INSTYTUT BIOCHEMII | BIOFIZYKI
Polskiej Akademii Nauk

ul. Pawinskiego SA
02-106 Warszawa

SPRAWOZDANIE Z DZIAEALNOSCI
za 2017 rok






SPIS TRESCI

Informacja o Instytucie A
Sprawozdanie merytoryczne

Temat nr 5: Regulacja ekspresji genowej, synteza i struktura biatek
Temat nr 5.1: Terminalne bialko wirusa ziemniaka Y

dr hab. E. Szotajska 1.1
Temat nr 5.3: Dodekahedron adenowirusowy — wektor transferu wewnatrzkomoérkowego
dr hab. E. Szotajska 1.1

Temat nr 6: Sekwencjonowanie genoméw wybranych szczepéw wiroidéw i wiruséw roslinnych
oraz ich detekcja

Temat nr 6.1: Molekularne podstawy infekcji wiroidowej

dr Anna Goéra-Sochacka 1.2

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

prof. dr hab. E. Kula-Swiezewska 1.3

Temat nr 18: Molekularne regulacje syntezy glikokoniugatéow w komoérkach drozdzy

prof. dr hab. G. Palamarczyk 1.4

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

prof. nadzw. dr hab. J. Kruszewska 1.5

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

prof. dr hab. M. Rakowska-Boguta 1.6
Temat nr 20.2: Genetyczna regulacja metabolizmu w drozdzach S. cerevisiae

dr hab. R. Kucharczyk 1.7
Temat nr 20.3: Genetyczna kontrola szlakéw metabolizmu siarkowego u grzybéw

prof. dr hab. A. Paszewski 1.8
Temat nr 20.5: Mechanizmy transportu bialek u drozdzy Saccharomyces cerevisiae

prof. dr hab. T. Zoladek 1.9

Temat nr 25: Odpowiedzi komérek bakteryjnych i komérek drozdzy na uszkodzenia DNA
Temat nr 25.1: Regulacja wiernosci replikacji DNA w komérkach bakteryjnych i drozdzowych

prof. dr hab. 1. Fijatkowska 1.10
Temat nr 25.2: Mechanizmy odpowiedzi komorek Saccharomyces cerevisiae na uszkodzenia DNA

dr Aneta Kaniak-Golik 1.11
Temat nr 25.3: Koordynacja proceséw naprawy DNA w komérkach eukariotycznych

prof. dr hab. E. Sledziewska-Gojska 1.12

Temat nr 27: Analiza funkcjonalna genéw wybranych plazmidéw pochodzacych z bakterii
0 znaczeniu klinicznym

dr 1. Kern-Zdanowicz 1.13
Temat nr 28: Chemiczne podstawy mutagenezy i reperacja adduktow cyklicznych

prof. dr hab. J. Kusmierek 1.13
Temat nr 29: Analiza molekularna genéw kodujacych enzymy katabolizmu argininy u Aspergillus
prof. dr hab. P. Weglenski 1.15
Temat nr 30: Analiza mutantéw typu SUV3 u Saccharomyces cerevisiae

prof. dr hab. P. Stepien 1.15
Temat nr 31: Szkola Biologii Molekularnej, Studium Doktoranckie przy IBB PAN

prof. dr hab. E, Kula-Swiezewska 1.16

Temat nr 32.1: Dzialalno$¢ Pracowni Biologii Molekularnej (afiliowanej przy UG). Regulacja
ekspresji genéw i innych proceséw zwiazanych z funkcjami DNA w komorkach
bakteryjnych

dr hab. M. Gabig-Ciminska 1.17



Temat nr 32.2: Dzialalno$¢ Zespolu Biomedycyny Molekularnej (IBD PAN, IBB PAN, MIBMiK)
Bialka opiekuncze w transformacji nowotworowej

prof. dr hab. M. Zylicz 1.18

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

dr hab. M. Lobocka 1.19
Temat nr 34: Udzial struktur chromatynowych w regulacji transkrypcji genéw

prof. dr hab. A. Jerzmanowski 1.20
Temat nr 35: Ekspresja genéw kodujacych bialka o znaczeniu terapeutycznym w roslinach

prof. dr hab. A. Sirko 1.21
Temat nr 36: Metody informatyczne w biologii molekularnej

prof. dr hab. P. Zielenkiewicz 1.21
Temat nr 37: Mechanizmy kontrolujace proces patogenezy komérek roslinnych

prof. dr hab. J. Hennig 1.22
Temat nr 39: Badanie polimorfizmu mitochondrialnego DNA w populacji polskiej

prof. dr hab. E. Bartnik 1.23
Temat nr 41: Oksydacyjne uszkodzenia DNA

prof. dr hab. B. Tudek 1.24
Temat nr 42: Mutacje indukowane i adaptacyjne

prof. dr hab. E. Grzesiuk 1.25
Temat nr 43: Biologia plazmidu RK2 z grupy IncP Escherichia coli

prof. dr hab. G. Jagura-Burdzy 1.26
Temat nr 47: Modelowanie struktury i funkcji bialek

prof. dr hab. P. Zielenkiewicz 1.27
Temat nr 48: Badania wczesnych etapéw zwijania i agregacji bialek

prof. dr hab. M. Dadlez 1.27
Temat nr 49: Metabolizm cukréw u bakterii mlekowych

prof. dr hab. J. Bardowski 1.28
Temat nr 50: Przewodzenie sygnalu stresu osmotycznego w roslinach

prof. dr hab. G. Dobrowolska 1.29
Temat nr 51: Strukturalne i funkcjonalne konsekwencje modyfikacji potranslacyjnych bialek

dr A. Wystouch-Cieszynska 1.30
Temat nr 52: Analiza wybranych genow metabolizmu komorkowego Arabidopsis thaliana

dr hab. E. Kraszewska 1.31
Temat nr 54: Mechanizmy molekularne dzialania jonéw metali czynnych biologicznie

prof. dr hab. W. Bal 1.32
Temat nr 55: Analiza genetyczna podstaw wybranych choréb dziedzicznych

dr hab. B. Burzynska 1.32
Temat nr 56: Genomika Paramecium tetraurelia

dr R. Gromadka 1.33
Temat nr 57: Mechanizmy wierno$ci replikacji DNA

dr hab. A. Bebenek 1.34

Temat nr 58: Identyfikacja i charakterystyka mikroorganizméw potencjalnie uzZytecznych
w bioremediacji

dr hab. U. Zielenkiewicz 1.35
Temat nr 60: Mechanizmy podzialéw komoérkowych

dr hab. A. Kurlandzka 1.36
Temat nr 61: Dynamika transkryptomu w normie i stresie

dr hab. M. Koblowska 1.36
Temat nr 63: Dodekahedron adenowirusa jako platforma szczepionkowa

dr hab. E. Szotajska 1.37

Temat nr 64: Posttranslacyjne modyfikacje bialek jako mechanizm regulacji szlakéw
przekazywania sygnatu
dr hab. M. Krzymowska 1.38



Temat nr 65: Modelowanie mechanizméw aktywnosci biologicznej na podstawie danych
strukturalnych

prof. dr hab. J. Poznanski 1.38

Temat nr 66: Metodyka sekwencjonowan genomowych

dr R. Gromadka 1.39

Temat nr 67: Metabolizm siarki w roslinach

prof. dr hab. A. Sirko .41

Temat nr 68: Metabolizm mitochondrialnych RNA u S. cerevisiae

prof. dr hab. P. Golik 1.41

Temat nr 69: Metabolizm RNA u Eucaryota

prof. dr hab. A. Dziembowski 1.42

Temat nr 70: Biologia strukturalna bialek stuzacych jako narzedzie modyfikacji genetycznych

prof. dr hab. M. Bochtler 1.44

Temat nr 71: Stres Srodowiskowy jako Zrédlo niestabilno$ci genetycznej

dr hab. A. Skoneczna 1.45

Temat nr 72: Genomika funkcjonalna odpowiedzi komérek eukariotycznych na stresy
Srodowiskowe

dr hab. M. Skoneczny 1.45

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

dr hab. K. Chwedorzewska oraz dr hab. Marek Zdanowski 1.46

Temat nr 74: Udzial chromatyny w kontroli podstawowych proceséw regulatorowych
u Eukariota.

dr hab. Tomasz Sarnowski 1.49

Sprawozdanie z monitoringu ekologicznego - wieloletnie obserwacje ptakow i ssakéw pletwonogich
na wyspie Kroéla Jerzego w sezonie 2016/2017

dr inz. Matgorzata Korczak-Abshire 1.50
Pracownia Analiz Mikromacierzy

dr hab. M. Koblowska 1.53
Serwis Bakoluwirusa

dr hab. E. Szotajska 1.54
Pracownia Hodowli Komérkowych

dr hab. E. Szotajska 1.55
Pracownia Sekwencjonowania DNA i Syntezy Oligonukleotydéw

dr R. Gromadka 1.55
Laboratorium Analiz Modyfikacji Genetycznych

prof. dr hab. B. Tudek 1.59
Srodowiskowe Laboratorium Spektrometrii Mas

prof. dr hab. M. Dadlez 1.59
Pracownia Mikroskopii Konfokalnej i Fluorescencyjnej

dr A. Anielska-Mazur, dr M. Lichocka 1.60
Kolekcja Szczepéw IBB PAN ,,COLIBB”

dr Karolina Makieta-Dzbenska .61
Lista seminariow IBB PAN 1.63
Lista publikacji I
Artykuty 11.66
Abstrakty 11.93
Rozprawy habilitacyjne 11.124
Rozprawy doktorskie 11.124
Prace magisterskie 11.131
Miscellanea 11.133
Publikacje nieuwzglednione w sprawozdaniu z 2016 roku 11.134
Informacje o dzialalnosci jednostki naukowej PAN w 2017 r. ]
Podstawowe dane 111.138
Publikacje naukowe jednostki, ktore ukazaty si¢ drukiem (liczbowo) 111.141

Aktywno$¢ wydawnicza jednostki 111.142



Projekty, zadania badawcze realizowane w roku sprawozdawczym
Zadania badawcze realizowane w ramach dziatalnosci statutowe;j
Wyniki prac badawczych

Dziatalno$¢ jednostki o charakterze innowacyjnym, aplikacyjnym
Ksztatcenie i rozwdj kadry naukowej

Wspolpraca z zagranica

Miedzynarodowe centra naukowe (dziatajace w strukturze jednostki)
Upowszechnianie i promocja osiggnig¢ naukowych

Dziatalno$¢ zaplecza naukowego o charakterze ogdlnosrodowiskowym
Nagrody, wyr6znienia naukowe uzyskane przez pracownikow PAN w roku sprawozdawczym
Zatrudnienie

Inne formy zrzeszenia jednostek naukowych PAN

111.142
111.152
111.152
111.153
111.155
111.160
111.162
111.163
111.164
111.164
111.167
111.167



Instytut Biochemii i Biofizyki Polskiej Akademii Nauk
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habilitowanego nauk biologicznych w zakresie: biologii, biochemii i biofizyki.

NAKLADY NA DZIALALNOSC IBB PAN w 2017 r.:

doktora i doktora

Przyznane dotacje: \

Dzialalnos$¢ statutowa 39 540 734,20
w tym:

Dotacja statutowa 30 638 940,00
Dotacja celowa dla mtodych naukowcow 1 136 900,00
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Fundusze strukturalne 4 282 548,32
Projekty badawcze MNiSW 175 857,50
Projekty badawcze NCBIR 5814 898,34
Projekty UE 712 566,15
Projekty migdzynarodowe -56 835,29
FNP — Mistrz 56 700,00
Stypendia - MNISW 357 520,00
Inne 7 730 594,98
w tym:

Prawa do wynalazku 128 295,80
Drziatalnos¢ gospodarcza 1596 743,53
Sprzedaz ustug naukowych 2 643 539,67
Konferencje i HORIZON 336 539,19
Dzialalnos¢ finansowa 567 603,89
Pozostate 2 457 872,90
LACZNIE: 74 451 052,01

Publikacje w roku 2017:

. 1 Publikacje w czasopismach recenzowanych
Liczba Monografie | Podr. akadem. © =) i cie 1 Ublikacje 2 | publikacje | FOZ0Stie
, (lub rozdziaty) | (lub rozdziaty) | P J P J P 1€ 1 publ. nauk.
ogbdlem 3
180 6 - 161 - - 13
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Temat nr 5: Regulacja ekspresji genowej, synteza i struktura bialek.

Temat nr 5.1: Terminalne bialko wirusa ziemniaka Y.

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

Cel badania:

Celem badan jest identyfikacja peptydow pochodzacych z wirusowego biatka VPg jako antagonistow
onkogenu, czynnika inicjacji translacji eI[F4E oraz ocena ich efektu cytotoksycznego w komorkach linii
nowotworowych i w zwierzgcych modelach nowotworow.

Opis realizowanych prac:

Nasze wczesniejsze badania wykazaty, ze biatko VPg wirusa ziemniaka Y (ang. Potato Virus Y, PVY) jest
w stanie unieruchomi¢ czynnik eIF4E w cytoplazmie komorki rakowej, obnizajac jego poziom w jadrze,
w wyniku czego zostaje zaklocona proonkogenna rola czynnika elF4E. Powoduje to zatrzymanie wzrostu
i $mier¢ komorek nowotworowych in vitro. Réwnolegle okreslilismy miejsce interakcji e[F4E na VPg
1 zidentyfikowalismy peptyd VPg5 oddziatujacy z ludzkim elF4E silniej niz catkowite biatko VPg.

Dla wewnatrzkomorkowego dostarczenia peptydu VPg5 (pVPg5) w celu zbadania jego aktywnosci
antynowotworowej planowali$my wykorzystanie czastki o niezwyklych zdolnosciach penetracyjnych,
jaka jest dodekahedron adenowirusa (Dd). Jednak okazato sie, ze wprowadzenie pochodzacych z VPg
peptydow o dlugo$ci 26 aminokwaséw powoduje bardzo znaczace obnizenie poziomu produkcji
rekombinowanych czgstek w systemie bakulowirusa. Rowniez proba otrzymania DdpVPg5 w systemie
ekspresyjnym Pichia pastoris nie umozliwita uzyskania niezbednej ilosci materiatu do badan. Sktonito to
nas do zmiany strategii — uzycia jako wektora dla dostarczenia pVPg5 peptydu penetrujacego do
komorek (ang. CPP, cell-penetrating peptide). W tym celu zaprojektowalismy fuzyjny peptyd, w ktorym
do peptydu VPg5 dotgczono 9 reszt aminokwasowych pochodzacych z biatka TAT wirusa HIV. Kontrolg
negatywng w rozpoczetych badaniach efektow antyproliferacyjnych pVPg5 w hodowlach komorek
nowotworowych jest zmutowany wariant peptydu niezdolny do interakcji z czynnikiem elF4E.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Uzycie pVPg5 w formie peptydu fuzyjnego z peptydem penetrujacym do komorek stwarza mozliwo$é
badania efektu antyproliferacyjnego peptydu w hodowlach komoérek nowotworowych oraz
w zwierzecych modelach nowotworow.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wyniki zostang wykorzystane w publikacji naukowe;j.

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

Temat nr 5.3: Dodekahedron adenowirusowy — wektor transferu wewnatrzkomérkowego.
Zespol: dr hab. Ewa Szotajska, dr hab. Jadwiga Chroboczek (konsultant), mgr inz. Marta Jedynak
(doktorantka), mgr inz. Matgorzata Podsiadta-Biatoskorska (technik)

Cel badania:

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

Opis realizowanych prac:

W okresie sprawozdawczym kontynuowali§my badania nad oddziatywaniem dodekahedronu z lipidami
naturalnie wystepujacymi w btonie komorkowej. Wstepne badanie wykonane przy uzyciu komercyjnie
dostepnych membran Membrane Lipid Strips (protein-lipid overlay assay) wskazywalo na
powinowactwo Dd do lipidéw anionowych. IloSciowa analiza interakcji z wykorzystaniem testu ELISA
potwierdzita silne oddzialywanie VLP z fosfatydyloseryng (PS) i brak powinowactwa do
fosfatydylocholiny (PC), lipidu 0 obojetnym *tadunku elektrycznym. W dalszych badaniach
przeprowadzonych we wspolpracy z dr. Remigiuszem Worchem 2z Instytutu Fizyki PAN
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wykorzystalismy liposomy, ktorych uzycie umozliwito badania oddzialywan Dd z potencjalnymi
partnerami lipidowymi w uktadzie imitujagcym naturalng organizacj¢ bton biologicznych. Do wykazania
interakcji z zastosowaniem mikroskopii konfokalnej uzyliSmy wyznakowanych fluorescencyjnie
wielkich pecherzykow blonowych (ang. giant unilamellar vesicles, GUVs). Natomiast duze
jednowarstwowe pecherzyki (ang. large unilamellar vesicles, LUVS) unieruchomione na czujniku
postuzyly do badan z zastosowaniem techniki SPR (pomiar rezonansu plazmonéw powierzchniowych).
W obu modelach doswiadczalnych obserwowalismy interakcje Dd z liposomami zawierajagcymi PC i PS
(60/40 mol%) oraz brak oddziatywania z liposomami sktadajacymi si¢ wylacznie z PC.

Rownolegle kontynuowali$my badania nad oddzialywaniem Dd z komoérkami krwi ludzkiej.
We wspotpracy ze Stacja Krwiodawstwa w Grenoble wykazalismy, ze Dd wydajnie wnika do réznych
podtypow leukocytow. ObserwowaliSmy poréwnywalng penetracje VLP do komoérek T, komorek
wielojadrzastych, fagocytow, komodrek dendrytycznych oraz monocytow, przy braku penetracji do
innych komorek krwi ludzkiej.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

Potwierdzenie oddziatywania Dd z fosfatydyloseryna, ktora wystepuje na powierzchni komorek
pewnych typow nowotworow jest wskazowka do racjonalnego wyboru rodzaju nowotworu,
wykorzystywanego w badaniach w modelu zwierzgcym.

Wykazanie silnego powinowactwa Dd do leukocytow, wskazuje na mozliwos¢ wykorzystania Dd jako
wektora ukierunkowanego na komorki leukemiczne, w szczegdlnosci do testowania in vitro
potencjalnych czynnikéw terapeutycznych.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Przedstawione wyniki sg przedmiotem publikacji w Nanomedicine: Nanotechnology, Biology and
Medicine (praca na etapie odpowiedzi na uwagi recenzentoéw) oraz opracowywanego manuskryptu.

Publikacje:
4200/A, 4276/A, 4279/A, 4321/A, 922/N

Temat nr 6: Sekwencjonowanie genomow wybranych szczepow wiroidow i wiruséw roslinnych
oraz ich detekcja.

Tytul tematu: 6.1 Molekularne podstawy infekcji wiroidowej.

Zespol: dr Anna Géra-Sochacka, mgr Aneta Wiesyk

Cel badania:
Analiza poréwnawcza zmian transkryptomicznych w liSciach pomidora w przebiegu ostrej i tagodnej
infekcji wiroida wrzecionowato$ci bulw ziemniaka (PSTVd).

Opis realizowanych prac:

Kontynuowano badania transkryptomu lisci pomidora odmiany ‘Rutgers’ w przebiegu tagodnej i ostrej
infekcji PSTVd technikg mikromacierzy (Affymetrix) oraz rozpoczgto badania transkryptomu korzeni.
Zmiany profilu transkrypcyjnego w komorkach lisci badano na réznych etapach rozwoju symptomow
chorobowych: (1) przed ich wystgpieniem, (2) we wczesnym okresie, (3) w pelni rozwoju symptomow,
(4) w p6éznym okresie. Sporzadzono listy genéw o zmienionym poziomie ekspresji dla kazdego etapu
rozwoju symptoméw. Poréwnano dane otrzymane dla transkryptomu lisci i korzeni. Wyniki uzyskane
z wykorzystaniem mikromacierzy zweryfikowano poprzez analize¢ nCounter® (NanoString
Technologies).

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

Wykazano odmienng dynamike rozwoju infekcji wiroidowej typu fagodnego i ostrego uwzgledniajac
pojawianie si¢ charakterystycznych symptomow chorobowych w polaczeniu ze zmianami profilu
ekspresji genéw i1 poziomu RNA wiroida w zainfekowanych komoérkach lisci. Zidentyfikowano grupy
genéw o zmienionej ekspresji charakterystyczne dla poszczegdlnych etapéw rozwoju infekcji typu
ostrego i tagodnego, sa to przede wszystkim geny zwigzane z odpowiedzig rosliny na stres biotyczny
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i abiotyczny, z fotosynteza, §ciang komodrkowa, czynnikami transkrypcyjnymi, modyfikacja kwasow
nukleinowych i biatek.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wyniki zostang wykorzystane w publikacjach naukowych.

Publikacje:
5458, 4223/A

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

Zespol: prof. dr hab. Ewa Kula-Swiezewska, prof. dr hab. Tadeusz Chojnacki, dr Matgorzata

Gutkowska-Stronkowska, dr Katarzyna Gawarecka, dr Agata Lipko, dr Karolina Skorupinska-Tudek,

dr Liliana Surmacz, dr Daniel Buszewicz, mgr Agnieszka Onysk (od 1 IV 2017r), mgr Przemystaw

Surowiecki; magistranci: inz. Magdalena Pamuta (PW), inz. Marta Zajbt (PW); inzynieranci: Marta Zajbt

Cel badania:
Realizowano nastepujace kierunki badan:
1. molekularna i funkcjonalna charakterystyka cis-prenylotransferazy 7 (CPT7) u Arabidopsis
(wspotpraca dr T. Akhtar, University of Guelph, Kanada);
2. badania mechanizmoéw biosyntezy poliizoprenoidow u ro§lin (wspotpraca prof. M. Rohmer,
University of Strasbourg, Francja);
3. identyfikacja gendéw odpowiedzialnych za regulacje biosyntezy poliizoprenoidéw u Arabidopsis
(wspotpraca dr A. Thnatowicz, UG);
4. identyfikacja CPT tworzacych funkcjonalne kompleksy z biatkiem regulatorowym LEWI
u Arabidopsis;
5. charakterystyka molekularna biatek kompleksu Rab geranylogeranylotransferazy Arabidopsis
thaliana (wspotpraca dr J. Rojek, UG i dr J. Nowakowska UW);
6. badanie szlaku biosyntezy glicynoprenoli (heksahydroprenoli).

Opis realizowanych prac:

Scharakteryzowano CPT7 katalizujaca synteze poliprenoli u Arabidopsis — wykazano, ze ten plastydowy
enzym wykorzystuje difosforan geranylogeranylu jako substrat. CPT7 zlokalizowana jest w stromie
chloroplastow, a jej produkty — w btonach tylakoidéw. Brak poliprenoli zwigksza ptynnos$¢ bton
tylakoidow, powoduje obnizenie wydajnosci fotosystemu II i obnizony poziom transportu elektronow.
Wykazano, iz synteza glicynoprenoli katalizowana jest przez CPT7 z wykorzystaniem difosforanu fitylu
jako prekursora. Wykazano role czynnikow transkrypcyjnych z grupy Hsf w indukcji ekspresji CPT7. Na
podstawie badan GWAS (kolekcja 117 ekotypow) i QTL (populacja mapujaca — 122 linie) wytypowano
potencjalne regulatory syntezy poliizoprenoidow.

Wykazano, ze analiza statystyczna widm masowych znakowanych metabolicznie dolicholi pozwala
sledzi¢ szlak ich biosyntezy: stres osmotyczny moduluje syntez¢ izoprenoidoéw, jedna rodzina dolicholi
syntetyzowana jest wylacznie z udziatem jednego szlaku (fosforanu metyloerytroitylu, MEP), a synteza
drugiej rodziny Dol zachodzi z udziatem obu szlakow (mewalonowego — MVA i MEP). W badaniach
in planta wykazano, ze prekursory syntezy poliprenoli pochodza ze szlaku MEP, a dolicholi — z obu
szlakow MEP i MVA.

Zidentyfikowano i wstepnie scharakteryzowano trzy CPT Arabidopsis (AtCPT3, -4 i -5) tworzace
funkcjonalne kompleksy z biatkiem regulatorowym LEW 1. Wykazano, Ze utworzenie takiego kompleksu
jest niezbedne dla aktywnos$ci enzymatycznej tych CPT oraz, ze produkty lipidowe syntetyzowane przez
te kompleksy sg kluczowe w procesie glikozylacji biatek.

Wstepnie scharakteryzowano metodg HDX zmiany konformacyjne roslinnego biatka Rab Escort Protein
po zwigzaniu substratu — biatka Rab (wspotpraca z grupg prof. Michata Dadleza, IBB PAN). Wykazano,
ze catkowite wylaczenie genu REP u Arabidopsis skutkuje sterylnoscia pytku. We wspotpracy
z dr Joanng Rojek, UG, wykazano, ze w mutantach rgtbl zaklocenia transportu wewngtrzkomérkowego
z udzialem biatek Rab powodujg znaczne zaburzenia syntezy/degradacji struktur kallozowych oraz
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nieprawidlowa dystrybucje auksyn i prowadzg do zaburzen powstawania gametofitow zenskich
i meskich.

Opublikowano wyniki dokumentujace role poliprenoli w adaptacji roslin do warunkow stresu zasolenia
(model — drzewa), a takze prace, w ktorej wykazano, ze sole prenyloamoniowe prenoli sg efektywnymi
no$nikami DNA jako sktadniki szczepionki przeciw grypie. Opublikowano wyniki pokazujace,
iz epoksyd tokotrienolu-a przyspiesza gojenie ran, stymuluje angiogenez¢ i migracje komorek (wsp.
prof. G. Dallner, Karolinska Institute). Kontynuowano dziatalnos¢ Kolekeji Poliprenoli — udostepniono
preparaty poliizoprenoidowe kilkunastu grupom badawczym.

Opis najwazniejszych osiagniec:

1. Wykazano, ze poliprenole wplywaja na wydajnos¢ fotosyntezy poprzez modulacje dynamiki bton
tylakoidow.

2. Pokazano, ze analiza widm masowych dolicholi pozwala §ledzi¢ cross-talk szlakow MEP
1 MVA generujacych izoprenoidy w komorkach roslinnych.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
ZYozono dwa zgloszenia patentowe opisujace wykorzystanie kationowych pochodnych prenoli.

Publikacje:
5369, 5399, 5416, 5462, 5464, 5470, 4207/A, 4208/A, 4259/A, 4260/A, 4261/A, 4262/A, 4263/A, 903/N,
917/N

Temat nr 18: Molekularne regulacje syntezy glikokoniugatow w komorkach drozdzy.
Zespol: prof. dr hab. Grazyna Palamarczyk, dr Anna Janik, prof. dr hab. Joanna Kruszewska, dr Urszula
Perlinska-Lenart, dr Sebastian Pitsyk, dr Monika Niewiadomska

Cel badania:

Pokazanie zwigzku proceséw glikozylacji z przechodzeniem Candida z formy komensala

w formg patogenna.

1. Wptyw ekspres;ji orf19.6025 na procesy tworzenia formy patogennej Candida.

2. Potwierdzenie funkcji biatka kodowanego przez gen orf19.6025poprzez ekspresje w Saccharomyces
cerevisiae.

3. Okreslenie roli biatka Cwh8 w utrzymaniu poziomu dolicholu i fosforanu dolicholu w komorce
Candida.

Opis realizowanych prac:

Ad 1. Stwierdzono powazne uposledzenie tworzenia form strzgpkowych i biofilmu przez szczep Candida
ze zmieniong ekspresja genu 0rf19.6025. Zaré6wno podniesienie jak i obnizenie ekspresji tego genu
powodowato zmiany w tworzeniu strzgpek i biofilmu.

Ad 2. Po nieudanej ekspresji orf19.6025 w diploidzie S. cerevisiae Aalgl3/ALG13(transformanty miaty
uposledzong sporulacj¢) trwaja prace nad zamiang promotorow genow ALG13 i ALG14 na promotory
regulowalne celem wylaczenia czasowego ekspresji obu genow i pokazania na tym tle funkcji genu
0rf19.6025 z Candida.

Ad 3. Usuniecie dwoch kopii genu CWH8 prawdopodobnie kodujacego fosfataze dolicholo
dwufosforanu z genomu Candida spowodowato podniesienie poziomu wolnego dolicholu i znaczacy
wzrost ekspresji genu RER2 kodujacego cis-prenylotransferazg. Enzym ten bierze udzial w syntezie
dolicholu de novo. Ograniczenie odzyskiwania fosforanu dolicholu z dwufosforanu po zakonczonej
rundzie N-glikozylacji spowodowato wzmozong syntez¢ dolicholu w szlaku mewalonowym. Wyniki
pokazuja $cista zalezno$¢ miedzy odzyskiwaniem fosforanu dolicholu a synteza de novo.



Opis najwazniejszych osiagnie¢:
Pokazanie, Zze obnizenie aktywno$ci wczesnych etapow procesu N-glikozylacji uposledza tworzenie form
patogennych Candida. Pokazanie powigzania aktywnosci biatka Cwh8 z synteza dolicholu de novo.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wyniki zostaly opublikowane. i ujete w pracy doktorskiej dr Moniki Niewiadomskiej.

Publikacje
5370, 904/N

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, magistrantka Marta Ajchler

Cel badania:

1. Badanie wplywu struktury dolicholi na aktywno$¢ enzyméw dolicholo-zaleznych (wspotpraca

prof. Ewa Swiezewska IBB PAN).

Badanie lipidomu drozdzy i grzybow strzgpkowych Trichoderma, Neurospora i Aspergillus.

Dalsze poszukiwanie grzybow o korzystnych wlasciwosciach do zastosowania w utylizacji odpadow.

Optymalizacja aktywnosci Alg7 i Algl3 z zastosowaniem ochrony lipidowe;j.

Konstrukcja mutanta Alg7/13 w Saccharomyces cerevisiae do badania skutkéw mutacji w ludzkim genie

Algl3.

Charakterystyka mutanta YIL102cA S. cerevisiae.

7. Mikrobiom Trufli letniej Tuber aestivum i badanie wiasciwosci grzybéw z otoczenia Trufli
(wspotpraca z prof. Jadwiga Turlo z Warszawskiego Uniwersytetu Medycznego i prof. Dorotg
Hilszczanska z Instytutu Badawczego Lesnictwa w Raszynie).

grwn

o

Opis realizowanych prac:

Ad 1. Wielonasycone, niespotykane gdzie indziej dolichole z Trichoderma i popularne jednonasycone
z S. cerevisiae poddano fosforylacji i zastosowano krzyzowo do oznaczania aktywnosci dwoch
dolicholozaleznych enzyméw syntazy dolichylo fosfo mannozy i transferazy N-acetyloglukosaminy
z Trichoderma i drozdzy. Stwierdzono =zasadnicze roznice w powinowactwie tych enzymow
do poszczegolnych dolicholi.

Ad 2. Badania lipidoméw drozdzy i grzybow strzepkowych wykazaty, ze drozdze posiadajg krotsze
kwasy thuszczowe i bardziej nasycone niz grzyby strzgpkowe. Roznice te mogg wplywaé na funkcje bton
komoérkowych i aktywnos$ci enzymow btonowych i proces sekrecii.

Ad 3. Wyizolowano nastepne grzyby do kolekcji Pracowni Glikobiologii Grzybow IBB PAN. Grzyby te
moga mie¢ korzystne wtasciwosci hydrolityczne.

Ad4. Enzymy btonowe Alg7 i Algl3 po solubilizacji tracity znaczaco aktywnos¢. Enzymy te tworza
kompleks i dla oznaczenia aktywno$ci kazdego z nich z osobna musimy je wyizolowa¢ z blony.
OpracowaliSmy wigc metod¢ podtrzymania aktywnosci solubilizowanych enzyméw poprzez
odpowiednig ochrong lipidowa.

Ad5. Mutant S. cerevisiae Alg7/13 postuzy do badania stopnia niedoboru glikozylacji w réznych
mutacjach w genach Algl3 pochodzacych od pacjentéw z zespotem CDG.

Ad6. Transformacja mutanta S. cerevisiae AYIL102cA genem dpm2 z Trichoderma pozwolita na
odwrocenie letalnej mutacji. Nie stwierdzono roznic w krotkiej i diugiej wersji genu YIL102CA uzytych
do retransformacji jak i réznic w zastosowaniu genu dpm2Tr w wersji z przedtuzonym ORF o ogon
drozdzowy. Trwa analiza biochemiczna mutantow.

Ad 7. Badania mikrobiologiczne pozwolily wyizolowaé z otoczenia Trufli 19 gatunkow grzybow
a z wnetrza owocnika 4 gatunki. Badanie owocnikéw metodg metagenomowa pozwolito okresli¢ sktad
grzybowy i bakteryjny mikrobiomu trufli. Tg metoda stwierdzono obecno$¢ 7 gatunkéw grzybow
wewnatrz owocnikow w kazdym owocniku innych. Stwierdzono tez znaczne rdéznice w skladzie
bakteryjnym mikrobioméw wewnetrznych owocnikow.

1.5



Opis najwazniejszych osiagnie¢:

Stwierdzono, ze enzymy z drozdzy i Trichoderma majg najwyzsze powinowactwo do dolicholi z watroby
a najnizsze do dolicholi z Trichoderma. Enzymy z obu grzybow osiagaja najwyzsza predkosé
maksymalna reakcji syntazy dolichylo fosfo mannozy w obecnosci dolicholi drozdzowych.

Stwierdzono powazne réznice w nasyconosci lipidow z Trichoderma i drozdzy co moze wplywac
na ptynnos$¢ bton biologicznych i procesy glikozylacji i sekrecji.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Mozliwo$¢ opracowania mieszanek grzybow do utylizacji odpadow wedlug zgloszenia patentowego
P.415013

Mozliwo$¢ wzbogacania sztucznych hodowli trufli letniej o korzystne gatunki grzybow i bakterii.

Temat nr 20.1: Regulacja transkrypcji tRNA u drozdzy S. cerevisiae.
Zespol: prof. dr hab. Magdalena Boguta, dr Matgorzata Ciesla, dr Damian Graczyk, mgr Ewa
Lesniewska (Makata), mgr Olga Wojnowska, mgr Aneta Jurkiewicz, mgr Marta Plonka

Cel badania:
Identyfikacja nowych mechanizmow regulacji transkrypcji tRNA.

Opis realizowanych prac:

Stosujac metode immuno-precypitacji chromatyny badano wzajemna relacje wigzania do genow tRNA
kompleksu polimerazy 111 RNA (Pol I11) oraz generalnego czynnika transkrypcyjnego, TFIIIC. Badania
przeprowadzono w szczepie kontrolnym oraz w mutancie mafl4 pozbawionym generalnego
negatywnego regulatora Pol III. Zastosowano dwa schematy hodowli drozdzy. W pierwszym, szczepy
hodowano w pozywce z glukoza, (warunki optymalne) po czym czes¢ komorek przenoszono do pozywki
z glicerolem (warunki stresowe). W drugim, szczepy hodowano na pozywce z glicerolem (warunki
stresowe), po czym dodawano glukozg (przej$cie do warunkow optymalnych). W szczepie kontrolnym
wykazano odwrotng korelacje migdzy wigzaniem Pol III a TFIIC: warunki stresowe powodowaly
zmniejszenie powinowactwa Pol III 1 sprzyjaty wigzaniu TFIIIC, za§ zmiana warunkéw na optymalne
sprzyjata wigzaniu Pol III powodujac jednoczesnie dysocjacje TFIIIC z chromatyny. Bez wzgledu na
warunki hodowli obserwowano przeciwny efekt mafi1A: zwigkszenie powinowactwa Pol 1II i obnizenie
powinowactwa TFIIIIC. Podsumowujac, wykazano kompetycje migdzy Pol III a TFIIIC, ktora obejmuje
rowniez wpltyw Mafl: Poprzez konkurencj¢ z Pol III, TFIIIC dziata jako negatywny regulator
transkrypcji.

Badano réwniez wptyw warunkow fizjologicznych na wzajemne oddziatywania miedzy TFIIC a TFIIIB
oraz na rekrutacj¢ czynnika inicjacji TFIIIB do genéw tRNA. Drozdze hodowano na pozywce
z glicerolem, po czym dodawano glukoze. Stwierdzono, ze przej$cie do warunkéw optymalnych wigze
si¢ ze znacznym obnizeniem oddzialywania TFIIIC z TFIIIB, lecz ze wzrostem oddziatywania TFIIIIB
z tDNA. Ponad 8-krotnie silniejsze oddziatywanie TFIIIC z TFIIIB, obserwowane na pozywce
z glicerolem $wiadczy o wymiareczkowywaniu TFIIIB przez TFIIIC i przeciwdzialaniu rekrutacji
TFIIIB do tDNA. W ten sposob, w warunkach stresowych, TFIIIC uniemozliwia inicjacj¢ transkrypcji
z udziatem Pol II1.

Zweryfikowano role fosforylacji czynnika transkrypcyjnego TFIIIC w regulacji transkrypcji tRNA przez
szlak sygnatowy RAS/PKA. Potencjalne trzy miejsca fosforylacji Tfc3 przez kinazg PKA inaktywowano
stosujac ukierunkowana mutagenezg uzyskujac szczep kodujacy zmutowana wersje Tfc3. Mutanta
i szczep kontrolny hodowano przez noc na pelnej pozywce z glicerolem, a nastepnie dodawano glukoze
w celu indukcji kinazy PKA. Jako kontrolg negatywna uzyto mutanta pklAtpk2A z usunigtymi
podjednostkami katalitycznymi. Stosujgc technik¢ Northern blot pokazano, Zze natychmiastowy wzrost
transkrypcji tRNA obserwowany w warunkach indukcji szlaku sygnatowego RAS/PKA jest zalezny od
fosforylacji podjednostki Tfc3 generalnego czynnika transkrypcyjnego TFIIC przez kinaze PKA.
Przeprowadzajac eksperyment ko-immunoprecypitacji udokumentowano takze zalezno$¢ oddzialywania
miedzy podjednostkami kompleksu TFIIIC od fosforylacji podjednostki Tfc3 przez kinaze PKA.
Wykazano w ten sposéb role TFIIIC w regulacji trankrypcji tRNA przez szlak sygnalowy RAS/PKA.
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Opis najwazniejszych osiagnie¢:
Wykazano udzial czynnika transkrypcyjnego TFIIIC w kontroli represji transkrypcji z udziatlem
polimerazy Il RNA.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wigksza czes¢ wynikow opisano w artykule ,,Function of TFIIIC, RNA polymerase Il initiation factor,
in repression of tRNA gene transcription” wystanym do publikacji.

Publikacje:
5382, 5396, 4280/A, 4282/A

Temat nr 20: Genetyka i biologia molekularna grzybéw.

Temat nr: 20.2: Genetyczna regulacja metabolizmu w drozdzach S. cerevisiae.

Zespol: dr hab. Roza Kucharczyk, prof. dr hab. Joanna Rytka, dr Chiranjit Panja, doktoranci:

mgr Krystyna Binko, mgr Katarzyna Niedzwiecka, mgr Natalia Skoczen, mgr Sylwia Pilch, mgr Emilia
Baranowska, magistrantka Izabela Hawro

Cel badania:

1. Ewolucja genomu mitochondrialnego (MtDNA) — uzyskanie szczepdéw supresorowych
umozliwiajagcych jednoczesng allotopowa ekspresje genéw mitochondrialnych ATP9 i COX2 oraz
identyfikacja mutacji supresorowych.

2. Badanie mechanizméw regulacji ekspresji genu ATP9, kodujacego podjednostke syntazy ATP, przez
biatka Aepl, Aep2 i Atp25 oraz domeng F1 enzymu.

3. Funkcjonalna analiza mitochondrialnego biatka Fmp40 o nieznanej aktywnos$ci biologicznej
w drozdzach Saccharomyces cerevisiae.

Opis realizowanych prac:

Ad 1. Geny ATP9 i COX2 sklonowano do plazmidow. Plazmidy wprowadzono do szczepow
pozbawionych tych genéw w mtDNA. Allotopowa ekspresja genu ATP9 byla mozliwa dopiero po
selekcji mutacji supresorowych, na drodze ktorej uzyskaliSmy 3 tla genetyczne. W trzech szczepach
supresorowych wydajniejsza jest rowniez allotopowa ekspresja genu COX2. Jednak podwodjna
allotopowa ekspresja obu genow nie byla skuteczna. Wyselekcjonowalismy 18 szczepdéw supresorowych.
Genomy wszystkich wyselekcjonowanych szczepdéw zostaly zsekwencjonowane. Dla trzech mutacji
punktowych ich znaczenie dla allotopowej ekspresji zostato potwierdzone.

Ad 2. Zbadalismy znaczenie sekwencji UTR genu ATP9 dla kontroli jego ekspresji. Ekspresja biatek
Aepl, Aep2 i Atp25 w bakteriach oraz ich oczyszczenie z ekstraktow drozdzy okazaty sie nieskuteczne.
Zatem wyselekcjonowaliSmy dwa istotne do zrozumienia kontroli biogenezy syntazy ATP biatka
oddziatujace z tymi biatkami w drozdzowym systemie dwu-hybrydowym: Atp2 - podjednostke domeny
F1 syntazy ATP oraz Phbl — podjednostke kompleksu prohibityny. Zbadali$my akumulacj¢ biatka
Atp22p w mitochondriach — czynnika translacji podjednostki Atp6, bezposrednio oddziatujace;
z biatkiem Atp9, oraz stan ztoZzenia enzymu w mutantach domeny F1.

Ad 3. Biatko Fmp40 jest homologiem ludzkiego seleno-biatka SELO. Oba biatka maja nietypowsa
domeng kinazowa, ale Fmp40 na C-koncu posiada cysteing w pozycji 686. Domniemamy, ze biatko
Fmp40 ma aktywno$¢ kinazy. SkonstruowaliSmy szczep z delecjg genu FMP40, plazmidy: z wersja genu
typu dzikiego, genu z mutacja w domenie kinazowej lub z mutacja zmieniajaca koncowsg cysteing w
seryng. ZbadaliSmy lokalizacje biatka Fmp40. OdkryliSmy, ze szczep fmp40A charakteryzuje si¢
obnizong przezywalnoscia po zadziataniu H,O,. Fenotyp ten zalezny jest od funkcji katalitycznej, ale nie
od C-koncowej cysteiny 686. Ponadto, odkryliSmy, ze biatko Fmp40 reguluje aktywno$¢ katalaz
w odpowiedzi komorek drozdzy na stres cieplny, rowniez ta regulacja zalezy od domeny katalitycznej
ale takze od cysteiny w pozycji 686.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:
Ad 1. Uzyskano funkcjonalng podwdijng allotopowg ekspresje genéw ATP9 i COX2 w szczepach
supresorowych. Ich analiza pozwala wnioskowaé, ze proces transferu gendéw mitochondrialnych do jadra
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komorkowego wymagat szeregu adaptacji metabolizmu komorki. Obok zmiany hydrofobowosci biatek
kodowanych przez te geny sa to miedzy innymi: adaptacje w transporcie komoérkowym
do wakuoli/mitochondriéw, w systemie degradacji biatek w mitochondriach oraz w kontroli syntezy
biatek w cytoplazmie.

Ad 2. W oparciu o wyniki proponujemy model kontroli procesu syntezy podjednostek kodowanych
mitochondrialnie syntazy ATP (Atp6 i Atp9) przez stan ztozenia enzymu. Podwaza on dotychczasowy
model kontroli syntezy tych podjednostek przez domene F1, ograniczajacy si¢ do kontroli syntezy
podjednostki Atp6 i Atp8. Nasze wyniki wskazuja, ze domena F1 jest niezbedna przede wszystkim do
kontroli syntezy podjednostki Atp9, a obserwowany efekt braku syntezy podjednostek Atp6 i Atp8 jest
efektem wtornym wynikajacym z: zaburzenia importu do mitochondriéw czynnika translacji Atp22
tychze bialek oraz obnizonej syntezy podjednostki Atp9.

Ad 3. Wykazalismy mitochondrialng lokalizacj¢ biatka Fmp40 i fenotyp jego delecji. Aktywnos¢ biatka
in vitro udowodnit zespot prof. Tagliabracci z Uniwersytetu Southwestern w Dallas, z ktorym
wspotpracujemy. OdkrylisSmy, ze aktywno$¢ katalityczna biatka Fmp40 ma znaczenie w odpowiedzi
komorki na stres cieplny oraz oksydacyjny.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wyniki badan zaprezentowane byly w formie dwodch posteréw na konferencji dotyczacej apoptozy
w drozdzach IMY A 2017, sa podstawa dwoch prac doktorskich (zadania 1 1 2) a beda trzeciej (zadanie 3)
i jednej pracy magisterskiej (zadanie 2).

Publikacje:
4371/A, 4372/A

Temat nr 20: Genetyka i biologia molekularna grzybéw.
Temat nr 20.3: Genetyczna kontrola szlakéw metabolizmu siarkowego u grzybéw.
Zespot: prof. dr hab. Andrzej Paszewski, dr Jerzy Brzywczy, dr Marzena Sienko

Cel badania:
Zbadanie roli czynnika transkrypcyjnego MetR w regulacji syntezy metabolitdéw wtornych i odpowiedzi
na $wiatlo.

Opis realizowanych prac:

Analiza transkryptomu mutanta metR1 ujawnita podwyzszony poziom transkryptow wielu gendéw
kodujacych metabolity wtorne. Powyzszy wynik sugeruje, ze MetR moze aktywowac transkrypcje genu
kodujacego negatywny regulator syntezy metabolitow wtornych. Poszukujac takiego regulatora
zwroécilismy uwagg na gen fphA kodujacy fitochrom, ktorego ekspresja (jak wynika z naszych danych
transkryptomicznych) jest catkowicie zalezna od czynnika transkrypcyjnego MetR. Poniewaz analiza
transkryptomiczna mutanta metR1 zostata przeprowadzona w tle genetycznym mutacji veAl, ktora
powoduje, ze posiadajace ja szczepy sa niewrazliwe na $wiatlo, 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 obecnosci ,,dzikiego”
allelu veA" mutant metR1, podobnie jak mutant fohA w genie kodujacym fitochrom, nie reaguje na
$wiatto. We wspotpracy z dr Agnieszka Maciejewska (Zaktad Biologii Molekularnej IBB PAN)
zidentyfikowali$my metabolity wtorne wytwarzane w grzybniach Aspergillus nidulans. Obecnie badamy
wplyw mutacji metR1 i veAl na produkcje tych metabolitéw. Uzyskane zostaty rowniez transformanty
w szczepie metR1,veA’, do ktérego zostal wprowadzony gen fphA pod kontrolg heterologicznego
promotora genu gpdA lub pyroA. Otrzymane szczepy wykazuja czeSciowa supresj¢ fenotypu mutanta
metR (wymagania metioniny) przez gen fphA. Zamierzamy zbada¢ produkcj¢ metabolitow wtérnych
w mutantach metR1 w poréwnaniu do szczepéw metR1 transformowanym przez gen fphA. Otrzymane
wyniki pozwola na ustalenie roli genow metR i fphA w kontroli metabolizmu wtornego u Aspergillus
nidulans. W szerszym konteksécie otrzymane wyniki potwierdzaja nasza hipoteze o roli biatka MetR
w regulacji odpowiedzi komdrki na bodzce ze srodowiska, w tym swiatlo.
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Opis najwazniejszych osiagnie¢:
Czynnik transkrypcyjny MetR regulujacy metabolizm siarkowy moze by¢ zaangazowany w kontrolg
odpowiedzi na §wiatto, a posrednio rowniez w synteze metabolitoéw wtornych.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wyniki badan bg¢da publikowane w czasopismach naukowych.

Temat nr 20: Genetyka i biologia molekularna grzybéw.

Temat nr 20.5: Mechanizmy transportu bialek u drozdzy Saccharomyces cerevisiae.

Zespol: prof. dr hab. Teresa Zotadek, dr hab. Joanna Kaminska, dr Krzysztof Flis, doktoranci:
mgr Weronika Rzepnikowska (do 30 marca 2017), mgr Piotr Soczewka, mgr Damian Kotakowski.

Cel badania:

Modelowanie w drozdzach mutacji wystepujacych w genie hVPS13A u chorych na plasawico-
akantocytoze oraz poszukiwanie §ciezek metabolicznych i biatek, ktore w komoérkach kompensuja brak
genu VPS13 i moga by¢ celem terapii.

Opis realizowanych prac:

Wykonano modelowanie w komoérkach drozdzy mutacji 12771R wystgpujacej w hVPAS13A u ludzi
chorych na plgsawico-akantocytoze. Izoleucyna 12771 jest zlokalizowana w domenie APT1 w regionie
zachowanym ewolucyjnie i odpowiada jej 12749 w drozdzowym biatku Vps13. Mutacja vps13-12749R
zmienita funkcjonowanie biatka Vps13 (loss of function), zachowane zostato jego wigzanie z aktyna
a znacznie uposledzone wigzanie z fosforanem 3-fosfatydyloinozytolu oraz zmieniona zostata lokalizacja
komorkowa. PostawiliSmy hipoteze, ze mutacja 12771 hVPS13A u ludzi moze réwniez zmieniaé
wigzanie Vps13A z lipidami i to moze prowadzi¢ do choroby.

