA Replication and Genome Maintenance: from Mechanisms to Therapy, Trieste, Italy,

27 June — 1 July 2016

Book of Abstracts p.127

4050/A

SZWAIJCZAK E., FIJALKOWSKA 1.J., SUSKI C.

The 4-subunit Polymerase zeta participates in the DNA replication.

International Centre for Genetic Engineering and Biotechnology Conference: At the Intersection
of DNA Replication and Genome Maintenance: from Mechanisms to Therapy, Trieste, Italy,

27 June — 1 July 2016

Book of Abstracts p.165

4051/A

ZIUZIA-GRACZYK I., POZNANSKI J., BEBENEK A.

Polymerase-primase interactions in the bacteriophage T4 replisome.

International Centre for Genetic Engineering and Biotechnology Conference: At the Intersection
of DNA Replication and Genome Maintenance: from Mechanisms to Therapy, Trieste, Italy,

27 June — 1 July 2016

Book of Abstracts p.186

4052/A

BAZLEKOWA M., GHAHE S.S., PROROK P., AKISHEV Z., BISSINBAEV A., MATKARIMOV B.T.,
KLADOVA 0., KUZNETSOV N. A., ISHCHENKO A.A., BUCKLE M., ZEMBRZUSKA D.,
TUDEK B., SAPARBAEV M.K.

The role of human DNA repair protein APE1/Ref-1 in transcriptional regulation of genes involved

in cancer development.

43" ISOBM Annual Congress of International Society of Oncology and BioMarkers, Chicago, USA,
6-11 September 2016

Tumor Biology (2016) 37 (suppl 1) 121

4053/A

TARCZEWSKA A, KOZLOWSKA M., JAKOB M., BYSTRANOWSKA D., TAUBE M., KOZAK M.,
CZARNOCKI-CIECIURA M., OZYHAR A.

Nucleoplasmin-like FKBP39 from Drosophila melanogaster is a partly disordered tetramer.

2" Congress BIO: Expanding Beyond the Limits, Wroctaw, Poland, 13-16 September 2016

Acta Biochimica Polonica 2016 63(supplement 2) P2.6

4054/A

GISKA F., PIECHOCKI M., TAUBE M., RYMASZEWSKI W., LICHOCKA M., HOSER R,
KWIATKOWSKI JAKUB KOZAK M., HENNIG J., KRZYMOWSKA M.

Intracellular trafficking of bacterial virulence factors — a hunt for host targets?

2" Congress BIO: Expanding Beyond the Limits, Wroctaw, Poland, 13-16 September 2016
Acta Biochimica Polonica 2016 63(supplement 2) L3.2
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4055/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.,
HUETTEL B., TORTI S., SCHMELZER E., COUPLAND G., JERZMANOWSKI A., KONCZ C.,
SARNOWSKI T.J.

SWP73A and SWP73B subunits of Arabidopsis SWI/SNF chromatin remodeling complexes modulate
leaf and flower development.

2" Congress BIO: Expanding Beyond the Limits, Wroctaw, Poland, 13-16 September 2016

Acta Biochimica Polonica 2016 63(supplement 2) P3.11

4056/A

JANCEWICZ I., SARNOWSKA E., RUSETSKA N., GOS A., SARNOWSKI T.J., SIEDLECKI J.A.
SWI/SNF remodelling complex promotes triple negative breast cancer progression.

2" Congress BIO: Expanding Beyond the Limits, Wroctaw, Poland, 13-16 September 2016

Acta Biochimica Polonica 2016 63(supplement 2) P4.10

4057/A

SARNOWSKA E., JANCEWICZ I., RUSETSKA N., LESZCZYNSKI M., POGODA K.,
OLSZEWSKI W., NIWINSKA A., NOWECKI Z., SARNOWSKI T.J., SIEDLECKI J.A.

The role of SWI/SNF ATP-dependent chromatin remodeling complex in triple negative breast cancer
(TNBC) development.

2" Congress BIO: Expanding Beyond the Limits, Wroctaw, Poland, 13-16 September 2016

Acta Biochimica Polonica 2016 63(supplement 2) L6.2

4058/A

SWIEZEWSKI S.

Pausing transcription to pause development. Molecular biology of seed dormancy establishment.
2" Congress BIO: Expanding Beyond the Limits, Wroctaw, Poland, 13-16 September 2016
Acta Biochimica Polonica 2016 63(supplement 2) L7.2

4059/A

CWIEK P., SARNOWSKA E., SIEDLECKI P., ARAUJO W.L., TOHGE T., BALCERAK A,,
MACECH-KLICKA E., KONCZ C., FERNIE A.R., SIEDLECKI J.A., SARNOWSKI T.J.
Construction of innovative platform based on Arabidopsis, human cell lines, mice and
chemoinformatics modelling for identification of drugs targeting metabolome-related human diseases.
2" Congress BIO: Expanding Beyond the Limits, Wroctaw, Poland, 13-16 September 2016

Acta Biochimica Polonica 2016 63(supplement 2) P7.1

4060/A

KUBALA S., SARNOWSKA E., KONCZ C., SARNOWSKI T.J.

Identification of functional interdependence between SWI/SNF dependent chromatin remodeling
and pre-mRNA splicing in Arabidopsis.

2" Congress BIO: Expanding Beyond the Limits, Wroctaw, Poland, 13-16 September 2016
Acta Biochimica Polonica 2016 63(supplement 2) P7.9

4061/A

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

Calcium-dependent protein kinase family members in potato (Solanum tuberosum).

2" Congress BIO: Expanding Beyond the Limits, Wroctaw, Poland, 13-16 September 2016
Acta Biochimica Polonica 2016 63(supplement 2) P7.14

4062/A

PERZANOWSKA A., FATALSKA A., KISTOWSKI M., DOMANSKI D., DADLEZ M.

MRM analysis of peptide panels for search of cancer-related cytokeratinrelated biomarkers in body
fluids.

2" Congress BIO: Expanding Beyond the Limits, Wroctaw, Poland, 13-16 September 2016

Acta Biochimica Polonica 2016 63(supplement 2) L8.5
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4063/A

POTOCKI L., ADAMCZYK J., DEREGOWSKA A., SKONECZNY M., SKONECZNA A.,
NATKANSKA U., KWIATKOWSKA A., RAWSKA E., KUNA E., PANEK A., LEWINSKA A,
WNUK M.

The loss of stress response genes results in redox disequilibrium and susceptibility to DNA damage
in biotechnologically relevant brewing yeasts.

2" Congress BIO: Expanding Beyond the Limits, Wroctaw, Poland, 13-16 September 2016

Acta Biochimica Polonica 2016 63(supplement 2) P9.14

4064/A

BARTOSZ P., ZUGAJ D., MIELECKI D., SARNOWSKI T.J., GRZESIUK E.

A. thaliana ALKBH6 dioxygenase may play an important role in ABA mediated stress response.
2" Congress BIO: Expanding Beyond the Limits, Wroctaw, Poland, 13-16 September 2016
Acta Biochimica Polonica 2016 63(supplement 2) P9.21

4065/A

SZCZESNY P.

Synonymous mutations in the light of translational regulation.

2" Congress BIO: Expanding Beyond the Limits, Wroctaw, Poland, 13-16 September 2016
Acta Biochimica Polonica 2016 63(supplement 2) L11.1

4066/A

DADLEZ M.

MS in structural studies of difficult protein targets.

2" Congress BIO: Expanding Beyond the Limits, Wroctaw, Poland, 13-16 September 2016
Acta Biochimica Polonica 2016 63(supplement 2) L13.7

4067/A

DETMAN A., PIOTROWSKI J., CHOINACKA A., BLASZCZYK M., KAZMIERCZAK W., PIELAP.,
SIKORA A.

Two-stage anaerobic digestion of molasses: I1. A tool for the production of gaseous biofuels.

2" Congress BIO: Expanding Beyond the Limits, Wroctaw, Poland, 13-16 September 2016

Acta Biochimica Polonica 2016 63(supplement 2) P15.6

4068/A

DZIEMBOWSKI A.

Human exoribonucleases in health and disease.

2" Congress BIO: Expanding Beyond the Limits, Wroctaw, Poland, 13-16 September 2016
Acta Biochimica Polonica 2016 63(supplement 2) L16.1

4069/A

HETMANCZYK K., IWANICKA-NOWICKA R., FOGTMAN A., KOBLOWSKA M., FILOCAMO M.,
LUALDI S., WLODARSKI P., PLOSKI R., LUGOWSKA A.

Transcriptome analysis of NiemannPick type C fibroblasts: preliminary results of a pilot study.

2" Congress BIO: Expanding Beyond the Limits, Wroctaw, Poland, 13-16 September 2016

Acta Biochimica Polonica 2016 63(supplement 2) P16.3

4070/A

MAKALA E., TUROWSKI T., TOLLERVEY D., BOGUTA M.

tRNA transcription: novel layers of regulation.

2" Congress BIO: Expanding Beyond the Limits, Wroctaw, Poland, 13-16 September 2016
Acta Biochimica Polonica 2016 63(supplement 2) L17.1

4071/A

BOCHTLER M.

DNA methylation and hydroxymethylation.

2" Congress BIO: Expanding Beyond the Limits, Wroctaw, Poland, 13-16 September 2016
Acta Biochimica Polonica 2016 63(supplement 2) L17.7

11.114



4072/A

PERLA-KAJAN J., RUSEK M., MALINOWSKA A., SITKIEWICZ E., UTYRO O., JAKUBOWSKI H.
N-homocysteinylation impairs collagen cross-linking in cystathionine p-synthasedeficient mice:

a novel mechanism of connective tissue abnormalities.

2" Congress BIO: Expanding Beyond the Limits, Wroctaw, Poland, 13-16 September 2016

Acta Biochimica Polonica 2016 63(supplement 2) P21.15

4073/A

JUCHIMIUK M., JANIK A., NIEWIADOMSKA M., PERLINSKA-LENART U., PILSYK S.,
KRUSZEWSKA J.S., PALAMARCZYK G.

Genetic alterations of the glycosylation pathway leading to diminished infectivity of '‘Candida
albicans'.

2" Congress BIO: Expanding Beyond the Limits, Wroctaw, Poland, 13-16 September 2016
Acta Biochimica Polonica 2016 63(supplement 2) L22.2

40741A

KOZAK M., TAUBE M., PIETRALIK Z. GIELNIK M., LUDWICZAK J., SZYMANSKA A,
ZHUKOV .

BioSAXS —a tool for structural studies of complex or disordered biomacromolecules.

2" Congress BIO: Expanding Beyond the Limits, Wroctaw, Poland, 13-16 September 2016
Acta Biochimica Polonica 2016 63(supplement 2) L13.6

4075/A

GAWARECKA K., SIWINSKA J., JOZWIAK A., MYRCHA M., IHNATOWICZ A.,
SWIEZEWSKA E.

Arabidopsis thaliana and lipids - a tale on polyisoprenopids.

FEBS Advanced Course: Lipid-Protein Interactions and Organelle Function, Island of Spetses, Greece,
1-8 September 2016

Program & Abstract Book Poster Session A p.31

4076/A

LIPKO A., ROHMER M., KANIA M., DANIKIEWICZ W., SWIEZEWSKA E.

Together they can do so much: cross-talk between the MVA and MEP pathways in plant
polyisoprenoid biosynthesis.

FEBS Advanced Course: Lipid-Protein Interactions and Organelle Function, Island of Spetses, Greece,
1-8 September 2016

Program & Abstract Book Poster Session A p.43

4077/A

SUROWIECKI P., MANKO K., SWIEZEWSKA E., SURMACZ L.

LEW is a potential regulator of Arabidopsis CPTs in polyisoprenoid biosynthesis.

FEBS Advanced Course: Lipid-Protein Interactions and Organelle Function, Island of Spetses, Greece,
1-8 September 2016

Program & Abstract Book Poster Session B p.57

4078/A

BUCZKOWSKA A., LINK-LENCZOWSKI P., BOROWSKI L.S., FOGTMAN A., KOBLOWSKA M.,
LEFEBER D.J., DZIEMBOWSKI A., SWIEZEWSKA E.

Dolichol - a marker of aging. A cellular model to follow perturbations in Dol metabolism.

10™ European Congress of Biogerontology and 6™ Biogerontological Meeting at the Nencki Institute:
The Future of Ageing, Warsaw, Poland, 23-24 September 2016

Book of Abstracts P31
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4079/A

IZDEBSKA K., KORYSZEWSKA-BAGINSKA A., BARDOWSKI J.K., ALEKSANDRZAK-
PIEKARCZYKT.

Phenotype microarrays as a high-throughput technique in functional analysis of plasmidic genes from
Lactococcus lactis 1L594.

International Conference on Plasmid Biology, Cambridge, England, 18-23 September 2016
Abstracts Poster 1.24 p.102

4080/A

BUSZEWICZ D., ARCHACKI R., PALUSINSKI A., KOTLINSKI M., FOGTMAN A., IWVANICKA-
NOWICKA R., SOSNOWSKA K., KUCINSKI J., PUPEL P., OLEDZKI J., DADLEZ M., MISICKA A,
JERZMANOWSKI A., KOBLOWSKA M. K.

HD2C histone deacetylase and a SWI/SNF complex are both involved in mediating the heat stress
response in Arabidopsis.

V Polski Kongres Genetyki, £.6dz, 19-22 wrzesnia 2016

Program i Materialy Kongresowe p.131

4081/A

RUTOWICZ K., HALIBART-PUZIO J., LIRSKI M., KOTLINSKI M., KROTEN M.A.,
KNIZEWSKI £., 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.

Chromatin and plant adaptation to stress.

V Polski Kongres Genetyki, £.6dz, 19-22 wrzesnia 2016

Program i Materialy Kongresowe p.44

4082/A

ARCHACKI R., BUSZEWICZ D., WILCZYNSKI B., YATUSEVICH R., JACEK P., LIRSKI M.,
BIECEK P., IWANICKA-NOWICKA R., SWIEZEWSKI S., KOBLOWSKA M., JERZMANOWSKI A.
Genome-wide analyses of Arabidopsis chromatin remodeler BRM reveal its function in transcription
regulation and plant growth control.

V Polski Kongres Genetyki, £.6dz, 19-22 wrze$nia 2016

Program i Materialy Kongresowe p.131

4083/A

KRZYMOWSKA M., HOSER R., DANILECKA A., RYMASZEWSKI W., PIECHOCKI M.,
KALUZNA M., SOBICZEWSKI P., HENNIG J.

Secret(ed) life of type three effectors-agents, double agents and re-doubled agents.

V Polski Kongres Genetyki, £.6dz, 19-22 wrzesnia 2016

Program i Materialy Kongresowe p.139

4084/A

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

Functional small RNA molecule identified in Escherichia coli after induction of Shiga-toxin-
converting bacteriophage ®24B.

V Polski Kongres Genetyki, £.6dz, 19-22 wrzesnia 2016

Program i Materialy Kongresowe p.146

4085/A

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

The exo-xis region -— important part of genome of Shiga toxin-converting phages in oxidative stress-
mediated induction.

V Polski Kongres Genetyki, £.6dz, 19-22 wrzesnia 2016

Program i Materialy Kongresowe p.147
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4086/A

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

The role of genes and open reading frames from the exo-xis region of lambdoid phages in the
development of these phages.

V Polski Kongres Genetyki, £.6dz, 19-22 wrze$nia 2016

Program i Materialy Kongresowe p.148

4087/A

KARCZEWSKA-GOLEC J., MARKERT S., BERNHARDT J., STRAPAGIEL D., SCHWEDER T.,
GOLEC P., SZALEWSKA-PALASZ A.

Genomics and proteomics reveal bacterial stress responses in the sea of gradients — the Baltic Sea.

V Polski Kongres Genetyki, £.0dz, 19-22 wrze$nia 2016

Program i Materialy Kongresowe p.152

4088/A

FIJALKOWSKA 1.J.

Mechanisms controlling fidelity of DNA replication in Escherichia coli cells.
V Polski Kongres Genetyki, £.6dz, 19-22 wrzesnia 2016

Program i Materialy Kongresowe p.153

4089/A

MAKIEELA-DZBENSKA K., LAZOWSKI K., WOODGATE R., FITALKOWSKA 1.J.
Mechanisms of ribonucleotides incorporation and repair in E. coli cells.

V Polski Kongres Genetyki, £.6dz, 19-22 wrzesnia 2016

Program i Materialy Kongresowe p.154

4090/A

BRZOSTEK A., PLOCINSKI P., PAWELCZYK J., DZIADEK J.
RecA-independent DNA repair in mitomycin C induced M. tuberculosis.
V Polski Kongres Genetyki, £.6dz, 19-22 wrze$nia 2016

Program i Materialy Kongresowe p.155

4091/A

BEBENEK A.

Bacteriophage polymerase as a tool for replication fidelity studies.
V Polski Kongres Genetyki, £.6dz, 19-22 wrzesnia 2016

Program i Materialy Kongresowe p.155

4092/A

SZWAJCZAK E., FITJALKOWSKA 1.J., SUSKI C.

The 4-subunit Polymerase zeta participates in the DNA replication.
V Polski Kongres Genetyki, £.0dz, 19-22 wrze$nia 2016

Program i Materialy Kongresowe p.156

4093/A

PLOCINSKI P.

DNA repair systems of tubercle bacili — new perspective.
V Polski Kongres Genetyki, £.6dz, 19-22 wrze$nia 2016
Program i Materialy Kongresowe p.157

4094/A

PIWOWARSKI J., PILZYS T., MIELECKI D., MARCINKOWSKI M., GRZESIUK E.
AlkB dioxygenases and their new functions.

V Polski Kongres Genetyki, £.6dz, 19-22 wrze$nia 2016

Program i Materialy Kongresowe p.157
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4095/A

KAMIL K., JENDRYSEK J., DEBSKI J., SKONECZNY M., KURLANDZKA A., KAMINSKA J.,
SUSKI C., DADLEZ M., SKONECZNA A.

rDNA status inferred from DNA cloud assays and mass spectrometry identification of agarose
squeezed DNA-bound proteins.

V Polski Kongres Genetyki, £.6dz, 19-22 wrze$nia 2016

Program i Materialy Kongresowe p.159

4096/A

JURCZAK-KUREK A., GASIOR T. NEJMAN-FALENCZYK B., JAKUBOWSKA-DEREDAS M.,
NARAJCZYK M., RICHTER M. M., MIESZKOWSKA A., WROBEL B., WEGRZYN G.,
WEGRZYN A.

Morphological and biological diversity of a large group of bacteriophages isolated from urban sewage.
V Polski Kongres Genetyki, 1.6dz, 19-22 wrze$nia 2016

Program i Materialy Kongresowe p.161

4097/A

RZEPNIKOWSKA W., FLIS K., KAMINSKA J., GRYNBERG M., URBANEK A., AYSCOUGH K.,
ZOLADEK T.

Using yeast model to study the pathogenesis of chorea-acanthocytosis, the rare human
neurodegenerative genetic disorder.

V Polski Kongres Genetyki, £.6dz, 19-22 wrzesnia 2016

Program i Materialy Kongresowe p.169

4098/A

RZONCA S.0., GOS M., LANDOWSKA A., CHARZEWSKA A., KUTKOWSKA A.,
CASTANEDA J., JANECZKO M., POSMYK R., WIERZBA J., STAWNSKI P., RYDZANICZ M.,
KOSINSKA J., POZNANSKI J., DAWIDZIUK M., ANTONIUK J., OBERSZTYN E., PLOSKIR.,
BAL J.

Novel and known X chromosome variants responsible for intellectual disability — analysis of a cohort
of polish families with XLID.

V Polski Kongres Genetyki, £.6dz, 19-22 wrzesnia 2016

Program i Materialy Kongresowe p.197

4099/A

WESIERSKA M., KLOSKA A., GABIG-CIMINSKA M., JAKOBKIEWICZ-BANECKA J.,
MALINOWSKA M.

Isobolographic analysis for in vitro combinations of genistein, kaempferol and biochanin A
as therapeutic agents for mucopolysaccharidosis.

V Polski Kongres Genetyki, £.6dz, 19-22 wrze$nia 2016

Program i Materialy Kongresowe p. 202

4100/A

HETMANCZYK K., IWANICKA-NOWICKA R., FOGTMAN A., KOBLOWSKA M., FILOCAMO M.,
LUALDI S., ZYZYNSKA-GRANICA B., WELODARSKI P., PLOSKI R., LUGOWSKA A.,

Gene expression profiling of Niemann-Pick type C fibroblasts: preliminary results of a pilot study.

V Polski Kongres Genetyki, £.0dz, 19-22 wrzesnia 2016

Program i Materialy Kongresowe p. 202

4101/A

PIOTROWSKA A., KOSIOR-JARECKA E., ZARNOWSKI T., KIERDASZUK B. SOBCZYK-
KOPCIOL A., KOSTERA-PRUSZCZYK A., KAMINSKA A., PLOSKIR., BARTNIK E., TONSKA K.
Next generation sequencing for the analysis of mtDNA variation.

V Polski Kongres Genetyki, £.6dz, 19-22 wrzesnia 2016

Program i Materialy Kongresowe p. 203
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4102/A

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

Yeast as a system for modeling mitochondrial ATP synthase based diseases-mechanism and therapies.
V Polski Kongres Genetyki, £.6dz, 19-22 wrzesnia 2016

Program i Materialy Kongresowe p. 203

4103/A

KALISZEWSKA M., KIERDASZUK B. PIOTROWSKA A., RUSECKA J., DROZD M.,
PAULOUSKAYA V., PIEKUTOWSKA-ABRAMCZUK D., PRONICKA E., KAMINSKA A.,
BARTNIK E., TONSKA K.

Mitochondrial diseases caused by mitochondrial genome instability.

V Polski Kongres Genetyki, £.6dz, 19-22 wrzesnia 2016

Program i Materialy Kongresowe p. 204

4104/A

PIOTROWSKA A., SOBCZYK-KOPCIOL A., KURKIEREWICZ B., SCHAB A.,, DRYGAS W.,
PLOSKI R., BARTNIK E., TONSKA K.

Mitochondrial DNA in common diseases associated with lifestyle: diabetes, obesity and
atherosclerosis.

V Polski Kongres Genetyki, £.6dz, 19-22 wrze$nia 2016

Program i Materialy Kongresowe p. 206

4105/A

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

The role of the exo-xis region in the development of Shiga toxin-converting bacteriophage ©24B.
V Polski Kongres Genetyki, £.6dz, 19-22 wrzesnia 2016

Program i Materialy Kongresowe p. 314

4106/A

DMOWSKI M., JONCZYK P., FIJALKOWSKA 1.J.

Mutations in the Dpb2 subunit of DNA polymerase epsilon affect the Nrm1 branch of the DNA
replication checkpoint.

V Polski Kongres Genetyki, £.6dz, 19-22 wrzesnia 2016

Program i Materialy Kongresowe p. 316

4107/A

TOPKA G., NEJIMAN-FALENCZYK B., JURCZAK-KUREK A., DYDECKA A, NECEL A,
LICZNERSKA K., GASIOR T. WEGRZYN G., WEGRZYN A.

Biodiversity among bacteriophages isolated from a single environmental source.

V Polski Kongres Genetyki, £.6dz, 19-22 wrzesnia 2016

Program i Materialy Kongresowe p. 319

4108/A

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

Changes in the level of expression of the Borrelia burgdorferi plasmid-derived genes under stress
conditions.

V Polski Kongres Genetyki, £.6dz, 19-22 wrzesnia 2016

Program i Materialy Kongresowe p. 324
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4109/A

SARNOWSKA E., CWIEK P., ROLICKA A.T., BUCIOR E., ARAUJO W.L., TOHGE T.,
KLEPACZ A., BALCERAK A., MACECH-KLICKA E., SACHAROWSKI S.P., GRATKOWSKA D.M.,
KONDRAK P., LESZCZYNSKI M., SZYMANSKI M., MAASSEN A., JANCEWICZ I., GOS A,
MYSLEWICZ J., FERNIE A.R., KONCZ C., SIEDLECKI J.A., SARNOWSKI T.J.

The role of ATP-dependent chromatin remodeling complexes in control of metabolic processes.

2" Congress BIO: Expanding Beyond the Limits, Wroctaw, Poland, 13-16 September 2016

Acta Biochimica Polonica 2016 63(supplement 2) P6.4

4110/A

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

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

10™ European Congress of Biogerontology and 6" Biogerontological Meeting at the Nencki Institute:
The Future of Ageing, Warsaw, Poland, 23-24 September 2016

Book of Abstracts P42

4111/A

BORSUK E., M., WILINSKA A, TUDEK B., SPEINAE.