W celu zbadania czy fenotypy mutanta vpsi34 mogg by¢ kompensowane przez zmiane szlakoéw
niezaleznych od Vpsl3 wykorzystano metody genetyczne. Poszukiwano mutacji supresorowych
w innych genach niz VPS13, ktore odwracaja fenotyp braku wzrostu mutanta vps13-12749R na pozywce
z dodatkiem SDS. Wyizolowano, szereg szczepow supresorowych, ktore zostaty zbadane genetycznie
1 sg obecnie poddawane analizie sekwencyjnej. Przeszukano biblioteke genomowa i zidentyfikowano
pie¢ gendéw, ktore nadprodukowane odwracaja powyzszy fenotyp mutantow vpsl3-12749R i vpsi34.
Zanalizowano doktadniej supresj¢ przez fragment genu MYO3 kodujacy miozyne (biatko cytoszkieletu
aktynowego) i gen RCN2 kodujacy regulator kalcyneuryny i stwierdzono, ze w mutantach vpsl3 jest
pobudzona $ciezka sygnalowa zwigzana z aktywacjg kalcyneuryny. SprawdziliSmy, Zze wybrane inne
fenotypy braku VPS13 (defekt organizacji cytoszkieletu aktynowego, nadwrazliwo$¢ na kanawaning) tez
sg czgsciowo odwracane przez zidentyfikowane geny supresorowe. Badania te wskazujg zaburzenia,
ktoére moga wystgpowa¢ w komodrkach drozdzy i u chorych oraz, ze mozliwe jest genetyczne lub
farmakologiczne skompensowanie braku biatka hVps13A u ludzi.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

Zidentyfikowano domeng APT1 w biatku Vps13 jako wigzaca lipidy i wykazano, ze drozdzowa mutacja
12749R odpowiadajaca mutacji powodujacej plasawico-akantocytoze u ludzi powoduje zaburzenie
wigzania fosforanu 3-fosfatydyloinozytolu oraz zmiane lokalizacji komorkowe;.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Wyniki badan byly prezentowane na konferencjach, sg czgsciowo opublikowane w czasopismach
naukowych oraz weszly w sklad pracy doktorskiej Weroniki Rzepnikowskiej 1 pracy magisterskiej
Marleny Grabiec. Beda tez wchodzi¢c w sklad prac doktorskich Piotra Soczewki i Damiana
Kotakowskiego.

Publikacje:
5384, 5487, 901/N, 918/N, 4193/A, 4284/A, 4290/A, 4291/A, 4295/A
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Temat nr 25: Odpowiedzi komodrek bakteryjnych i komérek drozdzy na uszkodzenia DNA.
Temat nr 25.1: Regulacja wiernosci replikacji DNA w komoérkach bakteryjnych i drozdzowych.
Zespét: prof. dr hab. Iwona Fijatkowska, prof. dr hab. Piotr Jonczyk, dr Karolina Makieta-Dzbenska,
dr Katarzyna Grabowski, dr Michat Dmowski, doktoranci: mgr Milena Denkiewicz-Kruk,

mgr Matgorzata Jgdrychowska, mgr Ewa Szwajczak, mgr Krystian Lazowski (od 1.10.2017)

Cel badania:

Badania ostatnich lat pokazuja, ze niekatalityczne elementy replisomu drozdzy Saccharomyces
cerevisiae odgrywaja ogromng rol¢ w utrzymaniu stabilnosci genomu komorki. Jednym z takich
elementow replisomu jest kompleks GINS. W sktad kompleksu GINS wchodzg cztery biatka: Sld5, Psfl,
Psf2, Psf3. Allel psfl-1 koduje biatko, ktore destabilizuje struktur¢ kompleksu GINS. Zmiany
w strukturze kompleksu GINS lub destabilizacja oddziatywan wewnatrz replisomu, moga wptywaé na
zmniejszenie stabilno$ci polimerazy epsilon (gléwnej replikazy) na matrycy DNA i zwigkszona czgstosé
powstawania rearanzacji miedzy starterem i matryca DNA. Szczegodlnie czesto takie rearanzacje moga
wystepowac¢ w obrgbie sekwencji mikrosatelitarnych, zawierajgcych tandemowe powtdrzenia sekwencji
DNA. Wykazalismy, ze obecno$¢ mutacji w genie kodujacym podjednostke Psfl kompleksu GINS
powoduje zwigkszenie czestosci powstawania zmian w obrebie sekwencji mikrosatelitarnych.
Na podstawie uzyskanych wynikéw zaproponowano hipoteze zaktadajaca, ze obserwowane zwickszenie
niestabilnoéci sekwencji mikrosatelitarnych wynika prawdopodobnie z destabilizacji oddziatywan
pomigdzy kompleksem GINS a polimeraza ¢ DNA w szczepach niosacych zmutowana podjednostke
Psfl kompleksu GINS i zwigkszonej dysocjacji polimerazy € od 3’-OH konca startera DNA.

Ostatnie lata dostarczyly wielu danych wskazujacych, ze inkorporacja rybonukleotydéow do DNA przez
polimerazy DNA moze by¢ istotnym zroédtem niestabilnosci genetycznej komoérek. W obronie przed
zwigkszong inkorporacja rybonukleotydéw do DNA komorki wyksztatcity mechanizmy rozpoznawania
i usuwania monofosforanéw rybonukleozydéw (rNMP) z DNA. Badano molekularne mechanizmy
inkorporacji i usuwania rybonukleotydow (RER) in vivo na obydwu niciach DNA, w komorkach
Escherichia coli. W tym celu wykorzystane zostalty mutanty w istotnych aminokwasach w bramce
sterycznej (ang. steric-gate) polimerazy V (polimeraza TLS w komorkach E. coli), polimerazy RumA’B
(homolog funkcjonalny Pol V) jak roéwniez mutanty w genach zwigzanych z naprawa blednie
wstawionych rNMP-6w. Badania prowadzono w warunkach konstytutywnej indukcji systemu SOS.
Wykazano, ze mutanty Pol V-Y11A i RumA’B-Y13A powoduja obnizenie poziomu mutagenezy
na obydwu niciach DNA w poréwnaniu do poziomu obserwowanego dla polimeraz typu dzikiego, przy
czym silniejszy efekt antymutatorowy obserwowany jest na nici opdznionej. Uwaza si¢ ze fenotyp
antymutatorowy jest efektem silnej aktywacji §ciezek naprawy rybonukleotydow z DNA. Wykazano,
ze RNaza HII wykazuje dziatanie na obydwu niciach DNA w badanych szczepach. Ponadto wykazano,
ze $ciezka reperacji przez wycinanie nukleotydow (NER) nie bierze istotnego udzialu w naprawie
rybonukleotydow w szczepach niosacych Y11A lub Y13A w warunkach gdy aktywna jest $ciezka
naprawy zalezna od RNazy HII. Natomiast NER odgrywa istotng role gdy RNaza HII jest nieaktywna.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

1. Zaburzenie oddzialywan wewnatrz kompleksu GINS-Polimeraza epsilon DNA powoduje zwigkszenie
czestoSci powstawania zmian w obrebie sekwencji mikrosatelitarnych.

2. Efekt antymutatorowy polimeraz DNA wykazujacych zwigkszong inkorporacja rybonukleotydow
obserwowano preferencyjnie na nici opdznionej DNA, co jest zwigzane z aktywacja $ciezek naprawy
DNA — RER (zaleznej od RNazyHII) i NER.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Otrzymane wyniki wejdg w sktad publikacji oraz bedg podstawa prac doktorskich.

Publikacje:
5365, 5492, 5516, 4192/A, 4368/A, 4378/A
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Temat nr 25.2: Mechanizmy kontrolujace stabilno$¢ genomu mitochondrialnego.
Zespol: dr Aneta Kaniak-Golik, prof. dr hab. Ewa Sledziewska-Gojska, mgr Renata Kuberska

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

Opis realizowanych prac:

Nasze poprzednie wyniki wskazywaty, ze zwickszenie mutagenezy punktowej mtDNA w szczepach
pozbawionych Rad27 zalezy od aktywnosci kinazy Dunl na szlaku kontroli cyklu komoérkowego
regulowanego przez kinazy Mecl/Tell i Rad53 (szlak DDR), a zatem jest posrednia konsekwencja
niestabilnosci genomu jadrowego w tych szczepach. PokazaliSmy teraz, ze rowniez zwigkszona
mutageneza punktowa mtDNA w mutancie podwodjnym pozbawionym genu RRM3 i niosgcym
defektywny allel genu MSH1, kodujacego biatko odpowiedzialne za postreplikacyjng reperacj¢ btedow
mitochondrialnej polimerazy DNA, zalezy od aktywnosci kinazy Dunl. Poniewaz wiadomo, ze delecja
RRM3, genu kodujacego jadrowa helikaze utatwiajaca replikacje¢ poprzez trudne do zreplikowania rejony
genomu, np. powtdrzenia rDNA, prowadzi do stresu replikacyjnego i1 uaktywnienia szlaku wyzej
wymienionych kinaz, podobnie jak inaktywacja genu RAD27, wynik ten sugeruje, ze aktywacja szlaku
DDR, wynikajaca z niestabilno$ci genomu jadrowego, jest zrodlem zwigkszonej mutagenezy punktowe;j
MtDNA nie tylko w szczegdlnym przypadku szczepoéw pozbawionych genu RAD27, ale jest sytuacja
bardziej ogodlna. Zgodnie z tym wnioskiem réwniez inne delecje genow uaktywniajace szlak DDR
(RAD51, RADS5 lub MRC1) wykazuja fenotyp mutatora mitochondrialnego w potaczeniu z mutacja
msh1-R813W. Poniewaz wczesniej stwierdziliémy, ze przynajmniej cz¢$¢ mutacji punktowych
w mtDNA szczepoéw rad27A powstaje w wyniku zaleznego od Dunl podwyzszenia poziomu dNTP,
przyjmujemy Ww naszej obecnej hipotezie roboczej, ze istotnym czynnikiem wplywajacym
na podwyzszenie punktowej mutagenezy mtDNA podczas aktywacji szlaku DDR jest zwigkszony
poziom dNTP. Jeste§my w trakcie sprawdzania, czy taka prawidtowos¢ mozna udowodni¢ rowniez dla
zaleznej od Dunl zwigkszonej mitochondrialnej mutagenezy w szczepach rrm3A. Dodatkowo, wyniki
naszych wstepnych badan sugeruja, ze znaczna cz¢$¢ mutacji mitochondrialnych w szczepach rad27A
zalezy od aktywnosci polimerazy TLS Rev3, ale nie od Revl, co otwiera nowa perspektywe na jeszcze
nieznany aspekt regulacji aktywnos$ci pomocniczych polimeraz mitochondrialnych przez szlak DDR.

W drugim watku badawczym, zwiazanym z wyjasnieniem funkcji nukleazy Nucl, jesteSmy w trakcie
analizy potencjalnego defektu mitofagii w szczepach pozbawionych tego biatka (zasugerowanego
poprzez synergistyczng utrate zywotnosci podwdjnych mutantow nuclAatg32 A w warunkach gltodzenia
azotowego), w poréwnaniu ze szczepami atg32A, przy uzyciu sprowadzonych konstrukcji reporterowych
do badania autofagii r6znych kompartmentow komorkowych w drozdzach.

WréciliSmy roéwniez do dalszej analizy dotychczas niewyjasnionego fenotypu synergistycznie
zwigkszonej mutagenezy w kierunku oporno$ci na erytromycyne (czgstsze mutacje zarowno w mtDNA,
jak i jadrze) w podwojnym mutancie rad27A nuclA wiedzac, ze mutageneza wynikajaca z braku Rad27
w obu kompartmentach, w jadrze i mitochondriach, jest posrednim efektem aktywacji szlaku kinaz DDR.
Szukamy odpowiedzi na pytanie, czy brak mitochondrialnej, czy jadrowej funkcji Nucl ma znaczenie
W powstaniu tego syntetycznego fenotypu, korzystajac z odpowiednich mutantow Nucl o zmienionej
lokalizacji wewnatrzkomérkowej. Uzyskalismy tez zaskakujacy wynik z kilkukrotnie podniesiong
mutageneza jadrowa (opornos¢ na kanawaning) w szczepie NUC1A po traktowaniu nadtlenkiem wodoru,
co moze sugerowac, ze nukleaza Nucl jest zaangazowana w mechanizm modulacji odpowiedzi DDR po
stresie oksydacyjnym.

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

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Uzyskane wyniki prowadza do lepszego zrozumienia mechanizméw kontrolujacych stabilnos$é¢
mitochondrialnego DNA. Zostaty przedstawione w komunikatach zjazdowych i w publikacji w PLOS One.

Publikacje:
5429, 4364/A, 4365/A
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Temat nr 25.3: Koordynacja proceséw naprawy DNA w komorkach eukariotycznych.
Zespol: prof. dr hab. Ewa Sledziewska-Gdjska, dr Agnieszka Hatas, dr Justyna MclIntyre, doktoranci:
mgr Mikotaj Fedoriowicz, mgr Michat Krawczyk, mgr Aleksandra Sobolewska

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

Opis realizowanych prac:

Procesy tolerancji uszkodzen DNA pehigce zasadniczg role w kontroli stabilno$ci genetycznej obejmuja
funkcjonowanie wyspecjalizowanych polimeraz DNA, tzw. polimeraz TLS. Polimerazy te, w wigckszosci
nalezagce do rodziny Y, sa zdolne do syntezy DNA poprzez uszkodzenia matrycy. W naszym
laboratorium zajmujemy si¢ dwoma przedstawicielami tej rodziny; polimeraza eta (Pol eta), ktorej brak
odpowiada za predyspozycje rakowg XP-V, oraz polimerazg iota (Pol iota), ktérej defekt wigzany jest ze
zwigkszeniem czgstosci nowotworow mezynchematycznych.

Kontynuowali§my prace nad rola cyklu komérkowego w regulacji poziomu Pol eta w modelowych
komorkach drozdzy. Wykorzystujac opracowana w naszym laboratorium metode detekcji natywnej Pol
eta ustaliliSmy uprzednio, ze poziom tej polimerazy TLS w cyklu komérkowym jest regulowany
zasadniczo roznie w stosunku do polimeraz replikacyjnych. Pol eta wystepuje na niskim poziomie
w fazach G1 1 wczesnej S, po czym jej poziom wzrasta w poznej fazie S i G2, co sugeruje zwigkszony
potencjat komoérki do TLS w tej fazie.

Prowadzone w minionym roku badania regulacji poziomu tej polimerazy po dzialaniu promieniowania
UV, powodujacego uszkodzenia DNA bedace swoistym substratem dla polimerazy eta, pokazaty,
ze zarowno poziom MRNA jak i biatka tego enzymu jest indukowany w fazie S cyklu komoérkowego.
Podobne dziatanie hydroksy mocznika (HU), ktory blokujac syntezg, DNA poprzez inhibicje aktywnos$ci
reduktazy rybo nukleotydowej, powoduje zwigkszenie poziomu polimerazy eta w fazie S (pomimo braku
indukcji mRNA) wskazuje, ze generalnie stres replikacyjny zwigksza potencjal syntezy poprzez
ukodzenia DNA (TLS) w fazie S cyklu komérkowego.

Kolejny watek badan polimeraz TLS dotyczy mechanizmoéw kontrolujacych funkcjonowanie ludzkiej
polimerazy iota (Pol iota). Nasze uprzednie badania wykazaly, ze ta najbardziej mutagenna i zarazem
najmniej poznana z polimeraz TLS, jest acetylowana na lizynie550, w domenie RIR. Wykorzystujac
metod¢ CRISPR/Cas, skonstruowalismy lini¢ komorkowa pozbawiona genu kodujacego acetylazg p300
1 potwierdzilismy, ze enzym ten jest odpowiedzialny za zdecydowana wigkszo$¢ acetylacji Pol iota
in vivo. Pokazalismy tez, ze acetylacja Pol iota jest indukowana specyficznie w odpowiedzi komorek na
dziatanie czynnikow alkilujacych typu SN2 (ale nie SN1) i wysokich dawek srodkdéw oksydacyjnych.
Kontynuowali$my takze badania nowej pro-mutagennej funkcji pseudo-koniugazy ubikwitynowej
Mms2, znanej wczesniej wylacznie z udzialu w bezbtednej drodze tolerancji uszkodzen DNA.
Stwierdzili$my uprzednio, ze efekt mutatorowy zwigzany z nadprodukcja Mms2 zalezy od Rev3,
enzymatycznej podjednostki polimerazy zeta. Obecnie udato nam si¢ potwierdzi¢, ze efekt ten angazuje
peina cztero-podjednostkowa forme tej polimerazy, gdyz stwierdziliSmy zalezno$¢ powstawania mutacji
od oddziatywania Rev3 z Pol31 i od Pol 32. WykazaliSmy takze, ze badany efekt mutatorowy zalezy
zarowno od aktywno$ci domeny odpowiedzialnej za wigzanie ligaz ubikwitynowych typy HECT
koniugazy Ubc4 jaki od oddzialywania Mms2 z ligazg ubikwitynowa Rsp5. Wynik ten sugeruje udzial
nowego kompleksu ubikwitynujacego Ubc4/RspS/Mms2  w stymulacji powstawania mutacji
spontanicznych.

Opis najwazniejszych osiagniec:

1. Polimeraza iota jest acetylowana w odpowiedzi na dziatanie czynnikéw alkilujgcych typu SN2
w komorkach ludzkich.

2. Stres replikacyjny zwigksza poziom polimerazy eta w komorkach drozdzy.

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

Publikacje:
5514, 5429, 4322/A, 4376/A, 4376/A, 4377/A, 268/M
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Temat nr 27: Analiza funkcjonalna genéw wybranych plazmidéw pochodzacych z bakterii o

znaczeniu klinicznym.

Zespol: dr Izabela Kern-Zdanowicz, mgr Katarzyna Obszanska (do 30.09.2017)

Cel badania:

1.

Badanie roli genu orf35, z rejonu wiodacego plazmidu pCTX-M3 — w bakteryjnym systemie
dwuhybrydowym wykazano silne oddzialywanie biatek NikA i NikB (kodujacych biatko pomocnicze
nikazy i1 nikazg) oraz NikA z Orf35 i nieco slabsze oddzialywanie NikB z Orf35. Postawiono
hipotezg, ze Orf35 oddziatuje z relaksosomem pCTX-M3.

Badanie roli genu orf36, unikalnego genu operonu tra plazmidu pCTX-M3. Wykazano,
ze w komorkach Escherichia coli z plazmidem pCTX-M3orf36::cat poziom transkrypcji genu traH,
trzeciego po nikA i nikB genu operonu koniugacyjnego tra, jest ok. 50-80 razy wyzszy niz
w Escherichia coli niosacych pCTX-M3. Przy tym poziom transkrypcji gendéw nikA i nikB,
kodujacych sktadniki relaksosomu, w obu rodzajach komorek nie rézni si¢. Powstata hipoteza,
ze geny traH-excA moga by¢ pod kontrolg dodatkowego promotora lezacego w koncu genu nikB.

Opis realizowanych prac:

1.

Podjeto proby weryfikacji oddziatywan NikA, NkB i Orf35 in vitro, poprzednio nadprodukowano
biatka NikA i Orf35, zaréwno natywne jak i w fuzji ze znacznikiem 6xHis na kofncu aminowym.
Podjeto prébe nadprodukcji biatka nikazy NikB z podstawieniem katalitycznej reszty tyrozynowej
(Tyr—Phe). Chociaz poziom transkrypcji tego genu ros$nie ok. czterdziestokrotnie po dodaniu
induktora, to biatko powstaje w ilo$ciach niewystarczajgcych do badan in vitro. Prace nad tym bedg
kontynuowane.

Okreslono wptyw delecji orf36 na poziom transkrypcji gendéw operonu tra. W szczepie E. coli
z plazmidem pCTX-M3orf36::cat poziom transkrypcji nie tylko traH, ale tez kolejnych, wybranych
do badania gendéw operonu tra: pri, traN, traU, traX i excA, ostatniego genu rejonu tra, jest
podwyzszony w stosunku do szczepu niosacego pCTX-M3 dzikiego typu: dla pri i traN — ok. 25x, dla
genow traU i traX — okoto 10x, natomiast dla genu excA — 3x.

Natomiast w szczepie z komplementacja, ktéry dodatkowo niesie gen orf36 na plazmidzie
wielokopiowym, poziom transkrypcji badanych genéw jest porownywalny z poziomem w szczepie
z pCTX-M3. Podjete proby nadprodukcji réznych wariantoéw biatka orf36 (w roéznych szczepach,
ze znacznikiem 6xHis na koncu aminowym, z delecja kazdej z dwdch hipotetycznych domen
transblonowych), prowadzone w réznych warunkach hodowli nie powiodly si¢. Nie uzyskano
wykrywalnych ilosci biatka. Jednocze$nie poziom transkrypcji orf36 jest zadowalajacy — rosnie
w wyniku indukcji ponad trzystukrotnie.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

Delecja genu orf36, unikalnego dla systemu koniugacyjnego plazmidu pCTX-M3 wplywa
na zwigkszenie poziomu transkrypcji wszystkich genow operonu tra, poza nikA i nikB, pierwszymi
genami tego operonu.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw:
Wyniki badan sg czg$cig przygotowywanej publikacji naukowej. Stanowig czgs¢ 2 prac magisterskich
1 dwoch inzynierskich.

Publikacje:
912/N

Temat nr 28: Chemiczne podstawy mutagenezy i reperacja adduktéw cyklicznych.
Zespot: prof. dr hab. Jarostaw Kusmierek, dr Agnieszka Maciejewska, mgr Malgorzata Dylewska.

Zespot zajmuje si¢ wlasciwosciami mutagennymi i naprawa adduktow egzocyklicznych do zasad DNA.
Glownymi obicktami badan sa ostatnio: addukty akroleiny do zasad DNA: 1,N°-q-
hydroksypropanoadenina (HPA) i 3,N*a-hydroksypropanocytozyna (HPC) oraz bialka systemu
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odpowiedzi adaptacyjnej u E. coli (Ada) glikozylaza AIKA i dioksygenaza AlkB, a takze ludzkie
homologi AIKB.

Cel badan:
Ustalenie specyficznosci substratowej bialek systemu Ada oraz poszukiwanie inhibitorow ludzkich
dioksygenaz typu AlkB

Opis realizowanych prac:

1.

Ustalenie specyficznosci mutagenezy indukowanej obecnoscig HPC i HPA w DNA. Okre$lono poziom
mutacji indukowanych obecnoscig HPA w DNA, (tj. A—>C, A>T i A—>G) przy uzyciu plazmidow
pIF101, pIF105 i pIF106 oraz poziom mutacji indukowanych obecnoscia HPC w DNA, (tj. C—A,
C—T i C>G) przy uzyciu plazmidow pIF104, pIF102 i pIF103. HPA i HPC wykazywaty wysoka
czestos¢ mutacji w szczepach E. coli alkB™ oraz alkA. W mutancie podwojnym alkAalkB rosngce
stezenia akroleiny uzytej do modyfikacji plazmidow pIF spowodowaly znaczacy wzrost czestosci
wzgledem szczepu dzikiego oraz z delecja pojedynczych genow od 2 do nawet kilkuset razy.
Sprawdzenie wplywu akroleiny na indukcje systemu Ada. Aktywno$¢ promotorowa gendow
wchodzacych w sktad Ada (alkB, alkA) monitorowano za pomoca genu reporterowego GFP
wyrazanego z plazmidu pROBE-NT. Podstawowy poziom fluorescencji zarowno w komorkach
wolnych jak i zawierajacych wektor pROBE-NT, wskazuje, ze akroleina nie powoduje indukcji
odpowiedzi adaptacyjnej (wspoipraca dr D. Mielecki).

Poszukiwanie inhibitorow dla dioksygenazy z rodziny AIKB. Wyniki uzyskane w pracowni
prof. Elzbiety Grzesiuk wykazaty nadekspresje pieciu dioksygenaz: ALKBHI, 3, 4, 5 i FTO w rakach
ptaskonabtonkowych glowy i szyi. Obecnos¢ tych biatek moze zaktocaé proces leczenia. Aktywno$é
potencjalnych inhibitoréw — naturalnych pochodnych antrachinonéw — takich jak reina, emodyna
i aloe-emodyna, a takze ich nowo zsyntetyzowanych pochodnych — chloroemodyny
i dichloroemodyny badano obserwujac hamowanie naprawy 3-metylocytozyny przez AIkB
i ALKBH3. Wszystkie wyselekcjonowane zwigzki majg zdolnos¢ do hamowania aktywnosci
enzymatycznej zard6wno AlkB, jak i ALKBH3. Zdolno$¢ wigzania inhibitoréw do biatek ALKBH3
i FTO potwierdzono metodg roéznicowej fluorymetrii skaningowej (DSF). Parametry
termodynamiczne wskazujg, ze ALKBH3 najsilniej wigze reing i emodyne, a nieco slabiej aloe-
emodyne i 2,4-dichloroemodyne. FTO najsilniej wiaze reing, nastgpnie 2,4-dichloroemodyng oraz
kwas karminowy. Dodatkowo, stosujac technik¢ DLS (ang. Dynamic Light Scattering) zbadano
obecno$¢ nanoagregatow w roztworach inhibitorow. Przy stezeniu 1 mM wszystkie inhibitory poza
reing tworza nanoagregaty o promieniu okoto 100 nm. Dalsze rozcienczanie probki wplyneto
na zmniejszenie populacji nanoagregatéw, jednak ich $rednia wielko$¢ pozostata taka sama.
(wspéipraca prof. E. Grzesiuk, prof. J. Poznanski, dr A. Mieczkowski).

Identyfikacja metabolitow wtornych wytwarzanych przez grzyba nitkowatego Aspergillus nidulans.
Stosujac technik¢ HPLC poréwnano wplyw mutacji metR1 i veAl na produkcje tych metabolitow
(wspolpraca dr J. Brzywczy).

Opis najwazniejszych osiagnie¢:
Niskoczasteczkowe zwigzki chemiczne z grupy antrachinonéw oraz ich pochodne s3 skutecznymi
inhibitorami dioksygenaz AIkB, ALKBH3 i FTO.

Wykorzystanie uzyskanych wynikowB
Uzyskane wyniki zostang wykorzystane w przygotowywanych publikacjach naukowych.

Publikacje:
880/N, 5428, 5405, 4318/A, 4319/A, 4206/A, 4205/A
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Temat nr 29: Analiza molekularna genéw kodujacych enzymy katabolizmu argininy u Aspergillus.
Zespol: prof. dr hab. P. Weglenski, dr hab. Agnieszka Dzikowska, mgr Joanna Gawlik

Cel badania:
1. Poznanie mechanizmow regulacji genetycznej u prostych eukariontow.
2. Poznanie mechanizmow ewolucji wybranych gatunkow ryb i ssakow.

Opis realizowanych prac:

Kontynuowano prace nad regulacja metabolizmu argininy u Aspergillus nidulans. W ramach tych prac
wykonano charakterystyke dwoch nowych genow odpowiadajacych za regulacje genow agaA i ataA
kodujacych odpowiednio arginazg i transaminazg ornitynowa. W oparciu o materiaty kostne z terenu
Ukrainy i Krymu wykonano analizy sekwencji mtDNA kilkudziesigciu osobnikow jelenia szlachetnego
datowanych na 47 000 — 900 lat BP. Analizy te pozwolily na wykazanie, ze w okresie Plejstocenu
mieli$my do czynienia z trzema falami kolonizacji Krymu przez jelenie z rodzaju Cervus, powigzane
z gléwnymi zmianami klimatycznymi zachodzacymi w tym okresie. Wykonanie analizy
mikrosatelitarnego DNA z archiwalnych tusek jesiotrow wystepujacych na poczatku XX wieku
w Battyku oraz jesiotrow wspotczesnych z Zachodniej Europy i Kanady pozwolily na wykazanie,
ze najblizsza genetycznie populacjg jesiotra do tej, ktéra wystepowata w wodach Polski, jest populacja
kanadyjska.

Opis najwazniejszych osiagniec:
Opracowanie przebiegu ewolucji rodzaju Cervus. Przeprowadzenie analiz genetycznych wymartej
z Polsce populacji jesiotra.

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

Publikacje:
5467, 898/N

Temat nr 30: Analiza mutantow typu SUV3 u Saccharomyces cerevisiae.
Zespol: prof. dr hab. P. Stgpien

Cel badania:
ustalenie wplywu nanoczastek na wzrost komorek oraz indukowanie regulacji réznicowania komorek
macierzystych przez substancje wptywajace na biogeneze mitochondriow.

Opis realizowanych prac:

Badano réznicowanie komoérek macierzystych w kierunku neurogenezy pod wplywem induktoréw
biogenezy mitochondriéw — pyrroloquinoline quinone oraz idebenone. Syntetyzowano nowe warianty
nanoczastek i badano ich aktywno$¢ biologiczng in vitro w stosunku do komorek HelLa, HEK293
1 astrocytow.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Stwierdzono, ze wptyw pyrroloquinoline quinone (PQQ) oraz idebenonu na réznicowanie komoérek
macierzystych jest $cisle zalezny od stadium rozwoju tych komorek: NSC (neural stem cells) —
maximum efektu, ENP (early neural progenitors) lub NP (late neural progenitors). Wykryto istnienie tzw.
»window of opportunity” to jest $cisle okreslonego czasu w trakcie réznicowania, kiedy komorki reaguja
na zastosowany bodziec chemiczny.

Cytotoksycznos$¢ nanoczastek zawierajacych domieszki pierwiastkow tzw. ziem rzadkich jest zalezna
od funkcjonowania komorkowego systemu endocytozy zaleznej od klatryny.

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

Publikacje:
5387, 5451, 5480, 5510

1.15



Temat nr 31: Studia doktoranckie.

Zespol: prof. dr hab. Grazyna Palamarczyk oraz prof. dr hab. Ewa Swiezewska (Kierownik Studium
od marca 2017r.), prof. dr hab. Piotr Jonczyk (Dyrektor do Spraw Naukowych IBB PAN),

prof. dr hab. Monika Hryniewicz

Na studiach doktoranckich (SD) w IBB PAN =zarejestrowano 141 osob, ktore realizujg projekty
doktorskie w IBB PAN — 103 osoby, w Miedzynarodowym Instytucie Biologii Molekularnej
1 Komorkowej (MIBMiK) — 28 0s6b, w Centrum Nowych Technologii Uniwersytetu Warszawskiego — 8
0sob, w Narodowym Instytucie Lekéw — 1 osoba oraz w Instytucie Podstaw Informatyki — 1 osoba.

W 2017 r. na studia doktoranckie przyjeto 33 osoby, z czego 17 osé6b w wyniku trojstopniowego
egzaminu wstepnego, do ktorego przystgpito 29 o0sob. Egzamin obejmowal znajomo$¢ jezyka
angielskiego, pisemny test oraz ustng prezentacje wynikow prac magisterskich, polaczong z rozmowa
z kandydatami. Egzamin ustny przeprowadzila 12-to osobowa komisja sktadajaca si¢ z pracownikow
naukowych, reprezentujacych poszczegdlne kierunki badawcze Instytutu. Ponadto 16 osob zostato
przyjetych w ramach rekrutacji do projektéw realizowanych w IBB PAN.

W 2017 roku 32 doktorantom zostal nadany stopien naukowy doktora.

Dzialalnos¢ dydaktyczna:

W roku sprawozdawczym w IBB PAN zorganizowano nastepujace cykle wyktadow i kursow:

1. Wyktad pt.: ,,Peptydy biologicznie aktywne — wybrane zagadnienia” (w okresie 13.03-15.05.2017 r.
odbyto si¢ 15 godzin wyktadow) — prowadzacy: dr Arkadiusz Bonna i dr Tomasz Fraczyk.

2. Warsztaty pt.: ,,Praktyczne umiejgtnosci biostatystyczne z wykorzystaniem srodowiska R (w okresie
04-06.2017 r. — prowadzacy Pawel Kobylinski.

3. Cykl wyktadow pt.: ,Biologia molekularna eukariontow — nowe odkrycia i trendy badawcze”
(w okresie 2.10-11.12.2017 r. odbylo si¢ dziesie¢ dwugodzinnych wyktadow) — prowadzacy
dr hab. Marta Koblowska, dr hab. Tomasz Sarnowski, dr Michal Dmowski, dr hab. Adrianna
Skoneczna, dr Szymon Swiezewski, prof. Magda Konarska, prof. Magdalena Rakowska-Boguta,
prof. Joanna Kufel, prof. Andrzej Dziembowski.

4. Warsztaty ksztalcgce umiejetnosci dodatkowe (w okresie 1.12-18.12.2017 r. odbyto si¢ 27 godzin
zajec) — prowadzacy dr Dariusz Aksamit.

Doktoranci mieli réwniez mozliwo$¢ uczestniczenia w cyklach wykladow organizowanych w innych
instytutach Biocentrum Ochota i Warszawy (IChO PAN, Wydzial Chemiczny PW). Kazdy doktorant,
W porozumieniu z promotorem, miat mozliwo$¢ wybrania zaje¢, ktore dotyczyly realizowanych przez
niego prac lub ktére w sposdb szczegdlny go zainteresowaly.

Dnia 5 pazdziernika 2017 odbylo si¢ I Sympozjum Sprawozdawcze SBM IBB, sympozjum
zorganizowane przez Samorzad Doktorantow SBM odbyto si¢ w budynkach IBB PAN w Dziekanowie
Le$nym. Uczestniczyto w nim 50 doktorantow, przedstawiono 9 wykladow i 41 posterow.

W roku sprawozdawczym, podobnie jak w latach poprzednich, istnial obowigzek rocznego pisemnego
sprawozdawania si¢ doktorantow z przebiegu ich pracy badawczej. Sprawozdania, poza promotorem
oceniato jeszcze dwoch pracownikow naukowych IBB PAN.

Doktoranci sa wspotautorami 46 petnych prac naukowych oraz 106 komunikatow Iub plakatow
przedstawionych na konferencjach i zjazdach krajowych i zagranicznych. 15. 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. Projekty ocenione
zostaly przez ekspertow — pracownikow naukowych instytucji zewnetrznych specjalizujacych sig¢
w tematyce bliskiej aplikacjom. Fundusze te moga by¢ przeznaczone na zakup odczynnikéw i drobnego
sprzetu, a przede wszystkim na sfinansowanie uczestnictwa w dowolnie wybranych konferencjach
naukowych 1 szkotach letnich. Laureaci mini-grantéw obowiazuje przedstawienie sprawozdania
merytorycznego i finansowego, ktore oceniane bedzie przez ekspertow.

Finanse:

W roku sprawozdawczym Studium Doktoranckie otrzymato 150 000 zt w ramach finansowania
dziatalnosci budzetowej IBB PAN przez Ministerstwo Nauki i Szkolnictwa Wyzszego. Z tych funduszy
sfinansowano mini granty oraz pokryto cz¢sciowo udziat doktorantow w konferencjach naukowych,
sfinansowano organizacj¢ Sympozjum Sprawozdawczego SBM.

W 2017 roku 4 doktorantow otrzymato projekty PRELUDIUM, 2 doktorantow projekty ETIUDA.
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Temat nr 32.1: Dzialalno$¢ Pracowni Biologii Molekularnej w Gdansku.
Regulacja ekspresji genéw i innych proceséw zwigzanych z funkcjami DNA
w komérkach bakteryjnych.

Zespot: prof. PAN dr hab. Magdalena Gabig-Ciminska, prof. PAN dr hab. Alicja Wegrzyn,

dr Marta Moskot, dr Piotr Golec (do 31.10.2017 r.)

Cel badania:

1. Ocena wpltywu genisteiny na pacjentéw tuszczycowych.

2. Okreslenie wptywu NLPZ na transkryptom oraz cykl komérkowy zdrowych ludzkich fibroblastow
skornych, w kontekscie ich potencjalnego zastosowania w leczeniu neurologicznych objawéw chorob
metabolicznych.

3. Zbadanie roli genow i otwartych ramek odczytu z rejonu exo-xis i ich produktow w regulacji rozwoju
bakteriofagéw lambdoidalnych.

Opis realizowanych prac:

Ad 1. Badania profilu transkrypcyjnego genow keratynocytow tkanki skornej bioptatow pochodzacych
z miejsc niezmienionych i zmienionych tuszczycowo czterech pacjentow, przed (czas 0) i po
zakonczeniu proby klinicznej (po 56 dniach), przyjmujacych genisteing (2 razy na dobg w dawce 75 lub
150 mg) badz placebo wskazuja na modulowang przez genisteing ekspresje wielu sposrod 90
testowanych gendéw markerowych w przypadku jednego pacjenta, klasyfikujac go do grupy osob
przyjmujacych 150 mg, podczas gdy znacznie mniejszy efekt obserowano dla pozostatych trzech
pacjentow, nalezacych do grupy kontrolnej (placebo) badz przyjmujacych nizsza dawke genisteiny. Nie
stwierdzono jednak wptywu genisteiny na pierwszo- jak i drugorzedowe punkty koncowe skutecznosci
klinicznej.

Ad 2. Analiza wptywu NLZP, tj. indometacyny i nimesulidu, na transkryptom fibroblastow HDFa,
traktowanych osiggalnymi klinicznie stezeniami, pozwolila stwierdzi¢, iz pomimo relatywnie duzej
liczby gendw, poziom zmian w ich aktywnosci jest niewielki. Sprawdzajac z kolei wptyw testowanych
lekéw na przebieg faz cyklu komorkowego uznano brak znaczacych statystycznie rdznic w liczbie
komorek poddanych traktowaniu, ktore znajdowaty si¢ w danej fazie cyklu, w stosunku do kontroli.

Ad 3. Zbadano rolg orf63 i jego produktu, biatka Orf63, w regulacji rozwoju bakteriofagow A i ®24g.
Stwierdzono, ze mutanty pozbawione 0rf63 charakteryzowaty si¢ opozniona indukcja profaga oraz
wykazywaly znaczne zmiany w regulacji ekspresji genow fagowych. Okre$lona zostata struktura biatka
Orf63. Wyniki te wskazuja, ze Orf63 moze bra¢ udzial w regulacji rozwoju bakteriofagow
lambdoidalnych poprzez kontrolg ekspresji poszczegdlnych genow fagowych.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Ad 1. Wstepne badanie wskazalo na brak skutecznos$ci klinicznej genisteiny w leczeniu tuszczycy,
co prawdopodobnie wynikalo zardbwno z nabyt niskiego stezenia, jak i krotkiego czasu podawania tej
substancji, jednakze obserwacje zmian aktywnosci genow markerowych wskazuja na trend, ktory
sugeruje kontynuacj¢ badan, w tym ze zwigkszona grupg pacjentow.

Ad 2. Potwierdzenie profilu bezpieczenstwa testowanych lekow, w $wietle mozliwosci ich uzycia
w terapii 0sob cierpigcych na lizosomalne choroby spichrzeniowe, dotyczace osrodkowego uktadu
nerwowego.

Ad 3. Okreslenie roli orf63 i jego produktu w regulacji rozwoju bakteriofagéw lambdoidalnych.

Publikacje:
5358, 5422, 5446, 5468, 5511, 5512, 4181/A, 4191/A, 4359/A, 4360/A
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Temat nr 32.2: Dzialalno$¢ Zespolu Biomedycyny Molekularnej (IBB PAN, IBD PAN oraz
MIBMIK). Bialka opiekunicze w transformacji nowotworowej.
Zespol: prof. dr hab. Maciej Zylicz, dr Bartosz Wawrzyndéw, mgr Magdalena Pruszko

Cel badania:

1. Udziat biatek szoku termicznego (HSP) w nabywaniu przez komorki nowotworowe raka piersi i ptuca
oporno$ci na chemioterapi¢ poprzez hamowanie apoptozy wywotanej chemioterapeutykami
uszkadzajacymi DNA.

2. Wykorzystanie macierzy eksonowych do analizy transkrypcji i alternatywnego sktadania pre-mRNA
(splicingu) w komodrkach nowotworowych.

Opis realizowanych prac:

Ad 1. Poprzednie nasze wyniki wskazywaty, ze pacjenci poddani chemioterapii, ktorych komorki
nowotworowe zawieraja jednoczes$nie mutacje W genie TP53 i nadprodukuja mRNA MDM2 maja
Znaczaco mniejsze szanse na przezycie w stosunku do pacjentow zawierajacych tylko zmutowane TP53,
lub tylko nadprodukcje mRNA MDM2. Efekt ten jest silnie skorelowany z wysokim poziomem
niektorych biatek opiekunczych (publikacja: Tracz-Gaszewska i wsp, 2017). Obecnie korzystajac
z danych zgromadzonych w bazie The Cancer Genome Atlas (TCGA), ktéra zawiera informacje
genomowe, proteomowe oraz kliniczne ok. 1100 pacjentéw z rakiem piersi, przeprowadzono
wieloplaszczyznowa analize bioinformatyczna i wyselekcjonowano biatka szoku cieplnego, ktorych
poziom ekspresji genow korelowat z czasem przezycia pacjentdw z rakiem piersi w dwdch niezaleznych
bazach danych. Wykazano, ze biatka HSP moga odgrywac zarowno role supresorowa, jak i onkogenna
w nowotworach. Wysoka ekspresja dwoch genow HSP wigzala si¢ z dluzszym czasem przezycia,
w czterech innych— wysoka ekspresja korelowata ze skréconym przezyciem. Analizy wykazaty,
ze ekspresja gendw kodujacych biatka HSP, ktore petnig role supresorowa w raku piersi jest skorelowana
z tagodniejsza postacig kliniczng raka, natomiast ekspresja genow HSP funkcjonujacych jako onkogeny,
korelowata z wystepowaniem wyzszego stadium zaawansowania choroby.

Ad 2. Ostatnie nasze wyniki pokazaty nowg onkogenng funkcj¢ produktow zmutowanego genu TP53
w alternatywnym sktadaniu pre-mRNA VEGFA. Zaproponowali$my mechanizm tego zjawiska, gdzie
kluczowa rolg¢ odgrywa rybonukleinowy kompleks: mut p53-1D4-SRSF1-MALAT1 (praca: Pruszko
i wsp., 2017). Obecne wyniki uzyskane z wykorzystaniem mikromacierzy eksonowych pozwolily
na zidentyfikowanie grupy genow, ktore mogg by¢ potencjalnymi celami dla powyzszego kompleksu.
Wiele z tych gendw jest zaangazowane w procesy zwigzane zZ nowotworzeniem.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

Ad 1. Zaproponowano molekularny mechanizm chemioopornos$ci dla pacjentow z rakiem ptuca i piersi
posiadajacych zmieniony status genu TP53 oraz amplifikacj¢ genu MDM?2.

Ad 2. Zaproponowano nowg onkogenng funkcje biatkowych produktow zmutowanego TP53
w alternatywnym sktadaniu pre-mRNA VEGFA skutkujagca powstawaniem jego proangiogennej
izoformy.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw:
Uzyskane wyniki byly podstawa do opublikowania dwoch artykutéw naukowych, napisania dysertacji

do Rady Naukowej IBB PAN o wyrdznienie).

Publikacje:
5450, 5476
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Temat nr 33: Mechanizmy aktywnej segregacji niskopiowego plazmidu P1 do komoérek potomnych
w czasie podzialu komorkowego.
Zespol: dr hab. Matgorzata f.obocka, doktoranci: mgr Aleksandra Gtowacka, mgr Agnieszka Kielan

Cel badania:

Poznanie mechanizméw efektywnego dziatania systemu aktywnej segregacji (partycji) plazmidu-profaga
P1 oraz udziatu systemu partycji w stabilnym utrzymaniu plazmidu-profaga P1 w komorkach gospodarzy
alternatywnych dla Escherichia coli.

Opis realizowanych prac:

W ramach poszukiwan gospodarzy faga P1 alternatywnych dla Escherichia coli, w lizogenach ktérych
profag P1 moéglby by¢ utrzymywany w formie plazmidu przetestowano szczepy bakterii nalezacych
do gatunkoéw: Enterocbacter cloacae, Vibrio harvei, Shewanella baltica, Dickeya solani, Pectobacterium
sp. pod katem wrazliwos$ci na infekcje fagiem P1. Sposrod badanych szczepow P1 mogl infekowac,
rozwija¢ si¢ droga rozwoju litycznego i lizogenizowac tylko E. cloacae. Wykazano jednak, ze rozwoj
lityczny w komoérkach E. cloacae przebiega inaczej w czasie niz rozwdj w komorkach E. coli. Ponadto
liza, po indukcji rozwoju litycznego profaga w lizogenach zachodzi po znacznie dituzszym czasie
i z udziatem jako dominujacych, innych biatek litycznych niz w przypadku lizy E. coli. Oprocz
Agrobacterium tumefaciens, E. cloacae nadaje si¢ wigc do badania funkcji systemu partycji
w komorkach réznych gospodarzy. W ramach wspdipracy z Samodzielnym Zakltadem Biologii
Mikroorganizméow WRiB SGGW oraz z Pracowniga Sekwencjonowania DNA i Syntezy
Oligonukleotydéw IBB PAN kontynuowano badanie mozliwosci lizogenizacji srodowiskowego izolatu
Pantoea agglomerans przez faga P1. Po uzyskaniu kompletnej sekwencji genomu tego szczepu, okazato
si¢, ze oprocz poprzednio wykrytego w nim plazmidu o wielkosci 0,07 Mb, posiada on jeszcze dwa
dodatkowe duze plazmidy o wielkosci odpowiednio 0,2 i 0,6 Mb. Co wigcej replikon najmniejszego
plazmidu wykazuje cechy wskazujace na niekompatybilno$¢ replikacyjng z plazmidem P1, a kaseta
partycyjna nawigkszego plazmidu cechy wskazujace na niekompatybilno$¢ partycyjng z plazmidem P1.
Komorki badanego szczepu udato sie wyleczy¢ ze $redniego plazmidu. Ponadto wykazano, ze replikon
tego plazmidu jest funkcjonalny w komorkach E. coli i jest kompatybilny z P1. Proby wyleczenia
z dwoch pozostatych plazmidow nie powiodly si¢ i sg one kontynuowane. W ramach dodatkowych
badan we wspolpracy z Centrum Inzynierii Biologicznej Uniwersytetu w Minho, w Portugalii,
scharakteryzowano DNA genomowe kilku fagow infekujacych szczepy bakterii rodzaju Morganella lub
Providencia.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

Identyfikacja alternatywnego gospodarza faga P1 dogodnego do badania zaréwno funkcji litycznych P1
jak 1 funkcji odpowiedzialnych za stabilne utrzymanie plazmidu profaga w lizogenach. Wykazanie roznic
w profilach biatek litycznych P1 istotnych w lizie komoérek roznych gospodarzy tego faga.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw:
Wyniki zostang wykorzystane w planowaniu dalszych badan nad funkcjg systemu partycji plazmidu-

profaga P1 w komorkach réznych gospodarzy bakteryjnych.

Publikacje:
5376, 5389, 5391, 5508, 5517, 919/N, 4357/A, 4358/A, 4361/A, 4362/A, 4363/A
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Temat nr 34: Udzial struktur chromatynowych w regulacji transkrypcji genow.

Zespotl: prof. dr hab. Andrzej Jerzmanowski, dr hab. Marta Koblowska, dr Rafat Archacki,

dr Roksana Iwanicka-Nowicka, dr Maciej Kotlinski, dr Szymon Swiezewski, dr Ruslan Yetushevich,

dr Lien Brzezniak, dr Krzysztof Kokoszka, dr Ewa Krzywinska, dr Matgorzata Palusinska,

dr Halina Fedak, mgr Magda Kroten, mgr Katarzyna Wawerska, mgr Malgorzata Marczak, doktoranci:
mgr Justyna Kowalczyk, mgr Agata Wroblewska, mgr Katarzyna Krzyczmonik, mgr Grzegorz Brzyzek,
mgr Wang Ce.

Cel badania:

Rozpoznanie molekularnych mechanizméw dzialajacych na poziomie chromatyny odpowiedzialnych
za koordynacj¢ wzrostu, rozwoju i proceséw adaptacji roslin do srodowiska.

Ustalenie mechanizméw regulacji czasu spoczynkowego nasion oraz kontroli odpowiedzi na susz¢ przez
biatko DOGI.

Opis realizowanych prac:

Kontynuowano badania nad funkcjg zaleznej od bodzcow $rodowiskowych regulacji proporcji wariantow
histonu H1 w dystrybucji nukleosoméw i znacznikow epigenetycznych w chromatynie Arabidopsis
thaliana oraz mechanizmami regulacji transkrypcji w Arabidopsis, zaleznymi od remodelera
chromatyny, biatkka BRM 1 kompleksu remodelujacego SWI/SNF. Badano rolg antysensownego
niekodujacego biatka transkryptu w regulacji transkrypcji genu DOG1 kluczowego regulatora czasu
spoczynkowego nasion.

Opis najwazniejszych osiagniec:

1. Udcislono zalezno$¢ migdzy dystrybucja nukleosoméw w genomie Arabidopsis, a obecnos$cia
wariantow histonu HI1. Na podstawie poréwnania podatnosci fragmentéw genomu na trawienie
enzymatyczne wykazano, ze histony lacznikowe sa niezbedne dla utrzymania kondensacji
heterochromatyny. Ponadto analiza pozycji nukleosoméw wykazata role H1 w utrzymywaniu
wydhuizonych odcinkow DNA tacznikowego w heterochromatynie i w promotorach aktywnych
genow.