Lipid peroxidation products affect cells of Fanconi anemia patients.

10™ European Congress of Biogerontology and 6™ Biogerontological Meeting at the Nencki Institute:
The Future of Ageing, Warsaw, Poland, 23-24 September 2016

Book of Abstracts P43

4112/A

AUGUSTYNIAK J., ZYCHOWICZ M., LENART J., STEPIEN P.P., BUZANSKA L.

Human iPSC-derived neural progenitor fate control by Pyrroloquinone quinone (PQQ) treatment.
10™ European Congress of Biogerontology and 6" Biogerontological Meeting at the Nencki Institute:
The Future of Ageing, Warsaw, Poland, 23-24 September 2016

Book of Abstracts P36

4113/A

KAMINSKA J., RZEPNIKOWSKA W., POLAK A, FLIS K., BALA K., SIENKO M., GRYNBERG M.,
KALISZEWSKI P., URBANEK A., AYSCOUGH K., ZOLADEK T.
Phosphatidylinositol-3-phosphate regulates response of cells to proteotoxic stress.

14" International Congress on Yeasts, Awaji Yumebutai, Japan, 11-15 September 2016

Program & Abstracts p.170

4114/A

SIRKO A., COLLADOS-RODRIGUEZ M., TARNOWSKI L.J., NIEMIRO A., ZIENTARA-
RYTTER K., WAWRZYNSKA A.

The selective autophagy receptor, AtNBRL1 and its involvement in plant response to sulfur deficit.

5" Sulphyton Workshop: Sulfur Nutrition and Metabolism in Plants, Taipei, Taiwan, 14-17 September 2016
Programme and Abstracts p.23

4115/A

TARNOWSKI L.J., COLLADOS-RODRIGUEZ M., SIRKO A.

Novel relations between AtNBR1 and TOR kinase in sulfur starvation.

The First Joint WGs Meeting of TRANSAUTOPHAGY, Warsaw, 6-7 October 2016
Abstracts P-25

4116/A

WAWRZYNSKA A, SIRKO A.

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

The First Joint WGs Meeting of TRANSAUTOPHAGY, Warsaw, 6-7 October 2016
Abstracts P-23
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4117/A

WAWRZYNSKA A., COLLADOS-RODRIGUEZ M., TARNOWSKI L.J., NIEMIRO A,
ZIENTARA-RYTTER K., SIRKO A.

Selective protein degradation in response to nutrient stress in plants.

The First Joint WGs Meeting of TRANSAUTOPHAGY, Warsaw, 6-7 October 2016
Abstracts O-24

4118/A

KOSTRZEWA J., MAZZOCCO G., GRYNBERG M., TATJEWSKI M., PLEWCZYNSKI D.
Methodology for pairwise comparison of low-complexity regions in sequence and structure databases.
2"'NGP-NET Symposium: Non-Globular Proteins in Molecular Physiopathology, Belgrade, Serbia,
15-17 September 2016

Abstract Book P01

4119/A

ZIECINA M., KOSMALA D., KUJAWA M., KRASZEWSKA E.

Pseudomonas aeruginosa nudix protein PA5176 is linked to bacterial pathogenicity.

7" EMBO Meeting: Advancing the Life Sciences, Mannheim, Germany, 10-13 September 2016
Abstracts BS

4120/A

SZYMANSKA K., POLKOWSKA-KOWALCZYK L., DOBROWOLSKA G.

ABA-independent SnRK2 protein kinases are involved in regulation of reactive oxygen species
accumulation in plant response to salt stress.

Gordon Research Conference: Salt & Water Stress in Plants: Moving from Mechanism to Crop Yield
Stability, Les Diablerets, Switzerland, 29 May — 3 June 2016

Abstracts BS

4121/A

BARDOWSKI J.K., TYMOSZEWSKA A., CHMIELEWSKA-JEZNACH M., IZDEBSKA K.,
ZYLINSKA J., ROZGA A., SALANSKI P., BORECZEK J., RADZIWILE-BIENKOWSKA J.M.,
KORYSZEWSKA-BAGINSKA A., SZATRAJ K., ALEKSANDRZAK-PIEKARCZYK T.,
SZCZEPANKOWSKA A K., GORECKI R.K., KOWALCZYK M.

Bakterie w mleczarstwie — przyjaciele czy wrogowie?

Zarzadzanie Bezpieczenstwem i Jako$cig Zywnosci - 8, Zakopane, 9-11 pazdziernik 2016
Materialy konferencyjne str. 61-67

4122/A

KAMINSKA J., RZEPNIKOWSKA W., POLAK A, FLIS K., SOCZEWKA P., BALA K., SIENKO M.,
GRYNBERG M., KALISZEWSKI P., URBANEK A., AYSCOUGH K., ZOLADEK T.
Phosphatidylinositol-3-phosphate regulates response of cells to proteotoxic stress.

3" Proteostatis Action Meeting: Proteostasis and its Biological Implications, Lisbon, Portugal,

2-5 November 2016

Abstracts p.94

4123/A

JEDYNAK M., SZURGOT I., PODSIADEA-BIALOSKORSKA M., CHROBOCZEK J.,
SZOLAJSKA E.

Adenovirus dodecahedron use as drug and antigen nanoplatform for cancer therapy.

4" International Conference on Nanotechnology in Medicine, Warsaw, Poland, 7-9 November 2016
Abstracts Book p.85-86
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4124/A

FIJALKOWSKA 1.J., MASEOWSKA K., SCHAAPER R.M, MAKIELA-DZBENSKA K.
Differential DNA replication fidelity for leading and lagging strands and the critical role of DNA
polymerase dissociability.

10" International 3R Symposium: Replication, Recombination and Repair, Matsue, Japan,

13-17 November 2016

Poster 19 p.129

4125/A

DMOWSKI M., JONCZYK P., FIJALKOWSKA 1.J.

Mutations in the Dpb2 subunit of DNA polymerase epsilon affect the Nrm1 branch of the DNA
replication checkpoint.

10" International 3R Symposium: Replication, Recombination and Repair, Matsue, Japan,
13-17 November 2016

Poster 18 p.127

4126/A

NIEWIADOMSKA M., JANIK A., PERLINSKA-LENART U., PILSYK S., PALAMARCZYK G.,
KRUSZEWSKA J.S.

The role of Alg13 N-acetylgluco- saminyl transferase in Candida albicans pathogenicity.

2" Congress BIO: Expanding Beyond the Limits, Wroctaw, Poland, 13-16 September 2016

Acta Biochimica Polonica 2016 63(supplement 2) P22.13

4127/A

POZNANSKI J.

>N relaxation — a tool to study internal protein dynamics.

Sympozjum Instytutu Fizyki Doswiadczalnej Uniwersytetu Warszawskiego, Warszawa, 28 Listopad 2016
Abstracts BS

4128/A

KAMINSKA J., RZEPNIKOWSKA W., POLAK A, FLIS K., BALA K., SIENKO M., GRYNBERG M.,
KALISZEWSKI P., URBANEK A., AYSCOUGH K., ZOLADEK T.
Phosphatidylinositol-3-phosphate regulates response of cells to proteotoxic stress.

The First Joint WGs Meeting of TRANSAUTOPHAGY, Warsaw, 6-7 October 2016

Abstracts P-10

4129/A

KAMINSKA J., BALA K., KUCHARCZYK R., ZOLADEK T.

Rsp5 ubiquitin ligase and Slal an actin cytoskeleton protein are required for efficient transport via Cvt
pathway in yeast.

The First Joint WGs Meeting of TRANSAUTOPHAGY, Warsaw, 6-7 October 2016

Abstracts P-11

4130/A

KEMPINSKI B., CHELSTOWSKA A., POZNANSKI J., ERDMANN R., SKONECZNY M.
Saccharomyces cerevisiae AOx amino acid residues involved in interaction with PTS3 recognition
domain of dual-function Pex5p import receptor.

Peroxisystem: Understanding Peroxisomes as a Complete Biological System, Rehovot, Israel,
22-25 February 2016

Abstract Book p.50

4131/A

RYMER L., KEMPINSKI B., CHELSTOWSKA A., SKONECZNY M.

The PTS1 import signal of Saccharomyces cerevisiae Fox2p and Ctalp proteins is not absolutely
required for their import into the peroxisomal matrix.

5" Open European Peroxisome Meeting: Peroxisomes in Health and Disease, Vienna, Austria,
14-16 September 2016

Abstract Book p.110
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4132/A

KEMPINSKI B., CHELSTOWSKA A., POZNANSKI J., ERDMANN R., SKONECZNY M.

PTS3 import signal, targeting Saccharomyces cerevisiae AOx into peroxisomal matrix, is not linear.
5 Open European Peroxisome Meeting: Peroxisomes in Health and Disease, Vienna, Austria,
14-16 September 2016

Abstract Book p.109

4133/A

LEWICKAE., SZARLAK J., DOLOWY P., LITWIN E., LUDWICZAK M., JAGURA-BURDZY G.
Expression of the stability module of the broad-host-range conjugative RA3 plasmid of the IncU
incompatibility group.

International Conference on Plasmid Biology, Cambridge, England, 18-23 September 2016
Abstracts p.111

4134/A

BARTNIK E.

Are our genes responsible for aging?

10™ International Congress of Societas Humboldtiana Polonorum, £.6dz, Poland, 30 June — 2 July 2016
Abstracts p.11

4135/A

GISKA F., ESCHEN-LIPPOLD L., PIECHOCKI M., KALUZNA M., SOBICZEWSKI P., LEE J.,
HENNIG J., KRZYMOWSKA M.

Analysis of evolutionary adaptation of HopQ1 effector from Pseudomonas syringae to given plant host
species.

3" Annual Conference of the COST Action Sustain (FA1208), Baynuls, France, 17-19 February 2016
Program & Abstract Book P23

4136/A

KWIATKOWSKI JAKUB GISKA F., PIECHOCKI M., HOSER R., HENNIG J., KRZYMOWSKA M.
Elucidation of mechanisms underlying virulence function of Pseudomonas syringae HopQ1 effector in
plant cells.

3 Annual Conference of the COST Action Sustain (FA1208), Baynuls, France, 17-19 February 2016
Program & Abstract Book P26

4137/A

SARNOWSKA E., CWIEK P., LESZCZYNSKI M., RUSETSKA N., GOS A., SZYMANSKI M.,
LIGAJ M., CHRZAN A., GRATKOWSKA D.M., ROLICKA A.T., BALCERAK A., JANCEWICZ I,
MACECH-KLICKA E., ARAUJO W.L., TOHGE T., SACHAROWSKI S.P., KUBALA S.,
HUETTEL B., MAASSEN A., MYSLEWICZ J., FERNIE A.R., KONCZ C., SIEDLECKI J.A.,
SARNOWSKI T.J.

The role of SWI/SNF ATP-dependent chromatin remodeling complexes in the control of metabolic
processes.

Cell Symposia: Hallmarks of Cancer, Ghent, Belgium, 11-13 December 2016

Abstracts BS

4138/A

CWIEK P., SARNOWSKA E., SIEDLECKI P., ARAUJO W.L., TOHGE T., BALCERAK A,
MACECH-KLICKA E., KONCZ C., FERNIE A.R., SIEDLECKI J.A., SARNOWSKI T.J.
Construction of innovative platform based on Arabidopsis, human cell lines, mice and
chemoinformatics modelling for identification of drugs targeting metabolome-related human diseases.
Progress in Molecular Oncology at the Maria Sktodowska-Curie Memorial Cancer Center — Institute
of Oncology and MD Anderson Cancer Center — Looking to the Future, Warsaw, 5 April 2016
Abstracts BS
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4139/A

KUBALA S., SARNOWSKA E., KONCZ C., SARNOWSKI T.J.

Identification of functional interdependence between SWI/SNF dependent chromatin remodeling

and pre-mRNA splicing in Arabidopsis.

10" International Congress of Societas Humboldtiana Polonorum, ¥.6dz, Poland, 30 June — 2 July 2016
Abstracts P.55

4140/A

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

Arabidopsis SWI/SNF chromatin remodeling complexes play a crucial role in cold response.

10" International Congress of Societas Humboldtiana Polonorum, £.6dz, Poland, 30 June — 2 July 2016
Abstracts p.56

4141/A

SZATRAJ K., BARDOWSKI J.K., ALEKSANDRZAK-PIEKARCZYK T.

The hypothetical YugA protein is involved in the positive regulation of galactose and maltose
assimilation in L. lactis 1L1403.

17" European Congress on Biotechnology, Krakéw, Poland, 3-6 July 2016

New Biotechnology (2016) 33 supplement P37-8

4142/A

SZCZEPANKOWSKA AK., SZATRAJ K., SALANSKI P., ROZGA A., GORECKI R.K.,
CHMIELEWSKA-JEZNACH M., PUZIO W., BARDOWSKI J.K.

Construction of mucosal vaccine against avian H5N1 virus in Lactococcus lactis and its
immunological effect on animal model.

17" European Congress on Biotechnology, Krakéw, Poland, 3-6 July 2016

New Biotechnology (2016) 33 supplement P32-11

4143/A

MAKALA E., RUDZINSKA I|., BOGUTA M.

Global analysis of transcriptionally engaged yeast Pol 111 reveals unequal distribution of polymerase
on transcription units and extended tRNA transcripts.

7" Proteasomes & Autophagy Workshop, Clermont-Ferrand, France, 6-8 April 2016

Abstracts BS

4144/A

MAKALA E., TUROWSKI T., TOLLERVEY D., BOGUTA M.

tRNA transcription: novel layers of regulation.

EMBO Conference on Gene Transcription in Yeast, San Feliu de Guixols, Spain, 11-16 June 2016
Abstracts BS

4145/A

MAKALA E., TUROWSKI T., TOLLERVEY D., BOGUTA M.

Global analysis of transcriptionally engaged yeast Pol 11l reveals unequal distribution of polymerase
on transcription units and extended tRNA transcripts.

International Conference on Transcription by RNA Polymerases I, 111, IV and V, Ann Arbor, USA,
24-27 June 2016

Abstracts BS

4146/A

TUROWSKI T., MAKALA E., DELAN-FORINO C., SAYOU C., BOGUTA M., TOLLERVEY D.
Global analysis of transcriptionally engaged yeast Pol 111 reveals frequent 3'-extended transcripts.
RNA Meeting, Kyoto, Japan, 28 June — 2 July 2016

Abstracts BS
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4147/A

KUBERSKA R., KANIAK A., DZIERZBICKI P., SLEDZIEWSKA-GOJSKA E.

Oxidative stress-mediated intramitochondrial translocation of Nucl.

17" International Conference on Oxidative Stress Reduction, Redox Homeostasis & Antioxidants,
Paris, France, 13-15 June 2016

Abstracts BS

4148/A

BARTOSZ P., ZUGAJ D., MIELECKI D., SARNOWSKI T.J., GRZESIUK E.

A. thaliana ALKBH6 dioxygenase may play an important role in ABA mediated stress response.
V Migdzyuczelniane Sympozjum Biotechnologiczne Symbioza, Warszawa, 22-24 kwietnia 2016
Abstracts BS

4149/A

SARNOWSKA E., LESZCZYNSKI M., RUSETSKA N., JANCEWICZ |., SZYMANSKI M., GOS A,
CHRZAN A, LIGAJ M., DEMKOW T., SIEDLECKI J.A., SARNOWSKI T.J.

Loss of SWI/SNF core subunits correlates with metabolic switch in clear cell renal cellular carcinoma
(ccRCC).

4 Kongres Onkologii Polskiej, £.6dz, 12-15 pazdziernika 2016

Nowotwory. Journal of Oncology (2016) 66 (supplement 2): 63

4150/A

MCcINTYRE J., McLENIGAN M.P., SLEDZIEWSKA-GOJSKA E., WOODGATE R.
p300 acetyltransferase affects the fate of human DNA polymerase iota.

DNA Polymerases Meeting, Biarritz, France, 4-8 October 2016

Abstracts BS

4151/A

JANKAUSKAITE E., KODRON A., BARTNIK E.

Effects of sex hormones on apoptosis in cells with mutations responsible for Leber’s hereditary optic
neuropathy.

Joint Conference: The 13" International Symposium: Molecular Basis of Pathology and Therapy

in Neurological Disorders and 4™ International Conference: Stem Cells: Therapeutic Outlook for
Central Nervous System Disorders, Warsaw, Poland, 17-18 November 2016

Folia Neuropathologica (2016) 54(3): 333

4152/A

KODRON A., WOJCIECHOWSKA K., DYMKOWSKA D., ZABLOCKI K., TONSKA K.,
BARTNIK E.

Study of respiratory function in cybrid cells harbouring Leber’s hereditary optic neuropathy mutations.
Joint Conference: The 13" International Symposium: Molecular Basis of Pathology and Therapy

in Neurological Disorders and 4™ International Conference: Stem Cells: Therapeutic Outlook for
Central Nervous System Disorders, Warsaw, Poland, 17-18 November 2016

Folia Neuropathologica (2016) 54(3): 337

4153/A

JANKAUSKAITE E., KODRON A., BARTNIK E.

Gender differences in cell death in cells harboring Leber’s hereditary optic neuropathy mutations.
Polish-French Scientific Conference: Alzheimer’s Disease and Neurodegenerative Disorders: what
Challenges for Tomorrow? Warsaw, 4 November 2016

Folia Neuropathologica (2016) 54(4): 435
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4154/A

BISCARINI F., BORTOLOTTI C., KOZMINSKI P., NIEDZIALEK D., RESCHIGLIAN P., RODAB.,
STEFANIAK F., WIECZOREK G., ZATTONI A.

Dissociation of amyloid aggregates with photo-switchable molecular levers.

Polish-French Scientific Conference: Alzheimer’s Disease and Neurodegenerative Disorders: what
Challenges for Tomorrow? Warsaw, 4 November 2016

Folia Neuropathologica (2016) 54(3): 436

4155/A

PLACHTA M., SOBOLEWSKA A., HALAS A., McINTYRE J., SLEDZIEWSKA-GOJSKA E.
UV light affects regulation of yeast polymerase eta in cell cycle.

DNA Polymerases Meeting: From Molecular Function fo Human Diseases, Biarritz, France,

4-8 October 2016

Abstracts BS

4156/A

MAJEWSKA M., ALABRUDZINSKA M., JONCZYK P., FIJALKOWSKA 1.J.

Proper functioning of the GINS complex is crucial for the stability of repetitive sequences
in Saccharomyces cerevisiae.

DNA Polymerases Meeting: From Molecular Function fo Human Diseases, Biarritz, France,
4-8 October 2016

Abstracts BS

4157/A

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

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

Plasmid Biology Conference, Cambridge, England, 18-23 September 2016

Abstracts BS

4158/A

NATKANSKA U., SKONECZNA A., SIENKO M., SKONECZNY M.

Studies on budding yeast Hsp31p protein orthologous to Parkinson's disease-associated DJ-1
and to Candida albicans GIx3.

V Polski Kongres Genetyki, £.6dz, 19-22 wrzesnia 2016

Program i Materialy Kongresowe p.342

4159/A

GASIOR T. LICZNERSKA K., DYDECKA A., BLOCH S., TOPKA G., NEJIMAN-FALENCZYK B.,
WEGRZYN G., WEGRZYN A.

Comparative analysis of genomic sequences of Shiga toxin-converting bacteriophages.

V Polski Kongres Genetyki, 1.6dz, 19-22 wrze$nia 2016

Program i Materialy Kongresowe p.341

4160/A

MAKIELA-DZBENSKA K., MASLOWSKA K., SCHAAPER R.M, FIJALKOWSKA 1.J.

Mutations in dnak differentially affect the fidelity of leading- and lagging-strand replication in E. coli.
V Polski Kongres Genetyki, £.6dz, 19-22 wrze$nia 2016

Program i Materialy Kongresowe p.341

4161/A

KONOPKA-POSTUPOLSKA D., SIERPIEN B., HALA M., ZARSKY V.

Plant annexins in membrane trafficking.

Unconventional Protein and Membrane Traffic Independent Meeting, Lecce, Italy, 4-7 October 2016
Abstracts, Poster P5
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4162/A

SZWAJCZAK E., FIJALKOWSKA 1.J., SUSKI C.

Participation of the 4-subunit Polymerase zeta in the DNA replication.

DNA Polymerases Meeting: From Molecular Function fo Human Diseases, Biarritz, France,
4-8 October 2016

Abstracts p.28

4163/A

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

Regulation of SnRK2s-dependent stress signaling by phospholipids.

Gordon Research Conference: Salt & Water Stress in Plants: Moving from Mechanism to Crop Yield
Stability, Les Diablerets, Switzerland, 29 May — 3 June 2016

Abstracts BS

4164/A

KLIMECKA M., TARNOWSKI K., BUCHOLC M., GOCH G., POZNANSKI J., CIESIELSKI A.,
DOBROWOLSKA G.

Comparative studies of calcium binding properties and conformational dynamics of two isoforms

of Arabidopsis thaliana SnRK2-inreacting calcium sensor.

Gordon Research Conference: Salt & Water Stress in Plants: Moving from Mechanism to Crop Yield
Stability, Les Diablerets, Switzerland, 29 May — 3 June 2016

Abstracts BS

4165/A

ZIELENKIEWICZ U., IZAK D.

The hitchhiker's guide to the metagenomics analysis.

| Ogdblnopolskie Sympozjum Mikrobiologiczne: Metagenomy Roznych Srodowisk, Putawy,
20-21 pazdziernika 2016

Abstracts BS

4166/A

ODOLCZYK N., FRITSCH J., NOREZ C., SERVEL N., FARIA da CUNHA M., BITAM S., COLAS J,,
TONDELIER D., SAUSSEREAU E.L., FAURE G., HERRMANN H., BECQ F., ZIELENKIEWICZ P.,
EDELMAN A.

The specific drugs targeted basic defect of cystic fibrosis - from in silico approach to experimental
verification.

Drug Innovation in Academia: Conference Hosted by Helmholtz Drug Research, Heidelberg,
Germany, 8-9 December 2016

Abstracts P37

4167/A

WOLINSKA A., KUZNIAR A., ZIELENKIEWICZ U., IZAK D., STEPNIEWSKA Z.,
BLASZCZYK M.

Proteobacteria - diversity dominants of bacterial community in arable soils from Lublin region.

50 Ogolnopolska Konferencja Naukowa: Mikroorganizmy w Ochronie Srodowiska i Biotechnologii,
Krakow-Sieniawa, 6-9 wrzesnia 2016

Abstracts p.130

4168/A

SZAFRANEK-NAKONIECZNA A.,, WOLINSKA A., KUZNIAR A., ZIELENKIEWICZ U., IZAK D.,
BLASZCZYK M., STEPNIEWSKA Z.

Bacteroidetes as a sensitive indicator of biological degradation in agricultural soils of Lublin region.
50 Ogolnopolska Konferencja Naukowa: Mikroorganizmy w Ochronie Srodowiska i Biotechnologii,
Krakow-Sieniawa, 6-9 wrzesnia 2016

Abstracts p.123
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4169/A

WOLINSKA A., GORNIAK D., ZIELENKIEWICZ U., GORYLUK-SALMONOWICZ A,
KUZNIAR A, STEPNIEWSKA Z., BLASZCZYK M.

The impact of agricultural practices on microbial communities across polish arable soils (SE Poland).
International Conference: Biodiversity Conservation on Farmlands at Crossroad, Putawy, Poland,
27-28 September 2016

Abstracts p.88

4170/A

SZAFRANEK-NAKONIECZNA A., WOLINSKA A., KUZNIAR A., ZIELENKIEWICZ U., IZAK D.,
STEPNIEWSKA Z., BLASZCZYK M.

Methylotrophs in agricultural and wasteland soils of Lublin region.

International Conference: Biodiversity Conservation on Farmlands at Crossroad, Putawy, Poland,
27-28 September 2016

Abstracts Poster Session P39

4171/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.

Linker histones in plant development under stress.

Epigenetic & Chromatin Regulation of Plant Traits, Strasbourg, France, 14-15 January 2016
Abstracts p.33

4172/A

LOBOCKA M., KOSAKOWSKI J., GOZDEK A., DABROWSKI K., GLOWACKA A, WOZNICA W.,
HEJNOWICZ M.S., WEBER-DABROWSKA B.

Fagi transpozycyjne Pseudomonas aeruginosa- nowe elementy strategii przetrwania.