2. Ustalono, ze biatko BRM kontroluje ekspresj¢ genow poprzez wiazanie zarowno do ich promotorow,
jak 1 terminatoréw. Ustalono wplyw mutacji w genie BRM na dystrybucj¢ nukleosoméw w genomie
Arabidopsis. Wykazano, ze mutanty w genach kodujacych biatka zawierajace bromodomeng
(mutanty brd) przejawiaja nadwrazliwa odpowiedz na kwas abscysynowy oraz paklobutrazol
(inhibitor biosyntezy giberelin).

3. Zanalizowano bioinformatycznie biatka Arabidopsis z domeng globularng histonu HI1 (GHI1)
i zaproponowano ich nowg catosciowa klasyfikacje.

4. Ustalono funkcj¢ antysensownego transkryptu na genie DOG1 w regulacji czasu spoczynkowego
nasion. Ustalono funkcje antysensownego transkryptu na genie DOG1 w percepcji zewngtrznych
czynnikéw stresowych. Ustalono role terminacji na nici sensownej w regulacji antysensownego
transkryptu.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Kontynuacja badan.

Publikacje:
5393, 5412, 5463, 5457, 5522, 4218/A, 264/M
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Temat nr 35: Ekspresja genow kodujacych bialka o znaczeniu terapeutycznym w roslinach.
Zespot: prof. dr hab. Agnieszka Sirko, dr Anna Goéra-Sochacka, dr Patrycja Redkiewicz (zatrudniona

do 28.02.2017), dr Anna Stachyra (do 31.10.2017), dr R6za Sawicka (doktorantka), mgr Barbara Kalenik
(doktorantka)

Cel badania:

1. Analiza skutecznosci immunizacji kur oraz myszy réznymi wariantami szczepionek DNA kodujacych
hemaglutyning wirusa grypy.

2. Analiza aktywno$ci biologicznej w warunkach in vivo rekombinowanego biatka chimerycznego
CMTI::GM-CSF zlozonego z mysiego czynnika stymulujagcego tworzenie kolonii granulocytéw
i makrofagéw (mGM-CSF) i inhibitora proteaz CMTI-I (ang. Cucurbita Maxima trypsin inhibitor I).

Opis realizowanych prac:

Nasze badania dotyczyty glownie efektywnos$ci immunizacji kur i myszy plazmidami ekspresyjnymi
(szczepionkami DNA) kodujacymi rézne warianty hemaglutyniny wirusa grypy. Analize poréwnawczg
efektywnosci szczepien przeprowadzono poprzez ocene odpowiedzi immunologicznej typu humoralnego
metodag ELISA oraz typu komoérkowego metoda cytometrii przeptywowej. Badano takze profil
transkryptomiczny $ledzion immunizowanych zwierzat. Ponadto, oceniano mozliwo$¢ zwigkszenia
skutecznosci szczepien poprzez zastosowanie biologicznych adiuwantéw: (1) rekombinowanego biatka
CMTI::GM-CSF wyprodukowanego w systemie roslinnym lub (2) plazmidu ekspresyjnego kodujacego
biatko mGM-CSF.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Wykazano zwigkszong efektywnos¢ zoptymalizowanych wariantow wybranych szczepionek.
Zaobserwowano wzmocnienie odpowiedzi immunologicznej po immunizacji myszy szczepionkag DNA
przeciwko wirusowi grypy poprzez zastosowanie jako adiuwanta rekombinowanego biatka GM-CSF lub
rekombinowanego plazmidu ekspresyjnego zawierajacego cDNA kodujace to biatko.

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

Publikacje:
5354, 5385, 5460, 5464, 893/N, 910/N

Temat nr 36: Metody informatyczne w biologii molekularnej.

Zespol: prof. dr hab. Piotr Zielenkiewicz, dr Pawet Szczesny, dr Pawet Siedlecki, dr Szymon
Kaczanowski, dr Anna Lukasik, mgr Matgorzata Habich (doktorantka), mgr Marta Stgpniewska-
Dziubinska (doktorantka), mgr Maciej W¢jcikowski (doktorant)

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

Opis realizowanych prac:

Opracowano nowa funkcji oceny sily oddziatywan biatko-ligand opartg o uczenie maszynowe — RF-
Score-VS. Stworzona funkcja ma szczegdlne zastosowanie w badaniach przesiewowych in silico.
Opracowano glebokg konwolucyjng sie¢ neuronows przewidujgcg site oddziatywania biatko-ligand
na podstawie struktury 3D kompleksu. Wyniki badan zostaly opisane w pracy "Development and
evaluation of a deep learning model for protein-ligand binding affinity prediction" (Bioinformatics).
Stworzono metod¢ przewidywania celow zwiazkow niskoczasteczkowych oparta o struktury 2D
molekut. Opracowano nowa metode opisu interakcji biatko-ligand nazwang Protein-Ligand Extended
Connectivity Fingerprint (PLEC FP). Na jej podstawie zbudowano model przewidywania sily
oddziatywania  biatko-ligand.  Publikacja ~w  przygotowaniu. Rozwijano pakiet narzedzi
cheminformatycznych Open Drug Discovery Toolkit (ODDT). Zaimplementowano dwie nowe wiasne
metody: RF-ScoreVS oraz PLEC FP.

1.21



Kontynuowano badania roznych procesow biologicznych przy uzyciu metod informatycznych:
(i) analizowano przebieg ewolucji programowanej $mierci komorkowej; (ii) analizowano wlasnosci sieci
interakcji genetycznych drozdzy piekarskich Saccharomyces cerevisiae;(iii) analizowano przebieg
ewolucji drozdzy piekarskich w hemostacie wieloprobéwkowym.

Zakonczono prace nad projektem dotyczacym uwarunkowan, chronologii, oraz dynamiki powstawania
standardowego kodu genetycznego (SKG) oraz regut podzniejszej ewolucji pierwszych genomow.

W ramach badan wplywu mechanizméw molekularnych na fizjologi¢ organizmu stworzono podstawowy
model (na poziomie proof-of-concept) pozwalajacy wnioskowaé o stezeniach wybranych enzymow
1 ich metabolitéw w krwi na podstawie oscylacji réznicy potencjatdéw pomiedzy krwia zylna i tetnicza.

Opis najwazniejszych osiagniec:
Opracowano podstawowy model wptywu sity elektromotorycznej powstatej w uktadzietetnica-zyta
na wlasciwosci fizjologiczne krwi.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw:
Kontynuacja badan przy uzyciu wytworzonych narzedzi programistycznych.

Publikacje:
5406, 5435, 5419, 5448.

Temat nr 37: Mechanizmy kontrolujace proces patogenezy komorek roslinnych.
Zespol: prof. Jacek Hennig, dr Marta Grech-Baran, dr Matgorzata Lichocka, mgr Izabela Barymow-
Filoniuk, mgr inz. Wojciech Rymaszewski

Cel badania:

Prowadzilismy badania majace na celu charakterystyke gendéw warunkujacych odpornos¢ roslin
ziemniaka uprawnego (Solanum tuberosum L) na infekcj¢ wirusem Y ziemniaka (ang. Potato Virus Y,
PVY). Ponadto, kontynuowali$my badania udziatu biatka Aneksyny-5 z Arabidopsis thaliana w procesie
rozwoju plastydow w organach generatywnych roslin.

Opis realizowanych prac:

Wsrédd kilku opisanych typow odporno$ci na infekcje PVY, reakcja krancowej odpornosci (ang. Extreme
Resistance, ER) wydaje si¢ mie¢ szczegodlnie duze znaczenie dla hodowli i uprawy ziemniaka. Naszym
glownym celem jest izolacja genu/-6w warunkujgcych odpowiedzi ER po infekcji PVY.

Dla wyodrebnienia z genomu ziemniaka genow warunkujacych fenotyp ER, zastosowaliSmy
zmodyfikowana technologi¢ RenSeq umozliwiajacg ,,zaggszczanie celow” to jest sekwencji kodujacych
biatka nalezace do nadrodziny R i wielkoskalowe sekwencjonowanie nowej generacji PacBio SMRT
(Pacific Biosciences Single-Molecule Real Time sequencing). Zastosowanie takiej strategii umozliwito
nam wyizolowanie sekwencji genomowej, obejmujacej gen Rygo, S. tuberosum. Sekwencja ta koduje
wczesniej nie scharakteryzowany gen o dhlugosci 3777 nukleotydow, kodujacy biatko zawierajace
charakterystyczne dla genow odpornosci R domeny: TIR-NB-LRR. Ekspresja, wyodrebnionego przez
nas, genu Rys,, w ukladzie transgenicznych roslin ziemniaka calkowicie zahamowuje namnazanie si¢
wirusa PVY. W rezultacie genotypy wczesniej podatne na infekcj¢ PVY staja si¢ odporne (ER)
na infekcje tym patogenem.

Opis najwazniejszych osiagniec:
Wyizolowali$my nieopisany dotychczas gen, ktorego ekspresja warunkuje odpornos¢ typu ER
ziemniaka, po infekcji PVY. ER to jedna z najwazniejszych cech hodowlanych ziemniaka jadalnego.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw:

Uzyskane wyniki sg podstawa zgloszenia patentowego z dnia 28. 07. 2017, o numerze 070294.0112
i tytule ,,Potyvirus Resistance Genes and Methods of Use” zgloszonego do U.S. Patent and Trademark
Office.

Publikacje:
5423, 4220/A, 4224/A, 4375/A

1.22



Temat nr 39: Badania polimorfizmu mitochondrialnego DNA w populacji polskiej.
Zespotl: prof. dr hab. Ewa Bartnik

Cel badania:
Badanie haplogrup mitochondrialnych w populacji polskiej.

Opis realizowanych prac:

Wiele badan sugeruje udzial wariantow sekwencji oraz zestawOw specyficznych polimorfizmow
mitochondrialnego DNA (okreslajacych tzw. haplogrupy mitochondrialne) w rozwoju licznych
wieloczynnikowych chordb czlowieka, jak np. cukrzyca typu Il. Z wykorzystaniem opracowanej
w naszej pracowni metody sekwencjonowania wysokoprzepustowego catych genomow
mitochondrialnych na platformie MiSeq, Illumina, zidentyfikowano warianty mtDNA i okreslono
haplogrupe mitochondrialng dla 100 pacjentow z cukrzyca typu Il i 115 oséb z dopasowanej grupy
kontrolnej bez cukrzycy. Rozktad haplogrup mitochondrialnych przedstawiono w tabeli ponize;j.

Tabela 1. Rozktad haplogrup mitochondrialnych w grupie pacjentdéw z cukrzyca typu II i grupie kontrolnej
bez cukrzycy.

Haplogrupa mitochondrialna Cukrzyca typu Il (n=100) Grupa kontrolna (n=115)
C 1 (1%) 1 (1%)
D 0 (0%) 2 (2%)
H 42 (42%) 43 (37%)

HV 0 (0%) 2 (2%)
| 5 (5%) 1 (1%)
J 9 (9%) 7 (6%)
K 4 (4%) 6 (5%)
R 1 (1%) 2 (2%)
T 10 (10%) 8 (7%)
U 22 (22%) 30 (26%)
\ 1 (1%) 8 (7%)
w 3 (3%) 3 (3%)
X 2 (2%) 2 (2%)

Analiza statystyczna rozktadu haplogrup mitochondrialnych wykazata, ze haplogrupa V wystepuje
istotnie rzadziej w badanej grupie pacjentow (1%) niz w grupie kontrolnej (7%).

Ponadto, zidentyfikowano 5 wariantow mtDNA, ktorych czgsto$¢ rowniez byta istotnie nizsza w grupie
pacjentdow z cukrzycg typu IT w poréwnaniu do grupy kontrolnej (tabela 2).

Tabela 2. Analiza asocjacji wariantéw mitochondrialnych w grupie pacjentéw z cukrzyca typu Il i grupie kontrolne;j
bez cukrzycy.

Wariant mitochondrialny Czgstos¢ w grupie pacjentow z cukrzyca 11 Czestos¢ w grupie kontrolnej
m.72T>C 1 (1%) 9 (9%)
m.4580G>A 1 (1%) 8 (8%)
m.15904C>T 1 (1%) 8 (8%)
m.16261C>T 0 (0%) 6 (6%)
m.16298T>C 2 (2%) 10 (10%)

Otrzymane wyniki sugeruja, ze haplogrupa V oraz 5 wariantow mtDNA mogg pehi¢ role ochronng
W rozwoju cukrzycy w polskiej populacji.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

Zakonczono analiz¢ mtDNA dla 100 pacjentoéw z cukrzycg typu I i 115 oséb z dopasowanej grupy
kontrolnej bez cukrzycy — zidentyfikowano warianty mtDNA, okre$lono haplogrup¢ mitochondrialng
oraz przeprowadzono analiz¢ statystyczng.

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

Publikacje:
5353, 5357, 5418, 5440
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Temat nr 41: Oksydacyjne uszkodzenia DNA
Zespol: prof. dr hab. Barbara Tudek, dr hab. Elzbieta Speina, mgr Jolanta Czerwinska, mgr Dorota
Dziuban, mgr Ewelina Borsuk

Cel badania:

Okreslenie znaczenia produktow peroksydacji lipidow, 4-hydroksynonenalu (HNE), aldehydu
krotonowego (CRO) i akroleiny (ACR) w przebiegu niedokrwistosci Fanconiego.

Kolejnym celem jest badanie mechanizméw opornosci na terapi¢ fotodynamiczng (PDT) w liniach
wrazliwych i opornych na PDT, ze szczeg6lnym naciskiem na znaczenie naprawy DNA.

Opis realizowanych prac:

Zostaly przeprowadzone badania nad hamowaniem przez produkty LPO aktywnosci ludzkich kinaz
biatkowych zaangazowanych w DDR, CHK1 i CHK2. Enzymy zostaty oczyszczone, zostala opracowana
nowa metoda oznaczania aktywno$ci kinaz i zbadana ich aktywno$¢ w obecnosci HNE, CRO i ACR.
Do tej pory duzo uwagi po$wigcono mechanizmom opornosci na PDT linii nowotworowych
0 pochodzeniu mezenchymalnym, tj. nowotworom moézgu. W sprawozdawanym roku badany byt
mechanizm opornosci na PDT w wyizolowanych liniach opornych o pochodzeniu nabtonkowym,
tj. nowotworow szyjki macicy i sromu.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Oczyszczono dwie kinazy systemu DDR, CHK1 i CHK2. Opracowano nowa metod¢ oznaczania
aktywnosci kinaz, w ktorej oczyszczona kinaza fosforyluje syntetyczny peptyd o okreslonej sekwencji
radioaktywnym ATP. Peptyd z przylaczong radioaktywna grupa fosforanowa zostaje nastepnie
rozdzielony w elektroforezie na zelu poliakrylamidowym, a ilo$¢ przeniesionych grup fosforanowych
zostaje oznaczona poprzez fosforadiografie. Pokazano, ze kinaza biatkowa CHK2 ulegata silnej
modyfikacji przez HNE i nieco slabszej przez CRO i ACR. Wszystkie te zwigzki silnie hamowaly
aktywnos$¢ katalityczng CHK?2. Kinaza CHK1 byta takze modyfikowana przez produkty LPO, jednakze
jej aktywnos¢ enzymatyczna byta zahamowana jedynie przez CRO i ACR i to znacznie stabiej niz kinaza
CHK2. Co ciekawe, HNE nie tylko nie hamowat kinazy CHK1 ale nawet jg w niewielkim stopniu
aktywowat (jednak istotnym statystycznie).

Wyizolowano dwie nowe linie raka sromu czesciowo oporne na PDT. Badania proteomiczne
1 biochemiczne wykazaty, ze linia A431 charakteryzowala si¢ zmniejszong produkcjg fotouczulacza,
protoporfiryny IX (PpIX), a takze zwickszong synteza enzymoéw antyoksydacyjnych, co spowodowato
obnizony poziom reaktywnych form tlenu (RFT). Komorki innej linii, Cal-39, po osiagnigciu czgsciowej
opornosci na PDT zmienily ksztatt na bardziej fibroblastyczny. Zmienione komorki stabiej przytaczaty
si¢ do podtoza i oddzialywaty migdzy soba. Ku zaskoczeniu, poziom RFT byt podniesiony w opornych
komorkach CAL-39 w stosunku do wrazliwych. Badania proteomiczne pokazaty, ze komorki oporne
miaty wyzszy w stosunku do wrazliwych poziom bialek mogacych obnizaé¢ szkodliwe skutki RFT, takich
jak biatka naprawy DNA (MSH2, MSH6 i APE1), enzymy antyoksydacyjne (TXNL1, GPX8, GSS,
GPX1, PRDX2, SOD1), i enzymy metabolizmu hemu (HO-1, UPD, BVR, CPO, PPO — podwyzszone).
Sugeruje to, ze komorki Cal-39 zdobyty opornos¢ poprzez zwigkszenie ilosci enzymow naprawy DNA
1 enzymow antyoksydacyjnych oraz by¢ moze zwiekszone tempo metabolizmu hemu, a wigc i degradacji
PpIX. Tak wigc, w komorkach raka sromu oporno$¢ moze wynika¢ migdzy innymi z obnizonej produkcji
lub zwigkszonej degradacji PpIX, zwigkszonej ilosci enzymow antyoksydacyjnych i/lub naprawy DNA.

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

Publikacje:
5415, 5528, 4249/A, 4250/A, 4251/A, 4252/A, 4253/A, 4254/A, 4353/A, 4393/A, 4394/A, 4395/A
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Temat nr 42: Mutacje indukowane i adaptacyjne.

Zespol: prof. dr hab. Elzbieta Grzesiuk, dr hab. Anna Sikora, prof. IBB, dr Damian Mielecki,

dr Aleksandra Chojnacka, doktoranci: mgr Tomasz Pilzys, mgr Michat Marcinkowski, mgr Anna
Detman, mgr Damian Garbicz

Cel badania:
Realizowano nastepujace cele:

1.

5.

6.

Okreslenie struktury i funkcji biatka FTO.

2. Ekspresja biatek ALKBH w nowotworach noso-gardta (HNSCC).
3.
4. Charakterystyka transkryptomu bakterii Pseudomonas putida KT2440 i Shewanella oneidensis MR-1

Ocena wiasciwosci antynowotworowych nowych pochodnych stilbenéw i oksepin.

traktowanych MMS, MNNG i cis-platyng.

Analiza metagenomiczna i metatranskryptomiczna wspdlnot mikroorganizméw metanogennych
w zaleznosci od sktadu substratow poddawanych metagenizacji.

Wplyw obecnosci drozdzakow na pracg hodowli fermentacji wodorowych.

Opis realizowanych prac:

1.

Stosujac techniki MST 1 DSF wykazano tworzenie kompleksu FTO-wapn, a metoda SAXS wykazata,
7ze obecno$¢ wapnia jest wymagana do tworzenia homodimeru FTO. Nasze odkrycia dotyczace
kompleksu FTO-kalmodulina, sugerujg powigzania FTO ze $ciezkami regulacji wapnia.

Biatka ALKBH 1, 3, 4, 5 i FTO lokalizujg si¢ preferencyjnie w nowotworach HNSCC. Roéwniez
wyniki analizy western blot wskazaly na nadekspresje biatek ALKBH w tych nowotworach. Nowe
pochodne antrachinonéw okazaly si¢ inhibitorami bialek ALKBH (zgloszenie patentowe P.419848).
Sposrod 11 nowych pochodnych stilbenow i1 oksepin (wspotpraca z Wydziatlem Chemii PW) dwie
pochodne JR5 i JIR6 byly szczeg6lnie aktywne w stosunku do nowotworowych linii komoérkowych
(publikacja w Curr Canc Drug Targets doi 10.2174/1568009617666170623120742).

Bakterie P. putida KT2440 i S. oneidensis MR-1traktowano wybranymi czynnikami alkilujacymi
(MMS, MNNG i cis-platyng) w fazie wzrostu logarytmicznego lub stacjonarnego, a w przypadku
S. oneidensis dodatkowo bakterie traktowano w warunkach beztlenowych. Ze wszystkich wariantow
izolowano RNA, ktore postuzyto do przygotowania biblioteki NGS.

Gdy metagenizacji poddawane jest podtoze bogate w mleczan, wowczas metan produkowany jest
gléwnie z octanu na drodze metanogenezy acetotroficznej. Dalsze prace sg w trakcie realizacji.
Drozdzaki zaklocaja prace wspdlnoty bakterii fermentacji wodorowych poprzez zmiang typu
fermentacji, obnizenie pH $rodowiska i produkcje czynnikéw hamujacych wzrost bakterii.

Opis najwazniejszych osiagniec:

1.
2.

3.

Odkrycie nadekspresji biatek ALKBH w nowotworach HNSCC.

Identyfikacja genow bioracych bezposrednio lub posrednio udziat w odpowiedzi bakterii P. putida
KT2440 i S. oneidensis MR-1 na stres genotoksyczny, w tym genéw o nieznanej funkcji.

Utlenianie mleczanu do octanu podczas acetogenezy warunkuje acetotroficzny szlak metanogenezy.

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

Publikacje:
5371, 5405, 5413, 5428, 5520, 4205/A, 4206/A, 4285/A, 4318/A, 4337/A, 4352/A, 4354/A, 4355/A,
4366/A, 4367/A, 4369/A, S3535, 916/N
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Temat nr 43: Biologia plazmidu RK2 z grupy IncP Escherichia coli.
Zespol: prof. dr hab. Grazyna Jagura-Burdzy, dr Aneta Bartosik, dr Krzysztof Glabski, dr Adam
Kawatek, 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
niezgodnosci IncP-1 i IncU) jest zidentyfikowanie mechanizmoéw regulacji ekspresji genéw (w module
replikacji, stabilnosci 1 transferu koniugacyjnego) warunkujacych adaptacje tych plazmidow
do odlegtych filogenetycznie gospodarzy. Celem drugiego kierunku naszych badan jest wyjasnienie
plejotropowego dzialania chromosomalnie kodowanych biatek Par (homologdéw plazmidowych biatek
partycyjnych) w Pseudomonas aeruginosa.

Opis realizowanych prac:

Przeprowadzono analize segregacyjna plazmidu testowego zawierajacego modut stabilizacyjny plazmidu
0 szerokim spektrum gospodarzy RA3 (IncU) i warianty delecyjne tego modutu w wybranych
gospodarzach oprocz Escherichia coli i porownano z wynikami analizy ilosciowej transkryptow (RT-
qPCR) powstajacych w obrebie modutu stabilizacyjnego i wariantow delecyjnych w tych gospodarzach.
Analiza ta wykazata gatunkowo-specyficzng rolg poszczegdlnych genéw modutu stabilizacyjnego: KfrA,
kfrC, klcA i orf02.

Szczegodlnie interesujgca wydaje si¢ funkcja miozyno-podobnych biatek alfa-helikalnych KfrA i KfrC
kodowanych przez plazmidy BHR. Wykazano, ze pochodne delecyjne kfrA-kfrC majg ograniczong
zdolno$¢ stabilnego utrzymywania si¢ w komorkach roznych bakterii. Potwierdzono zdolnosci
dimeryzacyjne i polimeryzacyjne KfrA i KfrC a takze zdolno$¢ tworzenia kompleksow KfrA-KfrC
in vivo i in vitro. Obecnie trwa analiza wlasciwosci mutantow delecyjnych RA3 pozbawionych orf02
i kIcA (potencjalnie kodujacego biatko antyrestrykcyjne).

Konstruowana jest biblioteka genomowa E. coli w wektorze systemu dwuhybrydowego BACTH, ktoéra
wykorzystana zostanie do znalezienia potencjalnych biatek partnerskich w proteomie gospodarza dla
wybranych biatek plazmidowych RA3 i R751.

W drugim kierunku naszych badan analizowano uzyskane dane ChIP-seq dla ParB w P. aeruginosa dla
szczepu dzikiego, przy nadprodukcji ParB oraz kilku mutantow parS. Pozwolilo to na powiazanie
danych transkryptomicznych z nowoodkrytymi miejscami wigzania ParB w chromosomie poza
miejscami parS. Znaleziono nowych partnerow biatka ParB m.in. biatka histonopodobne zaangazowane
w regulacje ekspresji genow.

Prowadzone sg badania nad 6. potencjalnymi regulatorami transkrypcji zaleznymi od ParB.

Opis najwazniejszych osiagniec:

1. Wykazano gatunkowo-specyficzne funkcje poszczegdlnych elementow kasety stabilizacyjnej
(produktow gendw, promotoréw) w testowanych gospodarzach plazmidu RA3.

2. Wykazano, ze biatko partycyjne ParB w P. aeruginosa petni funkcje NAP (Nucleoid Associated
Protein) wiazac si¢ do licznie wystgpujacego w genomie 7 nt motywu. Wykazano oddzialywania
ParB z innymi biatkami, w tym NAP np. histonopodobnymi. To pozwala zrozumie¢ plejotropowy
charakter zmian transkryptomicznych w mutancie parB,,; czy w warunkach nadprodukcji ParB.

3. Wstepne wyniki sugeruja udziat potencjalnych transkrypcyjnych regulatorow PA1196, PA3458 oraz
PA3027 w regulacji ekspresji genow zaangazowanych w metabolizm zwiazkow wegla takich jak
arginina, glutamina i glicerol, odpowiednio.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Uzyskane wyniki badan sg podstawa publikacji naukowej (druga jest przygotowywana do druku).

Zostaty przedstawione w formie 4 posterow na miedzynarodowej konferencji naukowej.

Publikacje:
5449, 4201/A, 4202/A, 4203/A, 4204/A
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Temat nr 47: Modelowanie struktury i funkeji bialek.
Zespol: prof. dr hab. Piotr Zielenkiewicz, dr Danuta Ptochocka, dr Piotr Pawtowski

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

Opis realizowanych prac:

Przeprowadzono bioinformatyczng analiz¢ [-globiny ludzkiej, w ktorej zostala wykryta mutacja
polegajaca na insercji CCAGT w trzecim egzonie. W wyniku tej mutacji m-RNA ulegato degradacji.
Rozpatrzono znane mechanizmy ,,mRNA decay” i wykazano, ze tego typu degradacja mRNA nie byla
dotychczas obserwowana.

Badano mechanizmy regulacji translacji u organizméw eukariotycznych. Kolejna juz praca bedaca
owocem tej wspOlpracy dotyczyta korelacji pomiedzy efektywnoscia translacji a skala represji ekspresji
biatek zaleznej od miRNA. W tym samym nurcie badania regulacji ekspresji biatlek na poziomie
translacji ukazala si¢ praca bgdaca wynikiem wspotpracy pracownikéw trzech zaktadow Instytutu
dotyczaca wplywu nowych mutacji chorobotwoérczych w genie beta-globiny na jego ekspresje.

Opis najwazniejszych osiagniec:
Odkrycie nieobserwowanego dotychczas mechanizmu degradacji mRNA.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw:
Proby komercjalizacji uzyskanych patentow 225166, 2015201410, 2015201409, JP2015-163655

Publikacje:
5496, 5455

Temat nr48: Badania wczesnych etapéw zwijania i agregacji bialek.
Zespol: prof. dr hab. Michal Dadlez, dr Ewa Sitkiewicz, dr Aleksander Moysa, mgr Kaja Przygonska

Cel badania:

Temat poswigcony jest badaniom wilasnosci strukturalnych biatkowych uktadow o tendencjach
agregacyjnych. Uklady takie czgsto zwigzane sa z powstawaniem amyloidoz, tzw. chorob
konformacyjnych biatek. Najwazniejszym obicktem badawczym sg oligomery peptydu AP, zwiazanego
z choroba Alzheimera, najczesciej wystepujacym schorzeniem neurodegeneracyjnym. Obecnie uwaza
sie, ze choroba ta powodowana jest przez agregacje¢ peptydu amyloidowego (AB) w tkance mozgowe;.
Mechanizm choroby oraz czynniki inicjujgce agregacje AP nie zostaty do konca wyjasnione. W $wietle
ostatnich doniesien, gtownym czynnikiem odpowiedzialnym za powstawanie i rozwdj choroby
Alzheimera, wydajg si¢ by¢ oligomery peptydu APB. Ze wzgledu na silne wlasnosci agregacyjne badania
strukturalne form niemonomerycznych napotykaja na duze trudnosci, dlatego stosowanie nieklasycznych
metod badan strukturalnych jest nicodzowne. Zespot stosuje wachlarz technik spektrometrii mas i in.
do badania cech strukturalnych réznych form oligomerycznych peptydu APB. Udaje si¢ w ten sposob
uzyska¢ informacje o takich wlasnosciach struktur oligomeréw jak przekrdj czynny na zderzenia czy
dostepno$¢ protondéw grup bocznych dla wymiany proton-deuter w fazie gazowej. Metody te stosujemy
takze do badan innych uktadow agregujacych takich jak biatka filamentu posredniego (IF), btonowe
toksyny bakteryjne, receptor RAGE, czy biatka natywnie nieustrukturowane.

Opis realizowanych prac:

Wyniki 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 czesci
N-koncowej (NSCR) podsumowano w publikacji ztozonej po recenzji do JBC. Wykazano, ze koniec N,
ktoérego obecnos¢ rdézni amyloidogenng forme¢ Abeta od nieamyloidogennego, krotszego, ale tez
endogennego, peptydu p3 aktywnie partycypuje w stabilizacji struktury oligomerow. Informacja ta moze
by¢ kluczem do zrozumienia fenomenu oligomeryzacji tego peptydu i tworzenia form neurotoksycznych.
Opracowano model molekularny wskazujgcy mozliwa trajektori¢ transformacji oligomerow o strukturze
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antyrownoleglej do struktury rownolegtej, w ktorej rola regionu konca N polega na stabilizacji form
przejsciowych. Przystapilismy do badan serii mutantoéw punktowych A2T, A2V, H6A, H13A, H14A,
co pokazato bardzo silng zalezno$¢ rownowag oligomeryzacyjnych od zmian pojedynczych reszt.
Sposrod innych badanych uktadéw wykorzystano opracowana uprzednio nowa metodyke pomiarow
kinetyk polimeryzacji/depolimeryzacji biatek IF i zamknigto cykl eksperymentéw pokazujacych wptyw
zmian statusu redox jedynej cysteiny w sekwencji vimentyny na szybko$¢ tych procesow. Kinetyki
polimeryzacji/depolimeryzacji vimentyny sa kluczowe w tak waznych procesach jak przejscie
epitelialno-mezenchymalne (EMT) w rozwoju raka. Ustalono stechiometri¢ wigzania jonéw cynku do
vimentyny i ich wplyw na proces oligomeryzacji. Pokazano istnienie dwu klas miejsc wigzacych
1 odmienno$¢ morfologii tworzonych wtokien. Pokazano tez zmiang trybu oligomeryzacji i tworzenia
kanatéw btonowych w punktowym wariancie perfringolizyny. Eksperymenty NativeMS dla petnej formy
receptora RAGE wykazaly tworzenie struktur oktamerycznych. Analizy HDeXMS zastosowali$my tez
W nowym projekcie dotyczacym wiazania peptydow kolagenowych do chondroadheryny.

Opis najwazniejszych osiagnieé:

Stworzenie modelu molekularnego przejscia od struktur antyrownolegtych do réwnoleglych
w oligomerach amyloidowych. Ustalenie roli reszt histydynowych w kszattowaniu rownowagi
strukturalnej oligomeréw. Ustalenie stechiometrii oligomeréw pelnej formy receptora RAGE.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Uzyskane rezultaty wejda w sktad publikacji.

Publikacje:
5360, 5373, 4273/A, 4298/A, 4299/A, 4300/A, 4301/A, 4302/A, 4303/A

Temat nr 49: Metabolizm cukréw u bakterii mlekowych.

Zespot: prof. dr hab. Jacek Bardowski, prof. dr hab. Monika Hryniewicz, dr Tamara Aleksandrzak-
Piekarczyk, dr Roman Krzysztof Gorecki, dr Aleksandra Grylak-Mielnicka, dr Anna Koryszewska-
Baginska, dr Magdalena Kowalczyk, dr Joanna Radziwitt-Bienkowska, dr Katarzyna Szatraj,

dr Agnieszka Szczepankowska, dr Joanna Zylifiska, doktoranci: mgr Jakub Boreczek, mgr Magdalena
Chmielewska-Jeznach, mgr Katarzyna Izdebska, mgr Agnieszka Rozga, mgr Przemystaw Satanski,
mgr Aleksandra Tymoszewska

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

Opis realizowanych prac:

W wielotorowo prowadzonych badaniach nad bakteriami mlekowymi wykazano, ze: (i) plazmidowo
kodowana peptydaza S8 szczepu Lactococcus lactis IBB477 uczestniczy w zdolnosci jego komérek do
adhezji do i tranzytu przez jelito; (ii) analizujac struktur¢ genetyczng 5 plazmidow szczepu 1BB477
mozna zidentyfikowa¢ w nich obecno$¢ réznych systemow stabilnosci plazmidow, a system partycji jest
funkcjonalny; (iii) bakteriocyna GarQ, wytwarzana przez szczep Lactococcus garvieae BCC 43578 ma
szeroki zakres przeciwbakteryjnej aktywnosci i oddzialuje z wrazliwymi komorkami bakteryjnymi za
posrednictwem systemu Man-PTS; (iv) struktury genoméw 18 bakteriofagéw (10 z grupy c2 i 8 z grupy
936) atakujacych komoérki L. lactis chociaz bardzo podobne w obrebie grupy prezentuja cechy
szczepowo-specyficzne; (v) bakterie mlekowe prezentuja ogromny stopien zréznicowania wiasciwosci
biologicznych, co umozliwia identyfikowanie unikatowych szczepéw przydatnych dla zastosowan
praktycznych — jako szczepionki doustne czy kultury starterowe specjalnego przeznaczenia;
(vi) hemaglutynina wirusa H5N1 ptasiej grypy jest wytwarzana w komorkach L. lactis, ktore indukuja
odpowiedz immunologiczng w szczepionych kurczakach i1 myszach; (vii) unikatowe szczepy
Lactobacillus plantarum obnizaja stopien kolonizacji jelita kurczat przez chorobotwoércze dla ludzi
bakterie Campylobacter; (viii) wyselekcjonowane szczepy bakterii mlekowych mogg stanowic¢ istotne
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sktadniki kultur starterowych opartych o tradycyjny zur piekarski i by¢ stosowane z sukcesem
w wypieku pieczywa.

Opis najwazniejszych osiagniec:

1. Wykazanie, ze plazmidowo kodowana peptydaza S8 szczepu L. lactis IBB477 uczestniczy
w zdolnosci jego komorek do adhezji do i tranzytu przez jelito.

2. Udowodnienie, ze bakteriocyna GarQ, wytwarzana przez szczep L. garvieae BCC 43578 ma szeroki
zakres przeciwbakteryjnej aktywnosci i oddziatuje z wrazliwymi komorkami bakteryjnymi
za posrednictwem systemu Man-PTS.

3. L. lactis wytwarzajacy hemaglutyning wirusa H5N1 ptasiej grypy jest zdolny do indukcji odpowiedzi
immunologicznej w szczepionych kurczakach i myszach.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Badania poszerzaja dotychczasowa wiedze na temat biologii komorki u bakterii fermentacji mlekowe;j
(LAB). Udzielono licencje¢ na uzycie naszego szczepu bakterii mlekowych w preparacie probiotycznym
stosowanym w chowie zwierzat. Szczep ten zostal takze wpisany do rejestru dodatkéw paszowych
w Unii Europejskiej, co jest ogromnym sukcesem. W Urzedzie patentowym RP ztozono zgloszenie
patentowe ,,Bakteryjna kultura starterowa, zakwas ja zawierajacy, sposob wytwarzania pieczywa
i zastosowanie bakteryjnej kultury starterowej lub zakwasu do wytwarzania pieczywa”. Nie nalezy
rowniez zapomnie¢ o efektach edukacyjnych prowadzonych badan, ktére dostarczaja przykladoéw
w omawianiu zagadnien biologicznych w procesach edukacji studentow szkot wyzszych.

Publikacje:
5363, 5411, 5442, 5447, 5453, 5465, 5483, 4210/A, 4212/A, 4244]A, 4245/A, 4246/A, 42471A, 4248/A,
4256/A, 4258/A,4287/A, 4397/A, 4398/A, 885/N

Temat nr 50: Przewodzenie sygnalu stresu osmotycznego w roslinach.

Zespol: prof. dr hab. Grazyna Dobrowolska, prof. dr hab. Grazyna Muszynska (1/3 etatu), dr Dorota
Konopka-Postupolska, dr Maria Bucholc, dr Anna Kulik, dr Lidia Polkowska-Kowalczyk, dr Jadwiga
Szczegielniak, dr Olga Sztatelman, dr Marcin Gtadysz (do 31.05.2017), dr Maria Klimecka

(do 31.08.2017), dr Umesh Tanwar (od 24.10.2017), mgr Justyna Maszkowska, mgr Barbara Sierpien
(do 30.04.2017), mgr Katarzyna Szymanska, doktoranci: mgr Julia Rachowka, mgr Adrian Kasztelan
(od 1 grudnia 2017)

Cel badania:

Celem badan byto poznanie roli kinaz biatkowych SnRK2 (SNF1-related protein kinases 2), regulatora
ich aktywnosci SCS (SnRK2-interacting Calcium Sensor) oraz kinaz CDPK (Calcium-dependent protein
kinases) i aneksyn w odpowiedzi roslin na stresy srodowiskowe.

Opis realizowanych prac:

1. Badania dotyczace roli kinaz SnRK?2 wykazaty, ze w odpowiedzi na zasolenie SnRK2.4 i SnRK2.10
reguluja akumulacje reaktywnych form tlenu (RFT) w komorkach Arabidopsis thaliana.
Weczesniejsze nasze badania wskazywaly na regulacje aktywnosci oksydazy NADPH, RbohD, przez
kinazy. Obecnie badaliSmy udziat SnRK2 w regulacji ekspresji gendéw kodujacych enzymy
zaangazowane w produkcje RFT, jak rowniez enzymy biorace udziat w ich usuwaniu. Uzyskane
wyniki wskazuja, ze kinazy SnRK?2.4/10 sa regulatorami homeostazy redoks w komorkach roslinnych
w warunkach stresu zasolenia. Ponadto, wykazano, ze obie kinazy pozytywnie reguluja przyrost
suchej masy rozet rzodkiewnika w warunkach dtugotrwalego zasolenia srodowiska.

2. Analiza roslin transgenicznych rzodkiewnika nadprodukujacych AtSCS-A lub AtSCS-B oraz
mutantéw Atscs typu ,.knockout” wykazaly, ze biatka te sg regulatorami odpowiedzi ro$liny na
deficyt wody. Regulacja ta jest odwrotna niz kinaz SnRK2, co potwierdza nasze wczesniejsze wyniki
wskazujace, ze AtSCS-A i AtSCS-B sg negatywnymi regulatorami kinaz SnRK2.

3. Badano zjawisko kompensacji (na poziomie ekspresji) w przypadku delecji poszczegdlnych genow
w obrebie rodziny aneksyn Arabidopsis thaliana w warunkach kontrolnych oraz w stresie zasolenia.
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Kontynuowano szeroko zakrojong identyfikacje biatkowych interaktorow aneksyn. Wyprowadzono
indywidualne linie podwojnych mutantéw roslin flu/Aannl i GO/Aannl.

4. Kontynuowano badania dotyczace udziatu kinaz SnRK2 w regulacji ruchéw chloroplastow, skupiajac
si¢ na jednym z fosforylowanych substratéw, THRUMINI1. Uzyskano rosliny transgeniczne trm1-3
wykazujace nadekspresje TRML1:YFP oraz wersji tego bialka z wprowadzonymi mutacjami
zmieniajacymi fosforylowana seryne w alaning lub kwas asparaginowy. Ro$liny te zostang
wykorzystane do analiz fenotypowych.

5. Badanie fenotypu ro$lin transgenicznych Arabidopsis thaliana z wprowadzonym genem kodujagcym
kinazg biatkowa ZmCPK11 wykazato, ze korzenie ro$lin transgenicznych maja wigkszy poziom
transkryptu gendéw transporterow sodu: AtHKT1, AtSOSI1 and AtNHKI niz rosliny typu dzikiego.
Transportery te pelniag wazng rolg¢ w utrzymaniu homeostazy jondéw sodu i potasu transportujac
nadmiar jonoéw sodu z cytosolu na zewnatrz komorki i do wakuoli oraz hamujac transport jonéw sodu
z korzeni do lici. Liscie ro$lin transgenicznych z ZmCPK11 zawieraja znacznie mniej Na®, maja
wigkszy stosunek K*/Na" i sg bardziej odporne na stres zasolenia.

6. Wykonano analiz¢ transkryptomiczng 23 kinaz CDPK Solanum tuberosum w odpowiedzi na infekcje
Phytophthora infestans. Po potraktowaniu liSci ziemniaka filtratem z P. infestans obserwowano
podwyzszenie zaro6wno ekspresji niektorych kinaz CDPK jak rowniez wzrost aktywnosci kinaz
CDPK w zaleznosci od poziomu odpornosci genotypow Solanum, co mogtoby sugerowac udziat tych
kinaz w szlakach sygnatowych stresu biotycznego.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Wykazano, ze kinazy SnRK2.4 i SnRK2.10 regulujg homeostazg redoks w odpowiedzi rosliny na stres
zasolenia. Kinazy reguluja zaréwno aktywno$s¢ NADPH oksydazy RbohD, jak rowniez ekspresje genow
kodujacych enzymy bioragce udzial w regulacji akumulacji reaktywnych form tlenu.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Uzyskane wyniki maja znaczenie poznawcze, poszerzaja wiedz¢ na temat odpowiedzi roslin na
niekorzystne warunki srodowiska. W przysztosci wyniki moga by¢ uzyteczne do uzyskania roslin
uzytkowych 0 zwigkszonej tolerancji na stresy abiotyczne takie jak susza i zasolenie oraz biotyczne.

Publikacje:
5401, 5522, 5529, 4213/A, 4214/A, 4215/A, 4226/A, 4226/A, 4228/A, 4236/A, 4379/A, 4380/A, 4381/A,
4384/A, 4385/A, 4385/A, 4387/A

Temat nr 51: Strukturalne i funkcjonalne konsekwencje modyfikacji potranslacyjnych bialek.
Zespol: dr Aleksandra Wystouch-Cieszynska

Cel badania:
Okreslenie wptywu potranslacyjne modyfikacji grup tiolowych cystein w biatkach wigzacych jony
metali.

Opis realizowanych prac:

Kontynuowano prace nad badaniem roli modyfikacji potranslacyjnych cystein w biatkach z rodziny S100
oraz w wimentynie — biatku filamentu po$redniego aktywnego w komorkach pochodzenia
mezenchymalnego.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

Zidentyfikowano unikalny sposéb bardzo silnego, dwuetapowego wigzania wielu jonow cynku przez
wimentyng i opisano wplyw wigzania cynku na strukturg i oligomeryzacj¢ biatka. Dodatkowo wykazano,
ze wigzanie cynku do wimentyny jest zalezne od obecno$ci w biatku niezmodyfikowanej grupy tiolowej
cysteiny.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw:
Uzyskane wyniki bedg przedmiotem publikacji naukowych.
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Dodatkowo, biatka bedace przedmiotem badan pehnia istotne funkcje w fizjologii cztowieka. Deregulacja
ich aktywnosci biologicznej jest podstawa wielu chordb, stad zrozumienie molekularnych mechanizméw
ich aktywnos$ci moze by¢ kluczowe przy opracowywaniu metod profilaktyki i leczenia.

Temat nr 52: Analiza wybranych genow metabolizmu komoérkowego Arabidopsis thaliana ze
szczeg6lnym uwzglednieniem genow nudix.

Zespol: dr hab. Elzbieta Kraszewska, dr Marta Modzelan, doktoranci: mgr Joanna Drabinska,
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 jakg biatka te petnig
w komoérkach oraz czy maja one wpltyw na poziom zjadliwosci bakterii P. aeruginosa. Wcze$niej
skonstruowano 11 mutantow pozbawionych aktywno$ci poszczegdlnych biatek nudix oraz
przeprowadzono analiz¢ fenotypowa tych szczepow. Z wyjatkiem mutantow PA0336, PAS5176 oraz
PA0990, nie zaobserwowano roznic pomiedzy pozostalymi mutantami a szczepem rodzicielskim.
W zwigzku z tym postanowiono zbada¢ efekty fenotypowe nadprodukcji tych biatek w komorkach
P. aeruginosa. Geny kodujace nudix wprowadzono do wektoréw ekspresyjnych typu broad host range,
a nastepnie do komorek bakteryjnych. Analiza fenotypowa uzyskanych mutantéw obejmujaca
obserwacje tempa wzrostu bakterii, ich zdolno$ci ruchowych, zdolnosci do produkcji biofilmu oraz
piocyaniny, antybiotyko-wrazliwosci oraz zjadliwos$ci wzgledem nicienia C. elegans, nie wykazata
znaczacych réznic pomiedzy zmutowanymi szczepami a szczepem dzikim. Obserwacje te sugeruja,
ze wiekszos¢ biatek Nudix obecna w P. aeruginosa nie jest niezbedna do zycia bakterii
i najprawdopodobniej nie bierze udziatu w procesach zwigzanych z patogeneza.

Interesujacym wynikiem uzyskanym w trakcie badania biatka PA0336-Nudix hydrolazy RNA bylto
ustalenie, ze hydrolaza ta tworzy kompleksy z biatkiem o nie ustalonej funkcji PA2504. Ktore,
jak zaobserwowano, moze takze wigza¢ si¢ z negatywnym regulatorem exotoksyny A oraz z jednym
ze sktadnikéw degradosomu RNA.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:
1. Stworzenie kolekcji mutantow nudix P. aeruginosa nadprodukujacych biatka Nudix.
2. ldentyfikacja zalezno$ci pomigdzy czynnikiem wirulencji ptxS a biatkiem PA2504.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Wyniki dotyczace biatka Nudix PA0336 zostaly opublikowane i bedg stanowi¢ cze$¢ rozprawy
doktorskiej mgr Martyny Kujawy. Wyniki uzyskane z badan nad biatkami PA5176, PA4841, byly
prezentowane na dwoch konferencjach. Podstawe dwoch prac magisterskich stanowia wyniki uzyskane
w trakcie prac nad PA5176, PA0990, PA5176 oraz PA3180.

Publikacje:
5485, 4209/A, 4242/A, 4243/A, 4267/A
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Temat nr 54: Mechanizmy molekularne dzialania jonéw metali czynnych biologicznie.

Zespol: prof. dr hab. Wojciech Bal, dr hab. Marcin Grynberg, dr Igor Zukow, dr Adam Mieczkowski,
dr Agnieszka Belczyk-Ciesielska, dr Krzysztof Drabikowski, dr Ewa Podobas, dr Nina Wezynfeld,

dr Piotr Skrobecki, dr Irena Paczkowska, mgr Wojciech Goch, mgr Aleksandra Witkiewicz-Kucharczyk,
mgr Dawid Plonka, 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 udzialem jonow metali, szczeg6lnie miedzi, wapnia i cynku oraz proceséw toksycznych z udzialem
jonow metali ci¢zkich 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 wiazania peptydowego pod wptywem jondw metali, jej rola
w toksykologii 1 zastosowaniami. Przeprowadzono obrony dwoch rozpraw doktorskich na temat
zwigzkéw reakcji z toksyczno$cig niklu: dr Ewy Podobas (891/N) i dr Niny Wezynfeld (902/N).
Publikacje sa w przygotowaniu. Kontynuowano badania eksperymentalne i teoretyczne oddziatywan
jonow Cu(ll) z peptydem AP, ukladami modelowymi i albuming, wspotpracujac z partnerami
zagranicznymi i krajowymi (5362, 5398, 5482, 5519, 5527). W dziedzinie fizjologii molekularnej cynku
nawigzano wspoélprace z dr Samanthg Pitt (St. Andrews) i opublikowano artykut na temat modulacji
przez cynk kanatow wapniowych w kardiomiocytach (5461). We wspotpracy z badaczami z Australii
wykazano wptyw eksperymentalnego leku na chorobe Parkinsona na gospodarke zelaza w modzgu
(5469). Dr hab. M. Grynberg we wspotpracy opublikowal artykul na temat modelu drozdzowego
choreaakantocytozy w prestizowym Human Molecular Genetics (5384). Dr A. Mieczkowski opublikowat
dwa artykuly z dziedziny substancji naturalnych i syntezy organicznej (5427, 5491). Dr 1. Zhukov
opublikowat dwa artykuly z dziedziny badan strukturalnych NMR bialek, w tym wstepne wyniki badan
pelnej formy biatka prionowego PrPc (5443, 5493).

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

Uzyskanie danych strukturalnych NMR dla biatka prionowego przez dr. I. Zhukova i wspotpracownikoéw
(5493), udziat w wykazaniu aktywno$ci nowej czasteczki w mysim modelu parkinsonizmu (5469)
i odkrycie nowych peptydow bakteriobojczych (badania w toku).

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Odkrycie nowych peptydow bakteriobojczych jest na $ciezce do komercjalizacji.