XXVIII Zjazd Polskiego Towarzystwa Mikrobiologéw, Bydgoszcz, 25-27 wrze$nia 2016

Program, wystapienie nr 46

4173/A

LOBOCKA M., GLOWACKA A., GOZDEK A., WOZNICA W., HEINOWICZ M.S.,
DABROWSKI K., IZAK D., ZALEWSKA AGNIESZKA WALTER T., EMPEL J., WEBER-
DABROWSKA B., KWIATEK M., GAWOR J., GROMADKA R.

Bacteriophages for therapeutic applications - lessons from genomics.

Polish Biochemical Society and Polish Society of Cell Biology Minisymposium: Bacteriophages
in Science and in Practice, Warsaw, 17 October 2016

Abstract Book p.3

4174/A

DYLEWSKA M., KORZENIOWSKA K., KUSMIEREK J.T., MACIEJEWSKA A.M.,
SOKOLOWSKA B.

Escherichia coli AlkA and AlkB proteins repair 1,N6-a-hydroxypropanoadenine and
3,N4-a-hydroxypropanocytosine in vivo and in vitro.

41 FEBS Congress: Molecular and System Biology for a Better Life, Ephesus-Kusadasi, Turkey,
3-8 September 2016

FEBS Journal (2016) 283 (suppll) p.152
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ROZPRAWY HABILITACYJNE 2016

848/N

GINALSKI KRZYSZTOF

Przewidywanie struktury i funkcji biatek.

Predicting structure and function of proteins.

2016-01-26

Awarding of the degree of Doctor Habilitatus — January 26, 2016
Research done in IBB PAS.

849/N

VIETH MICHAL

Metody poprawy jakosci modeli obliczeniowych w projektowaniu lekow.
Approaches to improvements in quality of computational models in drug discovery.
2016-06-21

Awarding of the degree of Doctor Habilitatus — June 11, 2016

Research done in Discovery Chemistry Indianapolis USA and IBB PAS.

850/N

NIEDZWIECKA ANNA

Biofizyczne podstawy oddziatywan analogow konca 5’ mRNA z triadg biatek regulujaca
eukariotyczng ekspresj¢ genow.

Biophysical bases of interactions of mMRNA 5’ cap analogues with a protein triad that regulates
eukaryotic gene expression.

2016-10-11

Awarding of the degree of Doctor Habilitatus — October 11, 2016

Research done in the Laboratory of Biological Physics Institute of Physics PAS.
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PRACE DOKTORSKIE 2016

851/N

MORGIEWICZ KAROLINA

Skrajna odporno$¢ ro$lin ziemniaka (Solanum tuberosum L.) na wirus PVY warunkowana przez gen
Ry- s — charakterystyka na poziomie molekularnym i komérkowym.

(Ry-fs — mediated extreme resistance of potato plants (Solanum tuberosum L.) against PVY -
molecular and cellular characteristic.)

Presented February 23, 2016

Research done in the Laboratory of Plant Pathogenesis IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Jacek Hennig

[pol]

852/N

MODZELAN MARTA

Biatko Nudix NudC jako regulator rownowagi redoks w komérkach Pseudomonas syringae.
(NudC Nudix protein as a regulator of redox balance in Pseudomonas syringae cells.)
Presented February 23, 2016

Research done in the Department of Plant Biochemistry IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Elzbieta Kraszewska

[pol]

853/N

TRACZ-GASZEWSKA ZUZANNA

Biatka opiekuncze w nabywaniu wlasnosci onkogennych przez zmutowany TP53.

(Molecular chaperones in the acquisition of oncogenic properties by mutated TP53.)

Presented April 12, 2016

Research done in the Department of Molecular Biology International Institute of Molecular and Cell
Biology and IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Alicja Zylicz

[pol]

854/N

SKRAJNA ALEKSANDRA

Mechanizmy molekularne regulacji procesu dojrzewania konca 3’ histonowych mRNA.
(Molecular mechanisms of histone mRNA maturation at 3’end.)

Presented May 31, 2016

Research done in the Department of Biophysics IBB PAS and Department of Biochemistry
and Biophysics University of North Carolina at Chapel Hill, USA.

Ph.D. Thesis Supervisors: prof. dr hab. Michat Dadlez, prof. dr hab. Zbigniew Dominski

[ang]

855/N

KANIA MAGDALENA

Badania nad biosynteza i strukturg poliizoprenoidow z zastosowaniem spektrometrii mas.
(Mass spectrometry studies on identification and biosynthesis of polyisoprenoids.)
Presented May 31, 2016

Research done in the Department of Lipid Biochemistry IBB PAS and ICHO PAS.

Ph.D. Thesis Supervisors: prof. dr hab. Ewa Swiezewska, dr hab. Witold Danikiewicz

[ang]
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856/N

GLADKI ARKADIUSZ

Ewolucja dominacji i bakteryjnych celow dziatania antybiotykow.
(Evolution of dominance and antibacterial drug targets.)
Presented June 14, 2016

Research done in the Department of Bioinformatics IBB PAS.
Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Piotr Zielenkiewicz

[ang]

857/N

GRATKOWSKA DOMINIKA M.

Identyfikacja roli kompleksow remodelujacych chromatyne typu SWI/SNF u Arabidopsis thaliana
w odpowiedzi na stres chiodu.

(Identification of the role of SWI/SNF chromatin remodeling complexes in cold response

in Arabidopsis thaliana.)

Presented June 14, 2016

Research done in the Laboratory of Protein Biosynthesis IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: dr hab. Tomasz Sarnowski

[pol]

858/N

GRYLAK-MIELNICKA ALEKSANDRA

Rola Rho-zaleznej terminacji transkrypcji w regulacji ekspresji genéw w Bacillus subtilis.

(Role of Rho-dependent transcription termination in the regulation of gene expression in Bacillus
subtilis.)

Presented September 27, 2016

Research done in the Department of Microbial Biochemistry IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisors: prof. dr hab. Jacek Bardowski, dr hab. Elena Bidnenko

[ang]

859/N

ZURCZAK MAREK

Badanie stanu réwnowagi cytoplazmatyczno-jadrowej receptoréw NB-LRR w odpowiedzi roslin

na infekcje wirusowe.

(Analysis of nucleocytoplasmic partitioning of NB-LRR receptors in plant response to viral infection.)
Presented October 4, 2016

Research done in the Laboratory of Plant Pathogenesis IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: dr hab. Magdalena Krzymowska

[ang]

860/N

KAZRANI ASGAR ABBAS

Badania biochemiczne i strukturalne endonukleaz specyficznych wobec 5-hydroxymetylcytozyny.
(Biochemical and structural studies of 5-hydroxymethylcytosine specific endonucleases.)
Presented October 18, 2016

Research done in the International Institute of Molecular and Cell Biology and IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Matthias Bochtler

[ang]
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861/N

TARNOWSKI KRZYSZTOF

Badania struktury i dynamiki biatek z zastosowaniem techniki wymiany wodor-deuter monitorowanej
za pomocg spektrometrii mas.

(Studies of protein structure and dynamics by hydrogen-deuterium exchange monitored by mass
spectrometry.)

Presented December 6, 2016

Research done in the Department of Biophysics IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Michat Dadlez

[pol]

862/N

MACIEJAK AGATA

Zmiany transkryptomiczne w rozwoju pozawatowej niewydolno$ci mig$nia sercowego.
(Transcriptomic changes in the development of post-myocardial infarction heart failure.)
Presented December 13, 2016

Research done in the Department of Genetics IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: dr hab. Beata Burzynska

[pol]

863/N

LABNO ANNA

Rola wybranych egzo- i endorybonukleaz w regulacji metabolizmu RNA w komérkach ludzkich.
(The role of selected exo- and endoribonucleases in the regulation of RNA metabolism in human
cells.)

Presented December 20, 2016

Research done in the Laboratory of RNA Biology and Functional Genomics IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: dr hab. Rafal Tomecki

[pol-ang]

864/N

KALISIAK KATARZYNA

Analiza funkcjonalna ludzkiego kompleksu egzosomu.

(Functional analysis of human exosome complex.)

Presented December 20, 2016

Research done in the Laboratory of RNA Biology and Functional Genomics IBB PAS.
Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Andrzej Dziembowski

[pol-ang]
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PRACE MAGISTERSKIE 2016

865/N

JAWORSKA KATARZYNA E.

Zwigzek lokalizacji gniazd pingwindw Pygoscelis z cechami rzezby terenu.

(Relationship between terrain features and nest-site location of Pygoscelis penguins.)

Presented June 17, 2016

Research done in the Faculty of Geography and Regional Studies University of Warsaw and IBB PAS.
M.Sc. Thesis Supervisors: dr Matgorzata Korczak-Abshire, dr Piotr Pabjanek

866/N

ELKOMY MOHAMED

Charakterystyka metylotransferazy DNA-DRM2 kierowanej przez RNA.
(Functional characterization of the RNA guided DRM2 DNA methyltransferase.)
Presented June 20, 2016

Research done in the Faculty of Biology University of Warsaw and IBB PAS.
M.Sc. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Ewa Bartnik

867/N

ZARNECKA ALEKSANDRA

Analiza liczebnosci i rozmieszczenia populacji ssakow ptetwonogich w rejonie Zatoki Admiralicji
(Wyspa Krdla Jerzego, Szetlandy Potudniowe, Antarktyka) w latach 2005-2015.

(Analysis of the number and spatial distribution of the pinniped populations in the area of Admiralty
Bay (King George Island, South Shetlands, Antarctica) in the years 2005-2015.)

Presented June 21, 2016

Research done in the and Faculty of Oceanography and Geography University of Gdansk and
Department of Antarctic Biology IBB PAS.

M.Sc. Thesis Supervisor: dr Matgorzata Korczak-Abshire

868/N

NURZYNSKA IZABELA

Wstepna charakterystyka biatka PA4465 z Pseudomonas aeruginosa o potencjalnej roli kinazy.
(Preliminary characterization of PA4465 protein from Pseudomonas aeruginosa with the potential
kinase role.)

Presented 8 July, 2016

Research done in the Faculty of Chemistry Warsaw University of Technology and IBB PAS.
M.Sc. Thesis Supervisors: dr Anna Kulinska, dr Aneta Bartosik

869/N

MUSIALOWSKA AGNIESZKA

Poszukiwanie proteazy regulujacej wewngtrzkomorkowy poziom ParB w Pseudomonas aeruginosa.
(Searching for protease regulating intracellular level of ParB in Pseudomonas aeruginosa.)
Presented 15 July, 2016

Research done in the Faculty of Chemistry Warsaw University of Technology and IBB PAS.

M.Sc. Thesis Supervisors: dr Jolanta Mierzejewska, dr Aneta Bartosik

870/N

GORECKI ADRIAN

Charakterystyka cech fenotypowych szczepéw z rodzaju Lactobacillus izolowanych od kurczat.
(Phenotype features of Lactobacillus strains isolate from avian.)

Presented July 26, 2016

Research done in the Faculty of Biology University of Warsaw and IBB PAS.

M.Sc. Thesis Supervisors: prof. dr hab. Elzbieta Jagusztyn-Krynicka, dr Tamara Aleksandrzak-
Piekarczyk
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871/N

RACZYNSKA MARIA MAGDALENA

Automatyczna detekcja osobnikéw pingwindw biatookich ze zdjgé cyfrowych.
(Automatic detection of Adélie penguin individuals from digital images.)

Presented September 21, 2016

Research done in the Faculty of Geography and Regional Studies UW and IBB PAS.
M.Sc. Thesis Supervisors: dr Anna Zmarz, dr Matgorzata Korczak-Abshire

872/IN

CIESLA MONIKA

Identyfikacja nowych linii Arabidopsis niosacych insercje T-DNA w genie BSH.

(The identification of new Arabidopsis lines carrying T-DNA insertions in BSH gene.)

Presented September 23, 2016

Research done in the Institute of Applied Biotechnology and Basic Sciences University of Rzeszow
and IBB PAS.

M.Sc. Thesis Supervisor: dr hab. Tomasz Sarnowski

873/N

KOGUT KLAUDIA

Analiza funkcji ATP zaleznych kompleksow remodelujacych chromatyng typu SWI/SNF w kontroli
homeostazy energetycznej u Arabidopsis.

(The analysis of function of SWI/SNF-type ATP-dependent chromatin remodeling complex in control
of energy homeostasis in Arabidopsis.)

Presented September 23, 2016

Research done in the Institute of Applied Biotechnology and Basic Sciences University of Rzeszow
and IBB PAS.

M.Sc. Thesis Supervisor: dr hab. Tomasz Sarnowski

874/N

KONDRAK PAULINA

Analiza zaleznosci pomigdzy zaleznym od ATP kompleksem remodelujacym chromatyng typu
SWI/SNF, a BRCAL u Arabidopsis thaliana.

(Determination of interdependencies between the ATP-dependent SWI/SNF-type chromatin
remodeling complex and BRCAL in Arabidopsis thaliana.)

Presented September 21, 2016

Research done in the Faculty of Horticulture, Biotechnology and Landscape Architecture SGGW and
IBB PAS.

M.Sc. Thesis Supervisor: dr hab. Tomasz Sarnowski

875/N

BACA MAGDA

Badania nad opracowaniem selektywnej i wydajnej metody wodorowania poliprenoli.

(Study on the development of a selective and efficient methods of polyprenols hydrogenation.)
Presented July 14, 2016

Research done in the Faculty of Chemistry Warsaw University of Technology and Department
of Lipid Biochemistry IBB PAS.

M.Sc. Thesis Supervisors: dr hab. Mariola Koszytkowska-Stawinska, prof. dr hab. Ewa Kula-

Swiezewska, dr Karolina Skorupinska-Tudek

876/N

BUJAK MALGORZATA

Charakterystyka peptydu o dziataniu przeciwnowotworowym pochodzacym z biatka wirusa
roslinnego.

(Characteristics of anti-cancer peptide from a plant virus protein.)

Presented May 31, 2016

Research done in the Faculty of Biology University of Warsaw and IBB PAS.

M.Sc. Thesis Supervisors: prof. dr hab. Barbara Tudek, dr hab. Ewa Szotajska, dr hab. Jadwiga
Chroboczek
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877/N

DLUGOKECKA JOANNA

Weryfikacja wybranych metod badania potencjatu terapeutycznego bakteriofagéw rodzaju Kayvirus
infekujacych Staphylococcus aureus.

(Verification of selected methods for testing the terapeutic potential of Staphylococcus aureus
bacteriophages of the Kayvirus genus.)

Presented July 20, 2016

Research done in the Faculty of Agriculture and Biology SGGW and IBB PAS.

M.Sc.Thesis Supervisor: dr hab. Matgorzata L.obocka

878/N

ZWIERZYNSKA ALEKSANDRA

Badanie fosforylacji i ubikwitynacji podjednostki AC19 wspo6lnej dla polimerazy | RNA i polimerazy
11l RNA.

(Phosphorylation and ubiquitination of AC19 protein, common subunit of RNA polymerases I and I11.)
Presented July 15, 2016

Research done in Faculty of Chemistry Warsaw University of Technology and IBB PAS.
M.Sc.Thesis Supervisor: prof. dr hab. Magdalena Rakowska-Boguta

879/N

KOSMALA DARIA

Analiza fenotypowa mutantéw Pseudomonas aeruginosa nadprodukujgcych biatka Nudix PA3180 and
PA5176.

(Phenotypic analysis of Pseudomonas aeruginosa mutants overproducing Nudix proteins PA3180 and
PA5176.)

Presented September 20, 2016

Research done in Faculty of Agriculture and Biology SGGW and IBB PAS.

M.Sc.Thesis Supervisor: dr hab. Elzbieta Kraszewska
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MISCELLANEA 2016

248/M

PASZEWSKI A.

Biologiczny 1 kulturowy wymiar cztowieka w perspektywie ewolucyjne;.

Rozdziat w: (Gen)etyczna przyszlosé¢ cztowieka. Rzeszow: Wydawnictwo Uniwersytetu
Rzeszowskiego 2016, 228 s., ISBN 978-83-7996-263-1, s. 10-18

249/M

FIKUS M.

David Shugar (1915-2015).
Nauka (2016) 1: 197-204

250/M

FIKUS M.

O upowszechnianiu nauki w Polsce na progu roku 2016.
Nauka (2016) 1: 181-193

251/M

PASZEWSKI A.

Uczeni w polityce.

Pauza Akademicka (2016) 347: 3

252/M

KILISZEK M., MACIEJAK A.

Should we expect novel biomarkers of myocardial infarction?
Annals of Translational Medicine (2016) 4(11): 227 (2 p.)
DOI: 10.21037/atm.2016.05.33

IF-

253/M

KILISZEK M., MACKIEWICZ U., MACZEWSKI M., BURZYNSKA B.

Molecular evidence that exercise training has beneficial effects on cardiac performance.
Annals of Translational Medicine (2016) 4(11): 228 (4 p.)

DOI: 10.21037/atm.2016.05.53

IF-

254/M

PIOTROWSKA A., JANKAUSKAITE E., BARTNIK E.
Choroby mitochondrialne.

Postepy Biochemii (2016) 62(2): 111-115

255/M

FERNANDES H., PASTOR M., BOCHTLER M.

Type Il and type V CRISPR effector nucleases from a structural biologist’s perspective.
Postepy Biochemii (2016) 62(3): 315-326
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256/M

SZEWCZYK M., STEPIEN P.P.

Dialogi pomig¢dzy jadrem a mitochondriami.
Postepy Biochemii (2016) 62(2): 158-161

257/M

TUDEK B.

Rozne twarze naprawy DNA - Nobel 2015 w dziedzinie chemii.
Kosmos (2016) 65(3): 309-322

258/M

GIERMASINSKA K., LOBOCKA M.

Interakcje bakteriofaga P1 z komoérkami wybranych patogenow roslin z rodzaju Erwinia i
rodzajow pokrewnych.

Rozdziat w: Wybrane zagadnienia z zakresu chemii, biologii i fizyki. Lublin: Wydawnictwo

Naukowe Tygiel 2016, 207 s., ISBN 978-83-65598-37-0, s. 48-67

259/M

CHOJNACKIT.

50 lat wokot lipidow 1 botaniki.

50 1at wokél lipidow i botaniki. Warszawa: Agencja Wydawnicza i Reklamowa Akces 2016,
64 s.,[53 il.] ISBN 978-83-62761-66-1
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Informacje

0 dziatalnosci IBB PAN
za 2016 rok

opracowane zgodnie z zasadami okreslonymi decyzja Prezesa PAN






Informacje o dzialalnosci jednostki naukowej PAN w 2016 r.
(sporzadzane i przekazywane adresatom wytgcznie w wersji elektronicznej)

Adresaci:
1) Wydzial PAN (wtasciwy merytorycznie i organizacyjnie)
2) Biuro Upowszechniania i Promocji Nauki PAN

Termin: 31.01.2017

I. INFORMACJE ORGANIZACYJNE

- Instytut Biochemii i Biofizyki Polskiej Akademii Nauk

— Kategoria A+, Decyzja nr 203/KAT/2013 z dnia 25.10.2013 r., komunikat z dnia 30
wrzesnia 2013 r. 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

(imig¢ i nazwisko, tytul/stopien naukowy; jezeli zmiana na stanowisku nastapita w ciagu roku sprawozdawczego, nalezy t¢ informacje podac).
1.3. Misja, uprawiane dyscypliny naukowe i realizowane gtowne kierunki badawcze.

Biochemia, biofizyka, bioinformatyka, biologia molekularna, genetyka molekularna,
genomika, biotechnologia.

Stosujagc  szeroki wachlarz nowoczesnych metod biochemicznych, biofizycznych
1 genetycznych (w tym inzynierii genetycznej) Zespoly Instytutu od wielu lat prowadza
badania nad wirusami, bakteriami, grzybami nizszymi, roslinami oraz owadami. Organizacja
Pracowni Kultur Komoérkowych spowodowata, ze szereg pracowni do badan wykorzystuje
kultury komorek ludzkich. Poznawane sg struktury i mechanizmy ekspresji genéw oraz ich
produktéw — biatek i kwasow rybonukleinowych.

Rozwijane s3 prace objete genomika, w tym bardzo intensywnie badania
z dziedziny proteomiki z wykorzystaniem spektrometrii masowej. Stosowane na szerokg
skale podejscie genomiczne pozwala na ustalanie sekwencji nukleotydowych wybranych
plazmidow, bakteriofagéw oraz bibliotek mutantéw w badanych genach. Analizowane sg
sekwencje genoméw wiroidow 1 wirusow roslinnych. Kontynuowana jest analiza
funkcjonalna genomu drozdzy oraz Paramecium tetraurelia. Badania te sg prowadzone
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wielokierunkowo i obejmujg geny, ktorych funkcje sg poznane, jak i te o funkcjach
dotychczas nieustalonych.

Planowanym uzupetieniem tego kierunku badan bedzie podejscie eksperymetnalne zwigzane
z analiza zmian ewolucyjnych w aspekcie genomiki strukturalnej, funkcjonalnej
I pordbwnawczej, wykorzystujgce nowoczesne techniki badawcze oparte o analizy ,,optical
maping” (mapowanie genomow). Ostatnio w Instytucie rozwijane sa badania
metagenomiczne polegajace na sekwencjonowaniu DNA izolowanego bezposrednio
z naturalnych §rodowisk. Metagenomika populacji mikroorganizméw srodowiskowych moze
mie¢ istotne znaczenie w identyfikacji nowych substancji biologiczne czynnych o znaczeniu
biotechnologicznym i medycznym.

Genetyka wybranych procesow metabolicznych poznawana jest m.in. na przyktadach
przemian zwiazkoéw siarkowych u wybranych bakterii, grzybéw nizszych i bakterii oraz
wykorzystywania zwigzkow cukrowych przez bakterie mlekowe. Badania te prowadzone sg
na poziomie molekularnym i koncentruja si¢ na analizie interakcji biatek regulatorowych
z odpowiednimi sekwencjami DNA. Wykorzystujac model prostych komorek
eukariotycznych, jakimi sg drozdze analizowane sa m.in.: biosynteza hemu i hemoproteidow,
regulacyjne  aspekty  potranslacyjnych = modyfikacji  biatek  oraz =~ wewnatrz-
1 zewnatrzkomorkowy transport bialek.

Badania nad mutageneza i naprawa DNA prowadzone sg zarOwno w systemach
prokariotycznych jak i eukariotycznych. Obecnie uwaga wielu grup badawczych skupia si¢
nad zrozumieniem funkcjonalnym i strukturalnym ztozonych komplekséw biatkowych
zaangazowanym w procesy replikacji DNA 1 transkrypcji, a takze w naprawe i replikacje
uszkodzonych regionéw DNA, ze szczegdlnym uwzglednieniem oksydacyjnych uszkodzen
DNA. W modelowych uktadach prokariotycznych badana jest wierno$¢ procesu replikacji na
obydwu niciach DNA, wyjasniany jest udzial réznych polimeraz DNA w procesie replikacji
DNA, a w ukladach eukariotycznych studiowane sa funkcje biatek niekatalitycznych
wchodzacych w skilad holoenzymow oraz powigzania mutagenezy i1 naprawy DNA
z procesami nowotworowymi. Analizowane s3 funkcje zar6wno znanych, jak i
nowoodkrytych genow zaangazowanych w procesy mutagenezy i1 naprawy DNA w
chromosomach i mitochondriach drozdzy.

Analizowane sg procesy patogenezy roslin; poznawane sg mechanizmy obrony ros$lin przed
infekcjami wirusowymi i grzybicami. Badania te majg charakter kompleksowy i obejmuja
obserwacj¢ roznych procesoéw przebiegajacych w zainfekowanych roslinach oraz poznawanie
mechanizmoéw ekspresji genéw wybranych wiruséw roslinnych. Konstruowane sa pelne,
infekcyjne genomy wirusowe a takze rosliny transgeniczne w celu przeprowadzania
roznorodnych badan nad interakcjami roslina-patogen.

Poznawane s3a funkcje bialek czynnych biologicznie — tzw. bialek opiekunczych,
biatkowych kompleksow przeprowadzajacych replikacje DNA, transkrypcje oraz translacje.
Prowadzone s3 badania ro$linnych kinaz biatkowych oraz biatek regulujacych metabolizm
wapnia. Réznorodnej, molekularnej analizie poddawane sg biatka zaangazowane w stabilne
utrzymywanie plazmidéw u bakterii.