Publikacje:
5362, 5384, 5398, 5427, 5482, 5443, 5491, 5493, 5519, 5527, 891/N, 902/N

Temat nr 55: Analiza genetyczna podstaw wybranych choréb dziedzicznych.
Zespol: dr hab. Beata Burzynska, dr Monika Gora, dr Agata Maciejak

Cel badania:

Ostatnie badania na polskiej populacji z niewydolno$cia serca pokazujg, ze roczna $miertelnos¢ w tej

populacji wynosi ponad 10%. U podtoza progresji choroby lezg: niewydolno$¢ serca jako pompy oraz

niestabilnos¢ elektryczna migsnia sercowego. Celem naszych badan jest poznanie:

1. Genetycznych uwarunkowan rozwoju pozawatowej niewydolnosci serca.

2. ldentyfikacja biochemicznych i transkryptomicznych czynnikéw ryzyka wystepowania
czestoskurczow komorowych oraz niepozadanych zdarzen sercowo-naczyniowych (zaostrzenie
niewydolnosci serca, zgon sercowo-naczyniowy).
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Opis realizowanych prac:

1. W oparciu o parametry stuzace obecnie do diagnostyki pacjentdéw z niewydolnoscig serca, dokonano
podziatu badanej grupy pacjentdw z zawalem serca na grupe pacjentdéw, ktorzy rozwingli w tym
czasie niewydolno$¢ oraz grupg bez rozwinigtej niewydolno$ci serca. Na podstawie wynikow
otrzymanych
z analiz transkryptomicznych oraz literatury wybrano transkrypty mogace by¢ potencjalnymi
biomarkerami rozwoju pozawatowe]j niewydolnosci serca. Przeprowadzili$my profilowanie krazacych
miRNA w surowicy i osoczu. Weryfikacja wyselekcjonowanych transkryptow i miRNA jest
przeprowadzana metoda ddPCR na dodatkowej grupie pacjentow.

2. Zgromadzono probki od okoto 100 chorych oraz 20 pacjentdow bez niewydolnosci serca, dobranych
wzgledem pici i wieku — grupa kontrolna. Przygotowano probki surowicy od wybranych pacjentow
I pacjentow z grupy kontrolnej w celu przeprowadzenie sekwecjonowania krazacych miRNA.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Wykazalismy, Ze u pacjentow ze §wiezym zawatem mozna zidentyfikowaé geny, ktorych ekspresja jest
istotnym czynnikiem predykcyjnym pogorszenia frakcji wyrzutowej lewej komory w ciggu 6 miesigcy
po zawale serca. Wykazano takze ze miR30a-p5, moze stuzy¢ jako element predykcyjny zdarzen
sercowo-naczyniowych w grupie chorych z rozwinigta pozawatowa niewydolnoscia. Wykonano analizy
bioinformatyczne majace na celu okreslenie potencjalnej funkcji tego miRNA w sercu i krwi.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw:
Uzyskane wyniki badan znalazty si¢ w przygotowanej publikacji, rozprawie doktorskiej oraz w patencie
RP i europejskim zgloszeniu Patentowym.

Publikacje:
5419, 4190/A, 4356/A

Temat nr 56: Genomika Paramecium tetraurelia.
Zespol: dr Robert Gromadka, dr Julita Gruchota, dr Jacek Nowak, dr Kamila Maliszewska-Olejniczak,
mgr Dawid Owsian (doktorant)

Cel badania:

Paramecium tetraurelia, podobnie jak inne orzeski, charakteryzuje sie¢ obecnosciag w komorce zar6wno
jader generatywnych (mikronukleuséw) jak i jadra somatycznego (makronukleusa). Podczas kazdego
cyklu ptciowego stary makronukleus jest degradowany, a nowy powstaje z mikronukleusa. Zachodzi
wowczas zaprogramowana eliminacja pewnych sekwencji DNA: nastepuje usuniecie elementow
wielokopijnych (m. in. transpozoné6w 1 minisatelitbw) oraz precyzyjne wycigcie krotkich,
jednokopijnych, nie kodujacych sekwencji IES (ang. Internal Eliminated Sequence). Wz6r rearanzacji
jest dziedziczony epigenetycznie pomigdzy starym i nowym makronukleusem. Wykazano takze,
iz proces ten jest regulowany przez szereg niekodujagcych RNA (ncRNA) powstajagcych w réznych
przedziatach komoérkowych. W matczynym makronukleusie sa syntetyzowane dtugie, natywne
transkrypty, podczas gdy w mejotycznym mikronukleusie powstajg krotkie skaningowe RNA (scnRNA).
Z kolei w nowym makronukleusie zachodzi transkrypcja prowadzgca do dlugich natywnych
transkryptow oraz krotkich iesRNA.

Celem badan jest poszukiwanie biatek zaangazowanych w synteze¢ niekodujagcych RNA i regulacje
rearanzacji genomowych. Nasza strategia zaklada analize funkcjonalng genow, ktore sa wyrazane
specyficznie podczas proceséOw piciowych 1 wykazujacych podobienstwo do znanych czynnikow
bioracych udzial w metabolizmie RNA.

Opis realizowanych prac:

Kontynuowano badania funkcji biatek homologicznych do czynnikdéw elongacji transkrypcji Spt4 i SptS.
Przeprowadzono eksperyment, w ktorym wyciszano w trakcie cyklu plciowego trzy geny kodujace
biatka Spt4: SPT4ma, SPT4mb i SPT4v. Analiza RNA wyizolowanego z komorek poddanych wyciszaniu
wykonana z  wykorzystaniem eclektroforezy PAGE, a nastepnie  wysokoprzepustowego
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sekwencjonowania RNA wykazata, ze wyciszenie gendw SPT4 istotnie wplywa na poziom
syntetyzowanych w mikronukleusach krotkich scnRNA. Obserwowano takze zmniejszenie ilosci
powstajacych w nowych makronukleusach ieSRNA.

W dalszych badaniach wykonali$my pierwsze proby zastosowania komplementacji do badania istotnosci
elementow strukturalnych biatek Spt5. Wykonalismy konstrukty hybrydowe zawierajace biatko SptSm z
cala domeng KOWI1 oraz z samym Linkereml domeny KOW1 pochodzacymi z Spt5v. Lokalizacja
hybrydowego biatka Spt5m-KOW1Y-GFP jest identyczna jak dzikiego, ale nie jest ono w stanie
komplementowa¢ wyciszania SPT5m oraz wykazuje pewien efekt ,,dominant-negative”, podobnie jak
Spt5m-Linker1V-GFP. Te wyniki wskazuja na istotno$¢ dtugosci Linkeral w domenie KOW1 dla funkcji
Spts. Domena KOWI1-Linkerl jest najprawdopodobniej odpowiedzialna za kontakt z kwasami
nukleinowymi 1 jest potencjalniec interesujaca dla badan porownawczych mejotycznego
i konstytutywnego paraloga Spt5.

Opis najwazniejszych osiagniec:
Odkrycie wpltywu biatek Spt4 na synteze wyrazanych podczas procesow piciowych krotkich RNA:
scnRNA oraz iesRNA. Wykazanie istotno$ci Linkeral domeny KOW1 dla funkcji biatka SptSm.

Publikacje:
5403, 4264/A, 4265/A, 907/N

Temat nr 57: Mechanizmy wiernoSci replikacji DNA.
Zespol: dr hab. Anna Bebenek, mgr Izabela Ziuzia-Graczyk

Cel badania:
Badania oddzialywan biatek replisomu faga T4, polimerazy gp43 i prymazy gp61.

Opis realizowanych prac:

Primery RNA syntetyzowane przez prymaze sa wykorzystywane przez replikacyjne polimerazy
do podjecia syntezy DNA na nici opoznionej. Kolejnos¢ zdarzen zachodzaca w widetkach
replikacyjnych nie jest wyjasniona, w tym nie znany jest mechanizm przekazywania primera RNA do
polimerazy. Jednym z mozliwych mechanizmow jest bezposredni kontakt polimerazy i prymazy, ktory
umozliwitby zwigzanie primera RNA w centrum aktywnym polimerazy.

Nasze badania oddziatywania pomigdzy biatkami polimerazy RB69 i prymazy faga T4 rozszerzyliSmy
dodajac do badanego uktadu jednoniciowe DNA (58-mer) oraz rybonukleotyd pppACUCA
(komplementarny do sekwencji TGAGT w oligo DNA) i badalismy oddziatywania prymazy i polimerazy
w obecnosci ssDNA (58-meru) i rybonukleotydu pppRNA, a takze w obecnosci hybrydu
oligDNA/pppRNA metodag MST oraz metodg badania opdznionej migracji na zelu poliakrylamidowym.
Kontynuowali$my badania oddziatywania polimerazy i prymazy in vivo w dwuhybrydowym
bakteryjnym systemie BACTH.

Badanie powstawania kompleksu polimerazy DNA faga RB69 oraz prymazy faga T4 badano takze
z wykorzystaniem techniki dynamicznego rozpraszania swiatla (DLS).

Opis najwazniejszych osiagniec:

Wstepne wyniki MST wskazuja na oddziatywanie prymazy i polimerazy w obecnosci hybrydu DNA
i oligorybonukleotydu pppACUCA.

Powstawanie komplekséw polimerazy RB69 oraz prymazy T4 wykazano takze za pomocg DLS.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Uzyskane wyniki zostang przedstawione w pracy doktorskiej mgr Izabeli Ziuzi-Graczyk.

Publikacje:
4351/A
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Temat nr 58: Identyfikacja i charakterystyka mikroorganizmow potencjalnie uzytecznych
w bioremediacji.

Zespotl: dr hab. Urszula Zielenkiewicz, dr Anna Muszewska, mgr Tomasz Walter (doktorant),

mgr Joanna Klim (doktorantka)

Cel badania:

Glownym celem prowadzonych badan jest izolowanie, charakterystyka oraz poznanie wiasciwosci
szczepOw mikroorganizmow, konsorcjow mikroorganizméw oraz grzybow z réznych Srodowisk.
Ponadto poszukujemy alternatywnych do antybiotykdéw terapii przeciwbakteryjnych w oparciu
o wymodelowane peptydy znoszace interakcje biatko-biatko, z uzyciem jako modelu kompleksu Epsilon-
Zeta systemu toksyna-antytoksyna Streptococcus pyogenes.

Opis realizowanych prac:

Kontynuujagc badania  $rodowiskowego szczepu Acinetobacter Iwoffii  ZS207  sprawdzono
eksperymentalnie funkcjonalnos¢ wszystkich systemow toksyna-antytoksyna obecnych w genomie tego
szczepu. Stwierdzono, ze funkcjonalne sg systemy RelBE (3 kopie w plazmidach) oraz jeden z dwoch
systemow HigBA (w megaplazmidzie). Pozostate systemy, w tym hybrydowy RelB/YafQ nie powoduja
zwigkszenia stabilnosci wektoréw testowych. Ponadto zbadano zdolno$¢ tego szczepu do wzrostu
na roznorodnych zrodtach wegla, a takze zakres jego opornosci na szereg antybiotykow oraz na metale
ciezkie.

Na podstawie analizy struktur zwigzkéw sposréod wyodrgbnionych w poprzednim roku 10 klas
strukturalnych zwigzkéw wykazujacych zdolnosci do zaburzania oddziatywania biatko Epsilon-peptyd
la wybrano do dalszych badan 6 czasteczek, ktore moga by¢ modyfikowane w sposo6b umozliwiajacy ich
przenikanie przez Sciany komorek bakterii, a tym samym potencjalnie mogacych mie¢ zastosowanie
w opracowaniu terapii klinicznych szczepow bakteryjnych.

Prowadzono réwniez analizy bioréznorodnosci oraz potencjalu  metabolicznego  wspolnot
mikroorganizméw gleb rolniczych, bioreaktorow, lignitow oraz tkanin muzealnych, poprzez
wysokoprzepustowe sekwencjonowanie metagenomoéw i metatranskryptomow.

We wspotpracy z Zakltadem Bioinformatyki IBB PAN przeprowadzono eksperymentalng analize
obecnosci w mleku matek karmigcych wybranych roslinnych miRNA.

Dr Anna Muszewska kontynuowata i zakonczyta w polowie roku realizacj¢ grantu SONATA
(2012/07/D/NZ2/04286) dotyczacego roznorodnosci transpozonéw DNA w genomach ponad 600
grzybow o roznorodnym trybie zycia i pochodzacych z réznych grup taksonomicznych. Wyniki
uzyskane podczas realizacji grantu zostaly opublikowane. Ukazal si¢ roéwniez artykul pokazujacy
zaleznos$¢ repertuaru kodowanych w genomie proteaz serynowych od trybu zycia grzyba. Pod koniec
roku uzyskata finansowanie dalszych badan dotyczacych zwigzku migdzy genomem a trybem zycia
grzybow (OPUS 2017/25/B/NZ2/01880).

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

1. Petna charakterystyka srodowiskowego szczepu Acinetobacter Iwoffii ZS207.

2. Opisanie zalezno$ci repertuaru kodowanych w genomie proteaz serynowych od trybu zycia grzyba.
3. Wykazanie obecnosci roslinnych miRNA w mleku matek karmigcych.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Uzyskane wyniki zostaty (i zostang) wykorzystane w publikacjach naukowych oraz sg podstawg jednej
zrealizowanej pracy magisterskiej.

Publikacje:
5378, 5386, 5412, 5414, 5432, 5454, 5455, 5459, 5526, 4278/A, 4323/A, 4352/A, 923/N
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Temat nr 60: Mechanizmy podzialéw komoérkowych.
Zespol: dr hab. Anna Kurlandzka

Cel badania:

Celem byto ukonczenie prac nad lokalizacja komorkowa wielofunkcyjnego biatka Irrl drozdzy
Saccharomyces cerevisiae oraz rozpoczgcie prac nad przyczyng niestabilnosci genetycznej wywolanej
brakiem genu SWI6 w tym samym organizmie.

Opis realizowanych prac:

Dotychczas opisane procesy, w ktorych zaangazowane bylo biatko Irr przebiegaly w jadrze
komoérkowym. Ustalono, ze Irrl wystepuje w znaczacej ilosci réwniez na terenie cytoplazmy, jego
poziom zmienia si¢ w cyklu komorkowym. Wykazano, ze na terenie cytoplazmy Irrl oddziatuje
z biatkiem Imil, ktéremu uprzednio przypisano role w utrzymywaniu homeostazy glutationu
1 integralno$ci mitochondriow. Drugi aspekt badan to rola biatka Swi6 w utrzymaniu stabilno$ci
genetycznej, realizowany we wspOlpracy z dr hab Adrianng Skoneczng (IBB PAN). Koncentrowano si¢
na ustaleniu, czy przyczyna niestabilnosci wywotanej brakiem Swi6 jest zaburzenie odpowiedzi na stres,
wynikajace ze zmienionej aktywnosci transkrypcyjnej, czy tez ze zmienionej aktywnoS$ci i integralnosci
jaderka lub ze zmienionej struktury chromatyny. Stwierdzono, ze brak biatka Swi6 prowadzi
do podwyzszonej czestosci powstawania peknie¢ DNA oraz zmian w sktadzie chromatyny manifestujacych
si¢ m.in. podwyzszonym poziomem alternatywnego wariantu histonu Htzl. Scharakteryzowano takze
zmiany w rejonie tDNA towarzyszace brakowi Swi6 wskazujac na udziat tego biatka w modelowaniu
integralnosci tego rejonu chromosomowego.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Pula cytoplazmatyczna biatka Irrl wchodzi w interakcje z biatkiem Imil zaangazowanym
w utrzymywanie stabilnos$ci genomu mitochondrialnego i homeostaze glutationu.

Brak biatka Swi6 prowadzi do zmiany sktadu histonowego chromatyny, podwyzszenia poziomu histonu
Htzl oraz do powstawania nietypowych struktur DNA $wiadczacych o zaburzeniach replikacji
i obecnosci licznych peknigé DNA.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Cze$¢ wynikow zostata opublikowana, a pozostate sg przygotowywane do publikacji.

Publikacje:
5367, 5402, 4288/A, 4289/A, 4304/A, 4305/A

Temat nr 61: Dynamika transkryptomu w normie i stresie.
Zespot: dr hab. Marta Koblowska, prof. dr hab. Andrzej Jerzmanowski, dr Roksana Iwanicka-Nowicka,
dr Anna Fogtman

Cel badania:

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

Opis realizowanych prac:

Wykonywano badania dotyczace poziomu i lokalizacji w genomie acetylowanego w lizynie 16 histonu
H4 (H4K16Ac) w komorkach Arabidopsis T87 hodowanych w zawiesinie w warunkach kontrolnych
oraz po stresie abiotycznym.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Wykazano dynamiczne zmiany poziomu H4K16Ac w odpowiedzi komorek ro§linnych na stres zasolenia
i chtodu. Zmiany te sg przejSciowe, w pierwszych minutach poziom acetylacji lizyny 16 histonu H4
wzrasta aby po kilkudziesieciu minutach powréci¢ do stanu wyjsciowego. Tego typu zmiany modyfikacji
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histonowych spelniajg kryteria odpowiedzi nukleosomowej i moga wplywac na regulacj¢ gendw szybkiej
odpowiedzi. Analiza ChlP-seq wykazata, ze H4K16Ac jest rozmieszczony na catlym obszarze
chromatyny zarowno w komorkach kontrolnych jak i poddanych stresowi zasolenia. Analizowano
poziom badanej modyfikacji H4 na chromatynie genow o réznej sile transkrypcji. Poziom H4K16 jest
wyzszy w obszarze genow aktywnie transkrybowanych.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Otrzymane wyniki zostang wykorzystane w przygotowywanej publikacji.

Temat nr 63: Dodekahedron adenowirusa jako platforma szczepionkowa.
Zespol: dr hab. Ewa Szotajska, mgr inz. Marta Jedynak (doktorantka), mgr inz. Malgorzata Podsiadta-
Biatoskoérska (technik)

Cel badania:

Celem badan jest stworzenie modelowej terapeutycznej szczepionki nowotworowej, opartej
na wykorzystaniu czastki wirusopodobnej (ang. virus-like particle, VLP), dodekahedronu
adenowirusowego (Dd). W proponowanym podej$ciu Dd stuzy jednoczesnie jako nos$nik antygenow
nowotworowych i adiuwant, wzmacniajacy odpowiedZz immunologiczng na wprowadzony antygen.
Nasza strategia opiera si¢ na dostarczaniu antygenu zwigzanego z nowotworem (ang. tumor associated
antigen, TAA) poprzez jego wlaczenie do struktury Dd, co umozliwia dostarczanie TAA do komorek
prezentujacych antygen, a nastgpnie prezentacje epitopoOw przez gldowny kompleks zgodnosci tkankowe;j
(MHC).

Opis realizowanych prac:

Do stworzenia modelu szczepionki wybraliSmy immunogenne peptydy pochodzace z owoalbuminy
(OVA): epitop CD8" (peptyd OVAs7.06:) Oraz epitop CD4" (peptyd OVAygs.2g0), ktore na potrzeby
naszych badan, stuza jako TAA. Otrzymalismy rekombinowane czgstki dodekahedronéw niosacych 60
kopii peptydu OVAy.084, obejmujacego peptydy immunodominujgce oraz sekwencje flankujace,
zapewniajace odpowiednie procesowanie antygenu przez proteasom. Podstawienie 43 aminokwasow na
N-koncu biatka podstawy pentonu, z ktérego zbudowany jest Dd, nie zaburzylo integralnosci czastek, co
wykazali$my przy uzyciu mikroskopii elektronowej. Obecno$¢ epitopéw pochodzacych z owoalbuminy
potwierdzili$my przy uzyciu odpowiednio spektrometrii mas (MS) i analizy N-terminalnej.
Otrzymali$my homogenny preparat rekombinowanych DdOVA produkowanych z duzg wydajnoscia
w systemie bakulowirusa, ktéry postuzyl do immunizacji myszy BL57/6. Przy uzyciu testu
immunoenzymatycznego IFNy ELISPOT (ang. IFNy enzyme-linked immunospot) z wykorzystaniem
splenocytow wyizolowanych ze $ledzion myszy immunizowanych DdOVA wykazali§my, ze preparat
szczepionkowy bardzo efektywnie indukuje specyficzne wobec antygenu OVA limfocyty
T cytotoksyczne w porownaniu do kontrolnych peptydéw podawanych z niekompletnym adiuwantem
Freunda. Kolejnym etapem badan, ktoéry aktualnie rozpoczynamy jest weryfikacja aktywnosci
terapeutycznej DAOVA w modelu myszy BL57/6, ktorym wstrzyknigto podskérnie komorki mysiego
czerniaka B160VA, prezentujgce owoalbuming.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

Wykazalismy, ze epitopy antygenowe wprowadzone do struktury VLP w opracowanym modelu
szczepionki DAOVA sa odpowiednio procesowane i prezentowane przez czasteczki MHC co prowadzi
do aktywacji specyficznych wobec OVA cytotoksycznych limfocytow T bez uzycia adjuwantow.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wyniki zostang wykorzystane w publikacji naukowe;j.

Publikacje:
5486
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Temat nr 64: Posttranslacyjne modyfikacje bialek jako mechanizm regulacji szlakow
przekazywania sygnatu.

Zespol: dr hab. Magdalena Krzymowska, dr Karolina Morgiewicz, dr Patrycja Zembek, mgr inz. Jakub

Kwiatkowski (doktorant), mgr Dominika Kamrowska (doktorantka), mgr Marcin Piechocki

Cel badania:
Wyjasnienie molekularnych mechanizmoéow dziatania efektora HopQ1 we wnetrzu komorek gospodarza.

Opis realizowanych prac:

Efektor HopQ1 wydzielany przez wiele szczepow Pseudomonas syringae przyczynia si¢ do infekcji
roznych gatunkow roslin. Molekularne podloze tego zjawiska jest stabo poznane. Nasze dotychczasowe
badania wykazaty, ze HopQl oddzialuje z ro§linnymi bialkami z rodziny 14-3-3, co wpltywa na
stabilno$¢ oraz lokalizacj¢ subkomorkows efektora. Jednak wydaje sie, ze biatka 14-3-3 nie s3 celem
dziatania HopQ1, lecz tylko wspomagaja jego aktywnos¢.

W aktualnym okresie sprawozdawczym badali§my, w jaki sposob HopQl interferuje ze Sciezkami
sygnalnymi aktywowanymi w wyniku infekcji. W tym celu, prowadziliSmy ekspresj¢ przejsciows
roznych, naturalnie wystgpujacych, wariantow HopQ1l w dwoéch uktadach modelowych, tj. w roslinach
Nicotiana benthamiana oraz protoplastach Arabidopsis thaliana. Nast¢pnie sprawdzaliSmy, czy
obecnos¢ efektora wptywa na aktywacje kaskady kinaz MAP. Nasze do§wiadczenia ujawnily, ze efektor
HopQ1 suprymuje aktywacje kinaz MAP. Co ciekawe, warianty efektora nieznacznie rdézniace si¢
sekwencja aminokwasowa (6 réznych reszt), przejawiaja znaczaco roézne zdolnosci w tym zakresie.
Wykazalismy réwniez, ze HopQ1 dziata na poziomie MEK2, tj. kinazy kinaz MAP. Ko-ekspresja
efektora z kinazga MEK?2 znaczaco obniza ilo§¢ biatka MEK2 nie wptywajac na ilos¢ transkryptu.

Analizy typu BIFC oraz FRET pokazaty, ze HopQ1 bezposrednio oddziatuje z MEK2 w komorkach
ros$linnych. Zastosowanie mutantow MEK2, pozwolito nam wnioskowac, ze do interakcji dochodzi, bez
wzgledu na to, czy kinaza jest w formie aktywnej czy nieaktywne;j. Z kolei, na podstawie struktury HoQ1
zaprojektowali§my mutanty w hipotetycznej domenie oddziatywania z kinaza. Fakt, ze mutanty te
nie wigzalty MEK?2, implikuje Ze badane reszty tyrozynowe potozone w pozycjach 264, 346 i 383
uczestnicza w interakcji.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:
Wykazano, ze HopQ1 wptywa na obnizenie poziomu biatka ale nie transkryptu MEK2 oraz ze efektor
bezposrednio oddziatuje z ta kinazg. Zmapowano domene interakcji w strukturze HopQ1.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Wyjasnienie sposobu dziatania bakteryjnych efektoréw przyczyni si¢ nie tylko do zrozumienia
mechanizméw patogenezy ale tez dostarczy wygodnych narzedzi do badania odpowiedzi ro$lin na
infekcje.

Publikacje:
4183/A, 4184/A, 4185/A, 4229/A, 4230/A, 4324/A, 914/N

Temat nr 65: Modelowanie mechanizméw aktywnosci biologicznej na podstawie danych
strukturalnych.

Zespol: prof. dr hab. Jarostaw Poznanski, dr Kinga Mieczkowska, dr Maria Winiewska-Szajewska,

mgr Ewa Bugajska (doktorantka), mgr Anna Szymaniec (doktorantka), Stawomir Kasperowicz (student)

Cel badania:

Celem realizacji tematu jest udoskonalenie procedury umozliwiajacej ustalenie zaleznosci miedzy
strukturg a funkcjg biologiczng. Badania opierajg si¢ przede wszystkim na analizie $rednio-
1 wysokorozdzielczych struktur, ktére budowane sa w oparciu o dane strukturalne dostgpne dla
podobnych uktadéw (na przyktad. modelowanie przez homologi¢), w kontekécie dostepnych danych
termodynamicznych (aktywno$¢ biologiczna, parametry biochemiczne, dane kinetyczne, pomiary
termodynamiczne, pomiary spektroskopowe, analizy statystyczne). Poszukiwane sg konkretne
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oddziatywania Iub ich kombinacje, ktore thumacza obserwowany efekt. Poprzednio prowadzone badania
beda kontynuowane.

Opis realizowanych prac:

1. Rola wigzania halogenowego w uktadach biologicznych. Pomiary termodynamiczne sa prowadzone
dla coraz wiekszej serii halogenowanych zwigzkéw heterocyklicznych, réwnolegle metodami DSF,
DSC, ITC oraz DSC, poszerzone dodatkowo o dane strukturalne (X-ray). Otrzymane wyniki
jednoznacznie dowodza, ze efekt wigzania halogenowego w ukladzie biatko ligand jest zwykle
zdominowany przez rownowage miedzy oddziatywaniami elektrostatycznymi i hydrofobowymi, przy
czym wkilad oddziatywan hydrofobowych jest niezwykle trudny do wyznaczenia. Publikacje: 5375,
4325/A, 4329/A, 4330/A, 4331/A, 4344/A, 4349/A

2. Analiza profilu aktywnosci biatek z rodziny AlkB. Do rodziny AlkB nalezy migdzy innymi dziewig¢
ludzkich odpowiednikow ALKBH, z ktérych w chwili obecnej badane jest gléwnie biatko FTO.
Przeprowadzony zostat szereg pomiarow umozliwiajacych okreslenie warunkéw niezbednych dla
badania aktywnosci FTO in vitro, w szczegdélnosci metody wydajnego testowania potencjalnych
substratow. Publikacje: 5405 4206/A, 4318/A, 4319/A, 4354/A

3. Analiza $ciezek matabolicznych poli-izoprenoiddow na podstawie danych biofizycznych.
Spektrometria mas pozwala $ledzi¢ redystrybucje izotopéw w poli-izoprenoidach syntetyzowanych
w roznych warunkach w obecnosci roznie wzbogaconych prekursorow lub substratow. Zastosowanie
globalnej analizy statystyczno-kombinatorycznej pozwolito zaproponowaé¢ model interferencji dwoch
potencjalnych szlakow metabolicznych (MEP i MVA). W chwili obecnej trudno oceni¢ zakres jego
stosowalno$ci, chociaz wydaje si¢ on tlumaczy¢ wszystkie dostgpne wyniki doswiadczalne.
Publikacje: 5416 4274/A

4. Modele strukturalne kompleksow krotkich peptydow z jonami metalami. Celem modelowania jest
ulatwienie poszukiwania takich sposobow modyfikacji startowych peptydow, aby wykazywaty one
oczekiwane wlasciwos$ci chelatujace. Publikacje: 4274/A, 4277/A, 4326/A

Opis najwazniejszych osiagniec:

Woprowadzenie nowej metody oszacowania energii swobodnej oddzialywan hydrofobowych dla
zwiazkow niskoczasteczkowych. Zaproponowana metodologia prowadzi do wyznaczenia ekstensywnego
parametru termodynamicznego, ktory powinien by¢ blizszy energii swobodnej solwatacji (tez parametr
ekstensywny) niz powszechnie uzywane parametry intensywne (logP, rozpuszczalnos$¢).

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Uzyskane wyniki znalazty si¢ badz znajda si¢ w publikacjach naukowych.

Publikacje:
5375, 5392, 5405, 5416, 5448, 4206/A, 4260/A, 4274/A, 4277/A, 4318/A, 4319/A, 4325/A, 4326/A,
4329/A, 4330/A, 4331/A, 4344/A, 4349/A, 4351/A, 4354/A, 888/N

Temat nr 66: Metodyka sekwencjonowan genomowych.
Zespol: dr Robert Gromadka, dr Piotr Dzierzbicki, mgr Beata Babinska, mgr Matgorzata Filipiak,
mgr Jan Gawor, mgr Ewa Kalifska, mgr Karolina Wylot, mgr Karolina Zuchniewicz

Cel badania:

Poznawanie skladu gatunkowego bakterii polarnych w guanie pingwinow z rejonow lodowcowych.
Poznanie sekwencji genomoéw 1 plazmidéow bakterii polarnych. Okreslenie sktadu konsorcjow
bakteryjnych i drozdzowych zuréw do pieczenia chleba. Poznanie sekwencji rybosomalnego DNA
w kolekcji alg z rodzaju Prototheca. Okreslenie sktadu gatunkowego mykobiomu skory pacjentéw
z atopowym zapaleniem skory. Uzyskanie kompletnych genomow bakterii z gatunku Escherichia albertii
i Bacillus sp.
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Opis realizowanych prac:

W ramach projektu FunChleb wykonano sekwencjonowanie 18 probek metagenomicznych uzyskujac 3,6
G par zasad w celu okreslenie sktadu konsorcjow bakteryjnych i drozdzowych w zurach chlebowych.
Uzyskano 36 kompletnych sekwencji genomow bakterii z rodzaju Escherichia albertii i Bacillus sp.
z wykorzystaniem dlugich odczytow dzicki nowo wprowadzanej technologii bezposredniego
sekwencjonowania nici DNA sekwenatorem MinlON Mklb Oxford Nanopore.

Uzyskano 15 kompletnych genoméw plazmidowych w ramach realizacji projektu ,,Betalaktamazy —
geny opornosci i ich lokalizacja w genomach szczepow srodowiskowych”.

Opracowano zmodyfikowang metode izolacji materialu genetycznego i potwierdzono poprzez identyfikacje
genetyczng wystepowanie nicienia Baylisascaris transfuga w probkach katu niedzwiedzi wystepujacych na
terenie Tatrzanskiego Parku Narodowego we wspolpracy z Instytutem Parazytologii PAN.

Opracowano dane transkryptomiczne w projekcie , ,Adaptacja bakterii Lactobacillus salivarius
do srodowiska — identyfikacja i charakterystyka indukowanych temperaturg promotorow”.

W ramach wspélpracy z innymi laboratoriami kontynuowano projekt sekwencjonowania referencyjnego
genomu i transkryptomu mikroalgi Prototheca wickerhamii DPVPG. Dodatkowo uzyskano 38 sekwencji
rybosomalnego DNA alg z rodzaju Prototheca do projektu ,,Ocena potencjatu epidemicznego
chorobotworczych glonow z rodzaju Prototheca w Polsce: badania $rodowiskowe, kliniczne
i molekularne prototekozy u zwierzat”.

Zoptymalizowano metody izolacji materiatu genetycznego i rozpoczeto prace nad okresleniem sktadu
gatunkowego mykobiomu ludzkiej skory w ramach realizacji projektu ,,Charakterystyka mykobiomu
skory os6b zdrowych oraz pacjentow z atopowym zapaleniem skory”.

Ponadto z wykorzystaniem aparatu MiSeq firmy Illumina wykonano sekwencjonowania DNA totalnego
z 36 szczepow bakterii z rodzaju Escherichia sp. i Bacillus sp. Wykonano sekwencjonowanie 3 probek
metagenomicznych pobranych z guana pingwindéw, 12 probek mykobiomu skory pacjentow,
i 1 transkryptom algi Prototheca sp. Dla kazdej probki uzyskano okoto 0,5 miliona 2x300
nukleotydowych odczytow (metoda Paired End-Illumina), srednio 400 Mb par zasad na probke. t.acznie
uzyskano 25 GB par zasad, co pozwolilo na ztoZenie pelnych genoméw i plazmidow.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Uzyskano 38 sekwencji rybosomalnego DNA alg Prototheca. Ztozono sekwencje 36 pelnych genomow
bakterii z rodzaju Escherichia i Bacillus sp wraz z przenoszonymi przez nie plazmidami oraz 2
sekwencje fagow Dbakterii mlekowych. Uzyskano 15 genoméw plazmidowych z bakterii
srodowiskowych. Opracowano metodologi¢ izolacji materiatu genetycznego z ludzkiej skory.
Zoptymalizowano metodyke sekwencjonowania III generacji (Oxford Nanopore). Opracowano markery
genetyczne do molekularnej identyfikacji nicieni izolowanych z katu koni.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Badanie sktadu zurow do wypieku chleba umozliwi dobranie optymalnego zestawu bakterii i grzybow
dla uzyskania chleba o najlepszych wartosciach odzywczych i smakowych przy zachowaniu dlugo
$wiezosci bez stosowania konserwantow.

Opracowanie metodyki izolacji materialu genetycznego z ludzkiej skory pozwoli na poznanie
mykobiomu skéry u pacjentow z atopowym zapaleniem skory.

Uzyskane sekwencje transkryptomiczne algi z rodzaju Prototheca pozwoli na wytypowanie genow
odpowiedzialnych za jej wirulencje.

Stworzenie testu na molekularng identyfikacje nicieni izolowanych z katu koni.

Publikacje:

5381, 5455, 5467, 5473, 5494, 5501, 5508, 4215/A, 4245/A, 4246/A, 424T7/A, 4248/A, 4256/A,
4357/A,4258/A, 4363/A

1.40



Temat nr 67: Metabolizm siarki w roslinach.
Zespot: prof. dr hab. Agnieszka Sirko, dr Anna Wawrzynska, dr Leszek Tarnowski, mgr Anna Niemiro
(doktorantka)

Cel badania:
Kontynuacja badan nad znaczeniem procesow selektywnej degradacji biatek na drodze autofagii lub
proteasomalnej w odpowiedzi ro$lin na niedobory zwigzkow odzywczych.

Opis realizowanych prac:

Trwaja prace nad potwierdzeniem oddziatywan AtNBRI1, receptora selektywnej autofagii, z biatkami
zidentyfikowanymi dzieki technice TAP-MS. Oddziatywania AtNBR1 z rybosomalnym biatkiem RPS6
zostaly potwierdzone niezaleznie technikami Y2H oraz BiFC. Analiza fenotypowa roslin
ze zwickszonym poziomem AtNBR1 wykazala, ze biatko to moze mie¢ wptyw na regulacje kinazy
TORI, ktora z kolei jest regulatorem funkcji RPS6. Sprawdzana jest mozliwo$¢ oddzialywan wybranych
bialek peroksyzomalnych z AtNBRI1, co wskazywaloby na jego udzial w peksofagii u roslin.
Przygotowywane sa kolejne porcje materiatu do analiz TAP-MS z ros$lin nadprodukujacych biatka LSU,
potwierdzonych partnerow AtNBRI, silnie i specyficznie eksprymowanych podczas deficytu siarki. Ich
oddziatywania z wybranymi bialkami sg w trakcie weryfikacji. Stosujac technike CRISPR/Cas
prowadzone sg prace nad uzyskaniem linii Arabidopsis thaliana z usunigtymi sekwencjami kodujacymi
funkcjonalne biatko NBR1 oraz izoformy bialek LSU. Kontynuowane sa prace nad szczegdlowa
charakterystyka oddziatywan tytoniowego homologa biatka AtNBRI1, JOKA2 z réznymi izoformami
biatek AtgS.

Wykazano mozliwos¢ interakcji pomiedzy biatkiem SLIM1, kluczowym dla $ciezki sygnatu braku siarki,
a dwoma innymi biatkami, dotychczas nieopisanymi czynnikami transkrypcyjnymi. Zostata
przeprowadzona hybrydyzacja z mikromacierzami w celu porownania transkryptomu roslin Arabidopsis
z zablokowanym proteasomem hodowanych w niedoborze siarki; wyniki sg obecnie analizowane.
Stworzono katalog roslinnych biatek ubikwitynowanych, ktore moga by¢ degradowane na drodze
proteasomalnej podczas deficytu siarki. Lista biatek jest stale rozbudowywana (oddzielnie dla lisci
i korzeni).

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

1. Wytypowanie biatek, ktore oddziatuja z AtNBR1 lub LSU.

2. Wytypowanie gendéw, kodujacych biatka biorace udziat w selektywnej degradacji biatek, ktorych
transkrypcja jest zmieniona podczas niedoboru siarki.

3. Stworzenie wstegpnej listy biatek ubikwitynowanych w warunkach deficytu siarki.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Uzyskane wyniki znajda si¢ w publikacjach naukowych.

Publikacje:
5544, 5513, 4186/A, 4187/A, 4188/A, 4189/A, 4216/A, 4217/A, 4296/A

Temat nr 68: Metabolizm mitochondrialnych RNA u S. cerevisiae.
Zespot: prof. dr hab. Pawel Golik

Cel badania:

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

Opis realizowanych prac:

Prowadzono badania nad specyficznoscig rozpoznawania docelowej sekwencji RNA przez drozdzowe
biatko PPR — Dmrl. Badano odpowiedz regulacyjng transkryptomu C. albicans na defekty ekspresji
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genomu mitochondrialnego. Badano wplyw podstawien aminokwasowych w sekwencji drozdzowych
biatek Suv3 i Dssl na funkcjonowanie mitochondrialnego kompleksu degradujacego RNA — mtEXO.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Za pomoca sekwencjonowania transkryptomu (RNA-seq) wykazano, ze zaburzenia w ekspresji genomu
mitochondrialnego C. albicans prowadza do charakterystycznych zmian we wzorze ekspresji genow
jadrowych, w szczegblnosci do indukcji ekspresji alternatywnej oksydazy (AOX2) i do wyciszenia
ekspresji genow odpowiadajacych za inwazyjnos¢ i patogennos¢é. Wykazano przy tym, ze ekspresja
AOX2 zalezy od aktywnosci czynnikow transkrypcyjnych Rtgl i Rtg3.

Wykazano, ze podstawienia aminokwasowe w wytypowanych na podstawie badan krystalograficznych
pozycjach biatek Suv3 i Dssl wplywaja na oddziatywania tych biatek w kompleksie mtEXQO, a przez to
na ich funkcje.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wyniki wejda w sktad publikacji.

Temat nr 69: Metabolizm RNA u Eucaryota.

Zespol: prof. dr hab. Andrzej Dziembowski, dr hab. Rafat Tomecki, mgr Anna Maksymiuk,

mgr Katarzyna Kowalska, doktorancji: mgr Dominik Cysewski, mgr Ewa Furmanczyk,

mgr Michat Kaminski, mgr Adam Pyzik, mgr Agata Jedroszkowiak, mgr Anna Kotrys, mgr Michat
Brouze, mgr Salvador Alonso-Martinez, mgr Karolina Wrobel, mgr Janina Durys, Marta Blaszkiewicz
(magistrantka)

Osoby zatrudnione w projektach naukowych:

dr Lukasz Borowski, dr Roman Szczgsny, dr Zbigniew Warkocki, dr Monika Kusio-Kobiatka, dr Sylwia
Czarnomska, dr Anna Hojka-Osinska, dr Magdalena Chojnacka (technik), mgr Dorota Adamska
(technik), mgr Kamila Affek (technik), mgr Aleksander Chlebowski (technik), mgr Kamila Ktosowska-
Kosicka (technik), lek. Tomasz Kulinski (technik), mgr Ewelina Owczarek (technik), mgr Aneta
Pawlukiewicz (technik), Jakub Gruchota (technik)

Cel badania:
Podstawowym celem badan prowadzonych w ramach tematu jest zrozumienie mechanizméw
posttranskrypcyjnej regulacji ekspresji genéw u Eukaryota.

Opis realizowanych prac:

Prowadzono sa szeroko zakrojenie analizy z wykorzystaniem kilku modeli badawczych: Iudzkich
komorek w hodowli, Caenorhabditis elegans i myszy.

Analiza kompleksu egzosomu:

Podjednostka katalityczna egzosomu DIS3 jest z duzg czestoscia zmutowana w komorkach szpiczakow
mnogich. WykorzystaliSmy mysi model, w ktorym DIS3 zawiera mutacje¢ analogiczng do znalezionej
w komorkach szpiczakow i wykazalismy, ze mutacja w DIS3 predysponuje do rozwoju plazmocytomy,
mysiego modelu szpiczaka. Prowadzone sg analizy molekularne majgce na celu zrozumienie
mechanizmu tego zjawiska.

Wykorzystujagc  catogenomowe przeszukania bibliotekami siRNA  zidentyfikowaliSmy geny
funkcjonalnie oddziatujgce z gtownymi rybonukleazami zaangazowanymi w degradacj¢ i obrobke RNA.
Wykazalismy, ze DIS3 jest antagonista terminacji transkrypcji. Ponadto odkryliSmy szereg gendw
ktorych wyciszenie jest syntetycznie letalne z mutacjami w DIS3, XRN2 i DIS3I2. Aktualnie
prowadzone sa dalsze analizy funkcjonalne.

Analiza Rybonukleazy DIS3L:

Rola cytoplazmatycznej podjednostki kompleksu egzosomu DIS31 jest stabo poznana. SkonstruowaliSmy
myszy z delecjg DIS3, ktéra okazata si¢ embrioletalna na wczesnym etapie rozwoju zarodkowego.
Zostaly jednak wyprowadzone linie embrionalnych komoérek macierzystych pozbawiane DIS3. Stanowi
to doskonaly model do dalszych badan nad rolg DIS31.
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Degradacja RNA w mitochondriach:

Kontynuowano analiz¢ mechanizméw degradacji mitochondrialnego RNA u ludzi. Wykazano,
ze mitochondria sa gléwnym zréddlem dwuniciowego RNA w komorkach, oraz ze degradosom
mitochondrialny wraz z mitochondrialng poli(A) polimeraza jest odpowiedzialny za jego degradacjg.
Co niezwykle istotne we wspoétpracy z laboratorium Prof. Nicolasa Proudfoota z Uniwersytetu
Oxfordzkiego odkryliSmy, ze dwuniciowe RNA akumulowane w mitochondriach prowadzi to indukcji
odpowiedzi immunologicznej (Dahir i inni, Nature, praca na etapie ponownej recenzji).

Mitochondrialne genomy kregowcoéw wykazuja nierownomierne roztozenie par GC, co powoduje
syntezg antysensownych RNA bogatych w guaniny, ktore sa podatne na tworzenie nieckanonicznych
struktur zwanych G-quadrupleksami. Molekularne analizy pozwolity nam zaproponowaé¢ mechanizm,
w ktorym RNA zawierajace G-quadrupleksy sa rozpoznawane i degradowane w ludzkich
mitochondriach. Ludzki mitochondrialny genom (Pietras i inni, Nature communications, praca
w recenzji)

Analiza niekanonicznych poli(A) polimeraz z rodziny FAM46.

Odkrylismy specyficzng dla zwierzat rodzing poli(A) polimeraz FAM46. Badamy ich funkcjg
wykorzystujac, jako modele linie komoérkowe szpiczakéw mnogich, nicienia C. elegans oraz myszy.
Wykorzystujac technologiec CRISPR/Cas9 skonstruowano myszy zawierajace mutacje we wszystkich
genach z rodziny FAM46. Odkryto szereg bardzo ciekawych fenotypdéw rozwojowych. Co niezwykle
istotne, wykazaliSmy, ze jeden z cztonkoéw rodziny, FAM46C, jest supresorem nowotworow.

Analiza poli(U) polimeraz:

Analizy ludzkich poli(U) polimeraz TUT4 i TUT7 doprowadzity do nieoczekiwanego odkrycia, ze petnig
one istotng role w restrykcji dziatania retrotranspozonow Line-1. (Warkocki i inni, Cell, praca
po pozytywnych recenzjach przygotowywana do odestania do czasopisma)

Analizy Metagenomiczne:

Kontynuowano badania majace na celu poznanie fragmentéw genoméw (metagenomu) bakterii zyjacych
w glebach silnie skazonych pestycydami. Uzyskane sekwencje postuza do poszukiwania enzyméw
0 znaczeniu komercyjnym.

Inne badania:

Poradzono réwniez inne analizy, z ktorych cze§¢ zaowocowala publikacjami naukowymi. Miedzy
innymi zbadaliSmy wiasciwosci ciekawej nukleotydylotransferazy Cutl, ktora preferencyjnie dodaje
cytozyny do 3’ koncow mRNA oraz uczestniczyliSmy w badaniach strukturalnych kompleksu
degradacyjnego RNA MtEXO i mykobakteryjnej prymazy.

Opis najwazniejszych osiagniec:

1. Wykazanie, ze nie kanoniczna poli(A) polimeraza FAM46C jest supresorem nowotworow
specyficznym dla limfocytow B.

2. Odkrycie roli dwuniciowego RNA akumulowanego w mitochondriach w regulacji odpowiedzi
immunologicznej.

3. Odkrycie roli TUT4 i TUT7 w restrykcji retrortanspozonéw LINE-1.

4. Odkrycie mechanizmu degradacji RNA bogatego w G-quadrupleksy w ludzkich mitochondriach.

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

Publikacje:
5355, 5397, 5419, 5445, 5456, 5471, 5475, 5479, 5499, 5502, 5503, 5507, 5509, 4343/A, 4254/A
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Temat nr 70: Biologia strukturalna bialek sluzacych jako narzedzia do modyfikacji genetycznych.
Zespol: prof. dr hab. Matthias Bochtler, dr Anna Piasecka-Fricke, dr Humberto Fernandes, mgr Michat
Pastor, mgr Marlena Kisiala

Cel badania: Celem badan jest znalezienie, charakterystyka enzymatyczna oraz przedstawienie
przyktadéw zastosowania narzedzi do inzynierii genomowej.

Opis realizowanych prac:

Zespot prowadzi badania narzedzi do modyfikacji genetycznych — w tym endonukleaz TALE, CRISPR
oraz wrazliwych na obecno$¢ modyfikacji enzymow restrykcyjnych. W roku 2017 ukonczono projekt
majacy na celu znalezienie biatek o architekturze podobnej do bialek TALE, ale o niskim podobienstwie
sekwencyjnym. Kontynuowano ponadto proby zastosowania narzgdzi opartych o system CRISPR
do edycji genomu mitochondrialnego z uzyciem systemu modelowego w postaci cybryd zawierajacych
mitochondria pacjentow z chorobg Lebera. Niestety badania te okazaly si¢ utrudnione ze wzgledu
na nieoczekiwang zmienno$¢ poziomu heteroplazmii w badanych komoérkach. We wspotpracy
z naukowcami z firmy New England Biolabs prowadzono badania strukturalne enzymow, ktore swoiscie
przecinaja heterodupleksy RNA/DNA oraz enzymdéw hydrolizujacych jedynie metylowane lub
hydroksymetylowane dwuniciowe DNA. Uzyskanie wspomnianych specyficznosci substratowych nie
jest jak dotad w prosty sposéb mozliwe z uzyciem endonukleaz TALEN i CRISPR. Niedawne
doniesienia literaturowe wskazuja na mozliwos¢ kontroli metylacji genomu w komoérkach zwierzgcych
z uzyciem biatka dCas9. W komorkach roslinnych, wzorcowe fragmenty RNA sg naturalnie uzywane
do ukierunkowanej metylacji DNA w kontekscie CHH. Probujemy lepiej zrozumie¢ naturalny system
metylacji DNA z uzyciem wzorcowego RNA. PrzeprowadziliSmy rowniez analize poréwnawcza
czulosci 1 specyficznosci narzedzi do detekcji i charakterystyki produktow naprawy podwojnych nacieé
DNA. Ukonczyli$my ponadto projekt krystalograficzny majacy na celu okreslenie struktury biatka Anbu,
homologa proteasomu o prawdopodobnych cechach ewolucyjnych prekursoréw proteasomow.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Znaleziono biatka zawierajgce zestaw powtorzen o prawdopodobnej architekturze podobnej do biatek
TALE. Kilka biatek wylonionych w ramach poszukiwan stanowig patogeny roslinne o prawdopodobnym
znaczeniu ekonomicznym (Perycz et al., 2017). Badania metod do genotypowania produktéw naprawy
podwojnych nacig¢ DNA pozwolity na okreslenie czuto$ci roznych technik w tych samych warunkach
oraz wylonienie prostych zasad umozliwiajacych wybor najlepszej metody (Krwawicz et al., manuskrypt
w przygotowaniu do ponownego wystania do Scientific Reports). Struktura krystaliczna biatka Anbu
wykazata, ze bialko to ma zdefiniowang forme¢ oligomeryczna ale znacznie nizszg niz oczekiwana
symetri¢. Zamiast budowy pierscieniowej, Anbu przyjmuje forme przecietej podktadki (helisy, w ktorej
mozliwy jest tylko jeden skok, gdyz nastepny uniemozliwiaja konflikty steryczne) (Piasecka et al., 2017

[epub]).