Kolejnym kluczowym nurtem badan realizowanych w Instytucie sg interdyscyplinarne
badania mechanizméw regulacji metabolizmu RNA w komorkach eukariotycznych.
Wykorzystujemy szerokie spektrum narzedzi badawczych: genetyki, biologii molekularne;,
proteomiki oraz biologii strukturalnej. Prowadzone przez nas prace przyczynily si¢ do
poznania mechanizméw dojrzewania i rozkladu réznych klas RNA oraz do zainicjowania
projektdw o znaczeniu aplikacyjnym, ktérych celem jest poszukiwanie nowych lekéw
przeciwnowotworowych. Wazng czg$cig tych prac badawczych jest rozwijanie metodologii
stuzacej do oczyszczania, nadekspresji i analizy komplekséw biatkowych.
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Biofizyczne aspekty oddziatywan biologicznych podstawowych i toksycznych jonow metali
sa badane za pomoca szerokiego wachlarza metod badawczych, obejmujacego techniki
eksperymentalne dostarczajagce informacji o termodynamice badanych procesow
(kalorymetrie ITC 1 DSC, potencjometria, termoforeza kapilarna) i mechanizmie oddzialywan
(spektroskopie UV-Vis, CD, fluorescencyjna i NMR, szereg technik MS) oraz obliczenia
teoretyczne. Do kluczowych zagadnien poznawczych badanych tymi metodami nalezy
zaliczy¢ mechanizmy molekularne w etiologii chordb neurodegeneracyjnych, przekazywanie
sygnalow biologicznych przez jony Ca®* i Zn?* oraz reakcje metalozaleznej hydrolizy
wigzania peptydowego. Prowadzone sg réwniez badania stosowane, wykorzystujace wyniki
badan podstawowych.

Struktury wybranych bialek 1 ich kompleksow oraz niektorych zwigzkow
drobnoczasteczkowych analizowane sg zarowno metodami biologicznymi jak i potagczonymi
metodami  fizyko-chemicznymi (w tym jadrowym rezonansem magnetycznym),
korelowanymi z obliczeniami mechaniki i dynamiki molekularnej.

Zaawansowane metody chemii organicznej znajdujg zastosowanie w pracach nad strukturg
I przemianami roslinnych izoprenoidow i syntezami pewnych nukleozydoéw o funkcjach
przeciwwirusowych i przeciwnowotworowych.

Wszystkie omowione badania oparte sag na obszernym wykorzystaniu bioinformatyki.
Rozwijane sg teoretyczne metody analizy sekwencji genow, struktur ich produktow, zwijania
tancuchow biatkowych, powstawania krysztatéw biatkowych, tworzenia struktur biatko-kwas
nukleinowy, analiz filogenetycznych, modelowania molekularnego. Prowadzone sg prace nad
roznicowq analizg oddzialywan biatko-biatko na poziomie komorki (interaktomdw)
co powinno umozliwi¢ znalezienie kluczowych interakcji dla np. proceséw chorobowych.
Rozwijane sa metody znajdowania inhibitorow oddziatywan biatek jako potencjalnych lekow
w chorobach molekularnych i dla zastosowan w biotechnologii. Badania nad tym
zagadnieniem prowadzone s3 w kierunku opracowania metodologii projektowania takich
inhibitorow dajacej si¢ zastosowa¢ do dowolnych par biatek o znanej strukturze.
Przeprowadzane sg takze symulacje kinetyki ekspresji wybranych genow.

W Instytucie dziata Pracownia Analiz Mikromacierzy (PAM). W pracowni tej,
we wspOlpracy z innymi laboratoriami, prowadzone sg wielkoskalowe badania ekspresji
gendw oraz rozpoczeto prace nad genotypowaniem.

Stosowanie w Instytucie wielkoskalowych metod genomiki, proteomiki i transkryptomiki,
wykorzystywanych w badaniach zespotéw Instytutu, w potaczeniu z metodami
bioinformatycznymi powoduje uzyskiwanie wynikow istotnych dla biologii systemow.

Od roku 2015 na Polskiej Mapie Drogowej IBB PAN koordynuje projekt ELIXIR - System
Informacyjny o Ztozonych Systemach Biologicznych, ktérego IBB PAN jest koordynatorem.
W projekcie uczestniczg 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
narzgdzi do analizy danych. W sumie IBB PAN uczestniczy w pigciu projektach z Polskiej
Mapy Drogowej.

L.p. Tytul Opis Koordynator Nr decyzji
Krajowy osrodek badawczy
ELIXIR - System stanowigcy cze$¢ Instytut Biochemii i

1 Informacyjny o Ztozonych miedzynarodowego projektu Biofizyki Polskiej 24/176/6/2015

Systemach Biologicznych ELIXIR z mapy drogowej Akademii Nauk
ESFRI (nauki biologiczne)
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PolarPOL - Polskie Krajowy Oérpdek badawczy
. . stanowigcy czes$¢ o
2 MultldyS(.:ypllnarne, migdzynarodowego projektu Instytut GeOfIZyk.l 53/176/6/2015
Laboratorium Badan d . PAN w Warszawie
Polarnych SIOS z mapy drogowej ESFRI
(nauki o Ziemi)
CePT - Centrum Badan Krajowy osrodek badawczy Warszawski
3 Przedklinicznych (nauki medyczne) Uniwersytet Medyczny 20/176/6/2015
POL-OPENSCREEN - | Krajowy osrodek badawezy
Polska Platforma mied Stigfggfci C(f(;s:o'ekt Instytut Biologii
4 Insfrastruktury EJ(-S%ENSCXEENPZ r# " " Medycznej PAN 27/176/6/2015
Skriningowej dla Chemii q CESFR k_py w Lodzi
Biologicznej rogowe] £ (nauki
biologiczne)
SOLARIS - Narodowe Uniwersytet
5 Centrum Promieniowania Krajowy osrodek badawczy Jagiellonski 16/176/6/2015
Synchrotronowego w Krakowie

II. AKTYWNOSC NAUKOWA JEDNOSTKI

11.1. Publikacje naukowe jednostki, ktore ukazaly si¢ drukiem (liczbowo)
Liczba ogdtem, w tym:
— monografie* (lub ich rozdziaty) autorstwa pracownikéw jednostki;

—  podreczniki akademickie® (lub ich rozdziaty) autorstwa pracownikow jednostki;
— publikacje ukazujace si¢ w czasopismach recenzowanych, wyrdznionych przez Journal Citation Reports (JCR, lista A);
— publikacje ukazujace si¢ w czasopismach recenzowanych, wyréznionych przez European Reference Index for the Humanities (ERIH,

lista C)

— publikacje w innych czasopismach recenzowanych, wymienionych w aktualnym wykazie czasopism punktowanych Ministra Nauki i
Szkolnictwa Wyzszego (lista B);
— pozostate publikacje naukowe.

Monografie’ Podr. akadem.! Publikacje w czasopismach recenzowanych pozostate
Liczba ogotem |  (lub rozdziaty) (lub rozdziaty) publikacje 1 publikacje 2 publikacje 3 | publ. nauk.
178 6 0 153 0 8 11

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)

! Definicja - stosownie do kryteriow przyjetych w aktualnym rozporzadzeniu MNiSW
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11.2. Aktywno$¢ wydawnicza jednostki

I1.2.1. Wydawnictwa wtasne jednostki w roku sprawozdawczym (liczbowo, dotyczy

wydawnictw, ktore ukazaty sie¢ w roku sprawozdawczym)

z tego
ogélem wydawnictwa wydawnictwa ciggle
wydane zwarte w tym wylgcznie Inne Pozostale
czasopisma: W wersji wydawnictwa
drukowane elektronicznej ciggle
liczba | naktad | liczba | naktad | liczba | naktad liczba liczba | naktad | liczba | naktad
tytutdw | wegz. | tytulow | wegz. | tytulow | wegz. tytutow tytutdw | wegz. | tytulow | wegz.
0 0 0 0 0 0 0 0 0 0

[1.2.2. Czasopisma udostepniane na platformach cyfrowych (De Gruyter Open/Springer; PAN
— Czytelnia Czasopism, Elektroniczna Biblioteka; inne platformy)
Liczba tytulow ogélem, w tym:

nie do

tyczy

11.3. Projekty, zadania badawcze realizowane w roku sprawozdawczym

Laczna liczba wszystkich projektow (11.3.1-11.3.3): 133

W tym

11.3.1. Projekty finansowane lub dofinansowane ze $rodkéw Narodowego Centrum Nauki;

Projekt Tytut Kierownik Olfres__ Przyznane Instytucja
w realizacji
ramach projektu projektu (g(rﬁ:% srodki finansujaca
11.3.1 1) Rola nie kodujacych RNA w
adaptacji do warunkow Dr Szymon 2011-2016 1 000 000 zt Narodowe
Swiezewski Centrum Nauki
lokalnych.
2) Przypisywanie funkcji
potencjalnym regulatorom
transkrypcji u Lactococcus lactis | Dr Tamara Narodowe
IL1403 przy uzyciu globalnych | Aleksandrzak- 2011-2016 510 000 zt Centrum Nauki
podejs¢ badawcezych, takich jak | Piekarczyk
mikromacierze i proteomika
réznicowa.
3) Charakterystyka
biochemiczna, strukturalna i
funkcjonalna roslinnego
kompleksu egzosomu, z Drhab. Rafat | 511 90917 1 000 000 zk Narodowe
> . . Tomecki Centrum Nauki
wykorzystaniem Arabidopsis
thaliana jako organizmu
modelowego.
4) "Projektowalne” nukleazy -
badania strukturalne, Prof. dr hab. Narodowe
programowanie specyficzno$cii | Matthias 2012-2016 2 500 000 zt .
. : Centrum Nauki
proby wykorzystania w Bochtler
inzynierii genomowe;.
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5) Rola kinaz SnRK2 w
odpowiedzi roslin na
niekorzystne warunki

srodowiska. Wspoldziatania Prof. dr hab. Narodowe
kinaz SnRK2, fosfataz PP2C, Grazyna 2012-2016 821 660 zt .
. Centrum Nauki
tlenku azotu i kwasu Dobrowolska
fosfatydowego w szlakach
sygnalowych réznych hormonow
roslinnych.
6) Identyfikacja genow drozdzy
Saccharomyces cerevisiae Dr hab. Narodowe
. . o Adrianna 2012-2016 416 190 zt .
kontrolujacych diploidalnos¢ Centrum Nauki
o L Skoneczna
komorek i stabilno$¢ genomu
7) Rola niekatalitycznej
podjednostki polimerazy delta Dr Katarzyna i Narodowe
DNA, biatka Pol32 w kontroli Grabowski 2012-2016 291460 4 Centrum Nauki
koordynacji replikacji DNA.
8) Wplyw wystepowania wielu
genow kodujacych cis-
prenylojcrans_t_“erazy na biosynteze | Dr Liliana 2012-2016 400 000 7t Narodowe _
alkoholi poliizoprenoidowych u | Surmacz Centrum Nauki
Arabidopsis i tolerancje roslin na
stres.
9) Mechanizmy adaptacyjne
plazmidu koniugacyjnego RA3 z
grupy niezgodnosci IncU Prof. dr hab. Narodowe
warunkujace zdolno$¢ replikacji | Grazyna Jagura- | 2012-2016 589 300 zt .
. . S Centrum Nauki
i stabilnego utrzymywania sie w | Burdzy
szerokim spektrum gospodarzy
bakteryjnych.
10) Regulacja ekspresji biatek Prof. dr hab. Narodowe
ALKBH w nowotworach, Elzbieta 2012-2016 537390 zt .
. . . Centrum Nauki
znaczenie w terapii. Grzesiuk
11) Znaczenie $ciezki sygnalnej
etylenu w regulacji przyswajania | Dr Anna i Narodowe
siarki w roslinach Arabidopsis Wawrzynska 2012-2016 372 260 1 Centrum Nauki
thaliana.
12) Nowe substraty dioxygenaz z
rodziny AlkB. Wiasciwosci .
kodujace, mutageneza i naprawa | O A9M1€SZKA 15515 o016 46176071 | Narodowe
. . .~ | Maciejewska Centrum Nauki
adduktow skroleiny do adeniny i
cytozyny.
13) Poziom ekspresji oraz
lokalizacja subkomorkowa
dioksygenaz AtALKBH1A,
AtALKBH2, AtALKBHG i Mgr Dorota i Narodowe
AtALKBH9B w komorkach Zugaj 2012-2016 152100 74 Centrum Nauki
Arabidopsis thaliana
traktowanych czynnikami
alkilujagcymi.
Prof. dr hab.
14) Nowatorskie koncepcje Magdalena i Narodowe
regulacji transkrypcji tRNA. Rakowska- 2016-2017 29310007 Centrum Nauki
Boguta
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15) Nowe czynniki wirulencji

Dr hab. Elzbieta

Narodowe

Pseudomonas aeruginosa — Kraszewska 2012-2016 400 400 zt Centrum Nauki
biatka Nudix NudC i YgdP.
16) Nowe mechanizmy naprawy
uszkodzen alkilacyjnych DNA u
bakterii érodowiskowych: Drhab. Amna 1 50132017 | 5086852 | . Narodowe
. 7 Sikora Centrum Nauki
Shewanella oneidensis i
Pseudomonas putida.
17) Charakterystyka
metagenomiczna plazmidow Il\fgv\iiws 2013-2016 150 000 zt Celr\1|'?r Lorgol\vl\; euki
bakterii glebowych. y
18) Endogenne czynniki
warunkujace fenotyp komorek z oy
uszkodzonym szlakiem Dr hab. Elzbicta 2013-2017 457 500 zt Narodowe .
. AV L Speina Centrum Nauki
niedokrwistosci Fanconiego 1
helikazami rodziny RecQ.
19) Udziat kinaz biatkowych
zaleznych od jondw wapnia Dr Lidia
(CDPK) w szlakach Polkowska- | 2013-2016 | 497340zt |  harodowe -
sygnatowych stresow Kowalczvk Centrum Nauki
abiotycznych i biotycznych u y
ziemniaka (Solanum tuberosum).
20) Wielko$¢ nasion
rzodkiewnika pospolitego
(Arabidopsis thaliana) jest
regulowana poziomem ekspresji E{C%ffgrzata 2013-2017 470 000 zt Celr:l{ar Lomdol\ﬁ euki
aneksyny 5 - analiza
mechanizmu dziatania AnnAt5
w trakcie rozwoju nasion.
21) Charakterystyka rodziny .
aneksyn w odpowiedzi na stres Magr Wmuech 2013-2016 150 000 zt Narodowe .
. . . Rymaszewski Centrum Nauki
suszy u Arabidopsis thaliana.
22) Rola aneksyn w Dr Dorota Narodowe
wewnatrzkomorkowym krazeniu | Konopka- 2013-2017 900 000 zt Centrum Nauki
blon. Postupolska
23) Reduktaza poliprenolu — Prof. dr hab
nowy gracz w regulacji cyklu | o e jpa 2013-2016 95000071 | . Narodowe
dolicholowego w komdrkach Y Centrum Nauki
: Swiezewska
eukariotycznych.
24) Utrzymanie stabilnosci
genomu mitochondrialnego w
komérkach organizmu Dr Aneta Narodowe
modelowego Saccharomyces Kaniak-Golik 2013-2017 420 000 A Centrum Nauki
cerevisia: wspotdziatanie wielu
nukleaz.
25) Wigzanie halogenowe w
uktadach biatko-ligand. Badania
termodynamiczne i strukturalne | Prof. dr hab. Narodowe
dla racjonalnie wybranych Jarostaw 2013-2016 669 450 7t Centrum Nauki
kompleksow oraz analiza Poznanski

wszystkich struktur dostepnych
w bazie PDB.
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26) Analiza funkcjonalna
wybranych genéw

poliwalentnego bakteriofaga Mgr Aleksandra i Narodowe

gronkowcowego, w kontekscie Glowacka 2013-2016 149 500 21 Centrum Nauki

interakcji fag-bakteria w r6znych

srodowiskach.

27) Badania tworzenia

kompleksdw ternarnych przez Prof. dr hab. i Narodowe

sensory fluoroscencyjne dla Woijciech Bal 2013-2016 614 900 2t Centrum Nauki

jondw cynkowych.

28) Analiza funkcjonalna genow

regqlatorowych Streptococcus I(\)/Ibgsrzgf?stli;zyna 2013-2017 149 500 zt Celr:l{ar Lomdol\\?; euki

anginosus.

29) Nowe elementy weztowe w

metabolizmie izoprenoidow:

oddziatywania pomi(_;(_lz_y cis- E;S;' dr hab. 2013-2017 977 096 21 Narodowe _

prenylotransferazami i ich Swicsewska Centrum Nauki

komaorkowymi regulatorami u crews

Arabidosis.

30) Molekularne podstawy Prof. dr hab

rozwoju opornosci na ' ' i Narodowe

bakteriocyny u Lactococcus JBaaCr?jl:)wski 2013-2016 626 600 z1 Centrum Nauki

lactis.

31) Badania nad topogenezg

biatek PTS3: nowa droga Dr hab. Marek Narodowe

importu biatek do Skoneczny 2013-2016 6323207 contrum Nauki

peroksysomow.

32) Transpozony w genomach

pierwszych grzybow ladowych Il\D/Iru'SA\Zr;r\]ISSka 2013-2017 499 800 zt Celr\#ar Lomdol\\?; euki

(Zygomycota).

33) Brakujgce ogniwo ewolucji

proteasomdw. Strukturalna i Dr Anna Narodowe

biochemiczna analiza biatka . . 2013-2017 612 000 zt .
e . Piasecka-Fricke Centrum Nauki

Anbu 1 biatek z nim

wspotwystepujacych.

34) Wiroid — niekodujacy -

replikon RNA regulujacy or ANTa GO | 2014-2017 63996071 | oo

ekspresj¢ genomu gospodarza.

35) Powigzania pomiedzy

biatkiem Irr1 zaangazowanym w

segregacje Jadrowego DNA i Magr Piotr 2014-2016 100 000 Narodowe

nowym mitochondrialnym Kowalec Centrum Nauki

biatkiem Imil w Saccharomyces

cerevisiae.

36) Panel fragmentdw keratyn

oceniany przez ilo$ciowa

spektrometri¢ mas w ptynie jamy

optucnowej — nowoczesne Dr Dominik 2014-2017 956 331 71 Narodowe

podejscie wspomagajace Domanski Centrum Nauki

badania, diagnostyke
prognostyke i monitorowanie
terapii w raku ptuc.
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37) Dodekahedron adenowirusa -
poliwalencyjny, biatkowy

. Dr hab. Ewa Narodowe
(tj)lodegrado_walny wektor Szolajska 2014-2017 813112 z Centrum Nauki
ostarczenia
wewnatrzkomorkowego.
38) Poa annua w Antarktyce - Dr hab
specyfika rozprzestrzeniania si¢ ' Narodowe
; Katarzyna 2014-2017 408 780 zt .
gatunku w skrajnych warunkach Chwedorzewska Centrum Nauki
siedliskowych.
39) Faktor alfa drozdzy S.
cerevisiae tworzenie
kompleksow miedziowychi | FrOF-drhab o514 0016 | 4446002 | | Narodowe
.. ‘2 Wojciech Bal Centrum Nauki
cynkowych i ich aktywnos¢
biologiczna.
40) Badanie funkcji ZmCPK11 i
jej najblizszych homologdéw u Dr Jadwiga i Narodowe
Arabidopsis thaliana w stresach | Szczegielniak 2014-2017 490 030 z1 Centrum Nauki
p g
abiotycznych.
41) Identyfikacja molekularnej .
funkcji deacetylazy HD2C w gﬂugsrzeDv?/?égl 2014-2016 100 000 zt Celr\:{ar Lorgol\vl\; euki
odpowiedzi na stres cieplny.
42) Poznanie powigzan mi¢dzy
szlakami transkrypcji, -
dojrzewania i degradacji tRNA u Mar Dominika | 5514 5017 150 000 zt Narodowe
o Wichtowska Centrum Nauki
drozdzy Saccharomyces
cerevisiae.
43) Kluczowy mechanizm
rozwoju alergii na nikiel:
Badanie wtasciwosci
immunogennych fragmentoéw
biatka filagryny, potencjalnego 'F\)/(I) %Z)E;\ga 2014-2016 74 640 zt Celr\ll'?r [Jorgol\vl\; euki
no$nika dla haptenu niklowego
w indukcji reakcji alergicznej na
nikiel w modelu linii komérek
dendrytycznych in vitro.
44) Regulacja mitozy u
- Prof. dr hab. Narodowe
Drogophllla mglanogaster - Michat Dadlez 2014-2017 945 880 zt Centrum Nauki
analiza protemiczna.
45) Metagenomy glebowe
wskaznikiem degradacji
bior6znorodnosci Dr hab. Urszula Narodowe
mikroorganizmow w glebach Zielenkiewicz 2014-2016 97999,88 21 Centrum Nauki
uzytkowych rolniczo na
Lubelszczyznie.
46) Analiza wptywu mutacji w Prof. dr hab
DIS3 na przezywalnos¢, rozwoj An d.rzej ' 2014-2017 994 500 71 Narodowe
embrionalny i powstawanie Dziembowski Centrum Nauki
nNOWOtworow u myszy.
47) Tlenki niklu i metaliczny
nikiel jako zrodta jonow metalu | Mgr inz. Nina 2014-2016 99 940 71 Narodowe

w metalozaleznej hydrolizie
wigzania peptydowego.

Wezynfeld

Centrum Nauki
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48) Analiza funkcji kompleksow
remodelujacych chromatyne typu

Dr hab. Tomasz

Narodowe

SWI/SNF w kontroli procesow Sarnowski 2014-2017 990 040 71 Centrum Nauki
metabolicznych.
49) Mutacje w genie ATP6,
kodowanym przez
mitochondrialny DNA, .
zidentyfikowane w nowotworach Drhab. Roza 2014-2017 504 500 zt Narodowe .
; S Kucharczyk Centrum Nauki
lub miopatiach i ich wptyw na
syntazg¢ ATP i metabolizm
komorek drozdzy S. cerevisiae.
50) Udziat kinaz SnRK2 w Mar Katarzvna Narodowe
regulacii statusu redoks u roglin | o 9" 'aarzy 2014-2016 49 900 7t .
. . Szymanska Centrum Nauki
podczas stresu srodowiskowego.
51) Naturalna zmiennos¢
efektora HopQ1 z bakterii Dr Rafaf
. . Hoser/Dr hab. Narodowe
Pseudomonas syringae jako 2014-2017 771 400 zt .
. .. L Magdalena Centrum Nauki
przejaw adaptacji do roznych
. s Krzymowska
gatunkéw roslin-gospodarzy.
52) Integracja sygnatow
stresowych w roslinach: $wiatto | O 0193 2014-2017 6120007 | . Narodowe -
. Sztatelman Centrum Nauki
a percepcja stresu osmotycznego.
53) Analiza genomiczna Prof. dr hab. Narodowe
interakcji ParB-DNA u Grazyna Jagura- | 2014-2017 1 349 800 zt .
. Centrum Nauki
Pseudomonas aeruginosa. Burdzy
54) Oddziatywanie jonéw niklu
(1) na filagryne, kluczowe Mgr Ewa i Narodowe
biatko w supresji alergii Podobas 2014-2016 12576 74 Centrum Nauki
niklowej.
55) Nowy poziom regulacji
transportu jagdrowo-
cytoplazmatycznego biatek Mgr Marek 2014-2016 89192 zt Narodowe .
g . L Zurczak Centrum Nauki
biorgcych udziat w odpornosci
roslin.
56) Rozwodj i zastosowanie
narzedzia bioinformatycznego do | Mgr Marcin i Narodowe
oceny jako$ci modeli struktur Magnus 2014-2016 98 54021 Centrum Nauki
RNA.
57) Multidyscyplinarne
komplekggwe pgdanla degradacji | Dr Roman 2014-2019 3000 830 7t Narodowe -
i kontroli jakosci Szczgsny Centrum Nauki
mitochondrialnego RNA.
58) E\fvolucy]ne,pode]sme do Dr hab. Szyr‘r_lon 2015-2018 677760 7 Narodowe _
badania genomow. Kaczanowski Centrum Nauki
59) Ocena ekspresji krazacych
mikroRNA w patogenezua, . Mgr_A_gata 2015-2017 100 000 71 Narodowe _
pozawatowej niewydolnosci Maciejak Centrum Nauki
mie$nia sercowego.
60) Regulacja fotosyntezy i Narodowe
wzrostu u Arabidopsis thaliana | Mgr Anna Kulik | 2015-2018 722 415 74

podczas stresu solnego.