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Mamy nadziej¢, ze nasza analiza porownawcza metod detekcji produktow naprawy podwdjnych nacigé
DNA bedzie pomocna dla innych naukowcow stosujacych narzedzia modyfikacji genetycznych. Jesli
powioda si¢ proby dostosowania narzedzi typu CRISPR do edycji genomu mitochondrialnego, bgdzie to
roOwniez miato szerokie zastosowanie praktyczne. Nukleazy do edycji genomu w zalezno$ci od jego
stopnia modyfikacji sg juz obecnie stosowane — ich charakterystyka mogtaby poméc w poprawie ich
wlasnosci.

Publikacje:
5433, 4286/A
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Temat nr 71: Stres sSrodowiskowy jako Zrédlo niestabilno$ci genetycznej.
Zespol: dr hab. Adrianna Skoneczna, dr Kamil Krol, mgr Justyna Antoniuk-Majchrzak, mgr Anna
Dhugajczyk

Cel badania:

Wyniki badan przeprowadzonych w naszej pracowni wykazaty, ze szczepy drozdzowe pozbawione genu
SWI6 sg niestabilne genetycznie. Mozliwa przyczyna obserwowanej niestabilnosci genetycznej tych
szczepow jest ich niewlasciwa odpowiedz na stres, wynikajaca, badz to ze zmienionej aktywnosci
transkrypcyjnej w odpowiedzi na stres, badz to ze zmienionej aktywnosci i integralnosci jaderka, badz tez
ze zmienionej struktury chromatyny w tych szczepach. Celem planowanych badan byto sprawdzenie, ktora
z przedstawionych mozliwosci jest prawdziwa.

Opis realizowanych prac:

Zastosowanie testu chmury chromosomalnej do analizy anomalii wystgpujacych w rejonie rDNA szczepow
pozbawionych genu SWI6, oraz kometkowego testu chmury chromosomalnej umozliwito wykazanie
obecnosci nietypowych struktur DNA zaréwno w prazku zawierajacym chromosomy IV i XII (chromosom
zawierajacy tDNA), jak 1 w prazku zawierajacym chromosomy VII i XV. Obecne byly struktury DNA
swiadczace o czgstym wystgpowaniu bloku replikacji w komoérkach pozbawionych genu SWI6. W DNA
izolowanym z komorek swi64 nadreprezentowane byly struktury typu ¥ odpowiadajace regresji widetek
replikacyjnych, a w DNA izolowanym z komodrek swi6A/swi64d liczne zlozone intermediaty
rekombinacyjne mogace odpowiadaé strukturom powstajagcym podczas indukowanych przez multi-inwazje
rearanzacji DNA. Obserwowano rowniez peknigcia DNA, oraz formy koliste DNA, male u haploidow
i duze u diploidow. Te struktury $wiadcza o podwyzszonej czestosci powstawania pegknie¢ DNA
w genomie mutantow pozbawionych SWI6, oraz wskazuja na uzywane do ich naprawy mechanizmy
reperacyjne, odmienne w komorka haplo- i diploidalnych.

Zastosowanie techniki ASPIC-MS do identyfikacji biatek wiazacych si¢ do rDNA szczepow kontrolnych
i tych z delecja genu SWI6 pozwolito wskaza¢ na istotne réznice w budowie ich chromatyny, ktora
w szczepach pozbawionych Swi6 obfituje w alternatywny wariant histonu- biatko Htzl. Analizy te
pozwolily scharakteryzowa¢ zmiany w rejonie rDNA towarzyszace usunieciu z genomu Saccharomyces
cerevisiae genu SWI6, pomagajac ustali¢ w jaki sposob biatko Swi6 moduluje integralno$¢ tego rejonu
chromosomalnego.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

Wykazano, ze w chromatynie szczepoéw pozbawionych bialka Swi6 wystepuje alternatywna wersja
histonu — biatko Htzl. Wykazano rowniez, ze w genomie szczepdéw pozbawionych genu SWI6 dochodzi
do powstawania nietypowych struktur DNA $wiadczacych o bloku replikacji, co dodatkowo
potwierdzaja liczne pgknigcia DNA, bedace wynikiem takiego bloku, a ktorych reperacja prowadzi do
rearanzacji DNA poprzez zidentyfikowane intermediaty rekombinacyjne.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Uzyskane wyniki pozwola, prawdopodobnie, wyjasni¢ molekularne przyczyny niestabilnosci
genetycznej analizowanych szczepow, postuza tez do przygotowania manuskryptu publikacji.

Publikacje:
5359, 5402, 5498, 4288/A, 4289/A, 4292/A, 4304/A, 4305/A, 884/N, 924/N

Temat nr 72: Genomika funkcjonalna odpowiedzi komodrek eukariotycznych na stresy
Srodowiskowe.

Zespol: dr hab. Marek Skoneczny, dr Urszula Natkanska, dr Anna Chetstowska, mgr L.ukasz Rymer,

mgr Blazej Kempinski

Cel badania:
1. Analiza roli i lokalizacji wewnatrzkomorkowej Hsp31p, biatka odpowiedzi na stres o aktywnosci
glioksalazy III w drozdzach Saccharomyces cerevisiae.
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2. Poznanie nowej drogi importu biatek do peroksysomow, organelli uczestniczacych w ochronie przed
stresem oksydacyjnym.

Opis realizowanych prac:

Ad 1. Kontynuowano prace nad lokalizacja wewnatrzkomorkowa Hsp31p. Ustalono, ze jest ono
zlokalizowane w periplazmie. Wykazano, ze jego ilo§¢ w periplazmie ro$nie w komodrkach
wystawionych na dziatanie stresow §rodowiskowych. Na podstawie analizy sekwencji aminokwasowej
Hsp31p oraz innych przestanek, w tym braku zwigzkow tego biatka z retikulum endoplazmatycznym
(ER), postawiono hipoteze stanowiaca, iz sekrecja Hsp3lp do periplazmy nastepuje w sposob
nieklasyczny, niezalezny od ER. Ponadto okazato si¢ réwniez, wbrew wczesniejszym wstepnym
obserwacjom, ze takze w tle genetycznym BY Hsp31p jest obecny w periplazmie. To otwiera pole
do badan nad mechanizmem sekrecji Hsp31p i w ogdle nad stabo poznanymi nieklasycznymi szlakami
sekrecji z wykorzystaniem posiadanej kolekcji szczepoéw delecyjnych S. cerevisiae.

Ad 2. Kontynuowano prace nad wspotdziataniem szlakow importu do peroksysomow zaleznych od PTS1
1 PTS3. Prowadzono jakoSciowa (mikroskopia fluorescencyjna) i ilosciowa (frakcjonowanie organelli
komorek drozdzy) analize zaleznosci wydajnos$ci importu do peroksysomow bialek Ctalp i Fox2p
od funkcjonalnosci domen rozpoznajacych sygnaty PTS1 i PTS3 w receptorze Pex5p oraz od obecnosci
sygnatu PTS1 w tych biatkach. Ustalono, ze na wydajnos¢ importu Ctalp i Fox2p do peroksysomow
w okoto 30% sktada si¢ szlak PTS3. Ponadto ustalono, ze w imporcie Ctalp i Fox2p do peroksysomow
oprocz receptora PexS5p bierze udzial jego nowoodkryty paralog biatko Pex9p. Co ciekawe wynik
porownania sekwencji aminokwasowych Pex5p 1 Pex9p ujawnil wysoka homologi¢ w rejonie Pex5Sp
zawierajagcym motyw diaromatyczny FxxxW uczestniczacy w oddziatywaniu z biatkami AOx, Cat2p,
Ctalp i Fox2p. To sugeruje, ze Pex9p moze roéwniez mie¢ domene rozpoznajaca hipotetyczny sygnat PTS3.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

1. Hsp3lp jest zlokalizowany w periplazmie drozdzy S. cerevisiae. Sekrecja Hsp31lp do periplazmy
nastepuje w sposob nieklasyczny, niezalezny od ER.

2. Na wydajno$¢ importu Ctalp i Fox2p do peroksysoméw w okoto 30% sktada si¢ szlak PTS3.
W ich imporcie oprocz receptora Pex5p bierze udziat jego nowoodkryty paralog biatko Pex9p.

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

Publikacje:
5359, 5402, 5490, 5498, 4288/A, 4289/A, 4292/A, 4293/A, 4304/A, 4305/A

Temat nr 73: Uwarunkowania biologiczne, geochemiczne i genetyczne struktur i funkcjonowania
ekosystemow polarnych na tle gwaltownych zmian klimatycznych.
1. Badania dynamiki zmian w ekosystemach polarnych wywolanych gwaltownym ocieplaniem si¢
klimatu w rejonie Pélwyspu Antarktycznego.
Zespol: dr hab. inz. Katarzyna Chwedorzewska, dr inz. Matgorzata Korczak-Abshire, mgr Anna Znoj

Cel badania:

Celem badan byta ocena w jaki sposdb obserwowane fluktuacje abiotycznych sktadowych $rodowiska
wywolanych zmianami klimatycznymi w rejonie Antarktyki Zachodniej powodujg destabilizacje
struktury i funkcjonowania zaré6wno ladowych, jak i morskich zespotéw roslinnych oraz zwierzecych.
Jak réwniez wptywaja na kluczowe sktadowe abiotyczne: rzezbe¢ terenu, warunki hydrologiczne.

Opis realizowanych prac:

Oceniono skutki gwattownych zmian $rodowiskowych na rdézne elementy ekosystemow morskich
i ladowych Zachodniej Antarktyki.

Analizowano mechanizmy ekspansji gatunkéw obcych w réznych skalach przestrzennych co poszerzylo
naszg wiedz¢ na temat ogdlnych mechanizméw ekspansji obcych gatunkéw w nowe $rodowiska.
Kontynuowano badania nad biologig obcego dla Antarktyki gatunku Poa annua. Prowadzono rowniez
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prace dotyczace zmienno$ci genetycznej rodzimego dla Antarktyki gatunku Colobanthus quitensis
w granicach jego zasiegu i podjeto probe odpowiedzi na pytanie, czy populacje antarktyczne sa
potomstwem postglacjalnych emigrantow; czy ostatnie zlodowacenie przetrwaly w izolowanych
refugiach. Rowniez rozpoczgto badania taksonomiczne gatunkow z rodzaju Colobanthus.

Kontynuowano badania zasiegéw wystepowania, wielkosci oraz kondycji populacji pingwinow i ssakow
ptetwonogich co poszerza wiedze na temat gatunkéw wskaznikowych zaleznych od kryla. Badania te
wyrazaja dbato$¢ o to aby obecna eksploatacja poszczegdlnych gatunkéw obecnych w Potudniowym
Oceanie, odbywata si¢ w oparciu o ekologiczne rozpoznanie i ustalenie jego zasoboéw niezbednych
do dalszego sprawnego funkcjonowania catego ekosystemu. Obserwowane obecnie zmiany klimatu
w rejonach polarnych naktadaja dodatkowa naglaca potrzebe rozpoznania w jaki sposob te zmiany moga
wplyna¢, obok eksploatacji, na wielko$¢ populacji poszczegélnych gatunkow 1 réwnowage
w ekosystemach morskich Antarktyki. Przeprowadzono analiz¢ zasiggu wystepowania oraz zachowania
lggowego osobnikow pingwina krolewskiego Aptenodytes patagonicus, gatunku nierodzimego dla
Wyspy Kréla Jerzego, Szetlandy Potudniowe. Podjeto pierwsze proby analizy wybranych aspektéw
behawioralnych populacji uchatek antraktycznych Arctocephalus gazella w monitorowanych obszarach
chronionych. Gatunek ten jest waznym konsumentem kryla antarktycznego. Populacja uchatek
antarktycznych jest obecnie w fazie odradzania po okresie intensywnych odtowdéw w XIX w i objeta jest
ochrona.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Zsekwencjonowano chloroplastowy genom Colobanthus appetalus i poréwnano go z chloroplastowym
genomem C. quitensis.

Zidentyfikowano i opisano nowe stanowisko legowe Aptenodytes patagonicus na Wyspie Krola Jerzego
(Szetlandy Potudniowe, Antarktyka) dokumentujac zmiang zasiegu wystepowania tego gatunku najdalej
na potudnie, w kierunku kontynentu antarktycznego.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Wyniki badan nad wielkoscig 1 kondycja populacji ssakow i ptakéw morskich, tzw. gatunkow
wskaznikowych zasility miedzynarodowsg baze danych , Konwencja o Zachowaniu Zywych Zasoboéw
Morskich Antarktyki” i postluzyly do wyznaczenia limitow kwot potowowych dla gatunkow
komercyjnych pozyskiwanych w Oceanie Poludniowym. Prowadzone badania pozwalaja na badanie
procesu inwazji biologicznej w poczatkowym jej stadium, pozwalaja rowniez na badanie mechanizméw
adaptacji do nowych warunkéw $rodowiskowych, jak roéwniez opracowanie skutecznych metod
usuwania gatunkéow obcych z ekosystemow polarnych. Uzyskane wyniki badan znalazty sig¢
w publikacjach naukowych.

Publikacje:
5377, 5394, 5408, 5426, 5452, 5400, 4198/A, 4199/A, 4237/A, 4238/A, 4239/A, 4240/A, 4241/A,
4255/A, 4266/A, 4309/A, 4311/A, 4312/A, 4314/A, 4317/A, 265/M

Temat nr 73: Uwarunkowania biologiczne, geochemiczne i genetyczne struktur i funkcjonowania
ekosystemow polarnych na tle gwaltownych zmian klimatycznych.
2. Ekofizjologiczna i molekularna charakterystyka mikroorganizméw polarnych z kolekcji
szczepoéw IBB ZBA PAN.
Zespot: dr hab. Marek K. Zdanowski, dr Jakub Grzesiak

Cel badania:

1. Opracowanie wynikow szczegotowej analizy mobilomu plazmidowego arktycznych i antarktycznych
szczepow z rodzaju Polaromonas (wspotpraca z ZGB UW).

2. Opracowanie wynikow analiz fizjologicznej i genetycznej bakterii kwasu mlekowego z rodzaju
Carnobacterium wyizolowanych ze srodowisk polarnych (wspétpraca z ZDB IBB PAN).

3. Ekofizjologiczna analiza mikrobiocenozy guana pingwindw Adeli (praca magisterska studentki
Akademii Pomorskiej w Stupsku Agaty Kaczynskiej).
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Uzupehienie banku szczepéw o wazne biotechnologicznie izolaty uzyskane z probek wyciekow
podlodowcowych, probek pozyskanych z terenéw legowych pingwindw oraz z ryzosfery
naczyniowych roslin antarktycznych.

Optymalizacja technik izolacji bakterii z warstw powierzchniowych i wglebnych porostéw w oparciu
o posiadane probki porostow arktycznych oraz pochodzacych ze zbiorow krajowych.

Opis realizowanych prac:

1.

Przeprowadzono szczegélowa analize bioinformatyczng grupy 13. plazmidow (o sumarycznej
wielkosci 510 kpz) szczepow bakterii z rodzaju Polaromonas (Comamonadace, Betaproteobacteria)
wyizolowanych z lodowcow Arktyki i Antarktyki. W replikonach wyrdzniono moduly genetyczne
tworzace rdzen plazmidu oraz moduly fenotypowe. Adnotacje plazmidow wykonano
z wykorzystaniem publicznie dostgpnych baz danych GenBank, Conserved Domain Database,
UniProt Knowledgebase oraz ARAGORN.

Przeprowadzono szczegotowe testy wiasciwosci biochemicznych 10. szczepéw rodzaju
Carnobacterium: testy APl 50 CH, globalne analizy fenotypow komoérkowych — Biolog®, badanie
konfiguracji i st¢zenia produkowanego kwasu mlekowego, identyfikacja i charakterystyka posiadanej
aktywnosci przeciwdrobnoustrojowej; Analiza bioinformatyczna szlakoéw biochemicznych w celu
identyfikacji potencjalu przemystowego zastosowania szczepéw w oparciu o dane uzyskane z testow
aktywno$ci  biochemicznych; Przygotowanie probek plazmidowego DNA do procesu
sekwencjonowania; Obrobka danych po procesie sekwencjonowania plazmidow.

Guano pingwindw Adeli zostalo pobrane w trzech réznych stadiach rozktadu. Przeprowadzone
analizy obejmowaty m.in.: liczebno$¢ catkowitg komorek bakterii (mikroskopia epifluorescencyjna),
liczebno$¢ jednostek tworzacych kolonie na zestawie roznych podtozy bakteriologicznych w réznych
temperaturach, analiza metaboliczna na ptytkach Biolog EcoPlate, fizjologiczna analiza
zimnolubnych szczepow, analiza amplikonéw genu 16S rRNA bakteriocenozy guana.

Izolacja zimnolubnych szczepow bakterii wykonana zostala przy uzyciu nowo opracowanych technik
izolacji komorek drobnoustrojow z materiatow z Wyspy Krola Jerzego (Antarktyka). Uzyskane
izolaty bakteryjne zostaly poddane wstepnej analizie morfo-fizjologicznej, w szczegdlnosci pod
katem cech przystosowawczych do warunkéw s$rodowiska, np.: tworzenie biofilmow, lipoliza,
proteoliza, urykoliza (rozktad kwasu moczowego), rozpuszczanie wytraconych zwigzkow
mineralnych czy wigzanie azotu atmosferycznego (N,). Dodatkowo czes¢ izolatow poddano
identyfikacji filogenetycznej. Wspomniane szczepy =zostaly zabezpieczone w 20% glicerolu
w temp. -80°C.

Opracowano technike izolacji bakterii z wnetrza plechy porostu arktycznego i oznaczono liczbe
jednostek tworzacych kolonie. Sprawdzano wplyw roznych rodzajéow pozywek agarowych, uzycia
antybiotykow hamujacych wzrost grzybow oraz metod sterylizacji powierzchni plechy (alkohol/woda
utleniona) na wynik hodowli bakterii.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

1.

Na plazmidach wyr6zniono wiele gendéw i modutow, ktorych obecno$¢ moze mie¢ potencjalne
znaczenie w adaptacji do zycia w §rodowiskach lodowcowych. Biatka kodowane na plazmidach sg
prawdopodobnie zaangazowane w: (i) ochrong przed reaktywnymi formami tlenu, promieniowaniem
UV oraz niskg temperaturg, (ii) transport i metabolizm zwigzkow organicznych, (iii) transport jonow
metali oraz (iv) opornos$¢ na metale cigzkie. Ponadto przeprowadzono szczegotows analiz¢ modutow
odpowiedzialnych za replikacje (modut replikacyjny), stabilne dziedziczenie plazmidow do komorek
potomnych (modut partycyjny) oraz eliminacje komorek bezplazmidowych (systemy toksyna-
antytoksyna). Zgromadzone dane wskazuja, ze analizowane plazmidy pehnig istotng role w adaptacji
gospodarza do warunkéw panujgcych w lodowcach Arktyki i Antarktyki.

Wyniki badan wskazaly na wystgpowanie znaczacych roznic w obserwowanych profilach
metabolicznych szczepow tych samych gatunkoéw bakterii, izolowanych z r6znych miejsc bytowania.
Zmiany obejmowaly m.in. zdolno$¢ do asymilacji wigkszej ilosci zrodet wegla z grupy pentoz
i heksoz oraz wigksza oporno$¢ na zasolenie i zmiany pH. WSszystkie badane szczepy
Carnobacterium spp. produkuja w przewadze kwas mlekowy o konfiguracji L, z do$¢ niska
wydajnos$cia na poziomie ok. 5,0 g/l. Ponadto, wykazano aktywnos$¢ przeciwdrobnoustrojowa
szczepoéw Carnobacterium wobec patogennych szczepéw z rodzaju Listeria spp. i Staphylococcus
spp. Produkowane zwigzki antymikrobiologiczne poddaly si¢ trawieniu proteinazg K, co sugeruje ich
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biatkowy charakter (bakteriocyny).W procesie sekwencjonowania DNA plazmidowego, w szczepach
Carnobacterium zidentyfikowano sze$¢ szczepow posiadajacych jeden lub wigcej plazmidow.
Wstepne analizy bioinformatyczne sekwencji DNA plazmidowego wskazaly na obecno$¢ genow
plazmidowych, kodujacych biatka zaangazowane w procesy metaboliczne i transportowe.
W poréwnaniu do bezplazmidowych szczepoéw tego samego gatunku, szczepy posiadajace plazmidy
charakteryzuja si¢ wigkszym spektrum metabolizowanych cukrow oraz sg bardziej oporne na zmiany
zasolenia i pH.

Niewielki udziat komoérek tworzacych kolonie w stosunku do catkowitej liczby komorek oraz niska
aktywno$¢ w testach metabolicznych probek guana pingwinéw Adeli zebranych w szczycie sezonu
legowego wskazuja na niewielki wktad mikrobiomu w proces dekompozycji guana. Probki zebrane
w marcu (miesigc po zakonczeniu sezonu legowego) wskazuja na wyzsza aktywnos¢ saprofitycznej
mikroflory gléwnie w obregbie rozktadu biatek, thuszczy i kwasu moczowego w guanie pingwindw.
Analiza filogenetyczna bakteriocenozy guana ujawnila zmiany w jej obrgbie a takze obecnos¢
mikroflory jelitowej pingwinéw w kazdym z badanych okresow.

Wyizolowano szereg bakterii zdolnych do niskotemperaturowego rozktadu kwasu moczowego oraz
substancji ttuszczowych (rodzaj Psychrobacter) a takze biatek (rodzaj Chryseobacterium). Ponadto
udato si¢ wyizolowa¢ szczep bakterii kwasu mlekowego z rodziny Carnobacteriaceae stanowiacy
potencjalnie nowy rodzaj bakterii. Czg$¢ szczepow bakterii ze strefy korzeniowej traw
antarktycznych wykazywata zdolno$¢ do wzrostu bez zrédita azotu i do rozpuszczania fosforanu
wapnia.

Srednia warto$¢ CFU wynosita po przeliczeniu na gram plechy porostow 17 590 (1.76x10%) jednostek
tworzacych kolonie. Wstgpne wyniki ogolnej liczebnosci bakterii  oznaczonych metoda
epifluorescencyjna wynosity na gram mokrej masy — 8.31x10° z wnetrza plechy i 3.42x10’
z powierzchni plechy porostow pochodzacych z obszaru nadmorskiego Polski. Liczba komorek
glonowych wynosita odpowiednio 3.42x10" i 1.01x10’

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

1.

Uzyskane wyniki wejdg w sktad oryginalnej pracy pt. ,,Plasmids of psychrophilic Polaromonas spp.
isolated from Arctic and Antarctic Glaciers — Diversity and Role in Adaptation to Polar
Environments” (praca jest obecnie w przygotowaniu).

Uzyskane wyniki wejda w sktad oryginalnej pracy pt. ,,Characteristics of Carnobacterium spp. strains
isolated from polar region habitats” (praca jest obecnie w przygotowaniu).

Wyniki postuza przygotowaniu pracy magisterskiej Agaty Kaczynskiej oraz publikacji
W recenzowanym czasopi$mie naukowym.

Uzyskane wyniki postuza uzupetnieniu kolekcji zimnolubnych szczepéw IBB PAN o nowe izolaty
i wiedze o nich. Wraz z resztg izolatow stanowi¢ bedg zaplecze dla przysztych badan ekologicznych
i biotechnologicznych nad mikroorganizmami stref polarnych.

Czes$¢ uzyskanych wynikow zostata wykorzystana przy opracowaniu projektu zbadania mikrobiomu
porostow antarktycznych przyjetego przez NCN do realizacji.

Publikacje:
5381, 5452, 4257/A, 4309/A, 4313/A

Temat nr 74: Udzial chromatyny w kontroli podstawowych proceséw regulatorowych u Eukariota.
Zespol: dr hab. Tomasz Sarnowski, dr Szymon Kubala, dr Anna Maassen, mgr Sebastian Sacharowski,
mgr inz. Pawet Cwiek, mgr Dorota Zugaj, mgr inz. Paulina Kondrak, mgr inz. Jarostaw Steciuk,

mgr Marcin Leszczynski, mgr. inz. Joanna Szarkowska, Piotr Bartosz, Pawel Kowalewski, Mateusz
Abramczuk

Cel badania:
Identyfikacja zachowanych w ewolucji mechanizméw kontroli podstawowych procesow regulatorowych
u Eukariota uczestniczacych w odpowiedzi organizmu na dziatanie czynnikoéw $rodowiskowych.
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Opis realizowanych prac:

Badana byta funkcja gldéwnych maszynerii zwigzanych z przebudowg chromatyny m.in. kompleksow
remodelujacych chromatyng typu SWI/SNF w kontroli podstawowych proceséw regulatorowych
u Eukariota. W badaniach zostaly wykorzystane dwa uktady modelowe: Arabidopsis thaliana i ludzkie
linie komorkowe. Badany byt wplyw zewnetrznych bialek partnerskich na aktywno$¢ maszynerii
kontrolujacych strukture chromatyny, a takze oceniona zostata istotno$¢ biologiczna zidentyfikowanych
zaleznosci na poziomie calego organizmu jak réwniez w komorce.

Opis najwazniejszych osiagniec:

1. Okreslono, ze =zaburzenie funkcjonalnosci komplekséw remodelujacych chromatyne wptywa
w istotny sposob na kontrolg procesow metabolicznych.

2. Wykazano, ze inaktywacja glownej podjednostki kompleksow remodelujacych chromatyne typu
SWI/SNF moze by¢ jedng z pierwotnych przyczyn zaburzeh wystepujacych w jasnokomorkowym
raku nerki.

3. Zidentyfikowano zalezny od kompleksow typu SWI/SNF mechanizm kontroli ekspresji wybranych
genow u Arabidopsis.

4. Oceniono wptyw biatek zewnetrznych- partnerow kompleksu SWI/SNF na regulacje ekspresji genow
zwigzanych ze szlakami przekazywania sygnalu za pomocg hormonow.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Uzyskane wyniki ujete zostaly w doniesieniach na krajowe i migdzynarodowe konferencje naukowe
w formie wykladow i plakatdow. Wyniki uzyskane podczas realizacji zaplanowanych do$wiadczen
postuzyly réwniez do konstrukcji publikacji naukowej, ktora zostala opublikowana w migdzynarodowym
czasopiSmie naukowym, nowych projektéw badawczych a takze wykorzystane zostaly podczas
popularyzujacych nauke zaje¢ z uczniami szkot podstawowych i ponadpodstawowych oraz zajeé
ze studentami biologii i dziedzin pokrewnych SGGW.

Publikacje:

5506, 4219/A, 4231/A, 4232/A, 4233/A, 4234/A, 4235/A, 4269/A, 4270/A, 4328/A, 4333/A, 4334/A,
4335/A, 4336/A, 4337/A, 4338/A, 4339/A, 4340/A, 4341/A, 4342/A, 4382/A, 4383/A, 4390/A, 4391/A,
4392/A, 4396/A

Sprawozdanie z monitoringu ekologicznego - wieloletnie obserwacje ptakow i ssakow pletwonogich
na wyspie Krola Jerzego w sezonie 2016/2017

Koordynator: dr inz. Matgorzata Korczak-Abshire

Obserwatorzy: Ewa Przepiorka, Damian Czajka (ASPA 128), Anna Grebieniow, Julia Konczak

(ASPA 151)

Celem projektu jest ekologiczne rozpoznanie i obserwacja zmian kluczowych elementow ekosystemu
Antarktyki, oraz wyjasnienie interakcji pomigdzy cyklami zyciowymi zwierzat, dostgpnosciag pokarmu
1 zageszczeniem drapiezcOw. Monitoring prowadzony jest na terenie Wyspy Kroéla Jerzego (Szetlandy
Potudniowe, Antarktyka Zachodnia) i obejmuje teren zachodniego wybrzeza Zatoki Admiralicji (w tym
— Antarctic Specially Protected Area — ASPA No 128) oraz teren zachodniego wybrzeza Zatoki Krola
Jerzego (ASPA No 151) (Ryc.1). Prowadzone sg szczegdlowe obserwacje trzech gatunkow pingwindw
Pygoscelis (P. papua, P. adeliae, P. antarcticus), dziesieciu gatunkow ptakow latajacych (Larus
dominicanus, Sterna vittata, Daption capense, Chionis alba, Macronectes giganteus, Oceanites
oceanicus, Fregetta tropica, Stercorarius maccormicki, Stercorarius antarcticus lonnbergi,
Phalacrocorax bransfieldensis) oraz pigciu gatunkéw ssakow pletwonogich (Mirounga leonina,
Arctocephalus gazella, Lobodon carcinophagus, Leptonychotes weddellii, Hydrurga leptonyx) na
terenach ich rozrodu, linienia i wypoczynku. Obserwacjami objete sa takze ssaki morskie (Cetacea)
wystepujace w wodach obu zatok oraz gatunki ptakow niecharakterystycznych dla regionu, tzw. vagrant.
Obserwacje gatunkow wskaznikowych zaleznych od kryla (Euphausia superba) na Wyspie Kroéla
Jerzego w Antarktyce prowadzone byly zgodnie z wytycznymi Commission for the Conservation of
Antarctic Marine Living Resources (CCAMLR), w obszarze statystycznym 48.1. Jest to region
intensywnej eksploatacji kryla oraz intensywnie zachodzacych zmian klimatycznych.
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W 2017 roku w ASPA 128 obserwacje prowadzone byly w systemie calorocznym, w ASPA 151
w okresie lata antarktycznego (do kwietnia 2017). Rejestrowane parametry obejmowaty: wielkos$¢
populacji (Metoda A3) trzech gatunkéw pingwindéw (6 kolonii legowych) sukces legowy (A6 Procedura
A), rejestr chronologii legow (A9), wagg (g) jaj oraz wagg (g) pingwindw juwenilnych (A7). Wykonano
szczegdtowe mapy rozmieszczenia populacji lggowych badanych gatunkow. Wykonano obrysy granic
kolonii z wyszczegolnieniem grup legowych przy uzyciu narzgdzi GIS (ArcPad 7, ArcMap 10.1,

58°0'0"W

Ryc. 1. Obszary objete obserwacjami: ASPA 128 i 151, Wyspa Kroéla Jerzego, Szetlandy Potudniowe, Antarktyka

odwzorowanie WGS 84 UTM Zone 218S), na podstawie ktérych sporzadzono mapy (Ryc.2).
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Ryc. 2. Przyklad mapy rozktadu grup legowych w kolonii Llano Point (ASPA 128) w sezonie 2016/2017
na Wyspie Krola Jerzego Szetlandy Potudniowe.

Prowadzono rejestr wielkosci populacji, sukces legowy oraz rejestr rozmieszczenia przestrzennego
terenéw legowych 10 gatunkéw ptakéw latajacych oraz rozrodczych ssakow ptetwonogich, a takze
rejestr pojawiajacych si¢ w wodach obu zatok waleni (Cetacea). Obserwacje ssakow pletwonogich
wzdtuz 15 odcinkéw zachodniego wybrzeza Zatoki Admiralicji oraz 7 odcinkéw zachodniego wybrzeza
Zatoki Kroéla Jerzego przeprowadzono co 10 dni, zgodnie z wytycznymi. Odnotowano rejestr oznakowan
ptakow i ssakow ptetwonogich wedtug wytycznych w celu uzyskania informacji o wedrowkach zwierzat.
Podczas prowadzenia obserwacji gatunkow ptakow niecharakterystycznych dla regionu odnotowano
pojawienie si¢ biegusa dtugoskrzydtego (Calidris bairdii) (Fot.1), do tej pory gatunku nie pojawiajacego
si¢ w obszarach Antarktycznych.

;YL e

Ryc.3. Biegus dlugoskrzydty (Calidris bairdii) gatunek paka niecharakterystyczny dla regionu Antarktyki
(Potwierdzajace orzeczenie Komisji Faunistycznej, Przewodniczacy prof. T. Stawarczyk), fot. D. Czajka.

W celu wsparcia dotychczas prowadzonych obserwacji gatunkéw wskaznikowych zaleznych od kryla
kontynuowano realizacj¢ mig¢dzynarodowego projektu "Establishing a CEMP Camera Network
in Subarea 48.1". W ramach projektu rejestrowana jest chronologia rozrodu i sukces legowy trzech
gatunkow pingwindéw za pomocg systemu zautomatyzowanych kamer (RECONYX HyperFire PC800).
W sezonie 2017 przeanalizowano materiat z 14 kamer RECONYX HyperFire PC800 umieszczonych
w wybranych koloniach legowych pingwinéw Pygoscelis w ASPA 128 i ASPA 151. Ponadto, w celu
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weryfikacji nowatorskiej metody, zebrano metoda klasyczng bezposrednich obserwacji w terenie
1 przeanalizowano materiat referencyjny dotyczacy chronologii legéw wybranych par pingwinow.
Rozpoczeto realizacj¢ projektow: "Tracking the overwinter habitat use of krill dependent predators from
Subarea 48.1" i "Foraging range and habitat preference of non-breeding pygoscelid penguins
in CCAMLR subarea 48.1". Zainstalowano 40 nadajnikéw satelitarnych (PTT, Argos-linked Kiwisat
K2G, Sirtrack Ltd.) na wybranych osobnikach pingwinéw z monitorowanych kolonii (Ryc. 4), w celu
przesledzenia wyjatkowo stabo poznanych zimowych wedréwek i miejsc zerowania trzech gatunkow
pingwinow (P. adeliae, P. papua, P. antarcticus). Zebrane dane zdeponowano w bazie danych
CCAMLR, gdzie m.in. postuza do przygotowania opracowania nowej strategii zarzadzania potowami
kryla za pomocg sprzezenia zwrotnego (Feedback Management).

—

Ryc. 4. Przyklad zainstalowanych na pingwinach nad

ajnikow satelitarnych oraz wstepne wyniki dot. wedrowek
i miejsc zerowania trzech gatunkéow pingwinow (P. adeliae, P. papua, P. antarcticus) w regionie potwyspu
Antarktycznego, fot. A. Grebieniow, opracowanie wynikow A. Lowther.

Zebrano material do analizy wybranych aspektow behawioralnych populacji uchatek antraktycznych
Arctocephalus gazella w monitorowanych obszarach chronionych (ASPA 151). Czg¢$¢ sposrod
uzyskanych danych jest wykorzystywana dla potrzeb mig¢dzynarodowego monitoringu gatunkow
wskaznikowych zaleznych od kryla przez CCAMLR Ecosystem Monitoring Program, ktorego celem jest
kontrola bezpiecznej eksploatacji komercyjnych gatunkow Oceanu Potudniowego (kryl, ryby), a takze
zarzadzania obszarami chronionymi ASPA No 128 i ASPA No 151, ktore nadzoruje Polska. Zbierane
dane niosg informacje o stanie i zmianach w populacji zywych zasoboéw morskich Antarktyki oraz
czynnikach wplywajacych na rozmieszczenie, liczebno$¢ i rozmnazanie gatunkoéw odtawianych oraz
zaleznych od nich i powigzanych z nimi gatunkéw lub populacji. Dane dotyczace gatunkéw
wskaznikowych zaleznych od kryla z ASPA 151, Lions Rump CEMP Site, dostarczane sa co roku
do migdzynarodowej bazy CEMP. Ponadto dane z monitoringu sg wykorzystywane do nowelizacji
planow zarzadzania ASPA 128 i 151 oraz ASMA 1. Plany te sa zatwierdzane przez ATCM CEP
(Antarctic Treaty Consultative Meeting, The Committee for Environmental Protection).

Pracownia Analiz Mikromacierzy
Zespotl: dr hab. Marta Koblowska, dr Roksana Iwanicka-Nowicka, dr hab. Beata Burzynska,
dr Monika Goéra, dr Anna Fogtman

W 2017 roku w Pracownii Analiz Mikromacierzy przeprowadzono eksperymenty z uzyciem technologii
mikromacierzy i sekwencjonowania nowej generacji, wykonano izolacje RNA wraz z usunigciem
zanieczyszczen DNA, a nast¢pnie analiz¢ jakosciowa 1 ilo§ciowa otrzymanych prob.

W ramach dziatalnosci Pracowni wykonano takze szereg analiz bioinformatycznych wczesniej

uzyskanych danych.

Lista naukowcow IBB PAN wspotpracujacych z Pracownia

1. Dr Anna Géra — wykonanie sekwencjonowania 9 bibliotek przygotowanych do analizy RNA-seq.

2. Przeprowadzenie analizy bioinformatycznej danych RNA-seq.

3. Dr hab. Elzbieta Kraszewska — Przeprowadzenie analizy bioinformatycznej wczeséniej uzyskanych
danych RNA-seq.
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4. Prof. dr hab. Piotr Zielenkiewicz — izolacja 180 prob RNA - ocena jako$ciowa i ilosciowa oraz
usuwanie zanieczyszczen DNA. Wykonanie 54 mikromacierzy typu Human Transcriptome 2.0
(HTA).

5. Dr hab. Beata Burzynska — wykonanie wraz z analiza bioinformatyczng 60 macierzy typu RatGene
2.1 ST oraz 12 HumanGene 1.0 ST.

6. Prof. dr hab. Agnieszka Sirko — wykonanie 8 mikromacierzy typu ARAGenel.1ST oraz analiza
bioinformatyczna.

7. Dr Rafat Archacki — wykonanie 56 mikromacierzy typu ARAGenel.1ST.

8. Dr Damian Mielecki — ocena jako$ciowa prob RNA i bibliotek do sekwencjonowania — 350 prob.

Dla pracowni badawczych IBB PAN wykonano izolacje RNA ze 180 prob, oceng jakosciowa prob RNA
i bibliotek do sekwencjonowania — 600 prob, 170 mikromacierzy, przeprowadzono sekwencjonowanie
9 bibliotek do analizy RNA-seq. Wykonano analizy bioinformatyczne danych z mikromacierzy
ekspresyjnych oraz RNA-seq.

Pracownia Analiz Mikromacierzy wykonata zlecenia otrzymane z nast¢pujacych jednostek badawczych:
1. Warszawski Uniwersytet Medyczny — analiza jakosciowa RNA.

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

3. Instytut Biologii Doswiadczalnej im. M. Nenckiego PAN — immunoprecypitacja chromatyny.

W ramach wspodtpracy naukowej z wymienionymi ponizej naukowcami Zespot Pracowni Analiz
Mikromacierzy wykonal szereg eksperymentow 2z zastosowaniem technologii mikromacierzy.
Przeprowadzono takze odpowiednie analizy bioinformatyczne uzyskanych w pracowni danych.
Naukowcy, z ktérymi Pracownia wspotpracuje naukowo:

z Wydziatu Biologii, Uniwersytetu Warszawskiego:
— Dr Konrad Kosicki

z Instytutu Medycyny Doswiadczalnej i Klinicznej PAN:
— Prof. dr hab. Bogdan Lesyng

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

Publikacje:
5393, 5431, 5472, 5449, 5485

Serwis Bakulowirusa
Zespot: dr hab. Ewa Szotajska, mgr Matgorzata Podsiadta-Biatoskorska (technik)

W 2017 roku w pracowni nadprodukowano w komoérkach owadzich (system Bac-To-Bac oraz FlashBac):

1. Bialka ludzkie: FTO i kalmoduling; model domeny CUB 2, kinazy CHK1 i CHK?2.

2. Bialka wirusowe: — biatko podstawy pentonu adenowirusa, biatko typu dzikiego oraz zawierajace
epitopy owoalbuminy oraz epitopy glipikanu 3, — hemaglutyning wirusa ptasiej grypy w fuzji z N-
koncowym fragmentem biatka widkna adenowirusa oraz domena trymeryzacyjna.

Otrzymane rekombinowane biatka byly wykorzystywane do realizacji tematow statutowych IBB PAN.
W ramach dziatalnosci ustugowej, dla zleceniodawcow 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-Bialoskorska (technik)

W 2017 roku w Pracowni realizowane byty badania, prowadzone przez Zespoty Badawcze IBB PAN,
dotyczace nastgpujacych zagadnien:

1.

10.

11.

12.

13.

14.

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

Badania nad liniami komérkowymi keratynocytow: HaCaT i N-HEK (grupa prof. dr hab. Wojciecha
Bala, Zaktad Biofizyki).

Charakterystyka procesu aktywacji receptora RAGE w obecnosci lizeniny — toksyny wigzacej
sfingomieling tratw lipidowych (grupa prof. dr hab. Wojciecha Bala, Zaktad Biofizyki).

Rola peroksydacji lipidow w chorobach rzadkich i efektywnosci terapii fotodynamicznej (grupa
prof. dr hab. Barbary Tudek, Zaktad Biologii Molekularne;j).

Rola bialek ALKBH w metabolizmie komorki, rozwoju otytosci i cukrzycy typu 2 — badania na
liniach komorkowych (grupa prof. dr hab. Elzbiety Grzesiuk, Zaktad Biologii Molekularnej).
Wykorzystanie  linii  komoérkowych do badan wiasciwosci nowo  syntetyzowanych
antynowotworowych zwigzkow z grupy antrachinonow (grupa prof. dr hab. Elzbiety Grzesiuk,
Zaktad Biologii Molekularnej).

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

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

Badanie regulacji ekspresji tRNA w komodrkach nowotworowych (dr Damian Graczyk, Zaktad
Genetyki).

Wyciszanie mRNA w komorkach ssaczych przy uzyciu biatka Cpfl (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 komoérkowego (grupa prof. dr hab. Iwony
Fijatkowskiej, Pracownia Mutagenezy i Reperacji DNA).

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

Analiza zmian zawarto$ci DNA genomowego szczepow drozdzy S. cerevisiae oraz zaburzen cyklu
komoérkowego spowodowanych mutacjami w genach kodujacych biatka odpowiedzialne za ochrong
komoérek przed stresem i utrzymywanie stabilosci genetycznej (dr hab. Adrianna Skoneczna,
dr Kamil Krél, mgr Justyna Antoniuk-Majchrzak, mgr Anna Dhugajczyk, Pracownia Mutagenezy
i Reperacji DNA).

Badanie wplywu mikro$rodowiska jamy otrzewnej na komorki raka jajnika z wykorzystaniem
technik hodowli komoérkowych in vitro, metod mikromacierzowych oraz analizy szlakow
sygnatowych (mgr Agnieszka Lech doktorantka Miedzywydziatowych Interdyscyplinarnych
Studiow Doktoranckich w zakresie nauk Matematyczno — Przyrodniczych (MISDoMP)
Uniwersytetu Warszawskiego, promotorzy: prof. dr hab. Bogdan Lesyng i dr hab. Ewa Szotajska).

Pracownia Sekwencjonowania DNA i Syntezy Oligonukleotydéw

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

mgr Karolina Zuchniewicz

W 2017 roku ramach dziatalnosci ustugowej dla IBB PAN zsyntetyzowano 3 705 oligonukleotydow oraz
zsekwencjonowano na aparatach ABI 3730 i ABI 3730 xI 17 880 matryc DNA, co przy $redniej dtugosci
odczytu 850bp daje 15 198 000 zasad.
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Dla 113 zleceniodawcow spoza IBB zostaly zrealizowane zamoéwienia na zsekwencjonowanie 29 963
matryc i zsyntetyzowano 16 300 oligonukleotydow.

Za pomoca sekwenatora genomowego MiSeq Illumina zsekwencjonowano dla IBB 4 genomy
bakteryjne, 2 plazmidy bakteryjne, 18 genoméw drozdzy i 48 probek srodowiskowych uzyskujac tacznie
30 GB par zasad.

W ramach wspdlpracy z jednostkami spoza Instytutu zsekwencjonowano: 193 genomy bakteryjne,
24 plazmidy bakteryjne, 3 genomy bakteriofagow, 1 genom algi oraz 126 probek Srodowiskowych
otrzymujac okoto 80 GB par zasad.

Za pomocg sekwenatora genomowego MinlON zsekwencjonowano dla IBB 6 genoméw bakteryjnych,
uzyskujac tacznie 2,4 GB par zasad.

W ramach wspolpracy z jednostkami spoza Instytutu zsekwencjonowano: 53 genomy bakteryjne i 6
izolatow plazmidowych z bakterii otrzymujac tacznie okoto 46GB par zasad.

Dodatkowo w ramach przyznanych doktorantom IBB PAN minigrantow wykonano 247
sekwencjonowan matryc DNA i 6 390 reakcji analizy polimorfizmu.

Syntezy oligonukleotydow i sekwencjonowanie matryc wykonano dla nastgpujacych zaktadéw IBB:

matryce oligonukleotydy
1. | Zaktad Genetyki 621 103
2. | Zaktad Biochemii Drobnoustrojow 1375 114
3. | Zaktad Biosyntezy Biatka 299 111
4, | Zaktad Biochemii Roslin 498 225
5. | Zaktad Biofizyki 520 140
6. | Zaktad Biologii Molekularnej 600 151
7. | Zaktad Genetyki UW 2 359 222
8. | Pracownia Mutagenezy i Reperacji DNA 445 229
9. | Pracownia Glikobiologii Grzybow 370 165
10. Prgcownia SekV\{encjonowania DNA i Syntezy 132 112
Oligonukleotydoéw
11. | Zaktad Biochemii Lipidow 272 179
12. | Pracownia Biologii RNA i Genomiki Funkcjonalnej 10 389 1954

Oproécz zamowien z IBB PAN zrealizowane zostaly zamowienia na sekwencjonowanie DNA 1 syntezg
oligonukleotydéw dla zleceniodawcow spoza Instytutu:

1 | Instytut Biocybernetyki i Inzynierii Biomedycznej PAN, Warszawa
2 | Instytut Biologii Doswiadczalnej PAN im. M. Nenckiego, Warszawa
3 | Instytut Biologii Medycznej PAN, £6dZ

4 | Instytut Biologii Ssakow PAN, Biatowieza

5 | Instytut Chemii Bioorganicznej PAN, Poznan

6 | Instytut Farmakologii PAN, Krakow

7 | Instytut Genetyki i Hodowli Zwierzat PAN, Jastrzebiec

8 | Instytut Genetyki Roslin PAN, Poznan

9 | Instytut Immunologii i Terapii i Doswiadczalnej PAN, Wroctaw

10 | Instytut Medycyny Doswiadczalnej i Klinicznej PAN, Warszawa
11 | Instytut Medycyny Wsi, Lublin

12 | Instytut Paleobiologii PAN, Warszawa

13 | Instytut Parazytologii PAN, Warszawa

14 | Instytut Podstawowych Problemow Techniki PAN, Warszawa

15 |Instytut Rozrodu Zwierzat i Badan Zywnosci PAN, Olsztyn
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16

Instytut Systematyki i Ewolucji Zwierzat PAN, Krakow

17

Muzeum i Instytut Zoologii PAN, Warszawa

18

Zaktad Ichtiobiologii i Gospodarki Rybackiej PAN, Gotysz

19

Migdzynarodowy Instytut Biologii Molekularnej i Komorkowej, Warszawa

20

Akademia Wychowania Fizycznego, Poznan

21

Uniwersytet Gdanski, Gdansk

22

Uniwersytet im. A. Mickiewicza, Poznan

23

Uniwersytet im. Kardynata Stefana Wyszynskiego, Warszawa

24

Uniwersytet Jagiellonski, Krakow

25

Uniwersytet Jana Kochanowskiego, Kielce

26

Uniwersytet Kazimierza Wielkiego, Bydgoszcz

27

Uniwersytet L.odzki, £.6dz

28

Uniwersytet Marii Curie-Sktodowskiej, Lublin

29

Uniwersytet Medyczny Lublin

30

Uniwersytet Medyczny, £.6dz

31

Uniwersytet Medyczny, Poznan

32

Uniwersytet Medyczny, Wroctaw

33

Uniwersytet Medyczny,Biatymstok

34

Uniwersytet Mikotaja Kopernika, Torun

35

Uniwersytet Przyrodniczy, Poznan

36

Uniwersytet Przyrodniczy, Wroctaw

37

Uniwersytet Rolniczy, Krakow

38

Uniwersytet Rzeszowski, Rzeszow

39

Uniwersytet Szczecinski, Szczecin

40

Uniwersytet Slaski, Katowice

41

Uniwersytet Technologiczno-Przyrodniczy, Bydgoszcz

42

Uniwersytet w Biatymstoku, Biatystok

43

Uniwersytet Warminsko-Mazurski, Olsztyn

44

Uniwersytet Warszawski, Warszawa

45

Uniwersytet Wroctawski, Wroctaw

46

Uniwersytet Zielonogorski, Zielona Gora

47

Gdanski Uniwersytet Medyczny, Gdansk

48

Pomorski Uniwersytet Medyczny, Szczecin

49

Slaski Uniwersytet Medyczny, Katowice

50

Warszawski Uniwersytet Medyczny, Warszawa

51

Zachodniopomorski Uniwersytet Technologiczny, Szczecin

52

Politechnika Gdanska, Gdansk

52

Politechnika Y.6dzka, 1.6dz

54

Politechnika Warszawska, Warszawa

55

Szkota Glowna Gospodarstwa Wiejskiego, Warszawa

56

Instytut Hodowli i Aklimatyzacji Roslin PIB, Radzikow

57

Instytut Ochrony Roslin PIB, Poznan

58

Panstwowy Instytut Weterynaryjny PIB, Putawy
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59

Instytut Zootechniki PIB, Krakow

60

Centralny Instytut Ochrony Pracy PIB, Warszawa

61

Centrum Medyczne Ksztalcenia Podyplomowego, Warszawa

62

Centrum Onkologii, Warszawa

63

Centrum Onkologii, Bydgoszcz

64

Instytut Fizjologii i Patologii Stuchu, Warszawa

65

Instytut Matki i Dziecka, Warszawa

66

Instytut Psychiatrii i Neurologii, Warszawa

67

Narodowy Instytut Geriatrii, Reumatologii i Rehabilitacji, Warszawa

68

Narodowy Instytut Zdrowia Publicznego - PZH, Warszawa

69

Samodzielny Publiczny Centralny Szpital Kliniczny, Warszawa

70

Samodzielny Publiczny Dziecigcy Szpital Kliniczny, Warszawa

71

Wojewddzki Inspektorat Weterynarii, Opole

72

Wojewddzka Stacja Sanitarno-Epidemiologiczna, Bydgoszcz

73

Wojskowy Instytut Higieny i Epidemiologii, Warszawa

74

Gltowny Inspektorat Jakosci Handlowej Artykuléw Rolno-Spozywczych, Warszawa

75

Polska Grupa Badawcza Chtoniakéw, Warszawa

76

Adamed sp. z 0.0., Pienkow

77

BIO4EVER, Warszawa

78

Bio-Genetik NZOZ, Wroctaw

79

CELON PHARMA S.A, Kietpin

80

Celther Diagnostics sp. z 0.0, Konstantynow £.6dzki

81

Celther Polska sp. z 0.0., Zakroczym

82

Centrum Badan DNA sp. z 0.0., Poznan

83

Centrum Materiatow Polimerowych i Weglowych PAN, Zabrze

84

Curiocity Diagnostics, Warszawa

85

EURX sp. z 0.0., Gdansk

86

Genesis Polska, Poznan

87

Genomtec S.A., Wroctaw

88

GENOPLAST, Rokocin

89

Genotyp Studio, Warszawa

90

Helix Immuno-Oncology sp. z 0.0., Warszawa

91

Hurt-Chem Hurtownia Odczynnikow Chemicznych, Duchnice

92

Instytut BiolnfoBank sp. z 0.0., Poznan

93

Laboratorium Badan Genetycznych sp. z 0.0., Lublin

94

Laboratorium Dermatologiczne Derma-Lab sp. z 0.0., Wroctaw

95

MBS Szkolenia Konferencyjne Ustugi sp. z 0.0., Warszawa

96

Medgenetix sp. z 0.0,. Warszawa

97

MediGen,Warszawa

98

Medycyna Diagnostyczna PUM sp. z 0.0., Szczecin

99

Oncogene Diagnostics, Krakow

100

Personather sp. z 0.0., Konstantynow L.odzki

101

Read Gene S.A., Grzepnica
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102 | Rex Company, Wroctaw

103 | Stowarzyszenie Milo$nikéw Zubrow, Warszawa

104 | Stowarzyszenie na Rzecz Rozwoju Endokrynologii, Gdansk

105 Stowarzyszenie Naukowo Techniczne Inzynierow i Technikow Przemystu Spozywczego,
Warszawa

106 | Stowarzyszenie Polskiej Grupy ds. Lecznictwa, Gliwice
107 | Synaptise S.A., Wroctaw

108 | Synevo Polska, Warszawa

109 | Vet-Lab, Brudzew

110 | VitaGenum, Lublin

111 | Wildlife Consulting, Lipowa

112 | Wroctawskie Centrum Badan EIT+ sp. z 0.0., Wroctaw
113 | Zaktad Diagnostyki Medycznej, Poznan

Laboratorium Analiz Modyfikacji Genetycznych
Zespol: prof. dr hab. Barbara Tudek, dr Jarostaw Cie$la

Cel badania:
Analiza obecnos$ci materiatu transgenicznego w produktach rynkowych oraz oznaczanie liczby kopii
genow, a takze ilosciowa analiza mRNA z uzyciem PCR w czasie rzeczywistym.