Centrum Nauki
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61) Ustalenie roli kompleksu
remodelujacego chromatyne
SWI/SNF w “crosstalk u™
hormonalnym podczas

wczesnego rozwoju Arabidopsis.

Prof. dr hab.
Andrzej
Jerzmanowski

2015-2018

1119983 zt

Narodowe
Centrum Nauki

62) Identyfikacja nowych
elementow i Sciezek degradacji
ludzkiego RNA
mitochondrialnego za pomoca
wysokoprzepustowych
przeszukiwan bibliotekg siRNA

pokrywajaca caty genom.

Dr Roman
Szczesny

2015-2018

898 638 zi

Narodowe
Centrum Nauki

63) Globalne analizy genéw
plazmidowych z Lactococcus
lactis w odniesieniu do ich
funkcji oraz wplywu na
ekspresje gendw
chromosomalnych.

Prof. dr hab.
Jacek
Bardowski

2015-2018

678 550 zt

Narodowe
Centrum Nauki

64) Porownanie zaleznosci
funkcjonalnej pomiedzy
szlakiem AMPK kontrolujgcym
homeostaze energetyczng a
kompleksem remodelujacym
chromatyne typu SWI/SNF, u
Arabidopsis i czlowieka.

Dr hab. Tomasz
Sarnowski

2015-2018

1 159300 zt

Narodowe
Centrum Nauki

65) Wyznaczanie doktadnej
struktury kompleksu
(kompleksow) peptydu AB1-16
z jonami Pd(I1) przy pomocy
magnetycznego rezonansu
jadrowego (NMR) oraz innych
technik spektroskopowych.

Mariusz Mital

2015-2018

99 960 zt

Narodowe
Centrum Nauki

66) Badanie struktur trudnych
uktadoéw biatkowych z uzyciem
nowych metod spektrometrii
mas.

Prof. dr hab.
Michat Dadlez

2015-2019

3 189 880 zt

Narodowe
Centrum Nauki

67) Rola cyklu komérkowego w
regulacji polimerazy eta w
odpowiedzi na promieniowanie
UV w modelowych komérkach
S. cerevisiae.

Mgr Michat
Plachta

2015-2017

99 680 zt

Narodowe
Centrum Nauki

68) Strukturalne konsekwencje
oligomeryzacji lizeiny — toksyny
wigzacej sfingomieling tratw
lipidowych.

Dr Magdalena
Kulma

2015-2018

711 620 zt

Narodowe
Centrum Nauki

69) Peptydy Abeta 4-x jako
odporne na leki chelatujgce
czgsteczki wigzace miedz,
promujace tworzenie
oligomeréw amolyidowych

Prof. dr hab.
Wojciech Bal

2015-2018

621 400 zt

Narodowe
Centrum Nauki

70) Dynamika subkomdrkowa
efektora HopQ1 - efektora
trzeciego systemu sekrecji z
Pseudomonas syringae.

Dr hab.
Magdalena
Krzymowska

2015-2018

1105 024 zt

Narodowe
Centrum Nauki
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71) Wykorzystanie techniki
zageszczania celdw sprzezonej z
sekwencjonowaniem nowej
generacji w celu izolacji oraz

Prof. dr hab.

Narodowe

charakterystykl genu Ry-fsto, Jacek Hennig 2015-2018 1378 670 zt Centrum Nauki

warunkujacego skrajng

odpornos¢ roslin ziemniaka

(Solanum tuberosum L.) na

infekcje PVY.

72) Rola proteasomalnej

degradacji biatek w regulacji Dr Anna Narodowe

odpowiedzi ro$lin na stres Wawrzynska 2015-2018 39434021 Centrum Nauki

niedoboru siarki.

73) Regulatory oraz biatka

docelowe receptora selektywnej | Prof. dr hab. Narodowe

autofagii AINBR1 w r6znych Angnieszka 2015-2018 1226 140 zt Centrum Nauki

fazach niedoboru siarki w Sirko

roslinach.

74) Poszukiwana, poszukiwany — | Mgr inz. Narodowe

jak powstajg glicynoprenole u Katarzyna 2015-2017 100 000 zt Centrum Nauki

Arabidopsis i dlaczego? Gawarecka

75) Szlaki naprawy DNA

uczestniczace w opornosci na Prof. dr hab. Narodowe

terapi¢ fotodynamiczna oraz jako | Barbara Tudek 2015-2018 1016830 21 Centrum Nauki

potencjalny cel terapeutyczny.

76) Funkcjonalna analiza bialek

Nudix, nieznanych czynnikéw Prof. dr hab. Narodowe

wirulencji, adaptacji i opornosci | Grazyna Jagura- | 2015-2018 679 640 zt Centrum Nauki

na antybiotyki Pseudomonas Burdzy

aeruginosa.

77) Badanie mechanizméw Narodowe

biorgcych udziat w syntezie Dr Jacek Nowak | 2016-2017 1205 200 zt Centrum Nauki

niekodujacych transkryptow.

78) LEW1 jako biatkowy partner Magr

cis-prenylotransferaz w procesie Narodowe

biosyntezy poliizoprenoidow u | Lrzemystaw 2015-2018 15000028 |~ contrym Nauki

. . Surowiecki

Arabidopsis.

79) Analiza zaleznoS$ci

funkcjonalnej pomiedzy

kompleksami remodelujacymi Dr Szymon Narodowe

chromatyne typu SWI/SNF i Kubala 2015-2018 612 000 Centrum Nauki

splicingiem pre-mRNA u

Arabidopsis

80) Udziat kinaz SNF1-related Mar Katarzvna Narodowe

typu 2 (SNRK2) w odpowiedzi gr vatarzy 2015-2016 81 796 zt .
1 ; . Szymanska Centrum Nauki

roslin na stres Srodowiskowy.

81) Badania biatek zwigzanych z

uktadem odpornosciowym

cztowieka jako celow Mgr inz. Nina 2015-2016 90 192 74 Narodowe

molekularnych metalozaleznej
hydrolizy wigzania
peptydowego.

Wezynfeld

Centrum Nauki
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82) Molekularne podstawy
amyloidogenezy — struktura i
dynamika konformacyjna

Narodowe

wybranych kompleksow Dr Igor Zhukov | 2015-2018 156 000 zt Centrum Nauki

ludzkiego biatka prionowego

PrPc z kationami metali.

83) Charakterystyka

funkcjonalna kompleksow Mar. inz

przebudowujacych chromatyng | g0 i 2016-2019 150 000zt | Narodowe

typu SWI/SNF zawierajacych Sacharowski Centrum Nauki

podjednostke SWP73A lub

SWP73B u Arabidopsis.

84) Nieznane szlaki przemian

metabolicznych octanu, maslanu,

mleczanu i propionianu we 31(2?:' Anna 2016-2019 970 550 zt Celr:l{artjomdol\\?;euki

wspdlnotach mikroorganizméw

produkujacych metan.

85) Regulacja posttranslacyjnej

modyfikacji ludzkiej polimerazy ,[\)Arc‘:;‘f;{ga 2016-2019 703 800 71 Ce':tar{]omdol\ﬁeuki

iota.

86) Nie-katakityczne domeny

DRM2, metylotransferazy DNA Eg"'j:nrggg”o 2016-2019 907 200 zt Cew;zomdol\ﬁ euki

kierowanej przez RNA.

87) Udziat polimerazy delta

DNA w replikacji nici wiodacej IIDV:I%fr']:r hab. 2016-2019 993 600 7 Narodowe

w komorkach Saccharomyces . Centrum Nauki
. Fijalkowska

cerevisiae.

88) Nowe podejscie w . .

projektowaniu inhibitoréw \1>4V%rﬁ|lel\l/€sll<\;[ a1 2016-2019 150 000 zt Celr\1|{ar Lomdol\\j\g euki

bisubstratowych.

89) Identyfikacja funkcji

biologicznej oraz mechanizméw | Prof. dr hab. Narodowe

dziatania unikalnych dolicholi w | Joanna 2016-2019 653 560 zt Centrum Nauki

komorkach grzybow Kruszewska

strzgpkowych.

90) Mechanizmy inkorporacji i Dr Karolina Narodowe

usuwania rybonukleotydow w Makieta- 2016-2019 549 360 zt Centrum Nauki

komorkach E. coli. Dzbenska

91) Szczegdtowa analiza

potencjalnych regulatoréw

transkrypcji z proteomu

Psaudomonas aeruginosa ggrﬁ;ﬁa 2016-2021 1518 680 zt Celr\:{ar Lorgol\vl\é euki

zaleznych od ParA/ParB z

wykorzystaniem narzg¢dzi bologii

systemow.

92) Wptyw mobilnych

elementdéw na metabolizm

bakterii. Dynamiczne polimery Prof. dr hab. Narodowe

alfa-helikalnych biatek Grazyna Jagura- | 2016-2019 676 800 zt Centrum Nauki

plazmidowych typu Kfr w Burdzy

organizacji prokariotycznego

wrzeciona mitotycznego.

93) Regulacja polimerazy Il Dr Damian i Narodowe

RNA w makrofagach. Graczyk 2016-2019 776000 71 Centrum Nauki
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94) Agregacja amyloidu Ab
indukowana jonami miedzi.
Symulacje reakcji — dyfuzji w
realistycznej trojwymiarowej
rekonstrukcji szczeliny
synaptycznej.

Mgr Wojciech
Goch

2016-2017

38 560 zt

Narodowe
Centrum Nauki

95) Uzycie modelu drozdzowego
do badania funkcji bialek Vps13
zaangazowanych w patogonezg
rzadkich genetycznych chordb
neurodegeneracyjnych.

Prof. dr hab.
Teresa Zoladek

2016-2019

971 280 zt

Narodowe
Centrum Nauki

96) Hydrofobowa solwatacja
halogenowych ligandow.
Pomiary termodynamiczne
umozliwiajace okreslenie energii
swobodnej wigzania
halogenowego.

Prof. dr hab.
Jarostaw
Poznanski

2016-2019

998 100 zt

Narodowe
Centrum Nauki

97) Poszukiwanie
aktywowanego przez aneksyne 1
mechanizmu molekularnego
ochrony chloroplastow przed
stresem oksydacyjnym w
Arabidipsis thaliana.

Dr Dorota
Konopka-
Postupolska

2016-2019

1213 200 zt

Narodowe
Centrum Nauki

98) Charakterystyka
funkcjonalna biatka
ALKBH10B, partnera
kompleksu remodelujgcego
chromatyne¢ typu SWI/SNF u
Arabidopsis thaliana.

Mgr Dorota
Zugaj

2016-2017

91352zt

Narodowe
Centrum Nauki

99) Rola kompleksow
przebudowujacych chromatyne
typu SWI/SNF zawierajacych
podjednostki SWP73A i
SWP73B w kontroli
podstawowych procesow
regulacyjnych u Arabidopsis
thaliana.

Mgr Sebastian
Sacharowski

2016-2017

64 676 zt

Narodowe
Centrum Nauki

100) Aspekty molekularne roli
jonoéw Cu(ll) i Zn(11) w
neurotoksycznofBici biatek AB i
Prp.

Mgr Mariusz
Mital

2016-2017

102 700 zt

Narodowe
Centrum Nauki

11.3.2.

Projekty finansowane lub dofinansowane ze srodkow Narodowego Centrum

Badan i Rozwoju;

11.3.2

1) Nowe leki stuzace do Prof. dr hab. Narodowe

celowanej terapii szpiczakdw Andrzej 2012-2016 | 3415180z | Centrum Badan

mnogich. Dziembowski i Rozwoju

2) Optymalizacja pracy

dwustopniowego reaktora do

wytwarzania Dr Leszek Narodowe

wysokometanowego biogazu — S 2012-2016 | 2014610z | Centrum Badan
. Lo Lipinski ; ;

opracowanie biostarterow i i Rozwoju

markerow fermentacji
metanowej.
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3) Alternatywna

mikrobiologiczna metoda Dr hab. Anna Narodowe
produkcji wodoru i metanu na . ' 2012-2016 | 3337595zt | Centrum Badan
. Sikora . i
drodze fermentacji (skala i Rozwoju
utamkowa).
4) Nowe enzymy do analiz RNA
w skali calego transkryptomu i
) : - Narodowe
ich wykorzystanie do bz_:ldanla Dr hab. Rafa% 2013-2016 1199988 4 | Centrum Badas
molekularnego mechanizmu Tomecki . i
. . i Rozwoju
antynowotworowego dziatania 5-
fluorouracylu.
5) Toward structural
characterization of novel Prof. dr hab. Narodowe
mechanism of inhibition of Grazyna 2013-2016 | 2789558zt | Centrum Badan
SnRK2s activity by calcium Dobrowolska i Rozwoju
sensor (SCS) in plants.
o smore1Se | o, o
AL Elzbieta 2013-2016 3918470 z Centrum Badan
multidisciplinary study on : . i
Grzesiuk i Rozwoju
selected model systems.
7) Structural and functional
characterization of proteins and Dr Joanna Narodowe
protein domains involved in K . 2013-2016 405 660 zt Centrum Badan
. . rwawicz . .
DNA repair and maintenance of i Rozwoju
genome integrity.
8) A novel approach to Dr hab. Narodowe
monitoring the impact of climate | Katarzyna 2013-2016 | 3959099 zt | Centrum Badan
change on Antarctic ecosystems. | Chwedorzewska i Rozwoju
9) Opracowanie technologii
pieczywa funkcjonalnego w
oparciu o tradycyjny zur Dr Magdalena Narodowe ,
: . 2014-2017 1 056 967 zt Centrum Badan
piekarski wzbogacony Kowalczyk . .
. : _— I Rozwoju
wyselekcjonowanymi bakteriami
fermentacji mlekowej.
10) Szczepionka przeciw grypie | Dr Edyta
— innowacyjne otrzymywanie Kopera, Prof. dr Narodowe
antygendw podjednostkowych. hab. Agnieszka ,
X 2014-2017 2774 964 zt Centrum Badan
Sirko, Prof. dr i ROZWOIL
hab. Jacek J
Bardowski
11) Dofinansowanie
migdzynarodowej procedury | prof gr Narodowe
patentowej dla dwoch zgloszen | Ao, 20142017 | 3744027 | Centrum Badah
dotyczacych: terapii celowej Dziembowski i RozZWoi
nowotworow oraz transferu zl WSKI I Rozwoju
koniugacyjnego gendw.
12) Transkryptomiczne
biomarkery do stratyfikacji Dr hab. Beata Narodowe
indywidualnego ryzyka rozwoju A 2015-2018 1244 000 zt | Centrum Badan
J2 . Burzynska . :
pozawatowej niewydolnos$ci i Rozwoju
serca
13) Wykrywanie zagrozenia Dr Pawel Narodowe
nagla $miercig t16zeczkows. Syc Z:le 2015-2018 1199750zt | Centrum Badan
zezesty i Rozwoju
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14) Opracowanie nowych terapii
opartych na stymulacji
przeciwnowotworowego
dziatania uktadu
odpornosciowego.

Prof. dr hab.
Michat Dadlez

2016-2018

1 090 000 zt

Narodowe
Centrum Badan
i Rozwoju

15) Innowacyjna instalacja
produkujaca wodor i metan
metodg mikrobiologiczng z
odpaddw i produktéw ubocznych
przemystu cukrowniczego wraz z
zastosowaniami otrzymywanych
gazow i zapewnieniem
samowystarczalno$ci
energetycznej oczyszczalni
sciekow w cukrowni.

Dr hab. Anna
Sikora

2016-2018

2 544 270 zt

Narodowe
Centrum Badan
i Rozwoju

11.3.3. Pozostate projekty:

y/instytucje zagraniczne, inne 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

11.3.3

1) Rola bakteryjnych prymaz

Ministerstwo

typu AEP oraz ligaz DNA w Dr Przemystaw Nauki i
naprawie DNA u pratkéw z Ptocinski 2014-2016 378800 21 Szkolnictwa
rodzaju Mycobacterium. Wyzszego
2) ldentyfikacja

molekularnych mechanizméw

odpowiedzi na stres chtodu z Ministerstwo
wykorzystaniem mutantow w | Mgr Dominika Nauki i
genach kodujacych rdzeniowe | Gratkowska 2012-2016 200 000 A Szkolnictwa
podjednostki kompleksu Wyzszego
SWI/SNF w Arabidopsis

thaliana.

3) Analiza oddzialywan

pomiedzy jednostkami Ministerstwo
kornplgksow biatkowych Magr Domlnlk 2012-2016 200 000 7t Naul.<| i
zaangazowanych w Cysewski Szkolnictwa
metabolizm RNA przy uzyciu Wyzszego
chemicznego sieciowania.

4) ldentyfikacja nowych

mechanizméw sygnatowych Ministerstwo
regulujgcych aktywnosé . Nauki i
kompleksow remodelujgcych Mgr Pawet Cwiek | 2013-2017 200 000 I Szkolnictwa
chromatyng typu SWI/SNF u Wyzszego
Arabidopsis thaliana.

5) Analiza funkcji

kompleksow remodelujacych Ministerstwo
chromatyne typu SWI/SNF w | Mgr Paulina Nauki i
kontroli struktur Kondrak 2015-2019 199980 1 Szkolnictwa
chromatynowych wyzszego Wyzszego

rzedu.
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6) Rola biatka Rho w regulacji

Ministerstwo

sporulacji w Bacillus subtilis. | Dr Aleksandra 2015-2016 Nauki i
Grylak Szkolnictwa
Wyzszego
7) Mobilnosc Plus Ministerstwo
Mgr Dawid Gtéw | 2016-2017 | 168 000 zt Nauki i
Szkolnictwa
Wyzszego
8) Mitochondrialna syntaza Ministerstwo
ATP. Dr Réza Nauki i
Kucharczyk 2016-2017 Szkolnictwa
Wyzszego
9) Optycznie czynne
4,5dihydrobenzo(b)(1,5)
diazocyny, jako nowe
struktury uprzywilejowane
wykorzystane do
projektowania lekdéw Ministerstwo
przeciwnowotworowych. mgr Bartosz Nauki i
Projektowanie, synteza i Bieszczad 2016-2020 220000 7t Szkolnictwa
badanie wlasciwosci Wyzszego
cytotoksycznych selektywnych
i niskotoksycznych,
hybrydowych inhibitorow
deacetylazy histonowej
(HDAC).
10) Funkcjonalne Prof. dr hab. Osrodek
zroznicowanie niekodujgcych | Andrzej 2012-2016 938910 z Przetwarzania
RNA u Eukariota. Dziembowski Informacji
11) Jak rozbroi¢ toksyne? Fundacja na
DrMagdalena | 5414 5016 | 96000 4 rrecz Nauki
Kulma s
Polskiej
12) Czy tegoryjce . Fundacja na
wykorzystuja konia Rzr‘; veuanz | 2014-2016 80 000 rzecz Nauki
trojanskiego? Polskiej
13) Posttranscriptional Prof. dr hab. Fundacja na
regulation of gene expression | Andrzej 2015-2017 29400 zt rzecz Nauki
in metazoans. Dziembowski Polskiej
14) Control of tRNA Prof. dr hab. Fundacja na
biogenesis. Magdalena 2015-2017 47 250 zt rzecz Nauki
Rakowska-Boguta Polskiej
nuan proteins invoived | P10t b Fundacja na
S Andrzej 2016-2019 | 3161000 zt rzecz Nauki
post-transcriptional regulatory . . o
. Dziembowski Polskiej
mechanism.
igg)rlzsgiléﬁtkl)gnngafanneonical Prof. dr_ hab. ! program
ooly(A) and poly(U) Andrzej 2013-2018 | 6194 100 zt ramowy Unii
Dziembowski Europejskiej
polymerases.
g?)rlzsgiléﬁtkl)gnngafanneonical Prof. dr_ hab. ! program
ooly(A) and poly(U) Andrzej 2013-2016 50 000 zt ramowy Unii
Dziembowski Europejskiej

polymerases.
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18) A whole-systems approach 7 program

to optimizing feed eff|C|_ency Prof. dr hab. _ 2013-2017 316 256 71 ramowy Unii
and reducing the ecological Jacek Bardowski L

f . : Europejskiej
ootprint of monogastrics.

W tabeli:

tytut projektu/ kierownik projektu (stopien/tytul naukowy, imi¢ i nazwisko)/okres realizacji (rok, od-do)/ srodki
ogolem przyznane na okres realizacji przez instytucje finansujaca projekt (pominaé te informacje, jezeli umowa
o realizacji projektu stanowi inaczej lub z innych powodow podanie tej informacji jest niemozliwe)/ nazwa
instytucji finansujace;j

I1.3.1. Projekty finansowane lub dofinansowane ze $rodkéw Narodowego Centrum Nauki;
11.3.2. Projekty finansowane lub dofinansowane ze $rodkéw Narodowego Centrum Badan i
Rozwoju;
11.3.3. Pozostate projekty:
— projekty finansowane lub dofinansowane przez Ministerstwo Nauki i Szkolnictwa, Wyzszego na mocy wczesniej
obowiazujacych zasad finansowania nauki,
— projekty finansowane przez inne organizacje krajowe,
— projekty finansowane przez podmioty/instytucje zagraniczne,
— inne projekty.

I1.3.4. Zadania badawcze realizowane w ramach dzialalnos$ci statutowej — liczba ogélem - 54.

11.3.5. Wyniki prac badawczych:

— Wybrane 2 wazniejsze wyniki uzyskane w ramach projektow/ zadan badawczych
(wymieni¢ nazwe projektu/ zadania) realizowanych lub zrealizowanych w roku
sprawozdawczym (na kazdy opis — maks. 500 znakow ze spacjami).

Mechanizm biosyntezy i rola poliizoprenoidow u eukariontow.
Zespol prof. dr hab. Ewy Swiezewskiej

Poliizoprenoidy wystepuja we wszystkich domenach zycia, petnigc m.in. rol¢ kofaktorow
w procesie glikozylacji bialek — modyfikacji niezbednej do uzyskania przez nie prawidtowej
struktury. Zaburzenia tego procesu u ludzi prowadza do chordéb typu CDG. Badania naszego
Zespotu pozwolity na poznanie szlakow biosyntezy poliizoprenoidow 1 skutkow
ich niedoboru w komorkach roslin. WykazaliSmy, ze zaburzenia jednego z etapOw tego
procesu (koncowy etap syntezy Dolicholu) sg dla rosliny letalne (Jozwiak 1 in.,
doi: 10.1105/tpc.15.00463). Zaproponowalismy takze, ze podawanie pacjentom CDG tkanek
ros$lin o zwigkszonej zawartosci Dol moze by¢ elementem strategii terapeutycznej tych
chorodb.

The role of SWI/SNF chromatin remodeling complexes in hormone crosstalk.
Zespol dr. hab. Tomasza Sarnowskiego

Zachowane w ewolucji kompleksy remodelujace chromatyne (CRC) typu SWI/SNF
kontrolujg rozwoj 1 istotne procesy u organizméw eukariotycznych. Zesp6t dr hab. Tomasza
Sarnowskiego we wspotpracy z Centrum Onkologii w Warszawie oraz Instytutami Maxa
Plancka w Golm 1 Kolonii przedyskutowat uniwersalne 1 specyficzne funkcje kompleksow
SWI/SNF u roslin i czlowieka oraz odpowiedzial na pytanie ,,Czy linie Arabidopsis
pozbawione gtownych podjednostek kompleksow SWI/SNF mogg postuzy¢ jako uktad
modelowy do badania na poziomie molekularnym zachowanych w ewolucji funkcji CRC?”
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— Najwazniejsze w roku sprawozdawczym osiggniecie dziatalno$ci naukowej jednostki o
znaczeniu ogolnospotecznym lub gospodarczym zwigzane z dziatalnoscig naukowg lub
tworcza, jezeli zjawisko wystapito, (maks. 500 znakdéw ze spacjami).

nie dotyczy

— Woybrane 2 wazniejsze zastosowania wynikow badan naukowych lub prac rozwojowych 0
znaczeniu spotecznym (np. w zakresie ochrony zdrowia, ochrony $rodowiska
I dziedzictwa przyrodniczego, ochrony zabytkow i dziedzictwa kulturowego, inne)
1 gospodarczym (m.in. nowe technologie, wdrozenia, licencje); dziatania zwigkszajace
innowacyjnos¢, jezeli zjawisko wystgpito, (na kazdy opis — maks. 500 znakéw ze
spacjami).

Innowacyjna instalacja produkujgca wodor i metan metodq mikrobiologiczng z odpadow
i produktow ubocznych przemystu cukrowniczego wraz 7 zastosowaniami otrzymywanych
gazéw i zapewnieniem samowystarczalnosci energetycznej.

Zespol dr hab. Anny Sikory

Opracowano warunki dwuetapowego beztlenowego rozktadu melasy buraczanej oraz
odciekow cukrowniczych polegajacy na rozdzieleniu fazy fermentacji wodorowych od fazy
metanogennej w celu pozyskania oddzielnie wodoru i metanu. Obecnie taki dwuetapowy
system produkcji wodoru i metanu w skali utamkowej pracuje w sposéb ciagly w Krajowe;j
Spoétce Cukrowej S.A. (o/Cukrownia Dobrzelin). Uzyskane wyniki pozwolity na opracowanie
zatozen dalszych badan, ktorych efektem koncowym bedzie innowacyjne rozwigzanie
technologiczne dla cukrowni jako producenta biopaliw gazowych.

Wykorzystanie bakteriofagéw w opracowaniu preparatu profilaktycznego przeciwko
zapaleniu wymienia u kréw.
Zespol dr hab. Malgorzaty Lobockiej

W badaniach nad preparatem zapobiegajacym zapaleniu wymienia u Kkrow (mastitis)
w oparciu 0 metody biokontroli, przebadano dwa bakteriofagi Staphylococcus aureus —
najtrudniejszego do eliminacji patogena mastitis. Wykazano infekcyjnos¢ obu bakteriofagow
dla ponad 80% szczepéw wstepnej kolekeji izolatow S. aureus z przypadkow mastitis.
Dla zapewnienia czysto$ci genetycznej preparatu, bakteriofagi zaadaptowano do namnazania
w pozbawionych niepozadanych elementéw genetycznych szczepach S. aureus.
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11.4. Dzialalnos¢ jednostki o charakterze innowacyjnym, aplikacyjnym
I1.4.1. Ochrona wtasnosci intelektualnej (dotyczy uprawnien jednostki z tytutu patentu/prawa

ochronnego w mysl obowigzujacych aktow prawnych z zakresu ochrony wtasnosci

przemystowej), w tym:
— wykaz zgtoszen patentowych i uzyskanych patentow

. . Kraj lub
Numer Data Twodrca / Tworcy Nazwa L .
L.p zgloszenia zgloszenia Numer prawa Tytul (nazwisko uprawnionego organizacja gdzie
e g g wylacznego y AU dokonano
patentowego patentowego i imig) z patentu -
zgloszenia
Rekombinowana
molekuta DNA, Goéra-Sochacka
T Y | Afte T | | U oy
1. 395796 2011-07-28 | PAT. 224732 . o e Rzeczpospolitej
biatko oraz Agnieszka, Biofizyki Polskiei
zastosowanie Zagorski PAN !
molekuty kodujacej Wilodzimierz
biatko.
Rekombinowana
molekuta DNA,
kaseta ekspresyjna, .
wektor DNA. Zientara-Rytter
lazmid binarny Kata.r zyna,
P , e Moniuszko Instytut
CN komérka roslinna, Grzegorz Biochemii i Chinski Urzad
2. | 201180059557.7 | 2011-10-27 1034031568 sposoob"o'gzty?xvv\(lanla Wawrzyfska Biofizyki Patentowy
POlIpepty Anna, Lukomska PAN
eukariotycznym -
Jolanta, Sirko
gospodarzu oraz Aani
. gnieszka
zastosowanie
rekombinowanej
molekuty DNA.
Synthetic genes
encoding peptide Szczepankowska
fragments of natural Agnieszka,
myelin proteins for Bardowski Jacek,
induction of oral Aleksandrzak-
11176165.6- tolerance, DNA Piekarczyk Bi?c:sii)étnlﬁi i | Europejski Urzad
' 2011-08-01 | EP2436693 | fragmentcomprising | Tamara, Kasareho e uropesxi Lrzg
1410 . Biofizyki Patentowy
these genes, means of Kaja, PAN
obtaining these Lipkowski
peptides in a Andrzej W.,
microbial (bacterial) Kwiatkowska-
system and their Patzer Barbara
medical application.
Kruszewska
Transgeniczny szcze Joanna S.,
g Y P Perlifiska-lenart
Trichoderma )
S Urszula, Pitsyk
atroviride, . . Instytut
otrzvmvwanie i Sebastian, Gérka- Biochemii i Urzad Patentowy
402603 | 2013-01-29 | 224387 ymy. Nie¢ Wioletta, ML | Rzeczpospolitej
zastosowanie szczepu ; Biofizyki o
. Zembek Patrycja, Polskiej
Trichoderma PAN
A Graczyk
atroviride jako :
biofungicydu Sebastian,
' Palamarczyk
Grazyna
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atroviride, sposéb

Szczep Trichoderma

Kruszewska

Joanna S.,
Perlinska-Lenart
Urszula, Pitsyk

otrzymywania i Sebastian, Gdrka- Bil(?;?g;::i i Urzad Patentowy
401450 2012-11-02 224377 zastosowanie szczepu Nie¢, Wioletta, P Rzeczpospolitej
. . Biofizyki o
Trichoderma Zembek Patrycja, Polskiej
L PAN
atroviride jako Graczyk
srodka biobojczego. Sebastian,
Palamarczyk
Grazyna
Instytut
Biologii
Medycznej
Polskigj
Radecki Jerzy, Akademii
Radecka Hanna, Nauk,
Grabowska Instytut
Bioczujnik Iwona, Sirko Rozrodu Urzad Patentowy
400337 2012-08-10 222314 elektrochemlczn_y Agnieszka, Gora- Zw1erz%t1 Rzeczpospolitej
oraz zastosowanie Sochacka Anna, Badan T
. S L . . L. Polskiej
bioczujnika. Lesnikowski Zywnosci
Zbigniew, Polskiej
Olejniczak Akademii
Agnieszka Nauk,
Instytut
Biochemii i
Biofizyki
PAN
. - Radecki Jerzy, Instytut
Bloczu1_n|k Radecka Hanna, Rozrodu
elektrochemiczny ze . .
. Grabowska Zwierzat i
stabilng warstwa . ,
. X Iwona, Jargito Badan
detekcyjng, sposob - . .
- Agata, Sirko Zywnosci
wytwarzania Agnieszka, Gora- Polskiej Urzad Patentowy
394798 2011-05-06 222250 bioczujnika ’ .. Rzeczpospolitej
. Sochacka Anna, Akademii o
elektrochemicznego Polskigj
. Wystouch- Nauk,
ze stabilng warstwa . ,
detekcyjna oraz Cieszyhiska _Instytu@_ .
Zastosowanie Aleksandra, Biochemii i
bioczuinika Dadlez Michat, Biofizyki
Jnika. Dehaen Wim PAN
Instytut
Rozrodu
Sposdb wytwarzania Malecka Kamila Zwierzat i
warstwy Dorota, Radecki . Badan
coroayn | Rl | Aot | U pacnions
408351 2014-05-27 224636 . L .. Rzeczpospolitej
elektrody ztotej, Wim, Zagorski- Akademii g
. . 4 Polskiej
bioczujnik Ostoja Nauk,
zawierajacy elektrode Wtodzimierz, Instytut
i jego zastosowanie. Sirko Agnieszka Biochemii i
Biofizyki
PAN
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Zastosowanie

modulatoréw funkcji Zielenkiewicz
zmutowanego biatka Piotr, Wieczorek
413300 CFTR do Grzegorz, Instvtut
(numer wytwarzania leku do | Odolczyk Norbert, Bioch)émii i Urzad Patentowy
9. zgloszenia 2010-09-14 223755 leczenia choréb Edelman Biofizvki Rzeczpospolitej
macierzystego zwigzanych z Aleksander, P AI\)I/ Polskiej
392396) zaburzeniami w Tondelier
prawidtowym Danielle, Fritsch
funkcjonowaniu Janine
biatka CFTR.
Lukasik Anna, _Instytugl .
. Zielenkiewicz Blc_)ch_emu_ !
Method of using a Piotr Biofizyki
10. | 14/913650 | 2016-09-22 miR172 Moleculefor | o, ok owska- PAN, _ Stany
Decreasing ., Uniwersytet Zjednoczone
: Kulinska Zofia, B
Inflammatio im. Adama
Paczek Leszek, i
; Mickiewicza
Nowaczyk Maria .
w Poznaniu
Lukasik Anna, .InStytuF. .
Zielenkiewicz Biochemii i
Use of a miR172 Piotr Biofizyki
11 EP3035941 2016-06-29 Molecule. For Szweykowska- .PAN, Europejski Urzad
(AL) Decreasing . Uniwersytet Patentowy
- Kulinska Zofia, -
Inflammation. im. Adama
Paczek Leszek, i
’ Mickiewicza
Nowaczyk Maria .
w Poznaniu
Wektorowa
czasteczka
wirusopodobna,
sposab jej Szotajska Ewa, Instytut
wytwarzania oraz Chroboczek Biochemii i Urzad Patentowy
12. 387780 2009-04-10 222496 kompozycja Jadwiga, e Rzeczpospolitej
. Biofizyki o
farmaceutyczna Zochowska Polskiej
. . PAN
zawierajgca Monika
wektorowa
czasteczke
wirusopodobna.
Wektorowa
czasteczka
wirusopodobna,
sposob jej Szotajska Ewa, Instvtut
wytwarzania, Chroboczek Bioch)émii i Urzad Patentowy
13. 388403 2009-06-26 222497 kompozycja Jadwiga, Biofizvki Rzeczpospolitej
farmaceutyczna oraz Naskalska Y Polskiej
. : PAN
zastosowanie Antonina
wektorowej
czasteczki
wirusopodobnej.
Virus-like particle
vector as a polyvalent
platform for
intracellular delivery Szotajska Ewa, Instytut
of high-molecular- Chroboczek . . o
14. | EP20100737125 | 2010-06-24 | EP2461827 1 eight therapeutic Jadwiga, Biochemii i | Europejski Urzad
(B1) Biofizyki Patentowy
substances, method Naskalska
- - : PAN
for generating a virus Antonina

like particle vector
and use of a virus-
like particle vector
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and a pharmaceutical
composition
containing said virus-
like particle vector.

DNA vaccine,
method of inducing

Sirko Agnieszka,
Gora-Sochacka
Anna, Zagorski-

- Ostoja
the immune response, Wiodzimierz,
. methpd (.Jf Stachyra Anna,
|mmqnlsa.t|on, Sawicka R6za, _Instytu;_ _
15. | US 14/346,664 | 2012-09-21 | YS9905808 antibodies Szewczyk Biochemil i _ Stany
B2 specifically Boguslaw Biofizyki Zjednoczone
recognising the H5 Gromadzka B:aata PAN
haemagglutinin of an Saczviska '
influenza virus and Violqettaianlorys
use \(/);Ctgﬁ]ENA Katarzyna, Minta
' Zenon, Smietanka
Krzysztof
Kompozycja
farmaceutyczna do
podawania
przezskdrnego
zawierajaca Instytut
kandesvz:\]r'fanqu(;)oséb _ Biochzmii i Urzad Patent(?w.y
16. 417460 2016.06.07 T Swiezewska Ewa i Rzeczpospolitej
otrzymywania Biofizyki Polskiej
kompozycji oraz PAN
zastosowanie
roztworu wodnego
kandesartanu do
wytwarzania leku.
Zastosowanie .. Zielenkiewicz
modulatora funkcji - .
bialka Piotr, Wieczorek
ng?;vsnlzﬁqe 0 Grzegorz, Instytut
farmaceutytjzz?wie Odolczyk Norbert, Bioch)émii i Urzad Patentowy
17. 392397 2010-09-14 221889 : Edelman e Rzeczpospolitej
akceptowalnej Aleksander Biofizyki Polskiej
pochodnej do Tondelier, PAN
wytwarzania leku do Danielle. Eritsch
leczenia Janine
mukowiscydozy.
Zielenkiewicz
Piotr, Wieczorek
. Grzegorz,
modulators ?unrllicji Odolczyk Norbert, | i '8Y | Urzad Patentowy
18. 392396 2010-09-14 223680 ) Edelman e Rzeczpospolitej
zmutowanego biatka Aleksander, Biofizyki Polskiej
CFTR. Tondelier PAN
Danielle, Fritsch
Janine
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Piwowarski Jan,
Kukwa Woijciech,
Bieszczad
Bartosz, Dadlez
Michat,
De¢bski Janusz,
Dylewska
Malgorzata,
Garbicz Damian,
Gromadka Robert,

Grzelak
. Katarzyna,
Bralkaz8UY | Graesiuk Elzbieta,
zastosowania w Janisze\(vska . _InstytuF. .
sposobie Anna, _K_05|eradzk| Blc_)ch_emu_ i
diagnozowania Mac_leJ, Kozak Biofizyki
choréb Maciej, Kukwa PAN,
. Andrzej, Lisik Uniwersytet
nowotworowch, ich Wojciech, im. Adama
Zﬁgi?ﬂfggjido Marcinkowski Mickiewicza | Urzad Patentowy
19. 419848 2016-12-18 substancii o dzialani Michat, w Poznaniu, | Rzeczpospolitej
uostanc] t u Mieczkowski Warszawski Polskiej
p;ﬁ%ﬁf&%ﬁ% ?jrnzw Adam, Mie_lecki Uniwersytet
antrachinonu do Damian, Migacz Mgdyczny,
zastosowania jako lek Ewa, Mucha Unlwgrsytet
i w sposobie leczenia | KrZys#iof Paczek | Warmifisko-
i/lub zapobiega Leszek, Pilzys Mazurski w
- Tomasz, Olsztynie
chorobie _ Popowski
nowotworowe;j. Wojciech,
Poznanski
Jarostaw,
Przygonska Kaja,
Szotajska Ewa,
Taube Michat,
Winiewska Maria,
Wolosz
Dominika,
Zagozdzon
Radostaw,
Zhukov lgor
Odolczyk,
Compounds as Norbert;
modulators of a Zielenkiewicz,
mutant CFTR protein | Piotr; Wieczorek, Instytut
20. | 2011302715 | 2011-06-20 | 2011302715 | and their use for Grzegorz; Biochemii | Australia
treating diseases Edelman, Biofizyki
associated with Aleksander; PAN
CFTR protein Tondelier,
malfunction. Danielle; Fritsch,
Janine
Compounds as O,\?grlggtl.(’
modulators of a ZielenkieV\;icz,
mutant CFTR protein | Ppiotr; Wieczorek, Instytut
and their use for Grzegorz; Biochemii i .
21. 609204 2011-06-20 609204 treating diseases Edel?nan, Biofizyki Nowa Zelandia
associated with Allgﬁ(sjaerlli(qje?r; PAN
CFTR protein Danielle; Frit'sch,
malfunction. Janine:
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Compounds as
modulators of a

Odolczyk,
Norbert;
Zielenkiewicz,

mutant CFTR protein | Piotr; Wieczorek, Instytut
22.| 700818 | 2011-06-20 | 700818 and their use for Grzegorz; Biochemii i | \o\va Zelandia
treating diseases Edelman, Biofizyki
associated with Aleksander; PAN
CFTR protein Tondelier,
malfunction. Danielle; Fritsch,
Janine;
Odolczyk,
Compounds as Norbert;
modulators of a Zielenkiewicz,
mutant CFTR protein | Piotr; Wieczorek, Instytut
23.| 700827 | 2011-06-20 | 700827 and their use for Grzegorz; Biochemii i | -\ owa Zelandia
treating diseases Edelman, Biofizyki
associated with Aleksander; PAN
CFTR protein Tondelier,
malfunction. Danielle; Fritsch,
Janing;
Odolczyk,
Compounds as Norbert;
modulators of a Zielenkiewicz,
mutant CFTR protein | Piotr; Wieczorek, Instytut
JP,2013- and their use for Grzegorz; Biochemii i .
24. 529094 2011-06-20 5926731 treating diseases Edelman, Biofizyki Japonia
associated with Aleksander; PAN
CFTR protein Tondelier,
malfunction. Danielle; Fritsch,
Janine;
Odolczyk,
Compounds as Norbert;
modulators of a Zielenkiewicz,
mutant CFTR protein | Piotr; Wieczorek, Instytut
CN CN103228632 and their use for Grzegorz; Biochemii i .
25| 201180048679 | 20110620 | 501180048679 |  treating diseases Edelman, Biofizyki Chiny
associated with Aleksander; PAN
CFTR protein Tondelier,
malfunction. Danielle; Fritsch,
Janine;
Odolczyk,
Compuestos como Norbert;
moduladores de una Zielenkiewicz,
proteina CFTR Piotr; Wieczorek, Instytut
MX/a/2013/002 mutante y su uso para Grzegorz; Biochemii i
26. 895 2011-06-20 329971 tratar enfermedades Edelman, Biofizyki Meksyk
asociadas con las Aleksander; PAN
deficiencias de la Tondelier,
proteina CFTR. Danielle; Fritsch,
Janine;
Odolczyk,
Compounds as Norbert;
modulators of a Zielenkiewicz,
mutant CFTR protein | Piotr; Wieczorek, Instytut
27. | 225166 | 2011-06-20 | 225166 and their use for Grzegorz; Biochemil i Izrael
treating diseases Edelman, Biofizyki
associated with Aleksander; PAN
CFTR protein Tondelier,
malfunction. Danielle; Fritsch,
Janing;
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Compounds as
modulators of a

Odolczyk,
Norbert;
Zielenkiewicz,

mutant CFTR protein | Piotr; Wieczorek, Instytut
28. | 117362020 | 2011-06-20 | 2616444 and teir use for Grzegorz; Biochemil i EPO
treating diseases Edelman, Biofizyki
associated with Aleksander; PAN
CFTR protein Tondelier,
malfunction. Danielle; Fritsch,
Janine;
Verbindungen Als Odolczyk,
Modulatoren Eines Norbert;
Mutanten CFTR- Zielenkiewicz,
Proteins Und Ihre Piotr; Wieczorek, Instytut
60 2011 019 Verwendung Zur Grzegorz; Biochemii i .
29. | 11736202.0 | 2011-06-20 175.6 Behandlung Von Edelman, Biofizyki Niemcy
Erkrankungen Im Aleksander; PAN
Zusammenhang Mit Tondelier,
Einer CFTR- Danielle; Fritsch,
Proteinfehlfunktion. Janing;
Odolczyk,
Compounds As Norbert;
Modulators Of A Zielenkiewicz,
DK/EP Mutant CFTR Protein | Piotr; Wieczorek, Instytut
30. | 117362020 | 2011-06-20 | 2616444, | ‘“nd Their Use For Grzegorz; Biochemii i Dania
20150826 Treating Diseases Edelman, Biofizyki
Associated With Aleksander; PAN
CFTR Protein Tondelier,
Malfunction. Danielle; Fritsch,
Janine;
Odolczyk,
Uhendid mutantse _ Norbert,
- Zielenkiewicz,
CFTR-proteiini P
modulaatoritena ja Piotr; Wleczgrek, _InstytuF. .
31| 117362020 | 2011-06-20 | EOMLSO2EE- 1 honde kasutamine Grzegorz; Biochemii i Estonia
EP2616444) . Edelman, Biofizyki
CFTR- proteiini .
Aleksander; PAN
héiretega seotud .
haiguste ravimisel Tondelier,
g ' Danielle; Fritsch,
Janine;
Compuestos como Odolczyl.<,
Norbert;
moduladores de una . o
roteina CETR Zielenkiewicz,
P Piotr; Wieczorek, Instytut
mutante y su uso pa Grzegorz; Biochemii i
32. E11736202 2011-06-20 | ES2553628 ra el tratamiento de gorz, P Hiszpania
Edelman, Biofizyki
enfermedades .
. Aleksander; PAN
asociadas con el mal -
; : Tondelier,
funcionamiento de la e
. Danielle; Fritsch,
proteina CFTR. Janine:
anine;
Odolczyk,
Yhdisteet Mutantin Norbert;
CFTR-Proteiinin Zielenkiewicz,
Modulaattoreina Ja Piotr; Wieczorek, Instytut
33. | 117362020 | 2011-06-20 | EP2616444 | 'Vliden Kaytio CFTR- Grzegorz; Biochemii i Finlandia
Proteiinin Edelman, Biofizyki
Toimintahdirioon Aleksander; PAN
Liittyvien Sairauksien Tondelier,
Hoitamiseksi. Danielle; Fritsch,
Janing;
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Composeés
Modulateurs D'une
Protéine CFTR

Odolczyk,
Norbert;
Zielenkiewicz,

Mutante Et Leur Piotr; Wieczorek, Instytut
34. | 117362020 | 2011-06-20 | EP2616444 | Utilisation Pour Le Grzegorz; Biochemii i Francja
Traitement De Edelman, Biofizyki
Maladies Associées Aleksander; PAN
AUn Tondelier,
Dysfonctionnement Danielle; Fritsch,
De La Protéine Cftr. Janing;
Tvari sa svojstvom Odolczyk,
modulatora Norbert;
mutiranog CFTR Zielenkiewicz,
proteina i njihova Piotr; Wieczorek, Instytut
35. | HRP20151224T | 2011-06-20 | P20151224 | Uporabazalijecenje Grzegorz; Biochemii i Chorwacja
bolesti Edelman, Biofizyki
povezanih s Aleksander; PAN
nepravilno$éu Tondelier,
funkcije CFTR Danielle; Fritsch,
proteina. Janine;
Odolczyk,
Compounds as Norbert;
modulators of a Zielenkiewicz,
mutant CFTR protein | Piotr; Wieczorek, Instytut
E11736202, and their use for Grzegorz; Biochemii i
36. | 117362020 | 2011-06-20 E026271 treating diseases Edelman, Biofizyki Weery
associated with Aleksander; PAN
CFTR protein Tondelier,
malfunction. Danielle; Fritsch,
Janine;
Odolczyk,
Junginiai, kaip Norbert;
mutacijas turinéio Zielenkiewicz,
CFTR baltymo Piotr; Wieczorek, Instytut
37. | EP11736202 | 2011-06-20 | 2616444 moduliatoriai, ir jy Grzegorz; Biochemii i Litwa
panaudojimas ligy, Edelman, Biofizyki
susijusiy su CFTR Aleksander; PAN
baltymo sutrikusia Tondelier,
funkcija, gydymui. Danielle; Fritsch,
Janine;
Compusi Ca Odolczyl.<,
RO . Norbert;
Modulatori Ai Unei . T
. Zielenkiewicz,
Proteine CFTR P
ST Piotr; Wieczorek, Instytut
RO/EP26164 Mutante Si Utilizarea Grzegorz; Biochemii i .
38. 11736202.0 2011-06-20 Lor Pentru Tratarea ' P Rumunia
44 . . Edelman, Biofizyki
Bolilor Asociate Cu .
) Aleksander; PAN
Functionarea -
; < Tondelier,
Defectuoasi A Danielle; Fritsch
Proteinei CFTR. i '
Janine;
Foreningar som Odolczyk,
modulatorer for ett Norbert;
muterat CFTR- Zielenkiewicz,
protein samt Piotr; Wieczorek, Instytut
39. | 117362020 | 2011-06-20 | SE2616444 | nvandandeav dem Grzegorz, Biochemil i Szwecja
fér behandling av Edelman, Biofizyki
sjukdomar med Aleksander; PAN
samband med Tondelier,
felfunktion hos Danielle; Fritsch,
CFTR-protein. Janine;