Opis realizowanych prac:
Laboratorium stuzy s$rodowisku naukowemu w analizie ilosciowej specyficznych mRNA, a takze
okreslaniu liczby kopii kwaséw nukleinowych w materiale dostarczonym przez klienta.

Opis najwazniejszych osiagnieé

1. Laboratorium uczestniczyto w testach nowego produktu polskiej firmy biotechnologiczne;j.

2. Wykonano ustugi pomiaru ilo§ciowego mRNA w roznych probkach dostarczonych przez badaczy
z IBB PAN oraz zewngtrznych. Oznaczano rowniez liczbg kopii genow w materiale dostarczonym
przez klientéw. Wykonano okoto 34 520 reakcji, tacznie z opracowaniem metodyki analiz
i projektowaniem starterow.

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

Srodowiskowe Laboratorium Spektrometrii Mas

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

mgr Jacek Olegdzki, mgr Magdalena Bakun, mgr Agnieszka Fabijafiska, mgr Piotr Zarebski,

mgr Radostaw Jazwiec, mgr Emilia Pawlowska, mgr Agata Malinowska, mgr Michatl Kistowski,

dr Aiswarya Premchandar, mgr Anna Perzanowska, mgr Katarzyna Dabrowska, mgr Katarzyna Bucholc,
mgr Agnieszka Fatalska, mgr Bianka Swiderska, mgr Dominik Cysewski

Cel badania:
Analizy proteomiczne i metabolomiczne.

Opis realizowanych prac:

Laboratorium, wzorem lat poprzednich, uczestniczytlo w wielu projektach, wykonujac wszystkie
niezbedne analizy proteomiczne i1 analizy zwigzkow niskoczasteczkowych, w tym lekow 1 ich
metabolitow. Sposrod projektow zakonczonych publikacjami nalezy wymieni¢: w dziedzinie badan
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strukturalnych — zmapowanie regionéw kontaktu wewnetrznego Kinetochoru Kluyveromyces lactis
(5518), wykazanie, ze biatko FLASH gra podwdjng role w procesingu histonowych mRNA (5420),
wykazanie zmiany trybu funkcjonowania toksyny bakteryjnej w efekcie punktowej mutacji R468A
(5373). Badania proteomiczne pozwolily wykaza¢ np. ze dwustopniowa fosforylacja jest niezbedna do
inicjacji tworzenia procentrioli przez biatka Ana2 i Sas6é (5524), ze kinazy GSK3a,B fosforyluja
zwigzane z cystoszkieletem biatko Arc i reguluja jego degradacje (5439), czy wykazanie silnej
nadreprezentacji peptydow elastazowych w proteomie tkanki raka jelita grubego (5356). ZmapowaliSmy
tez partnerow kompleksu eEF1B we frakcji jadrowej komoérek raka ptuca (5521) 1 okreslilisSmy sygnatury
molekularne komorek raka piersi przy ekspozycji na inhibitory deacetylazy SAHA i JAHA (5523).

Czgsé¢ laboratorium odpowiedzialna za analizy substancji niskoczgsteczkowych kontynuowata projekty
rozpoczete w poprzednich latach jak: oznaczanie lekow immunosupresyjnych we krwi pelnej (Novartis)
oraz mleku pacjentek dla dr hab. Bozeny Kociszewskiej-Najman (WUM), metabolitu leflunomidu
(Sandoz), kwasoéw abscysynowego 1 jasmonowego w ekstraktach roslinnych dla prof. Grazyny
Dobrowolskiej, prof. Ewy Swiezewskiej (IBB PAN), asymetrycznej i symetrycznej dimetyloargininy
(ADMA, SDMA) w dializatach ptynu moézgowo-rdzeniowego dla dr hab. Magdaleny Zielinskiej
(IMDiK), witaminy D (prof. Pierzynowski i Alcresta), wolnych i catkowitych kwasow ttuszczowych
w osoczu (prof. Pierzynowski i Alcresta), wykonano oznaczenia BK124.1 w probkach osocza dla
prof. Wojdy (IMDiK). Kontynuowano badania farmakokinetyczne nowych zwigzkow dla OncoArendi
w ramach grantu STRATEGMED i AmCase backup. Kontynuowano oznaczania aminokwaséw
w osoczu i homogenatach tkanki mozgowej i guza. Wykonano oznaczenia trimetyloaminy i jej tlenku
w osoczu dla dr. hab. Marcina Ufnala (WUM). Opracowano metode krotkotancuchowych kwasow
thuszczowych (C2:C6) oraz wykonano oznaczenia probek dla dr. hab. Marcina Ufnala (WUM).

Opis najwazniejszych osiagniec:

Wykazanie silnej nadreprezentacji peptydow elastazowych w proteomie tkanki raka jelita grubego
1 peptydow keratynowych w plynie z jamy oplucnowej w raku ptuc. Zmapowanie regionéw interakcji
w obrebie kompleksow COMA i Mis12 biatek kinetochorowych i bialek centrioli. W przypadku centrioli
przyczynilismy si¢ do identyfikacji kaskady fosforylacyjnej w inicjacji ich tworzenia. Wykazanie
podwojnej roli biatka FLASH w regulacji ekspresji genow histonowych.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Uzyskane rezultaty wchodza w sklad publikacji. Procedury pomiardéw ilosciowych zwigzkéw
niskoczasteczkowych (np. leki immunosupresyjne, leflunomid i ich metabolity) uzywane sa takze
do oznaczen klinicznych dla polskich pacjentow.

Publikacje:
5356, 5373, 5383, 5402, 5420, 5439, 5477, 5518, 5521, 5523, 5524, 5525, 4221/A, 4227/A, 4268/A, 4327/A,
4332/A, 4345/A, 4348/A, 4350/A

Pracownia Mikroskopii Konfokalnej i Fluorescencyjnej
Zespot: dr Malgorzata Lichocka

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

Opis realizowanych prac:

W oparciu o infrastrukture Pracowni Mikroskopii Konfokalnej i Fluorescencyjnej wykonywane sa
analizy mikroskopowe na komorkach roslinnych (m.in. Arabidopsis thaliana, Nicotiana benthamiana),
bakterii (np. z rodzaju Pseudomonas), drozdzy (Saccharomyces cerevisiae), grzybow (np. Fusarium
sambucinum), pierwotniakéw (Paramecium caudatum), nicieni (Caenorhabditis elegans) oraz ssaczych
liniach komorkowych.
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Dziatalno$¢ Pracowni obejmuje:

1. prowadzenie szkolen z obslugi mikroskopu fluorescencyjnego Nikon E800, mikroskopu
konfokalnego Nikon C1 oraz mikrotomu Leica, ktore umozliwiajag samodzielng prac¢ w oparciu o
infrastrukture Pracowni.

2. Wykonywanie analiz mikroskopowych w ramach ustugi oraz wspotpracy naukowe;.

Opis najwazniejszych osiagniec:
Mikroskop fluorescencyjny Nikon E800 wykorzystano w wymiarze 220 godz. przez samodzielnych
uzytkownikow.

Mikroskop konfokalny Nikon C1 wykorzystano ogétem w wymiarze 333 godz. przez samodzielnych
uzytkownikow po przeszkoleniu a takze w ramach ustug i wspoétpracy naukowe;.

Z infrastruktury  Pracowni  korzystali pracownicy IBB, doktoranci oraz magistranci
z Zaktadow/Pracowni:

1. Zaktad Biochemii Roslin

Zaktad Biosyntezy Biatka

Zaktad Biochemii Lipidow

Zaktad Genetyki

Pracownia Patogenezy Roslin

Pracownia Sekwencjonowania DNA i Syntezy Oligonukleotydow

Pracownia Biologii RNA i Genomiki Funkcjonalnej

Nooak~wn

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.

Kolekcja Szczepow IBB PAN ,,COLIBB”

Utworzona w 2000 roku w Instytucie Biochemii i Biofizyki kolekcja plazmidéw oraz szczepdéw
bakteryjnych i drozdzowych COLIIBB zawiera przede wszystkim szczepy i wektory skonstruowane
przez pracownikow i studentow IBB PAN w ramach badan prowadzonych w Instytucie. W roku 2012
do zasobow kolekcji wiaczono podgrupg psychrofilnych szczepoéw Arktycznych i Antarktycznych.
Zasoby kolekcji dostepne sg na stronie: http://kolekcja.ibb.waw.pl

Obecnie przechowujemy 3 343 szczepy bakteryjne, 3 882 szczepy drozdzowe i 2 280 plazmiddw,
300 izolatéw srodowiskowych oraz 2 953 szczepy psychrofilne.

Gatunki bakterii zdeponowane w kolekcji to m.in:
Escherichia coli
Lactococcus lactis
Lactococcus raffinola
Lactobacillus sp.
Lactobacillus paracasei
Lactobacillus casei
Streptococcus thermonphilus
Bacillus subtilis
Lactococcus hordniae
Lactococcus raffinolactis
Lactococcus garvieae
Lactobacillus plantarum
Bifidobacterium longum
Salmonella typhimurium
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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

Opickunem kolekcji jest Karolina Makieta-Dzbenska (tel.+48 22 592 1124, e-mail:
kmakiela@ibb.waw.pl)
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Seminaria instytutowe w roku 2017

L.p. Data Prelegent, placowka Tutul seminarium
inz. Maria Winiewsk ,,Contribution of halogen bonding to protein — ligand
1. | 03.01.2017 (?§§1;gzéi0§;'?(i |gée¥/§|3) interactions. Thermodynamic studies on binding of halogenated
yx, benzotriazoles to the catalytic subunit of protein kinase CK2”
,,Nickel(II) ions interactions with filaggrin, a key epidermal
mgr Ewa Podobas =N e . . ;
2. | 10.01.2017 (Zaklad Biofizyki, IBB PAN) protein: Ni(ll)-assisted pep_tl_de k_)on’c,j hydrolysis and nickel
sensitization
dr Zbigniew Warkocki . . . .
3 | 17.01.2017 (Pracownia Biologii RNA ,»Role of terminal urlgglﬁrinife;aisssh ("1;;};11"32 in RNA expression
i Genomiki Funkcjonalnej, IBB PAN) and tunctio umans
prof. dr hab. Radoslaw Spiewak
4. | 24.01.2017 (Collegium Medicum ,Diagnosis of allergy to metals — patch tests and beyond”
Uniwersytet Jagiellonski)
mgr Adam Pyzik . . . . .
5 | 07.02.2017 (Pracownia Biologii RNA ,»Comprehensive, genozr(l)lgsz(l)rrlg;}:?s of biogas producing
i Genomiki Funkcjonalnej, IBB PAN)
prof. dr hab. Zbigniew Gaciong
(Katedra i Klinika Chorob
Wewngetrznych, Nadci$nienia . Lo
6. | 08.02.2017 Tetniczego i Angiologii ,»Czy leki naprawde dziataja?
Samodzielny Publiczny Centralny
Szpital Kliniczny)
dr hab. med. Leszek Kalinowski,
prof. nadzw.
(Zaktad Medycznej Diagnostyki
7 | 21.02.2017 Laboratoryjnej, Gdanski »Endothelial dysfunction — an emerging paradigm of health
' o Uniwersytet Medyczny, Beckman and disease of the cardiovascular system”
Institute for Advanced Science and
Technology, Univ. of lllinois,
Urbana-Champaign, IL, USA)
8. | 14.03.2017 mgr inz. Nina Wezynfeld »Studies on proteins involved in the immune response
' e (Zaktad Biofizyki, IBB PAN) as molecular targets for metal-dependent hydrolysis”
prof. Isabel Baeurle . . .
9 | 21.03.2017 (University of Potsdam, Institute ,»Chromatin regulation _of enV|r(,)’nmentaI stress memory
: . . in plants
of Biochemistry and Biology)
mgr Justyna Kowalczyk . . .
10. | 28.03.2017 (Zaklad Biosyntezy Bialka, »New regulatr"er Elfa"t*igarf’gd"pglls DOUI gene t e;fals antisense
IBB PAN) g Y poly-a site selectio
mgr inz. llona Marszalek PSP
11. | 04.04.2017 (Zaklad Biofizyki, IBB PAN) »Ternary complexes of fluorescent sensors for zinc ions
mgr Marcin Piechocki . . . .
12 | 11.04.2017 (Pracownia Patogenezy Roslin, »Evolutional and functional analysis of homolo_gs of ’l?acterlal
effector HopQ1 from Pseudomonas syringae
IBB PAN)
dr Artur Sawicki . .
13. | 18.04.2017 (Zaklad Biologii Antarktyki, »Magnesium chelatase structure z’l’nd post-translational
IBB PAN) modification
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prof. dr hab. Pawel Golik

14. | 25.04.2017 | (Instytut Genetyki i Biotechnologii »Genomika i ewolucja cztowieka — co nowego?”
Uniwersytet Warszawski)
15. | 27.04.2017 (Pro(tjgorr:?crsr;;)r:(l:tlgesacgr;r:; or ,,From differential proteomics to structural analysis: exploiting
: o ; ger, the full potential of high resolution solutions”
Bruker Daltonics)
mgr Katarzyna Krzyczmonik . . . . . .
16. | 09.05.2017 (Zaklad Biosyntezy Biatka, ,Understanding DOGL ;teugrlalllla\t/;or?a;s;ﬁ% Arabidopsis thaliana
IBB PAN)
mgr inz. Anna Loboda
17. | 16.05.2017 (Zaktad Hydrologii »Sezonowa zmiennos$¢ wiasciwosci biomechanicznych moczarki
’ o i Hydrodynamiki, kanadyjskiej”
Instytut Geofizyki PAN)
. ,,Od badan podstawowych do sprzedazy produktu. Krotka
18. | 18.05.2017 dr(légblﬁ:gcﬁﬁjvr\giza historia powstania i komercjalizacji kremu barierowego na
alergi¢ niklowg”
mMgr inz. Anna Biernacka
(Laboratorium Bioinformatyki . L .
. . , ,Development of BLESS method and its application to studying
19. | 23.05.2017 i Biologii Systeméw Cer_l.trum DNA double-strand breaks in selected eukaryotic organisms”
Nowych Technologii
Uniwersytet Warszawski)
mgr Krzysztof Szczepaniak
(Laboratorium Bioinformatyki . . i . S
20. | 30.05.2017 | i Inzynierii Biatka,Migdzynarodowy | »DiScovering sequence ;gslim;“trsorli',?t'onsr“p with sequence
Instytut Biologii Molekularnej £
i Komorkowej)
dr Daniel Buszewicz . . . . -
21 | 06.06.2017 (Zaklad Biochemii Lipidow, ,,Cls-prenyltransferaiie (l:;l'tl'zec;f ?I::;)Lgolf)es; ’thallana is involved
IBB PAN) P P
mgr Ewa Furmanczyk S . . . -
. . ,»Searching for microorganisms able to degrade anionic
22. | 13.06.2017 . (Pr.aqowma BIOIOgI! RNA surfactant such as sodium dodecyl sulfate (SDS)”
i Genomiki Funkcjonalnej, IBB PAN)
mgr Katarzyna Obszanska . . .
23. | 20.06.2017 | (Zaktad Biochemii Drobnoustrojow, »Streptococcus ar:lg;:(;ittj:bg{gouaﬂhgheez’r]recogn|zed and
IBB PAN) unp pathog
mgr Michal Kaminski . . . . . .
g - »Adaptation of microorganisms to toxic chemical compounds in
24. | 27.06.2017 (Pracownia Biologii RNA . "
i Genomiki Funkcjonalnej, IBB PAN) the environment. The gamma-hexachlorocyclohexane case
mgr inz. Marta Borowiec
25 | 04.09.2017 (Centrum Nowych Technologii, »Analysis of biological activities of recombinant Exotoxin A
' e Laboratorium Bioinformatyki muteins from Pseudomonas aeruginosa”
i Biologii Systemow)
Sergej Djuranovic, PhD
(Department of Cell Biology . . . .
26. | 05.09.2017 and Physiology, Washington ,»Mechanisms of translitllé)r:la;t(i:cc))::[’rol during translational
University School of Medicine, g
St. Louis, USA)
dr Celme Ma_s claux-Dau_bresse ,Protein degradation during leaf senescence for nitrogen
27. | 12.09.2017 | (Institut Jean-Pierre Bourgin INRA remobilization”
Versailles)
dr Honorata Czapinska
28. | 12.09.2017 | (Migdzynarodowy Instytut Biologii »Structural studies of restriction-modification systems”

Molekularnej i Komérkowej)
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dr Thomas Fricke

29. | 19.09.2017 | (Migdzynarodowy Instytut Biologii ,»Characterization of novel HIV host and restriction factors”
Molekularnej i Komdrkowej)
mgr Marcin Magnus Development of computational tools for RNA tertiary structure
30. | 26.09.2017 | (Migdzynarodowy Instytut Biologii | ” S
A , . prediction
Molekularnej i Komérkowej)
prof. Michel Rohmer . . I . .
31. | 03.10.2017 | (CNRS/Université de Strasbourg, ,Biosynthesis of bacterlal triterpenoids of the ’1’10pane series:
. a mine of new enzyme reactions
Institut Le Bel, Strasbourg, France)
mgr Réza Sawicka . . .
32 | 10.10.2017 (Zaklad Biosyntezy Biatka, »Development of novel varlaqts of DNA yaccme agal’rjst H5N1
and tools for monitoring vaccination efficacy
IBB PAN)
prof. George W. Bassel . . s .
33 | 17.10.2017 (School of Biosciences, ,Information processing an(;ir d;;tsr’l’buted computation in plant
University of Birmingham) &
dr hab. Piotr Glowacki prof. PAN
34. | 24.10.2017 (Zaktad Badan Polarnych ,»Rola pokryw lodowych dla ekosystemow naszej planety”
i Morskich, Instytut Geofizyki PAN)
mgr Astha
35. | 07.11.2017 | (Migdzynarodowy Instytut Biologii ,»RNA 3D structure determination using hybrid approaches”
Molekularnej i Komdrkowej)
mgr Agnieszka Maciola »Studies on the recombinant hemagglutinin of influenza virus
36. | 14.11.2017 (Zaktad Biosyntezy Biatka, produced in Pichia pastoris — an introduction to the subunit
IBB PAN) vaccine”
mgr Natalia Skoczei »Experimental relocation of the mitochondrial genes to the
37. | 28.11.2017 (Zaklad Genetyki, IBB PAN) nucleus reveals forces underlymg mitochondrial genome
evolution
mgr Maciej Wéjcikowski . . L o
38. | 05.12.2017 (Zaklad Bioinformatyki, IBB PAN) ,,Can machines learn to design better inhibitors?
mgr Kaja Przygonska . . . .
39 | 12122017 (Zaklad Biofizyki MSLab, ,,The Strucu_lral Analysis o_f Oligomeric Forms of Amylmdf
(1-40) and its Mutants, using Mass Spectrometry Methods
IBB PAN)
mgr Dominik Cysewski
40. | 19.12.2017 (Pracownia Biologii RNA »Proteomic analysis of locally synthesized proteins in synapses”

i Genomiki Funkcjonalnej, IBB PAN)
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ARTYKULY 2017

5353

JANKAUSKAITE E., BARTNIK E., KODRON A.

Investigating Leber's hereditary optic neuropathy: cell models and future perspectives.
Mitochondrion (2017) 32: 19-26

DOI: 10.1016/j.mit0.2016.11.006

IF 3.704

5354

STACHYRA A., PIETRZAK M., MACIOLA A., PROTASIUK A., OLSZEWSKA M., SMIETANKA K.,
MINTA Z., GORA-SOCHACKA A., KOPERA E., SIRKO A.

A prime/boost vaccination with HA DNA and Pichia-produced HA protein elicits a strong humoral response
in chickens against H5N1.

Virus Research (2017) 232: 41-47

DOI: 10.1016/j.virusres.2017.01.025

IF 2.628

5355

KALISIAK K., KULINSKI T., TOMECKI R., CYSEWSKI D., PIETRAS Z., CHLEBOWSKI A.,
KOWALSKA K., DZIEMBOWSKI A.

A short splicing isoform of HBS1L links the cytoplasmic exosome and SKI complexes in humans.
Nucleic Acids Research (2017) 45(4): 2068-2080
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IF 10.162

5356

KISTOWSKI M., DEBSKI J., KARCZMARSKI J., PAZIEWSKA A., OLEDZKI J., MIKULA M.,
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A strong neutrophil elastase proteolytic fingerprint marks the carcinoma tumor proteome.
Molecular & Cellular Proteomics (2017) 16(2): 213-227
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IF 6.540

5357

KODRON A., GHANIM M., KRAWCZYK K. K., STELMASZCZYK-EMMEL A., TONSKA K.,
DEMKOW U., BARTNIK E.

Mitochondrial DNA in pediatric leukemia patients.

Acta Biochimica Polonica (2017) 64(1): 183-187

DOI: 10.18388/abp.2016_1444

IF 1.159

5358

MOZOLEWSKI P., MOSKOT M., JAKOBKIEWICZ-BANECKA J., WEGRZYN G., BOCHENSKA K.,
BANECKI B., GABIG-CIMINSKA M.

Nonsteroidal anti-inflammatory drugs modulate cellular glycosaminoglycan synthesis by affecting EGFR
and PI3K signaling pathways.

Scientific Reports (2017) 7: 43154 (12 p.)

DOI: 10.1038/srep43154

IF 4.259
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5359

NATKANSKA U., SKONECZNA A., SIENKO M., SKONECZNY M.

The budding yeast orthologue of Parkinson's disease-associated DJ-1 is a multi-stress response protein
protecting cells against toxic glycolytic products.

Biochimica et Biophysica Acta -Molecular Cell Research (2017) 1864(1): 39-50

DOI: 10.1016/j.bbamcr.2016.10.016

IF 4.521

5360

PREMCHANDAR A., KUPNIEWSKA A., BONNA A., FAURE G., FRACZYK T., ROLDAN A.,
HOFFMANN B., FARIA da CUNHA M., HERRMANN H., LUKACS G., EDELMAN A., DADLEZ M.
New insights into interactions between the nucleotide-binding domain of CFTR and keratin 8.

Protein Science (2017) 26(2): 343-354

DOI: 10.1002/pro.3086

IF 2.523

5361

ZARYCHTA- WISNIEWSKA W., BURDZINSKA A., KULESZA A., GALA K., KALETA B., ZIELNIOK K.,
SIENNICKA K., SABAT M., PACZEK L.

Bmp-12 activates tenogenic pathway in human adipose stem cells and affects their immunomodulatory and
secretory properties.

BMC Cell Biology (2017) 18(1): 13 (14 p.)

DOI: 10.1186/s12860-017-0129-9

IF 2.405

5362

GOCH W., BAL W.

Numerical simulations reveal randomness of Cu(ll) induced A peptide dimerization under conditions
present in glutamatergic synapses.

PLOS ONE (2017) 12(1): 0170749 (24 p.)

DOI: 10.1371/journal.pone.0170749

IF 2.806

5363

SZCZEPANKOWSKA A. K., SZATRAJ K., SALANSKI P., ROZGA A., GORECKI R. K., BARDOWSKI J. K.
Recombinant Lactococcus lactis expressing haemagglutinin from a polish avian H5N1 isolate and its
immunological effect in preliminary animal trials.

Biomed Research International (2017) 6747482 (8 p.)

DOI: 10.1155/2017/6747482

IF 2.476

5364

LUKASIK A., ZIELENKIEWICZ P.

Plant microRNAs—novel players in natural medicine?

International Journal of Molecular Sciences (2017) 18(1): 9 (16 p.)
DOI: 10.3390/ijms18010009

IF 3.226

5365

DMOWSKI M., RUDZKA J., CAMPBELL J. L., JONCZYK P., FIJALKOWSKA 1. J.

Mutations in the non-catalytic subunit Dpb2 of DNA polymerase epsilon affect the Nrm1 branch of the DNA
replication checkpoint.

PLOS Genetics (2017) 13(1): e1006572 (24 p.)

DOI: 10.1371/journal.pgen.1006572

IF 6.100
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5366

PAZIEWSKA A., HABIOR A.,, ROGOWSKA A., ZYCH W., GORYCA K., KARCZMARSKI J.,
DABROWSKA M., AMBROZKIEWICZ F., WALEWSKA-ZIELECKA B., KRAWCZYK M., CICHOZ-
LACH H., MILKIEWICZ P., KOWALIK A., MUCHA K., ET AL.

A novel approach to genome-wide association analysis identifies genetic associations with primary biliary
cholangitis and primary sclerosing cholangitis in Polish patients.

BMC Medical Genomics (2017) 10:2 (9 p.)

DOI: 10.1186/s12920-016-0239-9

IF 2.848

5367

KOWALEC P., FRONK J., KURLANDZKA A.

The Irrl/Scc3 protein implicated in chromosome segregation in Saccharomyces cerevisiae has a dual
nuclear-cytoplasmic localization.

Cell Division (2017) 12: 1 (13 p.)

DOI: 10.1186/s13008-016-0027-0

IF 3.909

5368

GODZISZEWSKA J., GUZEK D., GLABSKA D., JOZWIK A., BRODOWSKA M., GLABSKIK.,
ZARODKIEWICZ M., GANTNER M., WIERZBICKA A.

Nutrient oxidation in pork loin is influenced by feed supplementation and packing methods.

Journal of Food Composition and Analysis (2017) 56: 18-24

DOI: 10.1016/j.jfca.2016.11.009

IF 2.752

5369

MILEWSKA-HENDEL A., BACZEWSKA A. H., SALA K., DMUCHOWSKI W., BRAGOSZEWSKA P.,
GOZDOWSKI D., JOZWIAK A., CHOINACKI T., SWIEZEWSKA E., KURCZYNSKA E.

Quantitative and qualitative characteristics of cell wall components and prenyl lipids in the leaves

of Tilia x euchlora trees growing under salt stress.

PLOS ONE (2017) 12(2): e0172682 (25 p.)

DOI: 10.1371/journal.pone.0172682

IF 2.806

5370

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

The role of Algl3 N-acetylglucosaminyl transferase in the expression of pathogenic features of Candida albicans.
Biochimica et Biophysica Acta - General Subjects (2017) 1861(4): 789-801
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IF 4.702

5371

SIKORA A., DETMAN A., CHOJNACKA A., BLASZCZYK M.

Anaerobic digestion: I. A common process ensuring energy flow and the circulation of matter in ecosystems.
I1. A tool for the production of gaseous biofuels.

Chapter 14 in: Fermentation Processes. Ed. Faustino Jozala A., InTech; ISBN 978-953-51-2927-1 [310p.]
2017, p.271-301

DOI: 10.5772/64645

IF-

11.68
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WALCZAK S., NOWICKA A. KUBACKA D., FAC K., WANAT P., MROCZEK S., KOWALSKA J.,
JEMIELITY J.

A novel route for preparing 5' cap mimics and capped RNAs: phosphate-modified cap analogues obtained
via click chemistry.
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IF 8.668
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KULMA M., KACPRZYK-STOKOWIEC A., KWIATKOWSKA K., TRACZYK G., SOBOTA A,
DADLEZ M.

R468A mutation in perfringolysin O destabilizes toxin structure and induces membrane fusion.
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DUDEK M., TRYLSKA J.

Molecular dynamics simulations of | -RNA involving homo-and heterochiral complexes.
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IF 5.245
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WINIEWSKA M., BUGAJSKA E., POZNANSKI J.

ITC-derived binding affinity may be biased due to titrant (nano)-aggregation. Binding of halogenated
benzotriazoles to the catalytic domain of human protein kinase CK2.
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DOI: 10.1371/journal.pone.0173260
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KWIATEK M., PARASION S., RUTYNA P., MIZAK L., GRYKO R., NIEMCEWICZ M., OLENDER A.,
1 OBOCKA M.

Isolation of bacteriophages and their application to control Pseudomonas aeruginosa in planktonic and
biofilm models.
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GALERA H., WODKIEWICZ M., CZYZ E., LAPINSKI S., KOWALSKA M. E., PASIK M., RAINER M.,
BYLINA P., CHWEDORZEWSKA K. J.
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BUSZEWICZ D., ARCHACKI R., PALUSINSKI A., KOTLINSKI M., FOGTMAN A., IWNANICKA-
NOWICKA R., SOSNOWSKA K., KUCINSKI J ., PUPEL P., OLEDZKI J., DADLEZ M., MISICKA A.,
JERZMANOWSKI A., KOBLOWSKA M. K.

HD2C histone deacetylase binds to SWI/SNF chromatin remodeling complex and act together to regulate
Arabidopsis heat stress response.

8th Conference of the Polish Society of Experimental Plant Biology. Communication in Plants: from Cell
to Environment, Biatystok, Poland, 12-15 September 2017

Book of Abstracts OP5.1 p.65

4222/A

LIRSKI M., KROTEN M.A., KOTLINSKI M., KOBLOWSKA M., JERZMANOWSKI A.

Linker histones act as powerful lock of heterochromatin activity in Arabidopsis.

8th Conference of the Polish Society of Experimental Plant Biology. Communication in Plants: from Cell
to Environment, Biatystok, Poland, 12-15 September 2017

Book of Abstracts OP5.3 p.67

4223/A

FIDLER J., GORA-SOCHACKA A., GRABOWSKA A., PRABUCKA B., WIESYK A., ZDUNEK-
ZASTOCKAE.

Effect of after-ripening on abscisic acid content and its biosynthesis in triticale grains.

8" Conference of the Polish Society of Experimental Plant Biology. Communication in Plants: from Cell
to Environment, Biatystok, Poland, 12-15 September 2017

Book of Abstracts P1.3 p.78

4224/A

LICHOCKA M., RYMASZEWSKI W., MORGIEWICZ K., BARYMOW-FILONIUK I., SCHMELZER E.,
KRZYMOWSKA M., HENNIG J.

Annexin 5 affects reproductive development in Arabidopsis.

8" Conference of the Polish Society of Experimental Plant Biology. Communication in Plants: from Cell

to Environment, Biatystok, Poland, 12-15 September 2017

Book of Abstracts P1.12 p.87

4225/A

SOBIESZCZUK-NOWICKA E., KUBALA S., ZMIENKO A., MALECKA A., LEGOCKA J.

Polyamines in dark-induced leaf senescence.

8" Conference of the Polish Society of Experimental Plant Biology. Communication in Plants: from Cell to
Environment, Biatystok, Poland, 12-15 September 2017

Book of Abstracts P1.19 p.94

4226/A

KULIK A., MAZUR R., SZTATELMAN O., GARSTKA M., DOBROWOLSKA G.

The SnRK2.10 kinase positively regulates resistance of Arabidopsis thaliana to drought and salt stress.
8" Conference of the Polish Society of Experimental Plant Biology. Communication in Plants: from Cell
to Environment, Biatystok, Poland, 12-15 September 2017

Book of Abstracts P3.31 p.133
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4227/IA

MASZKOWSKA J., KULIK A., DEBSKI J., KISTOWSKI M., KLIMECKA M., BUCHOLC M., DADLEZ M.,
DOBROWOLSKA G.

Phosphorylation of dehydrins by SnRK2s regulates their interactions with phospholipids and subcellular localization.
8" Conference of the Polish Society of Experimental Plant Biology. Communication in Plants: from Cell

to Environment, Biatystok, Poland, 12-15 September 2017

Book of Abstracts P3.39 p.141

4228/A

SZTATELMAN O., KULIK A., DOBROWOLSKA G.

The effect of light on the activity of group | SNF1-related kinases 2.

8" Conference of the Polish Society of Experimental Plant Biology. Communication in Plants: from Cell
to Environment, Biatystok, Poland, 12-15 September 2017

Book of Abstracts P3.58 p.160

4229/A

KAMROWSKA D., ZEMBEK P., PAWLOWSKI K., LICHOCKA M., HENNIG J., KRZYMOWSKA M.
Studies on HopBF1, a novel type three secretion effector from Pseudomonas syringae, that displays kinase activity.
8" Conference of the Polish Society of Experimental Plant Biology. Communication in Plants: from Cell

to Environment, Biatystok, Poland, 12-15 September 2017

Book of Abstracts P4.6 p.177

4230/A

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

Investigation of molecular targets of Pseudomonas syringae HopQL1 effector.

8" Conference of the Polish Society of Experimental Plant Biology. Communication in Plants: from Cell
to Environment, Biatystok, Poland, 12-15 September 2017

Book of Abstracts P4.10 p.181

4231/A

CWIEK P., SARNOWSKA E., SIEDLECKI P., ARAUJO W.L., TOHGE T., MAASSEN A., STECIUK J.,
BALCERAK A., MACECH-KLICKA E., KONCZ C., FERNIE A.R., SIEDLECKI J.A., SARNOWSKI T. J.
Constrution of innovative platform based on Arabidopsis, human cell lines, mice and chemoinformatics
modelling for identification of drugs targeting metabolome-related human diseases.

8" Conference of the Polish Society of Experimental Plant Biology. Communication in Plants: from Cell

to Environment, Biatystok, Poland, 12-15 September 2017

Book of Abstracts P5.2 p.197

4232/A

KONDRAK P., SARNOWSKI T.J.

Identification on of interdependences between the ATP — dependent SWI/SNF-type chromatin remodeling
complex and BRCAL1 in Arabidopsis thaliana.

8" Conference of the Polish Society of Experimental Plant Biology. Communication in Plants: from Cell
to Environment, Biatystok, Poland, 12-15 September 2017

Book of Abstracts P5.6 p.201

4233/A

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

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

8" Conference of the Polish Society of Experimental Plant Biology. Communication in Plants: from Cell
to Environment, Biatystok, Poland, 12-15 September 2017

Book of Abstracts P5.7 p.202
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4234/A

SACHAROWSKI S. P., KOGUT K., MAASSEN A., KONDRAK P., SARNOWSKA E., GRATKOWSKAD. M.,
KUBALA S., ARAUJO W. L., TOHGE T., FERNIE A. R., KONCZ C., SARNOWSKI T. J.

The role of SWI/SNF-type chromatin remodeling complex in maintaining the energy homeostasis

in Arabidopsis thaliana plants.

8" Conference of the Polish Society of Experimental Plant Biology. Communication in Plants: from Cell

to Environment, Biatystok, Poland, 12-15 September 2017

Book of Abstracts P5.9 p.204

4235/A

SARNOWSKA E., CWIEK P., SACHAROWSKI S. P., KUBALA S., STECIUK J., ZUGAJ D., MACECH-
KLICKA E., HUETTEL B., CIESLA MONIKA KOGUT K., MAASSEN A., KONDRAK P., JANCEWICZ I.,
ROLICKA A. T.,BUCIOR E., FRANZEN R., KLEPACZ A., DOMAGALSKA M., AMAR S., SIEDLECKI J. A.,
DAVIS S. J., SARNOWSKI T. J.

Nuclear function of Arabidopsis RCF family leucine-rich repeat receptor like kinases (LLR-RLKS).

8" Conference of the Polish Society of Experimental Plant Biology. Communication in Plants: from Cell

to Environment, Biatystok, Poland, 12-15 September 2017

Book of Abstracts P5.12 p.207

4236/A

RACHOWKA J., KONOPKA-POSTUPOLSKA D.

AtAnnl in ROS metabolism.

8" Conference of the Polish Society of Experimental Plant Biology. Communication in Plants: from Cell
to Environment, Biatystok, Poland, 12-15 September 2017

Book of Abstracts P6.7 p.215

4237/IA

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

Poa annua invasion on King George Island - one of the consequences of climate change in the Antarctic?
International Conference: Impact of Climate Change on the Ranges of Species and Species Composition
of Plant Communities, Checiny, 24-26 January 2017

Abstracts BS

4238/A

CHWEDORZEWSKA K. J., ZNOJ A.

Invasive alien species in polar regions.

Science in the Service of Nature - Focus on the Conservation Genetics and Combating Invasive Alien
Species, Szczecin, 25-26 September 2017

Abstracts BS

4239/A

RODZEWICZ M., ZMARZ A., GLOWACKI D., HAJDUK J., KORCZAK-ABSHIRE M.,
CHWEDORZEWSKA K. J., KIDAWA A.

Aerial monitoring and surveillance of polar areas - the MONICA project issue.

7" EASN International Conference on Innovation in European Aeronautics Research, Warsaw, Poland,
26-29 September 2017

Abstracts BS

4240/A

DABSKI M., ZMARZ A., PABJANEK P., KORCZAK-ABSHIRE M., KARSZNIA I.,
CHWEDORZEWSKA K. J.

Wykorzystanie bezzatlogowego samolotu (UAV) do kartowania form peryglacjalnych na przyktadzie
Potwyspu Demay (Wyspa Krola Jerzego, Szetlandy Potudniowe).

XI Zjazd Geomorfologdéw Polskich, Warszawa, 13-15 wrzes$nia 2017

Abstracts BS
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4241/A

ZMARZ A., RODZEWICZ M., KORCZAK-ABSHIRE M., CHWEDORZEWSKA K. J., DABSKI M.,
KARSZNIA I.

UAYV Based Survey of the West Antarctic Environment.

UAS,Enviro2017. Small Unmanned Aerial Systems for Environmental Research 5th Edition, Vila Real,
Portugal, 28-30 June 2017

Abstract BS

4242/A

ZIECINA M., KRASZEWSKA E.

Nudix hydrolase PA5176 is linked to rhamnolipids production in Pseudomonas aeruginosa.
16™ International Conference on Pseudomonas, Liverpool, England, 5-6 September 2017
Poster Abstract Book P42, p.43

4243/A

ZIECINA M., KRASZEWSKA E.

Nudix hydrolase PA5176 is linked to rhamnolipids production in Pseudomonas aeruginosa.

4™ Workshop on Microbiology in Health Care and Environmental Protection MIKROBIOT 2017, £6dz,
Poland, 19-21 September 2017

Advances in Microbiology (2017) 56(suppl 1) 111 03, p.63

4244/A

KOSIOREK K., KORYSZEWSKA-BAGINSKA A., BARDOWSKI J. K., ALEKSANDRZAK -
PIEKARCZYK T.

The presence of extrachromosomal genes in the Lactococcus lactis IL594 strain determines significant
adaptative and industrial potential of the strain.

4™ Workshop on Microbiology in Health Care and Environmental Protection MIKROBIOT 2017, £6dz,
Poland, 19-21 September 2017

Advances in Microbiology (2017) 56 (suppl 1) I1V-O 6 p.84-85

4245/A

BORECZEK J., GAWOR J.,, IZAK D., BARDOWSKI J. K., GROMADKA R., KOWALCZYK M.
Bacterial diversity of traditional sourdough made from the wheat, spelt and rye wholemeal flour determined
by culture-independent approach.

7" Congress of European Microbiologists FEMS, Valencia, Spain, 9-13 July 2017

Abstract Book FEMS7-2478

4246/A

KOWALCZYK M., BORECZEK J., ZYLINSKA J., WOJTACHNIO K., GAWOR J., IZAK D.,
GROMADKA R., BARDOWSKI J. K.

Analiza bioréznorodno$ci w spontanicznych zakwasach piekarskich na bazie mak razowych, zytnich

i pszennych.

XLIII Sesja Naukowa Komitetu Nauk o Zywnosci i Zywieniu PAN: Zywno$¢ dla Przysztoéci, Wroctaw,
4-5 lipca 2017

Materialy konferencji naukowej str. 46

4247/IA

BORECZEK J., ZYLINSKA J., GAWOR J., IZAK D., BARDOWSKI J. K., GROMADKA R.,
KOWALCZYK M.

Identyfikacja réznorodnosci bakterii w spontanicznych zakwasach piekarskich na bazie magk razowych,
zytnich i pszennych.

XLIII Sesja Naukowa Komitetu Nauk o Zywnosci i Zywieniu PAN: Zywno$¢ dla Przyszto$ci, Wroctaw,
4-5 lipca 2017

Materialy konferencji naukowej str. 185
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4248/A

ZYLINSKA J., BORECZEK J., GAWOR J., IZAK D., BARDOWSKI J. K., GROMADKAR,,
KOWALCZYK M.

Identyfikacja ré6znorodnych grzyboéw w spontanicznych zakwasach piekarskich na bazie mak razowych,
zytnich i pszennych.

XLIII Sesja Naukowa Komitetu Nauk o Zywnosci i Zywieniu PAN: Zywnoé¢ dla Przysztosci, Wroctaw,
4-5 lipca 2017

Materialy konferencji naukowej str. 203

4249/A

BORSUK E. M., WILINSKA A., CIEPIELAK M., TUDEK B., SPEINAE.

Lipid peroxidation can influence the phenotype of Fanconi anemia cells through direct inhibition of DNA
damage signaling proteins.

6" US-EU Conference on Repair of Endogenous DNA Damage, Udine, Italy, 24-28 September 2017
Abstracts P1 p.25

4250/A

GHAHE S. S., KOPANIA K., MIELECKI D., TUDEK B.

Regulatory role of DNA repair proteins APE1, OGGL1 in cell proliferation and apoptosis.

6" US-EU Conference on Repair of Endogenous DNA Damage, Udine, Italy, 24-28 September 2017
Abstracts P9 p.27

4251/A

PROROK P., BACONNAIS S., TAIPAKOVA S., AKISHEV Z., BISSENBAEV A. K., ISHCHENKO A. A,
LE CANN M., TUDEK B., SAPARBAEV M. K.

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

6th US-EU Conference on Repair of Endogenous DNA Damage, Udine, Italy, 24-28 September 2017
Abstracts P39 p.35

4252/A

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

Epigenetic DNA modifications mark senescent cells in the wild-type and ERCC11-deficient cells/mouse tissue.
6" US-EU Conference on Repair of Endogenous DNA Damage, Udine, Italy, 24-28 September 2017
Abstracts P44 p. 36

4253/A

KOSICKI K., SHAHMORADI S., BAK M., FOGTMAN A., IWANICKA-NOWICKA R., KOBLOWSKA M. K.,
TUDEK B.

DNA damage response genes offer possible target for the therapy of cancer cells resistant to photodynamic
therapy (PDT).

6" US-EU Conference on Repair of Endogenous DNA Damage, Udine, Italy, 24-28 September 2017
Abstracts P83 p.47

4254/A

KACZANOWSKI S., TUPALSKA AGNIESZKA TUDEK B., SZCZESNY R. J., SPEINA E.
Experimental evolution of "selfish™ cancer cells.

Polish Evolutionary Conference, Torun, 25-27 September 2017

Program and Abstract Book P-13 p.38
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4255/A

MILINEVSKY G., DYKYY I., WATTERS G., HINKE J., SANTOS M., KORCZAK-ABSHIRE M.,
SOUTHWELL C., EMMERSON L., LYTVYNOV V., KHOETSKY P., VESELSKY M., UTEVSKY A,
SHMYROV D., TELIPSKA M., PARNIKOZA I., LUTSENKO D., SAVITSKY 0., GRYTSAI Z., SIMON A.
The CEMP camera/transmitter network for ecosystem study in Antarctica.

VIII International Antarctic Conference dedicated to the 25th anniversary of Ukraine's accession

to the Antarctic Treaty, Kiev, Ukraine, 16-18 May 2017

Abstracts UDC 598.231 p.75

4256/A

BORECZEK J., GAWOR J.,, IZAK D., BARDOWSKI J. K., GROMADKA R., KOWALCZYK M.

Fungal diversity of traditional sourdough made from the wheat, spelt and rye wholemeal flour determined by
culture-independent approach.

14™ Symposium on Bacterial Genetics and Ecology: "Talking with the Neighbours", Aberdeen, Scotland,
4-8 June 2017

Programme P 113 p.124

4257/A

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

Adaptive features provided by plasmids of arctic and antarctic polaromonas SPP.

14™ Symposium on Bacterial Genetics and Ecology: "Talking with the Neighbours", Aberdeen, Scotland,
4-8 June 2017

Programme P 26 p.80

4258/A

BORECZEK J., ZYLINSKA J., GAWOR J., DARIUSZ 1., GROMADKA R., BARDOWSKI J. K.,
KOWALCZYK M.

Biodiversity of spontaneous sourdoughs made from the wheat, spelt and rye wholemeal flour.

12" International Symposium on Lactic Acid Bacteria, Egmond aan Zee, the Netherlands, 27-31 August 2017
Abstract Book AO40 p.31

4259/A

SKORUPINSKA-TUDEK K., PIECHOTA B., ZAREMBA A., BRETNER M., SWIEZEWSKA E.,
CHOJNACKIT.

Polyisoprenoids in parental and hybrid species of Sorbus.

ICPM & PCWB & TERPNET, Dalian, China, 16-20 July 2017

Abstracts BS

4260/A

GAWARECKA K., JOZWIAK A., LIPKO A., MYRCHA M., SAGAMI H., OHYA N., SIWINSKA J.,
KORTE A., POZNANSKI J., SUROWIECKI P., SURMACZ L., IHNATOWICZ A., SWIEZEWSKA E.
Complex profile of polyisoprenoids in Arabidopsis — structural and biochemical study.

ICPM & PCWB & TERPNET, Dalian, China, 16-20 July 2017

Abstracts BS

4261/A

SURMACZ L., SUROWIECKI P., SIEKIERSKA H., VAN GELDER K., REA K. A,, VIRTAL. K. A,
VATTA M., GAWARECKA K., WOJCIK J., SWIEZEWSKA E., AKHTAR T.A.

A bacterial-like plastidial polyprenols play important role in photosynthetic performance in Arabidopsis thaliana.
ICPM & PCWB & TERPNET, Dalian, China, 16-20 July 2017

Abstracts BS
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4262/A

LIPKO A., ROHMER M., KANIA M., DANIKIEWICZ W., SWIEZEWSKA E.

In planta metabolic labeling reveals contribution of the MVA and MEP pathway to the biosynthesis
of polyisoprenoid alcohols in A. thaliana.

ICPM & PCWB & TERPNET, Dalian, China, 16-20 July 2017

Abstracts BS

4263/A

SUROWIECKI P., SWIEZEWSKA E., SURMACZ L.

Involvement of LEW1 in regulation Arabidopsis CPTs during polyisoprenoid biosynthesis.
ICPM & PCWB & TERPNET, Dalian, China, 16-20 July 2017

Abstracts BS

4264/A

OWSIAN D., GRUCHOTA J., ARNAIZ O., SPERLING L., NOWAK J. K.