111.165




Compounds as
modulators of a

Odolczyk,
Norbert;
Zielenkiewicz,

mutant CFTR protein | Piotr; Wieczorek, Instytut
40. | 117362020 | 2011-06-20 | E 19993 and their use for Grzegorz; Biochemil i Stowacja
treating diseases Edelman, Biofizyki
associated with Aleksander; PAN
CFTR protein Tondelier,
malfunction. Danielle; Fritsch,
Janine;
Odolczyk,
Mutant cftr proteini Norbert;
modulatorleri olarak Zielenkiewicz,
bilesikler ve cftr Piotr; Wieczorek, Instytut
proteini islev Grzegorz; Biochemii i .
41, 11736202.0 2011-06-20 | 201514790 bozukluguyla ilgili Edelman, Biofizyki Turcja
hastaliklarin Aleksander; PAN
tedavisine yonelik Tondelier,
kullanimlari. Danielle; Fritsch,
Janing;
Odolczyk,
Slouceniny jako Norbert;
modulatory Zielenkiewicz,
mutantniho CFTR Piotr; Wieczorek, Instytut
CZ2011- proteinu a jejich Grzegorz; Biochemii i
42. 736202 2011-06-20 | EP2616444 | 5iti pro 1éSent Edelman, Biofizyki Czechy
onemocnéni Aleksander; PAN
spojenych s poruchou Tondelier,
CFTR proteinu. Danielle; Fritsch,
Janine;
Odolczyk,
Spojine kot Norbert;
modulatorji Zielenkiewicz,
mutantnega CFTR Piotr; Wieczorek, Instytut
43. | 201130667 | 2011-06-20 | SI2616444 | Proteinainnjinova Grzegorz; Biochemii i Stowenia
uporaba za Edelman, Biofizyki
zdravljenje bolezni, Aleksander; PAN
povezanih s CFTR Tondelier,
proteinsko okvaro. Danielle; Fritsch,
Janine;
Odolczyk,
Compounds as Norbert;
modulators of a Zielenkiewicz,
mutant CFTR protein | Piotr; Wieczorek, Instytut
44. | EP11736202 | 2011-06-20 | EP2616444 | andtheir use for Grzegorz; Biochemil i Holandia
treating diseases Edelman, Biofizyki
associated with Aleksander; PAN
CFTR protein Tondelier,
malfunction. Danielle; Fritsch,
Janine;
Verbindungen als Odolczyk,
modulatoren eines Norbert;
mutanten CFTR- Zielenkiewicz,
proteins und ihre Piotr; Wieczorek, Instytut
45. | EP11736202 | 2011-06-20 | EP2616444 verwendung zur Grzegorz; Biochemii i Austria
behandlung von Edelman, Biofizyki
erkrankungen im Aleksander; PAN
zusammenhang mit Tondelier,
einer CFTR- Danielle; Fritsch,
proteinfehlfunktion. Janine;
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Compounds as
modulators of a

Odolczyk,
Norbert;
Zielenkiewicz,

mutant CFTR protein | Piotr; Wieczorek, Instytut
46. | EP11736202 | 2015-11-25 | 3087566 and their use for Grzegorz; Biochemil i Grecja
treating diseases Edelman, Biofizyki
associated with Aleksander; PAN
CFTR protein Tondelier,
malfunction. Danielle; Fritsch,
Janine;
Odolczyk,
Compounds as Norbert;
modulators of a Zielenkiewicz,
mutant CFTR protein | Piotr; Wieczorek, Instytut
47. | EP11736202 | 2011-06-20 | 745105 and their use for Grzegorz; Biochemii i Irlandia
treating diseases Edelman, Biofizyki
associated with Aleksander; PAN
CFTR protein Tondelier,
malfunction. Danielle; Fritsch,
Janing;
Joanna S.
Szczep Trichoderma Kruszews.k’a;
- . Urszula Perlinska-
atroviride, sposéb - .
otrzymywania i Lenart; Sebastian Instytut
48. | PL224377 | 2012-11-02 | P401450 | zastosowanie szczepu | syl Wioletta - Biochemil Polska
- Gorka-Nie¢; Biofizyki
Trichoderma . )
S Patrycja Zembek; PAN
atroviride jako :
srodka biobojczego Sebastian
* | Graczyk; Grazyna
Palamarczyk
Joanna S.
Transgeniczny szczep Kruszewska;
Trichoderma Urszula Perlinska-
atroviride, Lenart; Sebastian Instytut
49. | PL224387 | 2013-01-29 | P402603 ouzymywaniei | Pitsyk; Wioletta | - Biochemii i Polska
zastosowanie szczepu Gorka-Nie¢; Biofizyki
Trichoderma Patrycja Zembek; PAN
atroviride jako Sebastian
biofungicydu. Graczyk; Grazyna
Palamarczyk
— Wykaz zgloszen 1 uzyskanych praw ochronnych na wzory uzytkowe
Numer Tworca / or};zriiji ;lzigja
Numer Data Tworcy Nazwa -
Lp. zgloszenia zgloszenia prawa Tytut (nazwisko uprawnionego gdzie
& & wylacznego i imic) dokonano
' e zgloszenia

I1. 5. Dzialalno$¢ jednostki na rzecz terytorialnych struktur samorzadowych
(krotki opis)
— prowadzenie, wspieranie badan naukowych i prac rozwojowych z obszaru tematyki

regionalnej;

— inicjowanie i prowadzenie prac oraz studidw koncepcyjnych zwigzanych z regionem;
— inne formy dziatalnosci jednostki w zakresie wspolpracy z samorzadem terytorialnym.

nie dotyczy
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11.6. Ksztalcenie i rozwéj kadry naukowej
11.6.1. Wykaz uzyskanych tytutéw i stopni naukowych pracownikow jednostki w roku

sprawozdawczym:

— profesora nadany przez Prezydenta RP (imi¢ i nazwisko

pracownika)

Imie¢ i nazwisko

Tytul pracy habilitacyjnej

Dziedzina i zakres
nadanego stopnia naukowego

i zakres nadanego stopnia naukowego)

doktora habilitowanego (imi¢ i nazwisko pracownika, tytut pracy habilitacyjnej, dziedzina

Imie¢ i nazwisko

Tytul pracy habilitacyjnej

Dziedzina i zakres
nadanego stopnia naukowego

stopnia naukowego)

doktora (imig, nazwisko pracownika, tytut pracy doktorskiej, dziedzina i zakres nadanego

Imie¢ i nazwisko

Tytul pracy doktorskiej

Dziedzina i zakres
nadanego stopnia naukowego

Fukasz Plesniak

Analizy izotopowe C, H, S jako wskaznik
migracji sktadnikéw gazu ziemnego w
ztozu Borzecin.

dziedzina — nauki o Ziemi,
dyscyplina — geologia

11.6.2. Wykaz tytuléw i stopni naukowych nadanych przez jednostk¢ w roku
sprawozdawczym innym osobom (niezatrudnionym w jednostce):

- doktora habilitowanego

Imi¢ i nazwisko

Tytul pracy habilitacyjnej

Dziedzina i zakres
nadanego stopnia naukowego

Anna Niedzwiecka

Biofizyczne podstawy oddziatywan
analogow konca 5' mRNA z triada biatek
regulujgcg eukariotyczng ekspresj¢ genow.

dziedzina — nauki biologiczne;
dyscyplina — biofizyka

Michat Vieth

Metody poprawy jakosci modeli
obliczeniowych w projektowaniu lekow.

dziedzina — nauki biologiczne;
dyscyplina — biofizyka

Krzysztof Ginalski

Przewidywanie struktury i funkcji biatek.

dziedzina — nauki biologiczne;
dyscyplina — biofizyka

- doktora

Imie¢ i nazwisko

Tytul pracy doktorskiej

Dziedzina i zakres
nadanego stopnia naukowego

Kamil Jastrzgbski

Rola GTPaz z rodziny Rho w transporcie
endocytarnym oraz szlaku sygnatlowym
plytkowego czynnika wzrostu.

dziedzina — nauki biologiczne;
dyscyplina — biologia

Zuzanna Tracz-
Gaszewska

Biatka opiekuncze w nabywaniu wtasnos$ci
onkogennych przez zmutowany TP53.

dziedzina — nauki biologiczne;
dyscyplina — biochemia

Magdalena Kania

Badania nad biosyntezg i strukturg
poliizoprenoidéw z zastosowaniem
spektrometrii mas.

dziedzina — nauki biologiczne;
dyscyplina — biochemia
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11.6.3. Studia doktoranckie - stan na dzien 31 grudnia (w przypadku srodowiskowych studiow

wypelnia jeden upowazniony do tego instytut naukowy PAN)

Liczba uczestnikéw studiow doktoranckich prowadzonych przez instytut

Liczba uczestnikow pobierajacych

naukowy PAN, w podziale na formy studiéw i ple¢ doktorantéw: stypendia
stacjonarne w tym: przyjeci | niestacjonarne | w tym: przyjeci w tym: stypendium
studia w roku studia w roku doktoranckie,
doktoranckie | sprawozdawczym | doktoranckie | sprawozdawczym 0 ktorym mowa w art. 200 ust.
K M K M K M K M . 1 ustawy z dnia 27 lipca 2005 r.
92 47 19 7 0 0 0 0 ogélem - Prawo o szkolnictwie
w tym: przyjeci WYZSZym, przyznane przez
Liczba uczestnikéw studiéw doktoranckich ogélem w roku dyrektora instytutu PAN
sprawozdawczym prowadzacego studia
K M K M
92 47 19 7 91 57

Blizsze informacje o doktorantach niebgdacych obywatelami polskimi, zwanymi dalej

,,cudzoziemcami”

Liczba cudzoziemc6w ogdlem w tym: przyjeci w roku sprawozdawczym
8 1
Kraj pochodzenia L'C.Zba , Kraj pochodzenia L|c_zba .
cudzoziemcow cudzoziemcow
1) Indie 5 1) Indie 1
2) Litwa 1
3) Portugalia 1
4) Ukraina 1

11.6.3.1. Wykaz uzyskanych doktoratéw w ramach studiow doktoranckich pod kierunkiem
promotora z jednostki PAN:

Imie¢ i nazwisko

Tytul pracy doktorskiej

Dziedzina i zakres
nadanego stopnia naukowego

Anna Domanska

Rola ligazy ubikwitynowej Rsp5 w
biogenezie tRNA u drozdzy
Saccharomyces cerevisiae.

dziedzina — nauki biologiczne;
dyscyplina — biochemia

Karolina Morgiewicz

Skrajna odpornos¢ roslin ziemniaka
(Solanum tuberosum L.) na wirus PVY
warunkowana przez gen Ry-fsto —
charakterystyka na poziomie
molekularnym i komorkowym.

dziedzina — nauki biologiczne;
dyscyplina — biochemia

Marta Modzelan

Biatko Nudix NudC jako regulator
rownowagi redoks w komorkach
Pseudomonas syringae.

dziedzina — nauki biologiczne;
dyscyplina — biochemia

Aleksandra Skrajna

Mechanizmy molekularne regulacji
procesu dojrzewania konca 3'histonowych
mRNA.

dziedzina — nauki biologiczne;
dyscyplina — biofizyka

Arkadiusz Gladki

Ewolucja dominacji i bakteryjnych celéw
dziatania antybiotykow.

dziedzina — nauki biologiczne;
dyscyplina — biologia

Dominika Gratkowska

Identyfikacja roli komplekséw
remodelujacych chromatyng typu
SWI/SNF u Arabidopsis thaliana w
odpowiedzi na stres chlodu.

dziedzina — nauki biologiczne;
dyscyplina — biologia

Aleksandra Grylak-
Mielnicka

Rola Rho-zaleznej terminacji transkrypcji
w regulacji ekspresji genow w Bacillus
subtilis.

dziedzina — nauki biologiczne;
dyscyplina — biochemia
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Marek Zurczak

Badanie stanu rdwnowagi
cytoplazmatyczno-jadrowej receptorow
NB-LRR w odpowiedzi roslin na infekcje

wirusowe.

dziedzina — nauki biologiczne;
dyscyplina — biochemia

Asgar Abbas Kazrani

Biochemical and structural studies of 5-
hydroxymethylcytosine specific

endonucleases.

dziedzina — nauki biologiczne;
dyscyplina — biochemia

Krzysztof Tarnowski

Badania struktury i dynamiki biatek z
zastosowaniem techniki wymiany wodor-
deuter monitorowanej za pomocg
spektrometrii mas.

dziedzina — nauki biologiczne;
dyscyplina — biofizyka

11.6.4. Udziat pracownikéw jednostki w réznych formach ksztatcenia podoktorskiego

w instytucjach zagranicznych (studia,

staze,

stypendia,

inne,

ukonczone w roku

sprawozdawczym). Dotyczy osob, ktore bedac pracownikami jednostki, uczestniczyly w tych

formach ksztalcenia.

Krotki opis: imi¢ i nazwisko pracownika; zagraniczny osrodek naukowy; forma ksztatcenia;

okres ksztalcenia,
(ew. publikacje).

rok od-do; wybrane uzyskane najwazniejsze rezultaty badawcze

Zagraniczny
osrodek naukowy

Imie i nazwisko
pracownika

Forma ksztalcenia

Okres
ksztalcenia,
rok od-do

Wybrane uzyskane najwazniejsze
rezultaty badawcze (ew.
publikacje)

Weizmann Institute,

Adam J6zwiak
Izrael

Staz naukowy

01-12. 2016

Wykazano, ze stres osmotyczny
moduluje wzgledny udziatl szlakow
syntetyzujacych izoprenoidy u roslin
— znaczgco rosnie udziat szlaku
fosforanu metyloerytroitylu a maleje
- szlaku mewalonowego (manuskrypt
wystany do redakcji).

Telethon Institute of
Genetics and
Medicine (TIGEM),
Pozzuoli, Wtochy

Marta Moskot

Staz w ramach

stypendium NCN Etiuda

(2014/12/T/INZ2/00538)

04.-06.2016

Ocena stopnia translokacji czynnika
transkrypcyjnego EB (TFEB) oraz
liczby i rozmieszczenia lizosoméw
pod wptywem dziatania wybranych
flawonoidow i ich mieszanin.

Katarzyna
Szymanska

INRA Dijon,
Burgundy, Francja

Staz w ramach

stypendium NCN Etiuda

(2016/16/T/NZ1/00164)

06.06-
30.09.2016

Okreslenie roli kinazy SnRK2.4 w
odpornosci ro$lin na infekcje
B.cinerea zaindukowanej poprzez
wczesniejsze traktowanie roslin
kwasem B-aminomastowym (BABA)
oraz oligogalakturonidami (OG).

Karlsruher Institut
fir Technologie,
Karlsruhe, Niemcy

Nina Wezynfeld

Staz w ramach

stypendium NCN Etiuda
(2015/16/T/NZ1/00377)

01.04-
30.09.2016

Wyznaczanie stezenia jonow niklu
w cytoplazmie i jadrze komorkowym
po ekspozycji komorek A549 na
nanoczastki zwiazkow niklu.
Powstawanie mikrojader na skutek
ekspozycji komorek A549 na czastki
zwiazkow niklu.
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Ernst-Moritz-Arndt
University of

Identyfikacja biatek bakteryjnych

Piotr Golec Gre_ifswald: Staz naukowy 02-03.2016 bioracych udziat w regulacji
Greifswald, odpowiedzi na stres beztlenowy.
Niemcy
Institut de
Biochimie et
., Genetique Staz w ramach programu ) Biogeneza syntazy ATP — praca
Krystyna Binko Cellulaire, CNRS- Polonium 03-10.10.2016 eksperymentalna.
Université

Bordeaux, Francja

Institut de
Biochimie et
Genetique
Cellulaire, CNRS-
Université
Bordeaux, Francja

Natalia Skoczen

Staz w ramach programu
Polonium

Allotopowa ekspresja gendw
mitochondrialnych — praca
eksperymentalna.

30.06-
07.07.2016

11.6.5. Opieka nad studentami

Liczba studentéw odbywajacych
praktyki w jednostce PAN
ogotem

Liczba prac magisterskich wykonanych pod kierunkiem
pracownikéw naukowych jednostki PAN

ogobtem w uczelniach macierzystych | w jednostkach PAN

90

35

18 9

11.7. Dzialalno$¢ dydaktyczna pracownikéw jednostki

Liczba 0s6b prowadzacych, ogélem:

wyszczegblnienie

zajecia ze studentami (wyktady, wyktady (inne, poza zajeciami ze studentami)

¢wiczenia seminaria, itp.)

1. w kraju 66 24
a) w uczelniach wyzszych 66 19
b) w innych instytucjach 0 5
2. za granica 1 6

Wykaz krajowych i/lub zagranicznych o$rodkéw naukowych, w ktorych pracownicy
jednostki prowadzili dziatalno$¢ dydaktyczng w roku sprawozdawczym.

Ip Nazwa placowki Kraj

1. | Politechnika Warszawska, Wydziat Chemiczny, Warszawa Polska

2. | Politechnika Warszawska, Wydziat Biotechnologii, Warszawa Polska

3. | Uniwersytet Warszawski, Wydziat Biologii, Warszawa Polska

4. | Uniwersytet Warszawski, Wydziat Geografii i Studiéw Regionalnych, Warszawa Polska
Uniwersytet Warszawski, Makrokierunek Bioinformatyka i Biologia Systeméw,

5. Polska
Warszawa

6. | Uniwersytet Gdanski, Kryminologia Wydziatu Prawa i Administracji, Gdansk Polska

7. | Uniwersytet Gdanski, Kryminologia Wydziat Biologii, Gdansk Polska

8. Uniwersytet Gdanski, Kryminologia Wydziat Biologii Molekularnej, Gdansk Polska
Uniwersytet Medyczny w Lublinie, Wydziat Farmaceutyczny z Oddziatem Analityki

9. : : Polska
Medycznej, Lublin
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10. | Instytut Chemii Bioorganicznej PAN, Poznan Polska

11. | Szkota Gléwna Gospodarstwa Wiejskiego, Wydzial Rolnictwa i Biologii, Warszawa Polska

12. | Friedrich Miescher Institute, Basel Szwajcaria
13. | University of Michigan, Ann Arbor USA

14. | INRA, Montpellier Francja

15. | Seoul National University, Seoul, North Korea Korea Potudniowa
16. | University of Novi Sad, Faculty of Science, Novi Sad Serbia

11.8. Wspolpraca z zagranicq

11.8.1. Umowy i porozumienia o wspoOtpracy naukowej zawarte przez jednostke z partnerem
zagranicznym

Liczba ogolem: 14

Z tego:
Kraj Partner Nazwa dokumentu (?kres .
obowiazywania
COST fal1208 pathogen-informed
EU 161 cztonkoéw z 66 instytuciji strategies for sustainable broad-spectrum | 04/2013-04/2017
crop resistance
Belgia Prof. Henri Batoko Cooperation between FRS-FNRS and PAS | 2016-2018
. Centre de Génétique Moléculaire — | GDRE “Paramecium Genome Dynamics
Francja CNRS UPR3404 and Evolution” 2014-2017
Francja INRA Polonium 2015-2016
Hiszpania :_ZIEQ:S:SIC’ Instituto de Productos porozumienie PAN/CSIC Od 2007
. . Umowa w ramach projektu Harmonia
Hiszpania Egzga';ﬂ'r]qfﬁ';iggé :jrilz?rfgt%?;celona 2012/04/M/NZ1/00068, kierownik Dr 2012 - 2016
' Agnieszka Maciejewska
. N L . od 2013,
Niemcy Ruhr-Universitat Bochum list intencyjny bezterminowo
OrSorvold Fune,Dr Stinune |k Ao poskeomesis
Norwegia Carlsen Northern Research Institute, JeKt. €lapp 9 12013-2016
Tromss the impact of climate change on Antarctic
ecosystems.” POL-NOR/197810/84/2013
Dr Nalan Koc, Dr Andrew Lowther, | D/MOWa © wsplopracy polsko-norweskiej
. . . Projekt: "Satellite tracking of non-breeding
Norwegia Norwegian Polar Institute (NPI) , . . . - 2016-2018
Tromss Adelie penguins during the breeding
season, in CCAMLR subarea 48.1"
. Umowa o wsplopracy polsko-norweskiej
Pro_f. A’?'e KIungIand, Oslo Projekt: "Role of the FTO dioxygenase in
. University Hospital, Department of . AN
Norwegia Molecular Biology, Institute of development of obesity - multidisciplinary | 2013 - 2017
Microbiolo ' study on selected model systems."
9y POL-NOR/196258/59/2013
Umowa o wsplopracy polsko-norweskiej
UiT The Arctic University of Projekt: " Toward structural
. Norway, Department of Chemistry, | characterization of novel mechanism of i
Norwegia The Norwegian Structural Biology | inhibition of SnRK2s activity by calcium 2013 - 2017
Centre (Prof. Richard A. Engh) sensor (SCS) in plants."
POL-NOR/203156/70/2013
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Polsko-Wegierski wspdlny projekt
. badawczy w ramach porozumienia o
Wegry Uniwersytet Szeged wsp6lpracy naukowej miedzy PAN i 2014-2016
Wegierska Akademiag Nauk
Wtochy Uniwersytet Padwa COST NGP-NET 2015-2019

11.8.2. Zagraniczne instytucje naukowe, z ktorymi jednostka wspotpracuje w sposob ciagly
bez zawartego porozumienia — liczba ogélem - 88.
11.8.3. Tematy realizowane we wspolpracy z zagranica — liczba tematéw ogolem - 87.

I1.8.4. Uzyskane rezultaty wspotpracy:

We wspolpracy opublikowano 42 publikacje (kolejne cztery wystane do druku,
a 7 w przygotowaniu), uzyskano 31 patentow w kraju i za granicag. Na konferencjach
zaprezentowano 7 wspolnych komunikatow konferencyjnych.

— wybrane rezultaty wspotpracy, np. wspolne publikacje, patenty, nowe metody badawcze
i technologie (krétki opis 2 wybranych wynikéw, na kazdy opis — maks. 500 znakow ze
spacjami).

A novel approach to monitoring the impact of climate change on Antarctic ecosystems.
Zespol dr hab. Katarzyny Chwedorzewskiej

W ramach projektu Polsko-Norweskiego ,,A novel approach to monitoring the impact
of climate change on Antarctic ecosystems (MONICA) — 197810” w ciggu trzech sezonOw
badawczych w Zachodniej Antarktyce uzyskano wysokiej jakosci dane fotogrametryczne
zebrane przy uzyciu bezzatogowych statkow latajacych (BSL) z wykorzystaniem
odpowiednich sensoréw. Na podstawie zebranych danych z tacznej powierzchni 17.4 km2
zlokalizowano tereny rozrodcze, oszacowano wielko§¢ populacji gatunkéw wskaznikowych
(ptakow 1 ssakow pletwonogich), wykonano szczegotowe mapy fitosocjologiczne, wykonano
opis geomorfologiczny terendéw peryglacjalnych oraz opracowano cyfrowe modele badanych
terenbw. W projekcie opracowano techniki wysokowydajnego, niskonaktadowego
I bezinwazyjnego multidyscyplinarnego monitoringu z wykorzystaniem BSL. Na potrzeby
analizy danych przystosowano techniki automatycznej analizy obrazu. Material pozyskano
w oparciu o specjalnie zaprojektowany i skonstruowany prototypu BSL (PW-ZOOM)
dedykowany do pracy w warunkach polarnych. Analiza uzyskanych danych pozwoli na
okreslenie wplywu zmian klimatycznych na kluczowe elementy ekosystemu morskiej
Antarktyki, a zebrane dane beda baza dla dlugoterminowych obserwacji srodowiskowych.

The architecture of the Schizosaccharomyces pombe CCR4-NOT complex.
Zespol Prof. dr. hab. Andrzeja Dziembowskiego

CCR4-NOT jest duzym ewolucyjnie zachowanym kompleksem biatkowym o masie okoto
1 MDa uczestniczagcym w wielu roéznych procesach zwigzanych ekspresje informacji
genetycznej. Jest gtéwna deadenylaza odpowiedzialng za skracanie ogona poli(A) czasteczek
mRNA okre§lajac w ten sposob ich stabilno$¢ przez co jest najwazniejszym enzymem
regulujacym ekspresje gendéw na etapie postranskypcyjnym. Jest to takze kluczowym
efektorem dziatania miRNA. Grupa Prof. Dziembowskiego we wspolpracy z laboratorium
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Prof. Valpuesta’y (Madryt), za pomocg mikroskopii elektronowej rozwigzata strukture
trojwymiarowg tego niezwykle waznego dla fizjologii komoérki kompleksu. Okreslono
pozycje wszystkich domen katalitycznych oraz  powierzchnie  odpowiedzialne
za oddziatywanie ze wspotpracujagcymi biatkami. Wyniki dostarczyly informacji niezbednych
do zrozumienia mechanizmu dziatania kompleksu CCR4-NOT.