Contribution of Spt4 elongation factor to the regulation of sexual cycle in Paramecium tetraurelia.
Paramecium [epi]Genome Organization, Dynamics and Evolution, Nohfelden, Germany, 3-6 October 2017
Abstracts Book p.26

4265/A

GRUCHOTA J., MALISZEWSKA-OLEJNICZAK K., OWSIAN D., NOWAK J. K.

The composition of the RNA polymerase Il elongation complex influences developmentally-specific non-
coding RNA transcripts in Paramecium tetraurelia.

Paramecium [epi]Genome Organization, Dynamics and Evolution, Nohfelden, Germany, 3-6 October 2017
Abstracts Book p.51

4266/A

KORCZAK-ABSHIRE M., ZMARZ A., RODZEWICZ M., KARSZNIA I., KYCKO M.,
CHWEDORZEWSKA K. J.

Badania antarktycznych krylozaleznych gatunkoéw wskaznikowych z wykorzystaniem metod teledetekcji.
I Konferencja Naukowa Polskich Badaczy Morza: Stan i Trendy Zmian w Morzach i Oceanach, Sopot,
19-20 pazdziernika 2017

Ksiazka abstraktéw P.28

4267/A

DRABINSKA J., KRASZEWSKA E.

Is PA4841 Nudix hydrolase of P.aeruginosa important for the bacterial cell?

VII International Conference on Environmental, Industrial and Applied Microbiology, Madrid, Spain,
18-20 October 2017

Book of Abstracts p.326

4268/A

HRYNIEWIECKA E., ZEGARSKA J., ZOCHOWSKA D., SAMBOROWSKA E., JAZWIEC R.,
BOROWIEC A., KOSIERADZKI M., NAZAREWSKI S., DADLEZ M., PACZEK L.

Kidney graft function and survival are not associated with parameters of blood concentrations of tacrolimus
metabolites M1 and MIII.

18™ Congress of the European Society for Organ Transplantation, Barcelona, Spain, 24-27 September 2017
Transplant International (2017) 30(suppl. 2) PLB104 p.563

4269/A

SARNOWSKA E., RUSETSKA N., SZYMANSKI M., JANCEWICZ I., CHMIELARCZYK M.,
KONOPINSKI R., LESZCZYNSKI M., CHRZAN A., LIGAJ M., MAASSEN A., SARNOWSKI T. J.,
SIEDLECKI J. A.

Downregulation of BRCA1 protein in clear cell renal cellular carcinoma.

42™ ESMO Congress, Madrid, Spain, 8-12 September 2017

Annals of Oncology (2017) 25 (suppl. 5) 1720P p.601
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4270/A

SZYMANSKI M., SARNOWSKA E., ORNOCH A., RUSETSKA N., ABRAMOWICZ S., CHRZAN A.,
LIGAJ M., MAASSEN A., SIEDLECKI J. A., SARNOWSKI T. J.

Loss of SWI/SNF chromatin remodelling complex is linked to advanced urinary bladder cancer.

42" ESMO Congress, Madrid, Spain, 8-12 September 2017

Annals of Oncology (2017) 25 (suppl. 5) 1722P p.602

4271/A

SZUTKOWSKI K., PRZYSIECKA L., BAKANOVYCH I., JURGA S., SIKORSKA E., ZHUKOV 1.
Cyclic iRGD cell-penetrating peptide: structural and cytotoxicity studies.

24" Polish Peptide Symposium, Jastrzebia Gora, Poland, 3-7 September 2017

Abstracts Book P102 p.158

4272/A

PLONKA D., BAL W.

Model peptide of hepcidin is the strongest N-terminal Cu(ll) binding site discovered so far.
24" Polish Peptide Symposium, Jastrzebia Gora, Poland, 3-7 September 2017

Abstracts Book P65 p.121

4273/A

BONNA A., FATALSKA A., PARACUELLOS P., ERHARD H., DADLEZ M., FARNDALE R. W.
HDX-MS studies of dynamic aspects of chondroadherin protein during the interaction with collagen-like-peptide.
24" Polish Peptide Symposium, Jastrzebia Gora, Poland, 3-7 September 2017

Abstracts Book OP24 p.47

42741A

BAL W., BONNA A., BOSSAK K., DREW S.C., HAAS K. M., KOTUNIAK R., MITAL M., PLONKA D.,
POZNANSKI J., PUSHIE J. M.

Xaa-His peptides — candidate cupric chaperones and metallohormones.

24" Polish Peptide Symposium, Jastrzebia Gora, Poland, 3-7 September 2017

Abstracts Book OP16 p.39

4275/A

KOZAK M., GIELNIK M., TAUBE M., ZHUKOQOV 1.

Low-resolution structure in solution of human prion protein PrP and the peptide designed on the N-terminal
fragment of PrP protein.

24" Polish Peptide Symposium, Jastrzebia Gora, Poland, 3-7 September 2017

Abstracts Book L9 p.22

4276/A

JEDYNAK M., DOLEGA P. PODSIADEA-BIALOSKORSKA M., CHROBOCZEK J., SZOLAJSKA E.
Application of Adenovirus dodecahedron delivery vector as a new approach in overcoming drug resistance.
6" Central European Congress of Life Sciences EUROBIOTECH,Krakéw, Poland, 11-14 September 2017
Programme and Abstracts Book P15&18.3 p.174

42771A

BAL W., BONNA A, BOSSAK K., DREW S. C., HAAS K. M., KOTUNIAK R., MITAL M., PLONKA D.,
POZNANSKI J., PUSHIE J. M.

Xaa-His peptides — candidate cupric chaperones and metallohormones.

14"™ International Symposium on Applied Bioinorganic Chemistry, Toulouse, France, 7-10 June, 2017
Conference Book p.116

11.105



4278/A

CIACH M., MUSZEWSKA A., GORECKI P.

Detecting locus acquisition events in gene trees.

17" International Worshop on Algorithms in Bioinformatics WABI, Boston, USA, 21-23 August 2017
Leibniz International Proceedings in Informatics, LIPIcs (2017) 88: 5

4279/A

JEDYNAK M., SZURGOT L., ZOCHOWSKA M., PODSIADLA-BIALOSKORSKA M., CHROBOCZEK J.,
SZOLAJSKA E.

Evaluation of adenoviral dodecahedron in vivo tropism.

ICONAN - International Conference of Nanomedicine and Nanobiotechnology, Barcelona, Spain,

25-27 September 2017

Book of Abstracts p.150

4280/A

LESNIEWSKA E., BOGUTA M.

Stress conditions result in down-regulation of RNA polymerase 11 activity and degradation of its largest
subunit by ubiquitine/proteasome system.

42" FEBS Congress: From Molecules to Cells and Back, Jerusalem, Israel, 10-14 September 2017
FEBS Journal (2017) 284 (suppl.1) p.300

4281/A

LUKASIK A., BRZOZOWSKA 1., ZIELENKIEWICZ U., ZIELENKIEWICZ P.

Evaluation of plant miRNAs abundance in human breast milk.

42" FEBS Congress: From Molecules to Cells and Back, Jerusalem, Israel, 10-14 September 2017
FEBS Journal (2017) 284 (suppl.1) p.172-173

4282/A

CIESLA M., SKOWRONEK E., KEPKA M., BOGUTA M.

A subunit of transcription factor TFIIC is controlled by PKA signaling pathway and thereby mediates
regulation of RNA polymerase |11 transcription by carbon source.

42" FEBS Congress: From Molecules to Cells and Back, Jerusalem, Israel, 10-14 September 2017
FEBS Journal (2017) 284 (suppl.1) p.207

4283/A

FRICKE T., TAMULAITIS G., SMALAKYTE D., PASTOR M., KOLANO A, SIKSNYS V., BOCHTLER M.
Gene targeting in zebrafish.

42" FEBS Congress: From Molecules to Cells and Back, Jerusalem, Israel, 10-14 September 2017

FEBS Journal (2017) 284 (suppl.1) p.24

4284/A

ZOLADEK T., RZEPNIKOWSKA W, FLIS K., KAMINSKA J., GRYNBERG M., URBANEK A.,
AYSCOUGH K.

Amino acid substitution equivalent to human chorea-acanthocytosis 12771R in yeast Vps13 protein affects
its binding to phosphatidylinositol 3-phosphate.

42" FEBS Congress: From Molecules to Cells and Back, Jerusalem, Israel, 10-14 September 2017

FEBS Journal (2017) 284 (suppl.1) p.181

4285/A

GARBICZ D., MIELECKI D., PILZYS T., MARCINKOWSKI M., DEBSKI J., KRAWCZYK H.,
GRZESIUK E.

Evaluation of anti-cancer activity of new stilbene and methoxydibenzo[b, floxepin derivatives.
42" FEBS Congress: From Molecules to Cells and Back, Jerusalem, Israel, 10-14 September 2017
FEBS Journal (2017) 284 (suppl.1) p.288
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4286/A

PIASECKA A., CZAPINSKA H., SZCZEPANOWSKI R. H., VIELBERG M., REINER K., SCHMIDT M.,
REED S. H., GROLL M., BOCHTLER M.

Structural characterisation of a proteaseome-like protein Anbu.

42" FEBS Congress: From Molecules to Cells and Back, Jerusalem, Israel, 10-14 September 2017

FEBS Journal (2017) 284 (suppl.1) p.90-91

42871A

SZCZEPANKOWSKA A. K., KASARELLO K., KWIATKOWSKA-PATZER B., LIPKOWSKI A. W.,
BARDOWSKI J. K.

Composition of recombinant Lactococcus bacteria ameliorate the symptoms of multiple sclerosis animal model.
22" International Conference: Functional Foods and Chronic Diseases: Science and Practice, Boston, USA,
22-23 September 2017

Functional Foods and Chronic Diseases 2017, vol. 22. Ed. Martirosyan D.M., Zhou J.R. ISBN 978-
1976154966

4288/A

ANTONIUK-MAJCHRZAK J., KROL K., SKONECZNY M., KURLANDZKA A., SKONECZNA A.
Saccharomyces cerevisiae cells lacking SWI6 gene are genetically unstable.

28™ International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology, Prague, Czech Republic, 27 August
- 1 September 2017

Book of Abstracts PS7-2 p.179-180

4289/A

SKONECZNA A., KROL K., SKONECZNY M., KAMINSKA J., KURLANDZKA A.

Uncovering Las17 secret service in nucleolus.

28" International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology, Prague, Czech Republic, 27 August
- 1 September 2017

Book of Abstracts PS12-10 p.239-240, W7-8 P.83

4290/A

SOCZEWKA P., GRABIEC M., KAMINSKA J., ZOLADEK T.

RCN2 encoding the calcineurin regulator is a suppressor of vps13 mutations in yeast Chorea-acanthocytosis model.
28" International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology, Prague, Czech Republic, 27 August
- 1 September 2017

Book of Abstracts PS12-5 p.235-236

4291/A

ZOLADEK T., RZEPNIKOWSKA W., FLIS K., KAMINSKA J., GRYNBERG M., URBANEK A.,
AYSCOUGH K.

Amino acid substitution equivalent to human chorea-acanthocytosis 12771R in yeast Vps13 protein affects
its binding to phosphatidylinositol 3-phosphate.

28" International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology, Prague, Czech Republic, 27 August
- 1 September 2017

Book of Abstracts PS12-2 p.233, W7-7 P.82-83

4292/A

SKONECZNY M., NATKANSKA U., SKONECZNA A.

Multiple stress-protection functions of DJ-1/ThiJ/Pfpl family proteins: lessons from Saccharomyces cerevisiae.

28" International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology, Prague, Czech Republic, 27 August
- 1 September 2017

Book of Abstracts PS11-5 p.226-227
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4293/A

RYMER L., KEMPINSKI B., CHELSTOWSKA A., SKONECZNY M.

Peroxisomal import of Saccharomyces cerevisiae proteins Fox2p and Ctalp is not absolutely dependent

on their PTS1 signal.

28" International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology, Prague, Czech Republic, 27 August
- 1 September 2017

Book of Abstracts PS1-12 p.104-105

4294/A

KOTUNIAK R., BONNA A., BOSSAK K., PLONKA D., SUSKI-GRABOWSKI C., BAL W.

The a-factor peptide of high and stable activity via improved synthesis and purification.

28" International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology, Prague, Czech Republic, 27 August
- 1 September 2017

Book of Abstracts PS14-21 p.269

4295/A

ZOLADEK T.

Modelling of human Chorea-Acanthocytosis 12771R mutation in yeast Vps13 protein.

International Conference: Microbiology in the new Millennium: from Molecules to Communities, Kalkota,
India, 27-29 October 2017

Proceedings p.46

4296/A

TARNOWSKI L., COLLADOS-RODRIGUEZ M., BRZYWCZY J., SIENKO M., NIEMIRO A.,
WAWRZYNSKA A., SIRKO A.

Role of autophagy during sulfur limitation.

25" International Symposium of the Scientific Centre for Fertilizers: Significance of Sulfur in High-Input
Cropping Systems, Groningen, The Netherlands, 5-8 September 2017

Abstracts p.44

4297/A

BARDOWSKI J. K.

Aktywne opakowania zywnosci - spojrzenie mikrobiologa.

Konferencja Zarzadzanie Bezpieczenstwem i Jakoécig Zywnosci-9: Bezpieczne Opakowania dla Zywnoéci,
Zakopane, 15-17 pazdziernik 2017

Materialy konferencyjne str. 37-40

4298/A

FATALSKA A., DADLEZ M.

Studies of pro-centriole complex structure and dynamics using hydrogen-deuterium exchange monitored
by mass spectometry (HDX-MS).

Structural Mass Spectometry Workshop, Rehovot, Israel, 3-8 May 2017

Abstracts BS

4299/A

DADLEZ M., KAUS-DROBEK M., WYSLOUCH-CIESZYNSKA A., PREMCHANDAR A., MUCKE N.,
WEDIG T., HERRMANN H.

Monitoring of the filament assembly/disassembly processes of vimentin and its variants by HDex analysis
targeted to three crucial protein regions.

1% International Conference on Hydrogen Deuterium Exchange Mass Spectrometry, Gothenburg, Sweden,
16-17 May 2017

Abstracts Book Poster 7, p.32
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4300/A

PRZYGONSKA K., ZHUKOVA L., MISTARZ U.H., RAND K.D., DADLEZ M.

Gas-phase H/D exchange monitored by MS reveals a dense network of side-chain interactions stabilizing
oligomers of Alzheimer's diseases Abeta peptide.

1% International Conference on Hydrogen Deuterium Exchange Mass Spectrometry, Gothenburg, Sweden,
16-17 May 2017

Abstracts Book Poster 8, p.33

4301/A

PREMCHANDAR A., MUCKE N., WEDIG T., KAUS-DROBEK M., HERRMANN H., DADLEZ M.
Structural dynamics of the vimentin coiled-coil regions involved in filament assembly using hydrogen-
deuterium exchange mass spectometry.

1* International Conference on Hydrogen Deuterium Exchange Mass Spectrometry, Gothenburg, Sweden,
16-17 May 2017

Abstracts Book Poster 9, p.33-34

4302/A

FATALSKA A., GLOVER D.M., DADLEZ M.

Studies of pro-centriole complex structure and dynamics using hydrogen-deuterium exchange monitored
by mass spectometry (HDX-MS).

1* International Conference on Hydrogen Deuterium Exchange Mass Spectrometry, Gothenburg, Sweden,
16-17 May 2017

Abstracts Book Poster 26, p.44-45

4303/A

KULMA M., KACPRZYK-STOKOWIEC A., KWIATKOWSKA K., TRACZYK G., DADLEZ M.
Application of hydrogen-deuterium exchange mass spectometry for the characterization of conformational
dynamics in pefringolysin O at pre-pore state.

1% International Conference on Hydrogen Deuterium Exchange Mass Spectrometry, Gothenburg, Sweden,
16-17 May 2017

Abstracts Book Poster 32, p.48

4304/A

ANTONIUK-MAJCHRZAK J., KROL K., SKONECZNY M., KURLANDZKA A., SKONECZNA A.
Saccharomyces cerevisiae cells lacking SWI6 gene are genetically unstable.

8" Central European Genome Stability Meeting, Budapest, Hungary, 29-30 September 2017
Abstracts, Poster

4305/A

SKONECZNA A., KROL K., SKONECZNY M., KAMINSKA J., KURLANDZKA A.
Uncovering Las17 secret service in nucleolus.

8" Central European Genome Stability Meeting, Budapest, Hungary, 29-30 September 2017
Abstracts, Poster

4306/A

SZIr.0O J., BIALIK R.

The impact of the recession of glaciers on the relief and hydrological conditions on the western shore

of Admiralty Bay (King George Island, Antarctica).

International Conference “Interdisciplinary Polar Studies in Poland” to Honor 60" Anniversary of the Polish
Polar Station in Hornsund, Svalbard, Arctic and the 40™ Anniversary of the Arctowski Polish Antarctic
Station, South Shetland Islands, Warsaw, Poland, 17-19 November 2017

Book of Abstracts, Oral Presentation p.50
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4307/A

SZOPINSKA M., SZUMINSKA D., BIALIK R., POTAPOWICZ J., POLKOWSKA Z.

Markers of anthropogenic activities in fresh waters at periglacial environments (western shore of Admiralty
Bay, King George Island, Antarctica).

International Conference “Interdisciplinary Polar Studies in Poland” to Honor 60™ Anniversary of the Polish
Polar Station in Hornsund, Svalbard, Arctic and the 40" Anniversary of the Arctowski Polish Antarctic
Station, South Shetland Islands, Warsaw, Poland, 17-19 November 2017

Book of Abstracts Poster Presentation p.58

4308/A

ZWOLINSKI Z., BIALIK R., IGNATIUK D., JANIK K., KOCIUBA W., KOSEK K., KOSTRZEWSKI A.,
KOZAK K., KOZIOL K., KRAWCZYK W., LEHMANN-KONERA S., MAJCHROWSKA E.,
MARCINIAK M., MAZUREK M., NAWROT A., PIECHOTA A., POLKOWSKA Z., RACHLEWICZ G.,
RUMAN M., RYMER K., SITEK S., SOBOTA I., STACHNIK L., STACHNIAK K., SZOPINSKA M.,
SZPIKOWSKA G., SZPIKOWSKI J., SZUMINSKA D., SZYMCZAK E.

Differentiation and variability of fluvial transport in polish polar catchments in the age of changing climate.
International Conference “Interdisciplinary Polar Studies in Poland” to Honor 60™ Anniversary of the Polish
Polar Station in Hornsund, Svalbard, Arctic and the 40" Anniversary of the Arctowski Polish Antarctic
Station, South Shetland Islands, Warsaw, Poland, 17-19 November 2017

Book of Abstracts, Poster Presentation, p.59-60

4309/A

ZNOJ A., CHWEDORZEWSKA K. J., GRZESIAK J.

Rhizosphere microbiota of invasive and native flowering plants in Antarctica.

International Conference “Interdisciplinary Polar Studies in Poland” to Honor 60" Anniversary of the Polish
Polar Station in Hornsund, Svalbard, Arctic and the 40" Anniversary of the Arctowski Polish Antarctic
Station, South Shetland Islands, Warsaw, Poland, 17-19 November 2017

Book of Abstracts, Poster Presentation p.66

4310/A

LOBODA A. M., BIALIKR. J.

Can biomechanical properties affect plant adaptation for expansion and survival in polar areas?
International Conference “Interdisciplinary Polar Studies in Poland” to Honor 60™ Anniversary of the Polish
Polar Station in Hornsund, Svalbard, Arctic and the 40" Anniversary of the Arctowski Polish Antarctic
Station, South Shetland Islands, Warsaw, Poland, 17-19 November 2017

Book of Abstracts, Poster Presentation, p.67

4311/A

ZMARZ A., RODZEWICZ M., STORVOLD R., KARLSEN S. R., KORCZAK-ABSHIRE M., KIDAWA A.,
DABSKI M., KARSZNIA 1., KYCKO M., PABJANEK P., TOMASZEWSKI A., CHWEDORZEWSKA K. J.
MONICA project 2014-2016 — UAV monitoring missions in Antarctica.

International Conference “Interdisciplinary Polar Studies in Poland” to Honor 60" Anniversary of the Polish
Polar Station in Hornsund, Svalbard, Arctic and the 40" Anniversary of the Arctowski Polish Antarctic
Station, South Shetland Islands, Warsaw, Poland, 17-19 November 2017

Book of Abstracts, Poster Presentation, p.69

4312/A

GIELWANOWSKA 1., GORNIAK D., ZNOJ A., CHWEDORZEWSKA K. J.

Poa annua L. — most successful polar invader, new locality in Svalbard (arctic).

International Conference “Interdisciplinary Polar Studies in Poland” to Honor 60" Anniversary of the Polish
Polar Station in Hornsund, Svalbard, Arctic and the 40™ Anniversary of the Arctowski Polish Antarctic
Station, South Shetland Islands, Warsaw, Poland, 17-19 November 2017

Book of Abstracts, Poster Presentation, p.72
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4313/A

GRZESIAK J., ZDANOWSKI M.K.

40 years of microbiological investigations at the Arctowski Polish Antarctic Station.

International Conference “Interdisciplinary Polar Studies in Poland” to Honor 60™ Anniversary of the Polish
Polar Station in Hornsund, Svalbard, Arctic and the 40" Anniversary of the Arctowski Polish Antarctic
Station, South Shetland Islands, Warsaw, Poland, 17-19 November 2017

Book of Abstracts, Poster Presentation, p.78

4314/A

ANDROSIUK P., JASTRZEBSKI J.P., PAUKSZTO £.., OKORSKI A., PSZCZOLKOWSKA A.,
CHWEDORZEWSKA K. J., KOC JI., GIELWANOWSKA 1., GORECKI R. J.

Characterization of the complete chloroplast genome of Colobanthus Apetalus (Labill.) druce and
comparisons with related species.

International Conference “Interdisciplinary Polar Studies in Poland” to Honor 60" Anniversary of the Polish
Polar Station in Hornsund, Svalbard, Arctic and the 40" Anniversary of the Arctowski Polish Antarctic
Station, South Shetland Islands, Warsaw, Poland, 17-19 November 2017

Book of Abstracts, Oral Presentation, p.101

4315/A

PLENZLER J., BIALIKR. J.

Environmental monitoring programme at Polish Antarctic Station ,,Arctowski”, King George Island, South
Shetland, Antarctica.

International Conference “Interdisciplinary Polar Studies in Poland” to Honor 60" Anniversary of the Polish
Polar Station in Hornsund, Svalbard, Arctic and the 40™ Anniversary of the Arctowski Polish Antarctic
Station, South Shetland Islands, Warsaw, Poland, 17-19 November 2017

Book of Abstracts, Poster Presentation, p.103

4316/A

SZUMINSKA D., SZOPINSKA M., BIALIK R., POLKOWSKA Z., CHMIEL S.

Fresh water chemistry in the newly-formed periglacial environment at the western shore of Admiralty Bay
(King George Island, maritime Antarctica).

International Conference “Interdisciplinary Polar Studies in Poland” to Honor 60" Anniversary of the Polish
Polar Station in Hornsund, Svalbard, Arctic and the 40" Anniversary of the Arctowski Polish Antarctic
Station, South Shetland Islands, Warsaw, Poland, 17-19 November 2017

Book of Abstracts, Poster Presentation, p.109

4317/A

KOC J., GIELWANOWSKA 1., ANDROSIUK P., KELLMANN-SOPYLA W., CHWEDORZEWSKA K. J.,
WASILEWSKI J.

Effect of sodium fluoride on seeds germination and seedlings growth of Colobanthus apetalus (Labill.) druce
and Colobanthus quitensis (Kunth) Bartl.

International Conference “Interdisciplinary Polar Studies in Poland” to Honor 60™ Anniversary of the Polish
Polar Station in Hornsund, Svalbard, Arctic and the 40" Anniversary of the Arctowski Polish Antarctic
Station, South Shetland Islands, Warsaw, Poland, 17-19 November 2017

Book of Abstracts, Poster Presentation, p.110

4318/A

PILZYS T., KUKWA W., GARBICZ D., MARCINKOWSKI M., MIECZKOWSKI A., DYLEWSKA M.,
POZNANSKI J., IWOWARSKI J., GRZESIUK E.

At least five out of nine ALKBH dioxygenases are overexpressed in head and neck cancer - a new field for
anticancer therapy.

12" International Conference and 5™ Asian Congress on Environmental Mutagens with the 33" Annual
Meeting of KSOT/KEMS, Incheon, Korea, 12-16 November 2017

Abstract Book YS02-6
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4319/A

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

E.coli ALKB and its human homolog ALKBH3 dioxygenases effectively repaired acrolein adducts to adenine.
12" International Conference and 5" Asian Congress on Environmental Mutagens with the 33™ Annual
Meeting of KSOT/KEMS, Incheon, Korea, 12-16 November 2017

Abstract Book OSO6-2

4320/A

FATALSKA A., DOMANSKID., OLEDZKIJ., GORYCA K., KOWALSKI K., BAKULA-ZALEWSKAE.,
ZALEWSKI K., MISIEK M., WROBLEWSKA A., RADZISZEWSKI J., BIDZINSKI M., KOWALIK A,
KOWALEWSKA M.

Identification of protein markers of progression risk in patients with squamous cell vulvar carcinoma.
International Meeting of the European Society of Gynaecological Oncology (ESGO), Vienna, Austria, 4-7
November 2017

Abstracts BS

4321/A

JEDYNAK M., DOLEGA P. PODSIADLA-BIALOSKORSKA M., SZURGOT I., CHROBOCZEK J.,
SZOLAJSKA E.

Dodekahedron adenowirusa jako wektor do dostarczania lekow do lekoopornych komorek nowotworowych.
Ogolnopolska Konferencja Biotechnologdéw i Mikrobiologow BioMillenium, Gdansk 6 — 8 wrzesnia 2017
Abstrakty I1-P 20, str. 68

4322/A

MCINTYRE J.

Posttranslational protein modifications in regulation of translesion DNA synthesis.
Belarusian-Polish-Lithuanian Seminar

Posttranslational Modification of Proteins: Mechanisms, Physiological and Pathogenetic Role

of the A. Sniadecki’s 250th anniversary in 2018, Grodno, the Republic of Belarus, 11-12 May 2017
Abstracts BS, Oral Presentation

4323/A

MUSZEWSKA A., STEPNIEWSKA—DZIUBINSKA M. M., STECZKIEWICZ K., PAWLOWSKA J.,
DZIEDZIC A., GINALSKI K.

Fungal lifestyle refected in serine protease repertoire.

The Evolution Conference, Portland, USA, 23-27 June 2017

Abstracts BS

4324/A

PARK B., LOPEZ V. A., SREELATHA A., GRADOWSKI M., SERVAGE K., HENNIG J.,, TOMCHICK D. R.,
KRZYMOWSKA M., PAWELOWSKIK., TAGLIABRACCI V. S.

Inactivation of HSP90 by a family of bacterial effector protein kinases.

9" Inhibitors of Protein Kinases Conference Challenges in Molecular Biology, Biophysics, and Biomedicine,
Warsaw, Poland,17-21 September 2017

Abstracts L7, p.4

4325/A

WINIEWSKA-SZAJEWSKA M., POZNANSKI J.

Protein kinase: a biomolecular cage for thermodynamics studies of a halogen bond.

9™ Inhibitors of Protein Kinases Conference Challenges in Molecular Biology, Biophysics, and Biomedicine,
Warsaw, Poland,17-21 September 2017

Abstracts L44, p.22
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4326/A

BAL W., BONNA A, BOSSAK K., DREW S., HAAS K. M., KOTUNIAK R., MITAL M., PLONKA D.,
POZNANSKI J., PUSHIE J. M.

Xaa-His peptides — candidate cupric chaperones and metallohormones.

9" Inhibitors of Protein Kinases Conference Challenges in Molecular Biology, Biophysics, and Biomedicine,
Warsaw, Poland,17-21 September 2017

Abstracts L45, p.23

4327/A

DADLEZ M.

Protein structural dynamics — surprises from HDex.

9" Inhibitors of Protein Kinases Conference Challenges in Molecular Biology, Biophysics, and Biomedicine,
Warsaw, Poland,17-21 September 2017

Abstracts L47, p.24

4328/A

SARNOWSKA E., CWIEK P., LESZCZYNSKI M., RUSETSKA N., GOS A., SZYMANSKI M., LIGA] M.,
CHRZAN A., GRATKOWSKA D. M., ROLICKA A. T., BALCERAK A., JANCEWICZ I., MACECH-KLICKAE.,,
ARAUJO W. L., TOHGE T., SACHAROWSKI S. P, KUBALA S., HUETTEL B., MAASSEN A., MYSLEWICZ J.,
KONDRAK P., FERNIE A. R., KONCZ C., SIEDLECKI J. A., SARNOWSKI T. J.

The SWI/SNF ATP-dependent chromatin remodeling complexes are involved in the control of metabolic
processes in plants and human.

9™ Inhibitors of Protein Kinases Conference Challenges in Molecular Biology, Biophysics, and Biomedicine,
Warsaw, Poland,17-21 September 2017

Abstracts L48, p.24

4329/A

SZYMANIEC A., MIECZKOWSKA K., KASPEROWICZ S., POZNANSKI J.

Partial molar volume - a tool for quantification of solvophobic effect. A case of halogenated benzotriazoles.
9™ Inhibitors of Protein Kinases Conference Challenges in Molecular Biology, Biophysics, and Biomedicine,
Warsaw, Poland,17-21 September 2017

Abstracts PO1, p.29-30

4330/A

BUGAJSKA E., WINIEWSKA-SZAJEWSKA M., POZNANSKI J.

Kinetics of ligand non-aggregates disintegration may affect its apparent inhibitory activity: ITC, MST and
DLS studies on catalytic domain of human protein kinase CK2.

9™ Inhibitors of Protein Kinases Conference Challenges in Molecular Biology, Biophysics, and Biomedicine,
Warsaw, Poland,17-21 September 2017

Abstracts PO2, p.30

4331/A

WINIEWSKA-SZAJEWSKA M., PLONKA D., ZHUKOV 1., POZNANSKI J.

Screening of short peptides as efficient ligands of protein kinase CK2a.

9" Inhibitors of Protein Kinases Conference Challenges in Molecular Biology, Biophysics, and Biomedicine,
Warsaw, Poland,17-21 September 2017

Abstracts PO3, p.30-31

4332/A

HAREZA A., BAKUN M., KOSCIELNY A., JAWORSKI J., DADLEZ M., PAWLOWSKI K.
Dial/C3orf58 influences secretory trafficking and phosphoproteome of human cells.

9" Inhibitors of Protein Kinases Conference Challenges in Molecular Biology, Biophysics, and Biomedicine,
Warsaw, Poland,17-21 September 2017

Abstracts PO7, p.33
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4333/A

KONDRAK P., SARNOWSKI T. J.

Identification of interdependences between the ATP-dependent SWI/SNF-type chromatin remodeling
complex and BRCAL in Arabidopsis thaliana.

9" Inhibitors of Protein Kinases Conference Challenges in Molecular Biology, Biophysics, and Biomedicine,
Warsaw, Poland,17-21 September 2017

Abstracts P13, p.36-37

4334/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.

9™ Inhibitors of Protein Kinases Conference Challenges in Molecular Biology, Biophysics, and Biomedicine,
Warsaw, Poland,17-21 September 2017

Abstracts P14, p.37-38

4335/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.

9™ Inhibitors of Protein Kinases Conference Challenges in Molecular Biology, Biophysics, and Biomedicine,
Warsaw, Poland,17-21 September 2017

Abstracts P15, p.38

4336/A

CWIEK P., SARNOWSKA E., SIEDLECKI P., ARAUJO W.L., TOHGE T., BALCERAK A., MAASSEN A.,
MACECH-KLICKAE., KONCZ C., FERNIE A.R., SIEDLECKI J. A., SARNOWSKI T. J.

Constrution of innovative platform based on Arabidopsis, human cell lines, mice and chemoinformatics
modelling for identification of drugs targeting metabolome-related human diseases.

9" Inhibitors of Protein Kinases Conference Challenges in Molecular Biology, Biophysics, and Biomedicine,
Warsaw, Poland,17-21 September 2017

Abstracts P16, p.38-39

4337/A

ZUGAIJ D., BARTOSZ P., ALSEEKH S., FERNIE A. R., MIELECKI D., GRZESIUK E., SARNOWSKI T. J.
A. thaliana ALKBH10B dioxygenase plays an important role in ABA mediated stress response.

9" Inhibitors of Protein Kinases Conference Challenges in Molecular Biology, Biophysics, and Biomedicine,
Warsaw, Poland,17-21 September 2017

Abstracts P17, p.39

4338/A

SARNOWSKA E., RUSETSKA N., SZYMANSKI M., LESZCZYNSKI M., JANCEWICZ I.,
CHMIELARCZYK M., KONOPINSKI R., CHRZAN A., LIGAJ M., DEMKOW T., MAASSEN A,
SARNOWSKI T. J., SIEDLECKI J. A.

Downregulation of BRCA1 protein in clear cell renal cellular carcinoma.

9" Inhibitors of Protein Kinases Conference Challenges in Molecular Biology, Biophysics, and Biomedicine,
Warsaw, Poland,17-21 September 2017

Abstracts P18, p.39-40

4339/A

SZYMANSKI M., SARNOWSKA E., ORNOCH A., RUSETSKA N., ABRAMOWICZ S., CHRZAN A.,
LIGAJ M., MAASSEN A., SIEDLECKI J. A., SARNOWSKI T. J.

Loss of SWI/SNF chromatin remodelling complex is linked to advanced urinary bladder cancer.

9" Inhibitors of Protein Kinases Conference Challenges in Molecular Biology, Biophysics, and Biomedicine,
Warsaw, Poland,17-21 September 2017

Abstracts P19, p.40-41
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4340/A

SARNOWSKA E., SZYMANSKI M., CWIEK P., SKRODZKA M., LESZCZYNSKI M., SZARKOWSKA J.,
CHRZAN A., STACHOWIAK M., STECIUK J., MAASSEN A., GALEK L., DEMKOW T., SIEDLECKI J. A,,
SARNOWSKI T. J.

Role of INI1 SWI/SNF complex subunit in development of clear cell renal cell carcinoma.

9" Inhibitors of Protein Kinases Conference Challenges in Molecular Biology, Biophysics, and Biomedicine,
Warsaw, Poland,17-21 September 2017

Abstracts P20, p.41

4341/A

SARNOWSKA E., CWIEK P., SACHAROWSKI S. P., KUBALA S., STECIUK J., ZUGAJ D., MACECH-
KLICKA E., HUETTEL B., CIESLA MONIKA KOGUT K., MAASSEN A., KONDRAK P., JANCEWICZ L,
ROLICKA A. T.,BUCIOR E., FRANZEN R., KLEPACZ A., DOMAGALSKA M., AMAR S., SIEDLECKI J. A.,
DAVIS S. J., SARNOWSKI T. J.

Nuclear function of Arabidopsis RCF family leucine-rich repeat receptor like kinases (LLR-RLKS).

9" Inhibitors of Protein Kinases Conference Challenges in Molecular Biology, Biophysics, and Biomedicine,
Warsaw, Poland,17-21 September 2017

Abstracts P21, p.42

4342/A

SACHAROWSKI S. P., KOGUT K., MAASSEN A., KONDRAK P., SARNOWSKA E., GRATKOWSKAD. M.,
KUBALA S., ARAUJO W.L., TOHGE T., FERNIE A. R., KONCZ C., SARNOWSKI T. J.

The role of SWI/SNF-type chromatin remodeling complex in maintaining the energy homeostasis

in Arabidopsis thaliana plants.

9" Inhibitors of Protein Kinases Conference Challenges in Molecular Biology, Biophysics, and Biomedicine,
Warsaw, Poland,17-21 September 2017

Abstracts P22, p.42-43

4343/A

RAZEW M., WARKOCKI Z., NOWAK E., NOWOTNY M.

Structure and function of the mitochondrial RNA degradosome mtEXO.

Biomolecules and Nanostructures 6, Podlesice, Poland, 10-14 May 2017

Europhysics Conference Abstracts, vol. 41E, ISBN 979-10-96389-06-3, ST-30 p.53

4344/A

BUGAJSKA E., WINIEWSKA M., POZNANSKI J.

Uncontrolled ligand aggregation affects ITC-derived thermodynamic parameters: binding of brominated
benzotriazoles by the catalytic domain of human protein kinase CK2.

Biomolecules and Nanostructures 6, Podlesice, Poland, 10-14 May 2017

Europhysics Conference Abstracts, vol. 41E, ISBN 979-10-96389-06-3, P-3, p.70

4345/A

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

Interactions and interplay of proteins involved in gene silencing.

Biomolecules and Nanostructures 6, Podlesice, Poland, 10-14 May 2017

Europhysics Conference Abstracts, vol. 41E, ISBN 979-10-96389-06-3, P-6, p.73

4346/A

KAMINSKA L., FRONC K., SIKORA B., KOWALIK P., MIKULSKI J., SAMOL P., FELCYN Z.,
WOJICIECHOWSKI T., MINIKAYEV R., ZALESZCZYK W., SZEWCZYK M., KONOPKA A., CISZAK K.,
PIATKOWSKI D., ZAJDEL K., FRONTCZAK-BANIEWICZ M., GRUZEL G., PAWLYTA M.,
PASZKOWICZ W., STEPIEN P. P., LAPINSKI M., WILCZYNSKI G., ELBAUM D.

Enhanced upconversion emission of Gd,Os:Er, Yb, Mo nanoparticles for biomedical imaging: role of Mo
codoping.

Biomolecules and Nanostructures 6, Podlesice, Poland, 10-14 May 2017

Europhysics Conference Abstracts, vol. 41E, ISBN 979-10-96389-06-3, P-17, p.84
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4347/A

KOWALIK P., FRONC K., MIKULSKI J., KAMINSKA 1., BORODZIUK A., STEPIEN P. P, ET AL.
Opto-magnetic NaYF,:Yb,Ln&Fe;O,@SiO, nanoparticles with surface modification - anti-cancer
nanodimensional treatment.

Biomolecules and Nanostructures 6, Podlesice, Poland, 10-14 May 2017

Europhysics Conference Abstracts, vol. 41E, ISBN 979-10-96389-06-3, P-21, p.88

4348/A

CIEPLAK-ROTOWSKA M. K., TARNOWSKI K., RUBIN M., FABIAN M. R. SONENBERG N.,
DADLEZ M., NIEDZWIECKA A.

Structural dynamics of the GW182 silencing domain - hydrogen-deuterium exchange fingerprint of RNA
recognition motif (RRM).

Biomolecules and Nanostructures 6, Podlesice, Poland, 10-14 May 2017

Europhysics Conference Abstracts, vol. 41E, ISBN 979-10-96389-06-3, P-32, p.99

4349/A

SZYMANIEC A., MIECZKOWSKA K., POZNANSKI J.

Partial Molar Volume - indicator of hydrophobic interactions.

Biomolecules and Nanostructures 6, Podlesice, Poland, 10-14 May 2017

Europhysics Conference Abstracts, vol. 41E, ISBN 979-10-96389-06-3, P-43, p.109

4350/A

TYRAS M., GRZELA R., BAKUN M., DADLEZ M., DARZYNKIEWICZ E.

Analysis of decapping complex components. Identification of molecular partners and exploration
of intermolecular interactions between decapping machinery elements.

Biomolecules and Nanostructures 6, Podlesice, Poland, 10-14 May 2017

Europhysics Conference Abstracts, vol. 41E, ISBN 979-10-96389-06-3, P-45, p.111

4351/A

ZIUZIA-GRACZYK 1., POZNANSKI J ., DABROWSKA K., BEBENEK A.

Studying the interactions between polymerase and primase within T4 replisome.
Biomolecules and Nanostructures 6, Podlesice, Poland, 10-14 May 2017

Europhysics Conference Abstracts, vol. 41E, ISBN 979-10-96389-06-3, P-53, p.119

4352/A

WALTER T., SIKORA A., ZIELENKIEWICZ U.

Metatranscriptomic analyses of hydrogen- and methane-generating microbial communities.

EMBO | EMBL Symposium: From Single to Multiomics, Heidelberg, Germany, 12-14 November 2017
Abstracts BS

4353/A

SPEINA E., BORSUK E., M., CIEPIELAK M., TUDEK B.

Lipid peroxidation can influence the phenotype of Fanconi anemia cells through direct inhibition of DNA
damage signaling proteins.

12" International Conference and 5™ Asian Congress on Environmental Mutagens with the 33" Annual
Meeting of KSOT/KEMS, Incheon, Korea, 12-16 November 2017

Abstract Book PO01-56

4354/A

MARCINKOWSKI M., PILZYS T., GARBICZ D., IWOWARSKI J., WINIEWSKA M., PRZYGONSKA K.,
TAUBE M., GIELNIK M., GRZESIUK E., POZNANSKI J.

Structural analysis of FTO dioxygenase and its interactors by biophysics techniques.

12" International Conference and 5™ Asian Congress on Environmental Mutagens with the 33" Annual
Meeting of KSOT/KEMS, Incheon, Korea, 12-16 November 2017

Abstract Book OS04-8
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4355/A

GARBICZ D., MIELECKI D., PILZYS T., MARCINKOWSKI M., DEBSKI J., KRAWCZYK H.,
GRZESIUK E.

Newly synthesized resveratrol derivatives as a potent anti-cancer coumpounds.

12" International Conference and 5™ Asian Congress on Environmental Mutagens with the 33" Annual
Meeting of KSOT/KEMS, Incheon, Korea, 12-16 November 2017

Abstract Book PO01-18

4356/A

KAMINSKI M. J., KILISZEK M., MACIEJAK A., MICHALAK M., OPOLSKI G., MATLAK K.,
DOBRZYCKI S., GORA M., BURZYNSKA B., MUSIAL W. J., KAMINSKI K. A.

A high-throughput approach to microRNA-driven gene regulation in myocardial infarction: is there a link
with a heart failure?

21% International Congress of the Polish Cardiac Society, Katowice, Poland, 21-23 September 2017
Programme P 127

4357/A

GLOWACKA A., BEDNAREK A., DABROWSKI K., GAWOR ], WOZNICA W., HEJNOWICZ M. S.,
WEBER-DABROWSKA B., BARANIAK A., GNIADKOWSKI M., GROMADKA R., GORSKIA.,

L OBOCKA M.

Septimavirus genus bacteriophage vB_PaeS_PS9N - virion DNA structure and post-infection bacterial
phenotypes.

22" Biennial Evergreen International Phage Meeting, Olympia, USA, 6-11 August 2017

Abstract Book p.136

4358/A

LOBOCKA M.

Phage therapy perspectives in a view of novel findings.

18™ Conference Molecular Biology in Diagnostics of Infectious Diseases and Biotechnology DIAGMOL ,
Warsaw, Poland, 25 November 2017

Proceedings, p.9

4359/A

BOCHENSKA K., MOSKOT M., SMOLINSKA E., JAKOBKIEWICZ-BANECKA J., GABIG-
CIMINSKA M.

Lysosomal action in the regulation of inflammatory processes on the example of psoriasis.

8" International Congress on Psoriasis Gene to Clinic, London, England, 30 November - 2 December 2017
British Journal of Dermatology (2017) 177(5): E260-E260

4360/A

SMOLINSKA E., MOSKOT M., BOCHENSKA K.,LEWCZUK A., BRODNIEWICZ-PROBAT.,
JAKOBKIEWICZ-BANECKA J., GABIG-CIMINSKA M.

Pharmacogenomic signature of response to genistein therapy for psoriasis: effects of genistein in vitro

and in vivo and its mechanism of action.

8" International Congress on Psoriasis Gene to Clinic, London, England, 30 November - 2 December 2017
British Journal of Dermatology (2017) 177(5): E304-E305

4361/A

GLOWACKA A., ULATOWSKA M. L., LOBOCKA M.

Analysis of phage tgl gene encoding a new candidate for an antistaphylococcal agent.

6th Central European Congress of Life Sciences Eurobiotech, Krakow 11-14 September 2017
Program and Abstract Book L7.4 p.112
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4362/A

GOZDEK A., BEDNAREK A., KOSAKOWSKI J., ROZYCKA A., SADOWY E., WEBER-
DABROWSKA B., GORSKI A., LOBOCKA M.

Production of phage lytic enzyme of high anti-enterococcal activity in Escherichia coli.

6th Central European Congress of Life Sciences Eurobiotech, Krakow 11-14 September 2017
Program and Abstract Book P7.7, p.114

4363/A

GOZDEK A., BEDNAREK A., GLOWACKA A.,ROZYCKA A., GAWOR J., DARIUSZ I., DABROWSKI K.,
FILIPEK A., SADOWY E., GROMADKA R., WEBER-DABROWSKA B., GORSKI A., LOBOCKA M.
Characteristic of enterococcal bacteriophages produced in cells of improved phage propagation strains.

1st German Phage Symposium, Stuttgart Germany, 9-11 October 2017

Program and Abstract Book P55, p.106

4364/A

KANIAK-GOLIK A., KUBERSKA R., DZIERZBICKI P., SLEDZIEWSKA-GOJSKA E.

The role of activation of Mec1/Rad53/Dunl pathway in the control mitochondrial DNA stability
in Rad27/FENL1 deficient in Saccharomyces cerevisiae.

Genes and Cancer Annual Meeting, Cambridge, England, 10-12 April 2017

Abstracts BS

4365/A

KANIAK-GOLIK A., KUBERSKA R., DZIERZBICKI P., SLEDZIEWSKA-GOJSKA E.

Activation of Dunl in response to nuclear DNA instability accounts for the increase in mitochondrial point
mutations in Rad27/FEN1 deficient S.cerevisiae.

Central European Genome Stability Meeting, Budapest, Hungary, 29-30 September 2017

Abstracts BS

4366/A

DETMAN A., CHOINACKA A., BLASZCZYK M. SIKORA A.

Killer yeast inhibit hydrogen-yielding acidogenic step of anaerobic digestion of bio-waste, intermediate
products and by-products of the sugar industry.

4™ Annual Congress and Expo on Biofuels and Bioenergy, Dubai, United Arab Emirates, 27-28 April 2017
Journal of Fundamentals of Renewable Energy and Applications (2017) 7(3) suppl. p.44

4367/A

DETMAN A., MIELECKI D., BLASZCZYK M. CHOJNACKA A., SIKORA A.

Element uktadanki beztlenowego rozktadu materii organicznej - utlenianie mleczanu na etapie octanogenezy.
III Kuznia Mtodych Talentéw, Jabtonna, 27-30 wrzes$nia 2017

Abstrakty str.26

4368/A

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

Rola podjednostki PSF1 kompleksu GINS w utrzymaniu stabilno$ci sekwencji powtarzajacych si¢
w komorkach drozdzy S.cerevisiae.

III Kuznia Mtodych Talentéw, Jabtonna, 27-30 wrzes$nia 2017

Abstrakty str.37

4369/A

DETMAN A., SIKORA A.

Przemiany mleczanu w beztlenowym rozktadzie materii organicznej.

I Ogolnopolska Konferencja Naukowa: Biotechnologia - Energia Jutra, Lublin, 19-20 pazdziernik 2017
Abstrakty str.27
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4370/A

SIKORA A.

Mikrobiologiczna produkcja wodoru i metanu.

I Ogolnopolska Konferencja Naukowa: Biotechnologia - Energia Jutra, Lublin, 19-20 pazdziernik 2017
Abstrakty str.30

4371/A

NIEDZWIECKA K., TISI R., PENNA S., PLOCHOCKA D., KUCHARCZYK R.

Two cancer cancer-related mutations in ATP synthase mitochondrial ATP6 gene impact the ATP synthase
dimers formation during permeability transition.

12" International Meeting on Yeast Apoptosis, Bari, Italy, 14-18 May 2017

Abstracts BS

4372/A

PENNA S., NIEDZWIECKA K., BELOTTI F., KUCHARCZYK R., TISIR.
Novel roles for ion transporters in cell death pathways in budding yeast.

12" International Meeting on Yeast Apoptosis, Bari, Italy, 14-18 May 2017
Abstracts BS

4373/A

GUTOWSKA-OWSIAK D., DE LA SERNA J. B., FRITZSCHE M., PODOBASE. I|., LEEMING M.,
COLIN-YORK H., EGGELING C., OGG G.

Coordinated release of filaggrin from actin cages precipitates keratinocyte death during epidermal barrier
formation.

British Society for Investigative Dermatology Annual Meeting, Manchester, England, 3-5 April 2017
British Journal of Dermatology (2017) 176(4) p.77-78

4374/A

MCcINTYRE J.

Posttranslational modifications of human DNA polymerase iota.

Central European Genome Stability Meeting, Budapest, Hungary, 29-30 September 2017
Abstracts BS, Oral Presentation

4375/A

LICHOCKA M., RYMASZEWSKI W., MORGIEWICZ K., BARYMOW-FILONIUK I., SCHMELZERE.,
KRZYMOWSKA M., HENNIG J.

Nucleus and plastid-targeted annexin 5 affects reproductive development in Arabidopsis.

Botanikertagung: Plant Research in a Changing World, Kiel, Germany, 17-21 September 2017

Abstracts BS

4376/A

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

Posttranslational PCNA modification influence intrachromosomal homologous recombination

in yeast Saccharomyces cerevisiae.