I1.9. Miedzynarodowe centra naukowe (dzialajace w strukturze jednostki)
11.9.1. Dane organizacyjne:

nie dotyczy

11.9.2. Dziatalno$¢ naukowa:

nie dotyczy

I1.9.3. Dziatalno$¢ dydaktyczna:

nie dotyczy

11.9.4. Pozostate informacje, Wynikajace ze specyfiki dziatania centrum (krotki opis).
nie dotyczy

11.10. Upowszechnianie i promocja osiagnie¢ naukowych

I1.10.1. Konferencje naukowe (debaty, dyskusje, inne formy spotkan naukowych)
organizowane/ wspotorganizowane przez jednostke,

Liczba ogélem: 0

z tego:

nie bylo

I11.10.2. Udziat jednostki w przedsigwzigciach promujacych i popularyzujacych wyniki badan
naukowych (np. festiwale i1 pikniki naukowe, wystawy 1 targi, w tym targi ksigzki,
artystyczne, inne): nazwa i miejsce imprezy, ewentualne wyroznienia zwigzane z udziatem
jednostki w tej imprezie (krotki opis).

Naukowcy IBB PAN w 2016 r. brali udzial w nasteujacych dziataniach popularyzujacych
nauke:

1. 20. Piknik Naukowy Polskiego Radia i Centrum Nauki Kopernik — ,,Zdrowie”,
07.05.2016

Makromolekuly w 3D.

dr Pawet Szczesny, dr Pawet Siedlecki, dr Arkadiusz Gtadki

W trakcie pokazu mozna bylo zobaczy¢ molekularny §wiat biatek i kwasow nukleinowych
w postaci interaktywnych wizualizacji 3D oraz wiasnor¢cznie dokona¢ manipulacji
wybranymi biomolekutami. W ten sposob mozna si¢ byto dowiedziec sig, jak nowe leki moga
powsta¢ w komputerze. Biosygnatly z ludzkiego ciata

Czy ruch dlonig wyzwala impulsy elektryczne?

dr Pawet Szczesny, dr Pawet Siedlecki, dr Arkadiusz Gtadki

Pokazywano to za pomoca specjalnych czujnikéw. Informowano, w jaki sposéb podobne
techniki wykorzystywane sa w diagnostyce medyczne;.
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2. XX Festiwal Nauki w Warszawie, 24.09-02.10.2016

Wyktady:

Bakterie mlekowe w naszym otoczeniu.

mgr Jakub Boreczek, mgr Magdalena Chmielewska-Jeznach, mgr Aleksandra Tymoszewska,
mgr Katarzyna lzdebska

Podczas spotkania mozna sie byto dowiedzie¢ sig, jakie bakterie pomagajg ulepsza¢ zywnos¢
i ktore produkty z naszej lodowki dzigki nim powstajg.

Gen —jak go ugryicé?

dr Damian Graczyk, dr Ewa Skowronek, mgr Ewa Le$niewska, mgr Olga Wojnowska
Uczestnicy zapoznali si¢ z praca w laboratorium badawczym oraz niektérymi metodami
biologii molekularnej m.in., przeprowadzali eksperyment z wykorzystaniem trawienia
enzymami restrykcyjnymi.

Lekcje:

Jak ,,zobaczyé” geny plazmidowe u bakterii mlekowych?

dr Magdalena Kowalczyk, mgr Jakub Boreczek, mgr Aleksandra Tymoszewska,

mgr Katarzyna lzdebska, mgr Magdalena Chmielewska-Jeznach

Podczas spotkania pokazano, jak mozna wykry¢é obecno$¢ bakterii mlekowych
i zaprezentowano ich komorki. Opowiedziano takze, co i w jaki sposob "méwig" nam o sobie
bakterie mlekowe.

Czym sq plazmidy?

dr 1zabela Kern-Zdanowicz

Uczestnicy spotkania dowiedzieli si¢ czym sg plazmidy oraz jaka rol¢ odgrywaja u bakterii te
czasteczki DNA. Odpowiedziano na pytanie dlaczego bakterie stajg si¢ niewrazliwe na
antybiotyki i co majg do tego plazmidy.

11.11. Dzialalno$¢ zaplecza naukowego jednostki, o charakterze ogélnosrodowiskowym,
w tym:
11.11.1. Muzea, wystawy, kolekcje specjalne i eksponaty, banki zasobéw m.in. genetycznych,
I in. w strukturze jednostki
— eksponaty, kolekcje — dziaty, grupy — krotki opis nabytkdw w roku sprawozdawczym
— udostgpnianie zbioréw kolekcji i zasobow (rodzaj zadan i ustug specjalistycznych — krotki
opis).
nie bylo

I1.11.2. Laboratoria, stacje diagnostyczne, obserwatoria, prace terapeutyczne, itp.

— zadania, ustugi, swiadczenia (rodzaj zadan, ustug i s$wiadczen — krotki opis);

— uzyskane certyfikaty za wdrozenia systemow jakosci, miedzynarodowych, przyjetych w
UE (opis);

— uzyskane akredytacje Polskiego Centrum Akredytacji lub rownorzednego, systemy jakosci
(opis).
nie byto
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11.12. Nagrody i wyréznienia naukowe uzyskane przez pracownikow jednostki w roku

sprawozdawczym

11.12.1. Nagrody krajowe i zagraniczne przyznane za dziatalno$¢ naukowsg
nazwa-rodzaj nagrody/za co przyznana/przez kogo/komu
(m.in. Prezydenta RP, Prezesa Rady Ministréw, nagrody PAN, nagrody akademii nauk i
instytucji réwnorzednych, nagrody resortowe, uczelni wyzszych, fundacji, towarzystw,
instytucji oraz osob dziatajgcych na rzecz nauki, nagrody przyznawane przez jednostke).

Nazwa/rodzaj
nagrody

Za co przyznana

Przez kogo
przyznana

Komu przyznana

Nagroda Prezesa
Rady Ministréw za
wyrdézniong rozprawe

Za rozprawe doktorska

Prezes Rady
Ministrow

dr Marcin Jaciuk

doktorska
Stypendium dla Minister Nauki i
wybitnych mtodych Za osiggnigcia naukowe Szkolnictwa dr Marta Moskot
naukowcow Wyzszego
Stypendium Ministra
Nauki i Szkolnictwa Minister Nauki i
Wyzszego dla Za osiagnigcia naukowe Szkolnictwa dr Szymon Kubala
mitodych wybitnych Wyzszego
naukowcow

Stypendium Ministra
Nauki i Szkolnictwa

Minister Nauki i

Wyzszego dla Za osiggniecia naukowe Szkolnictwa dr Damian Graczyk
mitodych wybitnych Wyzszego
naukowcow
Nagroda Wydziatu IT | Za cykl prac pt.: ,,Mechanizm .
PAN Nauk biosyntezy i biologiczna rola Wydziat I PAN Nauk

Biologicznych i
Rolniczych PAN

poliizoprenoidéw u
eukariontow”

Biologicznych i
Rolniczych PAN

prof. dr hab. Ewa Swiezewska

Wyrdznienie

Za cykl prac pt.: ,,Szczegblne
zastosowanie flawonoidow w
terapii genetycznie
uwarunkowanych choréb
metabolicznych z grupy
lizosomalnych choréb
spichrzeniowych (LChS)”

Wydziat 1T Nauk
Biologicznych i
Rolniczych PAN

prof. PAN, dr hab. Magdalena
Gabig-Ciminska,
dr Marta Moskot

Stypendium START

Za osiggnigcia naukowe

Fundacja na Rzecz
Nauki Polskiej

mgr inz. Sebastian Sacharowski

Za wybitne osiagnigcia

Cﬁlonkosmo naukowe i w dziedzinie Polskie Towarzystwo prof. dr hab. Ewa Bartnik
onorowe - Genetyczne
popularyzacji
dr Teresa Szczepinska,
Za publikacje: ,,DIS3 shapes mgr Katarzyna Kalisiak,
the RNA polymerase Il dr hab. Rafat Tomecki,
Nagroda Polskiego transcriptome in humans by Polskiego mgr Anna Labno,
Towarzystwa degrading a variety of Towarzystwo dr Lukasz Borowski,
Genetycznego unwanted transcripts”, Genetyczne lek. Tomasz M. Kulinski,

Genome Research, 25(11):
1622-1633

mgr Dorota Adamska,
prof. dr. hab. Andrzej
Dziembowski
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Nagroda Parnasa

Za publikacje: ,,NTR1 is
required for transcription
elongation checkpoints at
alternative exons in
Arabidopsis. ” EMBO Journal
(2015) 34(4): 544-558

Polskiego
Towarzystwo
Biochemiczne

dr Szymon Swiezewski

Certificate of
distinction

Za prezentacje: ,,Evolutionary
rate of antibacterial drug
targets”

X Kongres Societas
Humboldtiana
Polonorum, Lodz,
30.06-02-07.2016

dr Arkadiusz Gladki

I-sza nagroda

Za plakat ,,Dissociation of
amyloid aggregates with
photo-switchable molecular
levers”

6th Visegrad
Symposium on
Structural Systems
Biology

dr Grzegorz Wieczorek

| Nagroda za
najlepsza publikacje
w 2015,

Za publikacje: ,,DIS3 shapes
the RNA polymerase Il
transcriptome in humans by
degrading a variety of
unwanted transcripts”
Genome Research (2015)
25:1622-1633

Rada Naukowa
IBB PAN

prof. dr hab. Andrzej
Dziembowski,
dr Lukasz S. Borowski,
dr Rafal Tomecki
mgr Katarzyna Kalisiak
mgr Anna Labno
mgr Dorota Adamska
Tomasz M. Kulinski

Il Nagroda za
najlepsza publikacje
w 2015r.

Za publikacje: ,,Polyprenol
reductase deficiency is lethal
in Arabidopsis due to male
sterility. ” Plant Cell 27, 3336,
2015

Rada Naukowa
IBB PAN

prof. dr hab. Ewa Swiezewska
dr Anna Buczkowska
dr Katarzyna Gawarecka
dr Matgorzata Gutkowska
dr Adam Jozwiak
dr Matgorzata Lichocka
dr Liliana Surmacz

Il Nagroda za
najlepszg publikacje
w 2015,

Za publikacje: ,,A functional
role for ApB in metal
homeostasis? N-truncation
and high-affinity copper
binding. ” Angew. Chem. Int.
Ed. 54, 10460-10464, 2015

Rada Naukowa
IBB PAN

prof. dr hab. Wojciech Bal
dr Tomasz Fraczyk
dr Arkadiusz Bonna
mgr inz. Mariusz Mital
mgr inz. Nina Wezynfeld

Stypendium dla
najlepszych
doktorantow

Dla najlepszych doktorantow
IBB PAN za rok 2015/2016

Komisja Stypendialna
dla Doktorantéw
IBB PAN

mgr Anna Lukasik

Stypendium dla
najlepszych
doktorantow

Dla najlepszych doktorantéw
IBB PAN

Komisja Stypendialna
dla Doktorantéw
IBB PAN

mgr inz. Nina Wezynfeld

Stypendium dla
najlepszych
doktorantéw

Dla najlepszych doktorantéw
IBB PAN

Komisja Stypendialna
dla Doktorantéw
IBB PAN

mgr inz. Mariusz Mital

Stypendium dla
najlepszych
doktorantow

Dla najlepszych doktorantéw
IBB PAN

Komisja Stypendialna
dla Doktorantow
IBB PAN

mgr Anna Labno

Stypendium dla
najlepszych
doktorantow

Dla najlepszych doktorantow
IBB PAN

Komisja Stypendialna
dla Doktorantow
IBB PAN

mgr Agnieszka Maciota

Stypendium dla
najlepszych
doktorantow

Dla najlepszych doktorantow
IBB PAN

Komisja Stypendialna
dla Doktorantéw
IBB PAN

mgr Ewa Podobas
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Stypendium dla
najlepszych
doktorantow

Dla najlepszych doktorantow
IBB PAN

Komisja Stypendialna
dla Doktorantow
IBB PAN

mgr Piotr Soczewka

I1.12.2. 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 1 wyrdznien przyznanych na targach krajowych i zagranicznych,
nagrody przyznawane przez jednostke).

Nazwa/rodzaj
nagrody

Za co przyznana

Przez kogo
przyznana

Komu przyznana

Nominacja do
Polskiej Nagrody
Inteligentnego
Rozwoju 2016

Za realizacj¢ projektu
grantowego w ramach
programu Biostrateg Il
Narodowego Centrum Badan i
Rozwoju pt. ,,Innowacyjna
instalacja produkujgca wodor
1 metan metoda
mikrobiologiczng z odpadow i
produktéw ubocznych
przemystu cukrowniczego
wraz z zastosowaniami
otrzymywanych gazow i
zapewnieniem
samowystarczalno$ci
energetycznej oczyszczalni
sciekow w cukrowni” Lider-
IBB PAN

Puls Biznesu

IBB PAN
(kierownik projektu dr hab.
Anna Sikora)

Polska Nagrody
Inteligentnego
Rozwoju 2016 w
kategorii:
Innowacyjna Firma

Za realizacj¢ projektu
grantowego w ramach
programu Biostrateg Il
Narodowego Centrum Badan i
Rozwoju pt. ,,Innowacyjna
instalacja produkujaca wodor
1 metan metoda
mikrobiologiczng z odpadow i
produktéw ubocznych
przemystu cukrowniczego
wraz z zastosowaniami
otrzymywanych gazow i
zapewnieniem
samowystarczalno$ci
energetycznej oczyszczalni
sciekow w cukrowni” Lider-
IBB PAN

Puls Biznesu,
Centrum
Inteligentnego
Rozwoju

KSC S.A.
(kierownik projektu dr hab.
Anna Sikora)
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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

ogotem pracownicy naukowi pozostali
w razem | profesorowie | wtym | profesorowie | profesorowie | adiunkci | asystenci | pracownicy
osobach zwyczajni czt. | nadzwyczajni | wizytujacy
PAN
276 116 31 2 8 0 38 39 160

II1.2. Zatrudnienie Srednioroczne w przeliczeniu na petne etaty™:

Liczba ogolem/w tym naukowych.
258,79/104,93

II.3. Zatrudnienie w roku sprawozdawczym wedtug stanu na dzien ztozenia wniosku
o przyznanie dotacji na utrzymanie potencjatu badawczego, o ktérym mowa w zataczniku nr
1 do rozporzadzenia Ministra Nauki 1 Szkolnictwa Wyzszego z dnia 11 wrzesnia 2015 r. w
sprawie sposobu ustalania wysokosci dotacji i rozliczania Srodkow finansowych na
utrzymanie potencjatu badawczego oraz na badania naukowe lub prace rozwojowe oraz
zadania z nimi zwigzane, stuzgce rozwojowi mtodych naukowcow oraz uczestnikow studiow
doktoranckich (Dz. U. z 2015 r. poz. 1443) - liczba os6b, w przeliczeniu na pelny wymiar
czasu pracy, zatrudnionych w jednostce naukowej przy prowadzeniu badan naukowych lub
prac rozwojowych na podstawie stosunku pracy, ustalona na podstawie ztozonych
pracodawcy przez pracownikoOw pisemnych o$wiadczen o wyrazeniu zgody na zaliczenie do
tej liczby.

Liczba ogoltem (liczba z dwoma miejscami po przecinku): 124,10
- w tym liczba pracownikow w kazdej z dziedzin nauki lub sztuki w obszarach
wiedzy, zgodnie z rozporzadzeniem Ministra Nauki 1 Szkolnictwa Wyzszego z dnia 8
sierpnia 2011 r. w sprawie obszaréw wiedzy, dziedzin nauki i sztuki oraz dyscyplin
naukowych i artystycznych (Dz. U. Nr 179, poz. 1065):

L.p. Dziedzina nauki L'CZb.a ,

pracownikow
1. | nauki o ziemi 1,00
2. | nauki biologiczne 114,10
3. | nauki chemiczne 5,00
4. | nauki farmakologiczne 1,00
5. | nauki medyczne 1,00
6. | nauki rolnicze 2,00

*zgodnie z obowigzujgcymi przepisami.

IV. INNE FORMY ZRZESZENIA JEDNOSTEK NAUKOWYCH PAN

— powolane dla potrzeb wspodlnych przedsiewzi¢e¢ naukowych lub prac rozwojowych
(centra doskonalosci, centra PAN, sieci i konsorcja naukowe, centra naukowe uczelni
wyzszych, centra naukowo-przemyslowe instytutow badawczych, inne)
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IV.1. Dziatajace w jednostce Centra Doskonato$ci:
Centrum Doskonalo$ci — 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)
nie dotyczy

IV.3. Przynaleznos¢ jednostki do sieci naukowych (definicja sieci naukowej stosownie do
przepisOw obowigzujacej ustawy o zasadach finansowania nauki):
Liczba ogétem: 5

Data
L.p. Nazwa povsvi(;l:inla Specjalnos¢ naukowa Jednostki naukowe tworzace sie¢
naukowej
Zastosowanie systeméw Badania obeimuiace
bioinformatycznych, ODracow élniejiq
biologicznych i P . . e
1 biotechnoloaicznveh do | 22.09 2011 przebadanie nowych - Instytut Biochemii i Biofizyki PAN
' poszukiwar?ia no)\//vych e zwigzkow chemicznych | - Warszawski Uniwersytet Medyczny
zwiazkow obnizajacych . hamujqcyr:: hl szlakl
stezenie cholesterolu. biosyntezy cholesterolu.
Uniwersytet Warszawski
Centrum Badan Ekologicznych PAN
Instytut Badawczy Lesnictwa
Instytut Biochemii i Biofizyki PAN
Poznawanie i ochrona Instytut Dendrologii PAN
roimorodnodci Instytut Hodowli i Aklimatyzacji Roslin
Krajowa Sie¢ Informacji biologicznei. ze Instytut Ochrony Przyrody PAN
o Bioréznorodnosci SZCde (')InJ ’m Instytut Systematyki i Ewolucji Zwierzat PAN
(Global Biodiversity uwzel dnieﬂienzlobszaru Morski Instytut Rybacki
2. Information Facility 28.08.2008 quolski a takze Muzeum i Instytut Zoologii PAN
GBIF) rome; dzenia Szkota Gtéwna Gospodarstwa Wiejskiego
http:/Awww.gbif.edu.p/ %Ze Mg Uniwersytet Gdanski
09.12.2003, GBIF- 2001/ u dos?[ niania danveh o Uniwersytet Jagiellonski
bi(?f(’)inoro dnos’,yci Uniwersytet Mikotaja Kopernika
Uniwersytet Opolski
Uniwersytet Slaski
Uniwersytet w Biatymstoku
Uniwersytet Wroctawski
Zaklad Badania Ssakéw PAN
p?ggf?&;f;ﬂgl?;}:i;fu Szkota Gtéwna Gospodarstwa Wiejskiego,
Sterowanie programem rozwoju struktury i Un!wersytet Prz_yrodrjlcz_y w Lubl!nle,
) .. Uniwersytet Jagiellonski — Collegium
rozwoju uktadu funkcji przewodu Medicum
pokarmowego i pokarmowego, In X . o
s : : e stytut Genetyki i Hodowli Zwierzat PAN,
3. | ekosystemu jelitowego | 7 45 ong | Mikrobiologii przewodu |Gt ¢ Biochemii i Biofizyki PAN,
noworodkéw dla pokarmowego, zywienia . d lledi
poprawy zdrowia nowo narodzonych Unl(\j/\_/ersytg tMe g/c_zlgy S %O egium
dorostych zwierzat i ssakow, jak rowniez ich Ié/l; dg;gl;g:;zly Ludwika Rydygiera w
czowicka Wyﬁ[)ar';;ysi;gﬁ " Katolicki Uniwersytet Lubelski,
rolnictwie i medycynie. Uniwersytet Rolniczy im. Hugona Kottataja.
- Uniwersytet Warszawski,
. . . - Uniwersytet Adama Mickiewicza,
4. Mmagﬁl'(';:ir‘ogNA U1 20.02.2008 Basmau”;if:g:)'ém” - Uniwersytet Marii Curie-Sklodowskiej,
' - Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
- Instytut Biologii Do§wiadczalnej im. M.
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Nenckiego PAN,
- Instytut Chemii Bioorganicznej PAN,
- Instytut Fizyki PAN,
- Centrum Onkologii — Instytut

Dziatalno$¢ na rzecz
rozwoju metodologii

- Centrum Badan Molekularnych i
Makromolekularnych PAN,
- Instytut Chemii Bioorganicznej PAN,

pomiaréw - Instytut Chemii Organicznej PAN,
magnetycznego - Instytut Chemii Fizycznej PAN,
. rezonansu jadrowego, | - Uniwersytet Warszawski,
Nowe zastosowania majaca na celu - Wydziat Chemii; Politechnika Warszawska,
spektroskopii wdrozenie - Szkota Zaawansowanych Technologii
magnetycznego i komercjalizacj¢ badan . . :
> rezonansu jadrowego w 20052008 NMR w chemii Chem%cznych 1.Mater1alowych,
chemii, biologii, farmacji organicznej, - Wydziat Chemiczny,
i medycynie bioorganicznej - Politechnika £.odzka,
i farmaceutycznej oraz - Wydzial Chemiczny,
_ biologii - Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
_imedycynieoraz | _ Narodowy Instytut Lekow,
dlagnost_yce_medycznej - Instytut "Pomnik - Centrum Zdrowia
in vitro )
Dziecka".
IV.4. Przynaleznos¢ jednostki do konsorcjow naukowych (definicja konsorcjum naukowego
stosownie do przepisow obowigzujacej ustawy o zasadach finansowania nauki):
Liczba ogotem: 12
L.p. Nazwa Data . Specjalnos¢ Jednostki naukowe tworzace konsorcjum
powolania naukowa
- 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,
Polskie Konsorcjum . - Uniwersytet Wroctawski,
1. Polame (PKPol) 25.09.2014 badania polarne Instytut Geofizyki PAN,
Instytut Oceanologii PAN,
Instytut Nauk Geologicznych PAN,
Akademia Morska w Gdyni,
Panstwowy Instytut Geologiczny — Panstwowy Instytut
Badawczy,
Politechnika Gdanska,
Uniwersytet Warszawski,
Uniwersytet £.6dzki,
Politechnika Warszawska.
Konsorcjum realizujace
proser.'lz(;biizgcrz;pp;leo?ka Instytut B!otechnp_lpgi_i i Antybiotykéw,
: h . . Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
2. innowacyjne 30.12.2013 biochemia . .
otrzymywanie Uniwersytet Gdanskll, . » N
. Instytut Rozrodu Zwierzat i Badan Zywnosci PAN
antygenéw
podjednostkowych”
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Konsorcjum realizujgce
projekt: “Role of the
FTO dioxygenase in - Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
3. development of obesity 01.07.2013 medycyna - Szkota Glowna Gospodarstwa Wiejskiego
- multidisciplinary study - Oslo University Hospital.
on selected model
systems”
Konsorcjum realizujace
projekt: ,,Funkcjonalne - Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
4. zréznicowanie 01.02.2013 biochemia - Universite de Geneve,
niekodujgcych RNA u - Uniwersytet Warszawski
Eukariota”
- Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
- Instytut Biocybernetyki i Inzynierii Biomedycznej
biologia, PAN, i0l0gii Dogwi .
5. Biocentrum Ochota 28.12.2007 medycyna, - Instytut Biologii DOSW}aQCzalnej P.A.N’ - .
bioinzynieria | Instytut Medycyny Dosw1adcza11}ej 1 KllII.IC.ZIleJ PAN,
- Instytut Podstawowych Probleméw techniki PAN,
- Migdzynarodowy Instytut Biologii Molekularnej i
Komérkowe;j.
IV.5. Udziat jednostki w pracach innych form zrzeszen powotanych dla potrzeb wspdlnych
przedsigwzi¢¢ naukowych lub prac rozwojowych (centra naukowe uczelni wyzszych, centra
naukowo-przemystowe instytutoéw badawczych, inne)lNazwa/ data powotania/ specjalnos$¢
naukowa/ jednostki tworzace
L.p. Nazwa Data . Specjalnos¢ Jednostki naukowe zawiazujace umowe
powolania naukowa
1 Porozqmienie 0 11.01.2016 badania polame |~ Ins'.[ytut Biochemii i Biofizyki PAN,
wspolpracy - Uniwersytet Warszawski
Umowa naukowo- _ _ - Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
2. badawcza 01.03.2016 biochemia - Instytut Rybactwa Srodladowego im. Stanistawa
Sakowicza w Olsztynie (IRS Olsztyn)
Chemia organiczna i
analityczna,
Basic cooperation biochemia, - Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
3. 12.06.2016 e S e
agreement biofizyka, biologia |- University of Orleans, France
syntetyczna,

chemoinformatyka

! Definicja centrum naukowego uczelni oraz centrum naukowo-przemystowego instytutu badawczego -
stosownie do przepiséw obowiazujacych ustaw — odpowiednio — o szkolnictwie wyzszym, o instytutach

badawczych
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