8" Central European Genome Stability and Dynamics Meeting, Budapest, Hungary, 29-30 September 2017
Abstracts BS

43771A

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

Posttranslational PCNA modification influence intrachromosomal homologous recombination in

yeast Saccharomyces cerevisiae.

Fusion Conference: 2nd DNA Replication as a Source of DNA Damage: From Molecules to Human Health,
Rome, Italy, 3-6 July 2017

Abstracts p.120-121
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4378/A

SZWAJCZAK E., FITALKOWSKA 1.J., SUSKI C.

Participation of 4-subunit Pol { complex in defective DNA replication.

Fusion Conference: 2nd DNA Replication as a Source of DNA Damage: From Molecules to Human Health,
Rome, Italy, 3-6 July 2017

Abstracts p.160-161

4379/A

RACHOWKA J., KONOPKA-POSTUPOLSKA D.
A new player in plant redox homeostasis.

SEB Conference, Gothenburg, Sweden, 3-6 July 2017
Abstract Book PC1.48, p.20

4380/A

SZTATELMAN O., SITKIEWICZ E., DADLEZ M., DOBROWOLSKA G.
Stress activated kinases in the regulation of light induced chloroplast movements.
SEB Conference, Gothenburg, Sweden, 3-6 July 2017

Abstract Book PC1.28, p.14

4381/A

KULIK A., MAZUR R., SZTATELMAN O., GARSTKA M., DOBROWOLSKA G.
The role SnRK2 kinases in regulation of plant response to long term salt stress.

SEB Conference, Gothenburg, Sweden, 3-6 July 2017

Abstract Book PC7.29, p.63

4382/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 |., 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 SWI/SNF ATP-dependent chromatin remodeling complexes are involved in the control of metabolic processes.
Perspektywy w Onkologii Molekularnej — 1l Zjazd Centrum Onkologii Instytutu im. Marii Sktodowskiej,
Warszawa, 4-5 kwietnia 2017

Abstracts BS

4383/A

ORNOCH A., SZYMANSKI M., SARNOWSKA E., RUSETSKA N., ABRAMOWICZ S., CHRZAN A.,
DEMKOW T., SIEDLECKI J. A., MAASSEN A., SARNOWSKI T. J.

SWI/SNF complex in advanced urinary bladder cancer.

Perspektywy w Onkologii Molekularnej — II Zjazd Centrum Onkologii Instytutu im. Marii Sktodowskiej,
Warszawa, 4-5 kwietnia 2017

Abstracts BS

4384/A

RACHOWKA J., KONOPKA-POSTUPOLSKA D.

Roslinne aneksyny - fakty i hipotezy.

VII Kopernikanskie Sympozjum Studentow Nauk Przyrodniczych, III Torunskie Sympozjum Doktorantow
Nauk Przyrodniczych, Torun, 1-2 kwietnia 2017

Zeszyt Abstraktow str.49

4385/A

KULIK A., KRZYWINSKA E., MAZUR R., SZTATELMAN O., GARSTKA M., DOBROWOLSKA G.
The role of SnRK2.4 and SnRK2.10 kinases in plant response to long term salt stress.

Posttranslational Modification Networks Gordon Research Conference: Regulation Mechanisms of Proteins
and Signaling Pathways in Humans, Animals and Plants, Hong Kong, China, 13-18 August 2017
Abstracts BS
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4386/A

WYCISK K., KAUS-DROBEK M., OZYHAR A.

Purification of Ultraspiracle protein from Helicoverpa armigera and its structural analysis.

19" International Union of Pure and Applied Biophysics (IUPAB) and 11™ European Biophysical Societies'
Association (EBSA) Congress, Edinburgh, England, 16-20 July 2017

European Biophysics Journal with Biophysics Letters (2017) 46(suppl.1) P-257, p.181

4387/A

SZTATELMAN O., GRZYB J., KOPEC K., PEDZIWIATR M.

The nanoconstruction site at work - heterodimerizing helices as a tool to get nanocrystals together.

19™ International Union of Pure and Applied Biophysics (IUPAB) and 11™ European Biophysical Societies'
Association (EBSA) Congress, Edinburgh, England, 16-20 July 2017

European Biophysics Journal with Biophysics Letters (2017) 46(suppl.1) P-853, p.337

4388/A

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

Interplay of protein interactions involved in miRNA-mediated gene silencing, as revealed by HDX MS.
19t" International Union of Pure and Applied Biophysics (IUPAB) and 11" European Biophysical Societies'
Association (EBSA) Congress, Edinburgh, England, 16-20 July 2017

European Biophysics Journal with Biophysics Letters (2017) 46(suppl.1) P-878, p.344

4389/A

SZTATELMAN O., SITKIEWICZ E., DOBROWOLSKA G.

A role of SNF1-related kinases2 in the regulation of light induced chloroplast movements.

Posttranslational Modification Networks Gordon Research Conference: Regulation Mechanisms of Proteins
and Signaling Pathways in Humans, Animals and Plants, Hong Kong, China, 13-18 August 2017
Abstracts BS

4390/A

CWIEK P., SARNOWSKA E., SIEDLECKIP., ARAUJO W.L., TOHGE T., BALCERAK A., MACECH-
KLICKA E., MAASSEN A., 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.

Perspektywy w Onkologii Molekularnej — 1l Zjazd Centrum Onkologii Instytutu im. Marii Sktodowskiej,
Warszawa, 4-5 kwietnia 2017

Abstracts BS

4391/A

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

Perspektywy w Onkologii Molekularnej — II Zjazd Centrum Onkologii Instytutu im. Marii Sktodowskiej,
Warszawa, 4-5 kwietnia 2017

Abstracts BS

4392/A

LESZCZYNSKI M., SARNOWSKA E., RUSETSKA N., SIEDLECKI J. A., SARNOWSKI T. J.

Clear Cell Renal Carcinoma (ccRCC) is featured by the loss of SWI/SNF chromatin remodeling complex.
Perspektywy w Onkologii Molekularnej — II Zjazd Centrum Onkologii Instytutu im. Marii Sktodowskiej,
Warszawa, 4-5 kwietnia 2017

Abstracts BS
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4393/A

SZOSTAKOWSKA M., FABISIEWICZ A., TUDEK B., SZYMCZYK M., WALEWSKI J.

Wstepne wyniki analizy ekspresji SOX11 u pacjentow ze zdiagnozowanym chloniakiem z komoérek ptaszcza.
Perspektywy w Onkologii Molekularnej — II Zjazd Centrum Onkologii Instytutu im. Marii Sktodowskiej,
Warszawa, 4-5 kwietnia 2017

Abstracts BS

4394/A

BADOWSKA K., FABISIEWICZ A., TUDEK B., SZYMCZYK M., WALEWSKI J.

Analiza poziomu choroby resztkowej w szpiku i krwi u pacjentow z chtoniakiem z komorek ptaszcza

za pomocg translokacji t(11;14)(q31;q32) metodg ilosciowego PCR. Wyniki wstepne.

Perspektywy w Onkologii Molekularnej — II Zjazd Centrum Onkologii Instytutu im. Marii Sktodowskiej,
Warszawa, 4-5 kwietnia 2017

Abstracts BS

4395/A

MOSSAKOWSKA B., FABISIEWICZ A., SIEDLECKI J. A., TUDEK B., SHAHMORADI S.

Szlaki uczestniczace w opornosci na terapie fotodynamiczng oraz jako potencjalny cel terapeutyczny.
Perspektywy w Onkologii Molekularnej — II Zjazd Centrum Onkologii Instytutu im. Marii Sktodowskiej,
Warszawa, 4-5 kwietnia 2017

Abstracts BS

4396/A

SZARKOWSKA J., SARNOWSKA E., RUSETSKA N., SARNOWSKI T. J., SIEDLECKI J. A.
Analiza funkcjonalna O-GlcNAc transferazy z kompleksem remodelujagcym chromatyne typu SWI/SNF
w wybranych liniach komérkowych.

Perspektywy w Onkologii Molekularnej — Il Zjazd Centrum Onkologii Instytutu im. Marii Sktodowskie;j,
Warszawa, 4-5 kwietnia 2017

Abstracts BS

4397/A

MERCIER-BONIN M., FERNANDEZ N., RADZIWILL-BIENKOWSKA J. M., RINGOT-DESTREZ B.,
DUVIAU M-P., LAROUTE V., ROBERT V., DAVERAN-MINGOT M. L., LEONARD R.,

LE BOURGEOIS P., CHAPOT-CHARTIER M. P., ROBBE-MASSELOT C., COCAIGN-BOUSQUET M.,
OGIER-DENIS E., THOMAS M.

The mucus-targeted strategy of Lactococcus lactis: an array of opportunities of transient food-borne bacteria
for a healthy gut?

12" International Symposium on Lactic Acid Bacteria, Egmond aan Zee, the Netherlands, 27-31 August
2017

Abstract Book D025 p.146

4398/A

MONNET V., FERNANDEZ N., WRZOSEK L., RADZIWILL-BIENKOWSKA J. M., RINGOT-DESTREZ B.,
DUVIAU M-P., NOORDINE M. L., LAROUTE V., ROBERT V., DAVERAN-MINGOT M.L., COCAIGN-
BOUSQUET M., LEONARD R., ROBBE-MASSELOT C., RUL F., THOMAS M., OGIER-DENIS E.,
MERCIER-BONIN M.

Mucus-targeted potential of Streptococcus thermophilius in the gut: towards new probiotic effects?

12" International Symposium on Lactic Acid Bacteria, Egmond aan Zee, the Netherlands, 27-31 August 2017
Abstract Book D031 p.149
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4399/A

GRZYB J., GRONT D., KOPEC K., PEDZIWIATR M., SZTATELMAN O.

A protein basket for a quantum dot.

19™ International Union of Pure and Applied Biophysics (IUPAB) and 11™ European Biophysical Societies'
Association (EBSA) Congress, Edinburgh, England, 16-20 July 2017

European Biophysics Journal with Biophysics Letters (2017) 46(suppl.1) P-278 p.186

4400/A

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

Drosophila nucleoplasmin-like FKBP39 forms a partly disordered homotetramer.

19" International Union of Pure and Applied Biophysics (IUPAB) and 11" European Biophysical Societies'
Association (EBSA) Congress, Edinburgh, England, 16-20 July 2017

European Biophysics Journal with Biophysics Letters (2017) 46(suppl.1) P-244, p.177
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ROZPRAWY HABILITACYJNE 2017

880/N

MACIEJEWSKA AGNIESZKA

Wilasciwo$ci mutagenne i naprawa wybranych egzocyklicznych adduktow do zasad w DNA.
Mutagenic properties and repair of selected exocyclic adducts to DNA bases.

2017-12-05

Awarding of the degree of Doctor Habilitatus - December 5, 2017

ROZPRAWY DOKTORSKIE 2017

881/N

GRZESIAK JAKUB

Zmiany w mikrobiocenozach srodowisk glacjalnych i postglacjalnych Arktyki i Antarktyki pod wptywem
procesow ablacji i deglacjacji.

(Microbial community changes in Arctic and Antarctic glacial and postglacial environments caused

by ablation and deglaciation processes.)

Presented January 10, 2017

Research done in the Department of Antarctic Biology IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: dr hab. Marek K. Zdanowski

[pol-ang]

882/N

MACHNICKA MAGDALENA ANNA

Charakterystyka szlakow potranskrypcyjnych modyfikacji RNA.

(Characterization of post-transcriptional RNA modification pathways.)

Presented January 17, 2017

Research done in the Laboratory of Bioinformatics and Protein Engineering, International Institute
of Molecular and Cell Biology and IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Janusz M. Bujnicki

[pol-ang]

883/N

PREMCHANDAR AISWARYA

Badania strukturalne wybranych bialek filamentow posrednich oraz ich partnerow z uzyciem wymiany
wodor-deuter monitorowanej spektrometrig mas.

(Structural studies of selected intermediate filament proteins and their interacting partners using hydrogen-
deuterium exchange mass spectrometry.)

Presented January 17, 2017

Research done in the Department of Biophysics IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Michat Dadlez

[ang]

884/N

KROL KAMIL

Zaangazowanie transportu pecherzykowego w ochrone przed stresem genotoksycznym i w utrzymywanie
stabilnego genomu komoérkowego diploidalnych drozdzy Saccharomyces cerevisiae.

(Involvement of vesicular trafficking pathways in the protection against genotoxic stress and

in the maintenance of stable genome of diploid yeast Saccharomyces cerevisiae.)

Presented January 19, 2017

Research done in the Laboratory of Mutagenesis and DNA Repair IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: dr hab. Adrianna Skoneczna

[pol]
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885/N

RADZIWILL-BIENKOWSKA JOANNA MARIA

Identyfikacja czynnikéw molekularnych odpowiedzialnych za adhezje Lactococcus

lactis subsp. cremoris IBB477 do btony Sluzowej przewodu pokarmowego.

(Identification of molecular factors involved in adhesion of Lactococcus lactis subsp. cremoris IBB477
to the intestinal mucosa.)

Presented January 31, 2017

Research done in the Department of Microbial Biochemistry IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Jacek Bardowski, dr hab. Muriel Mercier-Bonin, dr Magdalena
Kowalczyk

[ang]

886/N

RICHTER MAGDALENA M.

Proteomiczna analiza strukturalna i funkcjonalna komplekséw biatkowych wchodzacych w sktad
kinetochoru.

(Structural and functional analysis of kinetochore protein complexes using proteomic approaches.)
Presented January 31, 2017

Research done in the Mass Spetrometry Laboratory IBB PAS and Genetics Department University of Cambridge.
Ph.D. Thesis Supervisor: prof dr hab. Michat Dadlez

[ang]

887/N

RUSZEL KAROL PAWEL

Udziat specyficznych biatek w naprawie etenowych adduktéw zasad DNA.
(Contribution of specific proteins to repair of ethenoadducts of DNA bases.)
Presented March 14, 2017

Research done in the Department of Molecular Biology IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Jarostaw Tomasz Kusmierek

[pol]

888/N

WINIEWSKA-SZAJEWSKA MARIA

Oszacowanie wktadu wigzania halogenowego do energii swobodnej oddziatywania biatko-ligand. Badania
termodynamiczne wigzania halogenowanych benzotriazoli przez podjednostke katalityczna kinazy CK2.
(Contribution of halogen bonding to protein- ligand interactions. Thermodynamic studies on binding

of halogenated benzotriazoles to the catalytic subunit of protein kinase CK2.)

Presented March 28, 2017

Research done in the Department of Biophysics IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Jarostaw Poznanski

[pol]

889/N

FOGTMAN ANNA

Zmiany transkryptomu i modyfikacji histonow rdzeniowych we wczesnej fazie odpowiedzi na stres
abiotyczny komorek Arabidopsis thaliana T87.

(Transcriptomic signatures and core histone modifications during early response to abiotic stress

in Arabidopsis T87 cells.)

Presented April 6, 2017

Research done in the Laboratory of Microarray Analysis IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Marta Koblowska

[pol]
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890/N

SMIETANSKI MIROSEAW

Charakterystyka strukturalna ludzkiej metylotransferazy CMTr1 dziatajacej na koniec 5' produktow syntezy
polimerazy RNA 1.

(Structural characteristics of human CMTr1 methyltransferase acting on the 5' end of RNA polymerase Il
synthesis products.)

Presented April 11, 2017

Research done in the Laboratory of Protein Structure and Laboratory of Bioinformatics and Protein
Engineering International Institute of Molecular and Cell Biology in Warsaw and IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: dr hab. Marcin Nowotny

[pol]

891/N

PODOBAS EWA IZABELA

Oddziatywanie jonow niklu(II) na filagryne, kluczowe biatko w supres;ji alergii niklowe;.
(Interactions of nickel(ll) ions with filaggrin, a key protein suppressor in allergy to nickel.)
Presented April 20, 2017

Research done in the Department of Biophysics IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Wojciech Bal

[ang]

892/N

PALUSINSKA MALGORZATA

Transkrypcyjna kontrola eksprasji genu DOG1 begdacego gtownym regulatorem czasu spoczynkowego
nasion u Arabidopsis thaliana.

(Transcriptional control of DOGL1 gene — the key regulator of seed dormancy in Arabidopsis thaliana.)
Presented April 27, 2017

Research done in the Department of Protein Biosynthesis IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisors: prof. dr hab. Andrzej Jerzmanowski, dr Szymon Swiezewski

[pol-ang]

893/N

STACHYRA ANNA

Opracowanie szczepionki DNA przeciwko wirusowi grypy ptakow H5NI.
(Development of DNA vaccine against avian influenza virus H5N1.)

Presented May 9, 2017

Research done in the Department of Protein Biosynthesis IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisors: prof. dr hab. Agnieszka Sirko, dr Anna Goéra-Sochacka

[pol-ang]

894/N

FEDAK HALINA

Regulacja stanu spoczynkowego nasion przez antysensowny transkrypt genu DOG1 u rzodkiewnika
(Arabidopsis thaliana).

(Regulation of seed dormancy by DOG1 antisense transcript in Arabidopsis thaliana.)

Presented May 23, 2017

Research done in the Laboratory of Protein Biosynthesis IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisors: prof. dr hab. Andrzej Jerzmanowski, dr Szymon Swiezewski

[ang]
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895/N

JAWORSKA ANNA

Badania komorkowych procesow zaangazowanych w chorobg Alzheimera: aktywnosci gamma sekretazy
oraz utrzymywania homeostazy wapnioweyj.

(Investigation of cellular processes involved in Alzheimer's disease: gamma-secretase activity and calcium
homeostasis maintenance.)

Presented May 30, 2017

Research done in the Laboratory of Neurodegeneration IIMCB and IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Jacek Kuznicki

[ang]

896/N

STAWSKI LUKASZ

Uszkodzenie komorek §rodbtonka w patogenezie twardziny uktadowe;.

(The role of endothelial cell injury in the pathogenesis of systemic sclerosis.)
Presented June 6, 2017

Research done in Boston University and IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Maria Trojanowska

[ang]

897/N

LUKASIK ANNA

Zastosowanie ros$linnych miRNA w leczeniu schorzen u ludzi — badania in silico.
(Plant miRNA application in treatment of human diseases — in silico studies.)
Presented June 20, 2017

Research done in the Department of Bioinformatics IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Piotr Zielenkiewicz

[ang]

898/N

PANAGIOTOPOULOU HANNA

Analiza genetyczna jesiotra w zwigzku z jego restytucja i hodowlg w Polsce.

(The genetic analysis of sturgeon in context of its restitution and aquaculture in Poland.)

Presented June 22, 2017

Research done in the Institute of Genetics and Biotechnology University of Warsaw and IBB PAS.
Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Piotr Weglenski

[pol]

899/N

BIERNACKA ANNA

Rozwoj metody BLESS 1 jej zastosowanie do badania podwojnych peknig¢ DNA w wybranych organizmach
eukariotycznych.

(Development of BLESS method and its application to studying DNA double-strand breaks in selected
eukaryotic organisms.)

Presented June 22, 2017

Research done in the Laboratory of Bioinformatics and Systems Biology CeNT University of Warsaw

and IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: dr hab. Krzysztof Ginalski, dr Magdalena Skrzypczak

[pol]
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900/N

DUDEK MARTA

Badanie oddziatywan antybiotykéw aminoglikozydowych i syntetycznych oligonukleotydow z RNA
metodami obliczeniowymi i doswiadczalnymi.

(Exploring the interactions of aminoglycosides and synthetic oligonucleotides with RNA by computational
and experimental methods.)

Presented September 5, 2017

Research done in the Centre of New Technologies University of Warsaw and IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: dr hab. Joanna Trylska, dr hab. med. Grzegorz Basak

[pol]

901/N

RZEPNIKOWSKA WERONIKA

Drozdze jako organizm modelowy do badania skutkow mutacji w genie VPS13A powodujacych ludzka
chorobe genetyczna plasawico-akantocytoze.

(‘Yeast as a model organism to study the effects of hVPS13A mutations causing human genetic disorder
chorea-acanthocytosis.)

Presented September 26, 2017

Research done in the Department of Genetics IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Teresa Zotadek

[ang]

902/N

WEZYNFELD NINA EWA

Badania bialek zwigzanych z uktadem odpornosciowym cztowieka jako celow molekularnych
metalozaleznej hydrolizy wigzania peptydowego.

(Studies on proteins involved in the immune response as molecular targets for metal-dependent hydrolysis.)
Presented September 28, 2017

Research done in the Department of Biophysics IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Wojciech Bal

[ang]

903/N

LIPKO AGATA

Biosynteza poliizoprenoidow u Arabidopsis thaliana — badania in vivo.

(In vivo studies on the biosynthesis of polyprenoids in Arabidopsis thaliana.)
Presented October 3, 2017

Research done in the Department of Lipid Biochemistry IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Ewa Swiezewska

[ang]

904/N

NIEWIADOMSKA MONIKA

Rola Alg13 N-acetylglukozaminyl transferazy w patogennosci Candida albicans.

(The role of Alg13 N-acetylglucosaminyl transferase in the expression of pathogenic features of Candida albicans.)
Presented October 17, 2017

Research done in the Laboratory of Fungal Glycobiology IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Joanna S. Kruszewska

[pol]
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905/N

NATKANSKA URSZULA

Funkcja i lokalizacja wewnatrzkomorkowa Hsp31p, biatka odpowiedzi na wiele stresow w drozdzach
Saccharomyces cerevisiae.

(Function and intracellular localization of multistress response Hsp31p protein in yeast Saccharomyces
cerevisiae.)

Presented October 17, 2017

Research done in the Laboratory of Genetics IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: dr hab. Marek Skoneczny

[pol]

906/N

MAGNUS MARCIN

Opracowanie narzedzi komputerowych do przewidywania struktury trzeciorzedowej RNA.
(Development of computational tools for RNA tertiary structure prediction.)

Presented 24 October, 2017

Research done in the Laboratory of Bioinformatics and Protein Engineering IIMCB and IBB PAS.
Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Janusz Bujnicki

[ang]

907/N

GRUCHOTA JULITA

Proces rearanzacji genomu Paramecium tetraurelia, jako model do badania udzialu czynnikow elongacji
transkrypcji w syntezie niekodujacych RNA.

(Programmed genome rearrangement process in Paramecium tetraurelia as model to study involvement
of transcription elongation factors in non-coding RNA synthesis.)

Presented November 7, 2017

Research done in the IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisors: prof. dr hab. Joanna Rytka, dr Jacek K. Nowak

[pol-ang]

908/N

BOROWIEC MARTA Z.

Badanie aktywno$ci biologicznej rekombinowanych mutein Egzotoksyny A z Pseudomonas aeruginosa.
(Analysis of biological activities of recombinant Exotoxin A muteins from Pseudomonas aeruginosa.)
Presented November 28, 2017

Research done in the Centre of New Technologies UW and IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisors: dr hab. Krzysztof Ginalski, prof. dr hab. Jarostaw Dastych

[pol]

909/N

KOWALCZYK JUSTYNA

Identyfikacja i charakterystyka nowego regulatora genu DOG1 u Arabidopsis thaliana oraz wptywu wyboru
miejsca poliadenylacji mMRNA DOG1 na antysensowng transkrypcje w jego locus.

(Identification and characterisation of novel DOG1 gene regulator in Arabidopsis thaliana and influence

of polyadenylation site choice of DOG1 mRNA on antisense transcription in its locus.)

Presented November 30, 2017

Research done in IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisors: prof. dr hab. Grazyna Dobrowolska, dr Szymon Swiezewski

[pol]
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910/N

SAWICKA ROZA

Przeciwcialo monoklonalne mAb6-9-1 i jego rekombinowana pochodna jako przyktadowe narzgdzia
diagnostyczne wirusa grypy ptakow H5N1.

(Monoclonal antibody mAb6-9-1 and its recombinant derivative as examples of diagnostic tools against
avian influenza virus H5N1.)

Presented December 12, 2017

Research done in IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisors: prof. dr hab. Agnieszka Sirko, dr Anna Goéra-Sochacka

[pol-ang]

911/N

PRUSZKO MAGDALENA

Onkogenne wtasciwosci zmutowanego TP53 w alternatywnym sktadaniu mRNA czynnika wzrostu
srodblonka naczyniowego A.

(Oncogenic activities of mutated TP53 in alternative splicing of vascular endothelial growth factor A.)
Presented December 12, 2017

Research done in IMCB, Regina Elena National Cancer Institute and IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisors: prof. dr hab. Alicja Zylicz, dr hab. Giulia Fontemaggi

[ang]

912/N

OBSZANSKA KATARZYNA

Charakterystyka klinicznych szczepow paciorkowcow z grupy anginosus przy uzyciu klasycznych metod
typowania oraz technik o wysokiej przepustowosci.

(Characterization of Streptococcus anginosus group clinical strains using standard and high throughput
typing methods.)

Presented December 14, 2017

Research done in the Department of Microbial Biochemistry IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisors: dr hab. Izabela Sitkiewicz, dr 1zabela Kern-Zdanowicz

[ang]

913/N

SZCZEPANIAK KRZYSZTOF

Projektowanie sekwencji jako narzedzie w badaniach bialek i kwaséw nukleinowych.
(Sequence design as a tool for studying proteins and nucleic acids.)

Presented December 14, 2017

Research done in IIMCB and IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisors: prof. dr hab. Janusz M. Bujnicki, dr Stanistaw Dunin-Horkawicz

[pol]
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PRACE MAGISTERSKIE 2017

914/N

DANILECKA ALEKSANDRA

Wspotdziatanie biatka HopQ1 z innymi czynnikami wirulencji u bakterii Pseudomonas syringae podczas
rozwoju procesu infekcjii ro$lin.

(Interaction of HopQ1 with other virulence factors in Pseudomonas syringae bacteria during development
of the infection process in plants.)

Presented January 9, 2017

Research done in the Faculty of Chemistry Warsaw University of Technology and Laboratory of Plant
Pathogenesis IBB PAS.

M.Sc. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Magdalena Rakowska-Boguta

915/N

NOWAKOWSKA ZOFIA

Charakterystyka na poziomie transkrypcji i translacji efektéw mutacji genu yugA kodujacego hipotetyczny
regulator transkrypcji u Lactococcus lactis 1L1403.

(Transcriptional and translational characterization of mutation of the yugA gene encoding a hypothetical
transcriptional regulator from Lactococcus lactis 1L1403.)

Presented January 13, 2017

Research done in the Faculty of Chemistry Warsaw University of Technology and IBB PAS.

M.Sc. Thesis Supervisors: dr Joanna Gtowczyk-Zubek, dr Tamara Aleksandrzak-Piekarczyk

916/N

SZOKA KAROLINA

Hydrolizat wystodkéw buraczanych jako nowy substrat do produkcji wodoru i metanu.
(Sugar beet pulp hydrolysate as a new substrate for the production of hydrogen and methane.)
Presented June 14, 2017

Research done in the Faculty of Chemistry Warsaw University of Technology and IBB PAS.
M.Sc. Thesis Supervisor: dr Jolanta Mierzejewska, dr hab. Anna Sikora

917/N

PAMULA MAGDALENA

Wptyw C-koncowych delecji na funkcjonalnosé i stabilnosc¢ roslinnego biatka Rab Escort Protein —
badania in vivo i in vitro.

(Effect of C-terminal deletions on functionality and stability of the plant protein Rab Escort Protein —
in vivo and in vitro studies.)

Presented June 28, 2017

Research done in the Faculty of Chemistry Warsaw University of Technology and Department of Lipid
Biochemistry IBB PAS

M.Sc.Thesis Supervisors: dr Patrycja Winska, dr Matgorzata Gutkowska-Stronkowska

918/N

GRABIEC MARLENA

Wplyw nadekspresji genu RCN2 na fenotypy mutanta vps13A drozdzy Saccharomyces

cerevisiae zaburzonego w transporcie biatek.

(Influence of RCN2 gene overexpression on Saccharomyces cerevisiae vps13A mutant phenotypes in protein
trafficking.)

Presented July 11, 2017

Research done in the Faculty of Horticulture, Biotechnology and Landscape Architecture SGGW and
Department of Genetics IBB PAS.

M.Sc.Thesis Supervisor: dr hab. Joanna Kaminska
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919/N

SZCZYPKOWSKA ALEKSANDRA

Izolacja i charakterystyka bakteriofagdw przeciwko szczepom Staphylococcus aureus o nietypowej
wrazliwos$ci na bakteriofagi.

(Isolation and characteristics of bacteriophages against Staphylococcus aureus with unusual sensitivity
to bacteriophages.)

Presented July 25, 2017

Research done in the Faculty of Agriculture and Biology SGGW and IBB PAS.

M.Sc. Thesis Supervisor: dr hab. Matgorzata L.obocka

920/N

BARANOWSKA EMILIA

Charakterystyka roli biatek Atp2 i Vma22 w regulacji biogenezy syntazy ATP u drozdzy Saccharomyces cerevisiae.
(The role of Atp2 and VVma22 proteins in regulation of ATP synthase biogenesis in yeast Saccharomyces cerevisiae.)
Presented June 22, 2017

Research done in the Faculty of Chemistry Warsaw University of Technology and IBB PAS.

M.Sc. Thesis Supervisors: dr Jolanta Mierzejewska, dr hab. R6za Kucharczyk

921/N

SIEKIERSKA HANNA

Otrzymanie i charakterystyka roslin Arabidopsis thaliana z nadekspresja cis-prenylotransferazy 7 (AtCPT7).
(Generation and characterization of Arabidopsis thaliana plants overexpressing of cis-prenyltransferase 7 (AtCPT7).)
Presented October 4, 2017

Research done in the Faculty of Biology University of Warsaw and Department of Lipid Biochemistry IBB PAS.

M.Sc. Thesis Supervisors: dr hab. Bozena Szal and dr Liliana Surmacz

922/N

SKORZYNSKI MARCIN

Wptyw wybranych lipidow na internalizacj¢ dodekahedronu do komorek linii HeLa.
(Effect of selected lipids on internalization of dodecahedron to HeLa line cells.)
Presented September 18, 2017

Research done in the Faculty of Agriculture and Biology SGGW and IBB PAS.
M.Sc. Thesis Supervisor: dr hab. Ewa Szotajska

923/N

DESZCZ BARTLOMIEJ

Analiza finkcjonalnosci systemow toksyna-antytoksyna obecnych w genomie Acinetobacter lwoffii ZS207.
(Analysis of toxin-antitoxin systems functionality present in the genome sequence of Acinetobacter Iwoffii ZS207.)
Presented September 21, 2017

Research done in the Faculty of Agriculture and Biology SGGW and IBB PAS.

M.Sc. Thesis Supervisor: dr hab. Urszula Zielenkiewicz

924/N

RANA MEGHA M.

Wplyw niesprawnego transportu pecherzykowego na formowanie si¢ ognisk reperacyjnych biatka Rad52
podczas stresu genotoksycznego w diploidalnych drozdzach Saccharomyces cerevisiae.

(Influence of vesicular trafficking deficiency on Rad52 foci formation during genotoxic stress

in diploid Saccharomyces cerevisiae.)

Presented July 6, 2017

Research done in the Warsaw University of Technology and IBB PAS.

M.Sc. Thesis Supervisors: prof dr hab. Maria Bretner, dr hab. Adrianna Skoneczna
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MISCELLANEA 2017

262/M

PASZEWSKI A.

Puszcza ma "urzadzac si¢" sama.
Gazeta Wyborcza 2017 nr 125, s. 14

263/M

BIALIK R.

Widok z potudnia.

Academia (2017) 3(1): 12-16. Wydanie specjalne.

264/M

KOWALCZYK J., PALUSINSKA M., WROBLEWSKA-SWINIARSKA A., PIETRAS Z., SZEWC L.,
DOLATA J., JARMOLOWSKI A., SWIEZEWSKI S.

LETTER TO THE EDITOR Alternative polyadenylation of the sense transcript controls antisense
transcription of DELAY OF GERMINATION 1 in Arabidopsis.

Molecular Plant (2017) 10(10): 1349-1352

DOI: 10.1016/j.molp.2017.07.011

IF 8.827

265/M

CHWEDORZEWSKA K. J., ZMARZ A., RODZEWICZ M., KORCZAK-ABSHIRE M., KARLSEN S. R.
Project MONICA: a novel approach to monitoring the impact of climate change on Antarctic ecosystems.
Project MONICA: a novel approach to monitoring the impact of climate change on Antarctic
ecosystems. Warszawa : Institute of Biochemistry and Biophysics PAS, 96 p., ISBN 978-83-917432-9-4

266/M

PASZEWSKI A.

Zasypywanie rowu.

Pauza Akademicka (2017) 400: 3

267/M

TYMOSZEWSKA A.

Kiedy antybiotyki przestang dzialac.
Forum Akademickie (2017) 7-8: 88-90

268/M

MCcINTYRE J.

Posttranslational protein modifications in regulation of translesion DNA synthesis.
Biochemistry and Molecular Biology vol.1, Minsk 2017, ISBN 978-985-08-2212-3, p. 5-9
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PUBLIKACJE NIEUWZGLEDNIONE W SPRAWOZDANIU Z 2016 ROKU

260/M

WIERZCHOWSKI K. L.

140 lat pisma Kosmos.
Kosmos (2016) 65(2): 151-161

261/M

PASZEWSKI A.

Przyczyny orientacji homoseksualnej — co wnosza do wiedzy badania nad blizniakami.
Family Forum. Roczniki Instytutu Nauk o Rodzinie WT UO (2016) T.6: 31-43

261/1/M

BAZLEKOWA-KARABAN M., CZUBATY A., GHAHE S.S., GIRSTUN A, ISHIKAWA T,
IWANICKA-NOWICKA R., KOSICKI K., KOZEOWSKI P., ORZECHOWSKA E.J., TRZCINSKA-
DANIELEWICZ J., TUDEK B.

Mechanizmy nowotworzenia i nowoczesne terapie przeciwnowotworowe : skrypt do zajec.

Mechanizmy nowotworzenia i nowoczesne terapie przeciwnowotworowe : skrypt do zajeé, Warszawa
2016. ISBN 978-83-7798-609-7

4175/A

CZARNECKA A. M., BIELECKA Z. F., BRODACZEWSKA K., MALISZEWSKA-OLEJNICZAK K.,
MALINOWSKA A., KRASOWSKI P., MATAK D., LIPIEC M., GRZESIUK E., PIWOWARSKI J.,
SZCZYLIK C.

Optimal 3D cell culture model of human renal carcinoma stem-like cells.

ASCB Annual Meeting, San Francisco, USA, 3-7 December 2016

Abstracts BS

4176/A

BIELECKA Z. F., BRODACZEWSKA K., MALISZEWSKA-OLEJNICZAK K., SZCZYLIK C.,
CZARNECKA A. M.

Laminin and poly-D-lysine pre-coating enables effective drug testing in renal cell carcinoma.

32" Ernst Klenk Symposium in Molecular Medicine, Cologne, Germany, 8-10 December 2016
Abstracts BS

4177/IA

PODOBASE. I., GUTOWSKA-OWSIAK D., BONNA A,, OGG G., BAL W.

Ni(1l) assisted hydrolysis of filaggrin protein.

European Academy of Allergy and Clinical Immunology Congress, Vienna, Austria, 11-15 June 2016
Allergy (2016) 71 (Special Issue S1, suppl. 102): 322

4178/A

JARRETT R., OGG G., 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.

Filaggrin inhibits house dust mite phospholipase generation of CD1a lipid antigens for recognition by T cells.
20™ Anniversary Conference of the British-Skin-Foundation on Skin Deep - 20 Years of Research, London,
England, 13 October 2016

British Journal of Dermatology (2016) 175 (supplement 2) p.50
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4179/A

BUKSA K., LITWINEK D., KOWALCZYK M., NOWOTNA A., BORECZEK J., GAMBUS H.

The influence of polysaccharides on sugar, alcohol and organic acid profile in wholemeal bread obtained
by spontaneous sourdough fermentation process.

12" International Conference on Polysaccharides-Glycoscience, Prague, Czech Republic, 19-21 October
2016

Abstract Book p.115-117

4180/A

ADAMCZYK M.A., SIEDLECKI P., KIERZEK A.M., PITRUSKA R.

S. cerevisiae mafl-Delta mutant with high RNA polymerase 11 activity in silico.
17th European Congress on Biotechnology, Krakow, Poland, 3-6 July 2016
New Biotechnology (2016) 33 (suppl) P30-2 P.187

4181/A

GOLEC P., ZELECHOWSKA K., KARCZEWSKA-GOLEC J., KARCZEWSKI J., LOS M.,
KEONKOWSKI A. M., WEGRZYN G.

Phage-directed synthesis of photoluminescent zinc oxide nanoparticles under benign conditions.
17" European Congress on Biotechnology, Krakéw, Poland, 3-6 July 2016

New Biotechnology (2016) 33 (suppl) P16-12 p.149-150

4182/A

GHAHE S. S., MAJICHRZAK B., KOPANIA K., CIUBA A., TUDEK B.

Resistance to photodynamic therapy in glioblastoma cancer cells.

24" Biennial Congress of the European Association for Cancer Research, Manchester, England, 9-12 July 2016
European Journal of Cancer (2016) 61 (supplement 1) p.141

4182/1/A

POLESZAK O., BERESEWICZ M., SITKIEWICZ E., DADLEZ M., MISICKA-KESIK A., FEDORCZYK B.,
ZABLOCKA B.

The neuroprotective role of mitochondrial located PKC beta Il in ischemia-reperfusion injury.

XXVII™ International Symposium on Cerebral Blood Flow, Metabolism and Function and X11™ International
Conference on Quantification of Brain Function with PET, Vancouver, Canada, 27-30 June 2015

Journal of Cerebral Food and Metabolism (2016) 36: 323-324

4182/2/A

PUSZKO A., SOSNOWSKI P., PULKA-ZIACH K., LASKOWSKA A., MIECZKOWSKI A.,PERRET G. Y.,
MISICKA A.

Antiangiogenic activity and plasma stability study of peptidomimetics containing unnatural proline analogs.
34™ European Peptide Symposium and 8" International Peptide Symposium, Leipzig, Germany, 1-3
September 2016

Journal of Peptide Science (2016) suppl. 2: S191

4182/3/A

LOBODA A. M., PRZYBOROWSKI L., KARPINSKI M., BIALIK R.

Biomechanical tests of aquatic plant stems: techniques and methodology.

4™ European Congress of the International Association of Hydroenvironment engineering and Research,
IAHR 2016, Liege, Belgium, 27-29 July 2016

Conference Papers p.158-165
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4182/4/A

LITWINEK D., GAMBUS H., NOWOTNA A., GAMBUS F., SABAT R.,, WYWROCKA-GURGUL A.,
ZIEC G., SZARY-SWORST K., MAKAREWICZ M., KOWALCZYK M., BORECZEK J.

Jako$¢ razowych chleboéw pszennych i zytnich wypieczonych z udzialem zakwasow wyprodukowanych
z tych samych mak.

XII Konferencja Naukowa z cyklu Zywnoéé XXI wieku, Krakow, 22-23 wrze$nia 2016 r

Zywno$é a Innowacje. Komunikaty str. 85

4182/5/A

LITWINEK D., KOWALCZYK M., GAMBUS H., NOWOTNA A., BUKSA K., BORECZEK J.
Technologia pieczywa funkcjonalnego w oparciu o zur piekarski wzbogacany wyselekcjowanymi bakteriami
fermentacji mlekowej.

Konferencja naukowa: Nauka o Zbozach - Wczoraj, Dzi$ i Jutro, Poznan, 6-7 pazdziernika 2016

Materialy konferencyjne str. 15

4182/6/A

LITWINEK D., GAMBUS H., NOWOTNA A., BUKSA K., ZIEC G., SABAT R., WYWROCKA-
GURGUL A., KOWALSKI S., KOWALCZYK M., BORECZEK J.

The influence of the kind of wholemeal flour on the chemical composition of sourdough bread.
43rd International Conference of SSCHE, Tatranské Matliare, Slovakia, 23-27 May 2016
Proceedings p.866

4182/7/A

BORECZEK J., ZYLINSKA J., BOGDANOWICZ A., WOJTACHNIO K., BARDOWSKI J. K.,
KOWALCZYK M.

Biodiversity of traditional sourdoughs made from the wheat, spelt and rye wholemeal flour.

25" International ICFMH Conference — FoodMicro 2016, Dublin, Ireland, 19-22 July 2016
Abstracts Book BS

4182/8/A

GRABARCZYK M., MIECZKOWSKI A., PACZKOWSKI C., SZAKIEL A.

GC-MS analysis of triterpenoids occurring in leaves of Dioscorea spp.

10™ International Symposium on Chromatography of Natural Products, Lublin, Poland, 6-9 June 2016
Book of Abstracts OP-8, p.52

4182/9/A

LESNIKOWSKI 7.J., ADAMSKA A., BIALEK-PIETRAS M., KILIANSKA Z. M., OLEJNICZAK A. B.,
MIECZKOWSKI A., PARADOWSKA E., STUDZINSKA M., ZOLNIERCZYK J.D.

Discovery of novel boron-cluster modified nucleosides with antiviral or anticancer activity.

XXII International Roundtable on Nucleosides, Nucleotides and Nucleic Acids, Paris, France, 18-22 June 2016
Abstract Book p.35-38

4182/10/A

PRZYGONSKA K., FITUCH K., SITKIEWICZ E., RAND K. D., DADLEZ M.

Gas-phase H/D exchange monitored by MS reveals a dense network of side-chain interactions stabilizing
oligomers of Alzheimer's diseases Abeta peptide.

64™ ASMS Conference on Mass Spectrometry and Allied Topics, San Antonio, USA, 5-9 June 2016
Abstracts BS
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Informacje o dzialalnosci jednostki naukowej PAN w 2017 r.
(sporzadzane i przekazywane adresatom wytacznie 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
I. INFORMACJE ORGANIZACYJNE

1.1

- Instytut Biochemii i Biofizyki Polskiej Akademii Nauk

— Kategoria A+, Decyzja nr 189/KAT/2017 z dnia 22.11.2017 r.

— ul. Pawinskiego 5A, 02-106 Warszawa, tel. 22 5922145, 22 5922142,
secretariate@ibb.waw.pl, http://www.ibb.waw.pl

1.2. Dyrektor, przewodniczacy Rady Naukowej (innego organu doradczego)

Prof. dr hab. Piotr Zielenkiewicz — Dyrektor
Prof. dr hab. Andrzej Jerzmanowski — Przewodniczacy Rady Naukowej

(imig i nazwisko, tytul/stopien naukowy; jezeli zmiana na stanowisku nastapita w ciggu roku sprawozdawczego, nalezy te informacje podac).

I.3. Misja, uprawiane dyscypliny naukowe i realizowane gldwne kierunki badawcze.

Misja
Prowadzenie badan naukowych dla poglebienia istniejacej i uzyskania nowej wiedzy
0 molekularnych podstawach budowy i funkcjonowania organizmow.

Uprawiane dyscypliny naukowe
Biochemia, biofizyka, bioinformatyka, biologia molekularna, genetyka molekularna,
genomika, biotechnologia.

Realizowane glowne kierunki badawcze

Stosujac  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
produktow — biatek 1 kwasow rybonukleinowych.

Rozwijane sa prace objete genomika, w tym bardzo intensywnie badania
z dziedziny proteomiki z wykorzystaniem spektrometrii masowej. Stosowane na szeroka
skale podejscie genomiczne pozwala na ustalanie sekwencji nukleotydowych wybranych
plazmidoéw, bakteriofagow oraz bibliotek mutantéw w badanych genach. Analizowane sa
sekwencje genoméw wiroidow 1 wirusow roslinnych. Kontynuowana jest analiza
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funkcjonalna genomu drozdzy oraz Paramecium tetraurelia. Badania te sg prowadzone
wielokierunkowo i obejmuja geny, ktorych funkcje sa poznane, jak i te o funkcjach
dotychczas nieustalonych.

Planowanym uzupehieniem tego kierunku badan bedzie podejscie eksperymetnalne zwigzane
z analizag zmian ewolucyjnych w aspekcie genomiki strukturalnej, funkcjonalnej
1 porownawczej, wykorzystujagce nowoczesne techniki badawcze oparte o analizy ,,optical
maping” (mapowanie genoméw). Ostatnio w Instytucie rozwijane sg badania
metagenomiczne polegajace na sekwencjonowaniu DNA izolowanego bezposrednio
z naturalnych srodowisk. Metagenomika populacji mikroorganizméw srodowiskowych moze
miec¢ istotne znaczenie w identyfikacji nowych substancji biologiczne czynnych o znaczeniu
biotechnologicznym i medycznym.

Genetyka wybranych proces6w metabolicznych poznawana jest m.in. na przykladach
przemian zwigzkow siarkowych u wybranych bakterii, grzybow nizszych 1 bakterii oraz
wykorzystywania zwigzkéw 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 s3 m.in.: biosynteza hemu i hemoproteidow,
regulacyjne  aspekty  potranslacyjnych  modyfikacji  bialek  oraz =~ wewnatrz-
1 zewnatrzkomoérkowy transport biatek.

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 zlozonych kompleksow biatkowych
zaangazowanym w procesy replikacji DNA 1 transkrypcji, a takze w naprawe 1 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 r6znych polimeraz DNA w procesie replikacji
DNA, a w ukladach eukariotycznych studiowane sa funkcje biatek niekatalitycznych
wchodzacych w sktad holoenzyméw oraz powigzania mutagenezy i1 naprawy DNA
z procesami nowotworowymi. Analizowane sg funkcje zaréwno znanych, jak
1 nowoodkrytych gendéw zaangazowanych w procesy mutagenezy 1 naprawy DNA
w chromosomach 1 mitochondriach drozdzy.

Analizowane sg procesy patogenezy roslin; poznawane s3 mechanizmy obrony roslin przed
infekcjami wirusowymi 1 grzybicami. Badania te maja charakter kompleksowy i1 obejmuja
obserwacje réznych proceséw przebiegajacych w zainfekowanych roslinach oraz poznawanie
mechanizmow ekspresji genéw wybranych wiruséw ro$linnych. Konstruowane s3 pelne,
infekcyjne genomy wirusowe a takze ro$liny transgeniczne w celu przeprowadzania
roznorodnych badan nad interakcjami roslina-patogen.

Poznawane s3 funkcje bialek czynnych biologicznie — tzw. bialek opiekunczych,
biatkowych kompleksow przeprowadzajacych replikacje DNA, transkrypcje oraz translacje.
Prowadzone sa badania roslinnych kinaz biatkowych oraz biatek regulujacych metabolizm
wapnia. Réznorodnej, molekularnej analizie poddawane sg biatka zaangazowane w stabilne
utrzymywanie plazmidow 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 molekularnej,
proteomiki oraz biologii strukturalnej. Prowadzone przez nas prace przyczynily si¢
do poznania mechanizmow dojrzewania 1 rozktadu r6znych klas RNA oraz do zainicjowania
projektow o znaczeniu aplikacyjnym, ktorych celem jest poszukiwanie nowych lekow
przeciwnowotworowych. Wazng czescig 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 jonéw metali
sa badane za pomoca szerokiego wachlarza metod badawczych, obejmujacego techniki
eksperymentalne dostarczajagce informacji o termodynamice badanych procesow
(kalorymetrie ITC i 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 chorob neurodegeneracyjnych, przekazywanie
sygnalow biologicznych przez jony Ca®* i Zn?* oraz reakcje metalozaleznej hydrolizy
wigzania peptydowego. Prowadzone sg rdwniez badania stosowane, wykorzystujace wyniki
badan podstawowych.

Struktury wybranych bialek i ich kompleksow oraz niektorych zwigzkoéw
drobnoczasteczkowych analizowane sa zarowno metodami biologicznymi jak i potagczonymi
metodami  fizyko-chemicznymi (w tym jadrowym rezonansem magnetycznym),
korelowanymi z obliczeniami mechaniki i dynamiki molekularnej.

Zaawansowane metody chemii organicznej znajduja zastosowanie w pracach nad strukturg
i przemianami ro$linnych izoprenoidow i syntezami pewnych nukleozydow o funkcjach
przeciwwirusowych i przeciwnowotworowych.

Wszystkie omowione badania oparte sg na obszernym wykorzystaniu bioinformatyki.
Rozwijane sg teoretyczne metody analizy sekwencji gendw, struktur ich produktéw, zwijania
tancuchow biatkowych, powstawania krysztatlow biatkowych, tworzenia struktur biatko-kwas
nukleinowy, analiz filogenetycznych, modelowania molekularnego. Prowadzone sg prace nad
réznicowg analiza oddziatywan biatko-biatko na poziomie komorki (interaktomow)
co powinno umozliwi¢ znalezienie kluczowych interakcji dla np. proceséw chorobowych.
Rozwijane sg metody znajdowania inhibitoréw oddziatywan bialek jako potencjalnych lekow
w chorobach molekularnych 1 dla zastosowan w biotechnologii. Badania nad tym
zagadnieniem prowadzone sa w kierunku opracowania metodologii projektowania takich
inhibitor6w dajacej si¢ zastosowa¢ do dowolnych par biatek 0 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 sa wielkoskalowe badania ekspresji
genow oraz rozpoczeto prace nad genotypowaniem.

Stosowanie w Instytucie wielkoskalowych metod genomiki, proteomiki i transkryptomiki,
wykorzystywanych w badaniach zespotow Instytutu, w potagczeniu 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, ktoérego IBB PAN jest koordynatorem.
W projekcie uczestnicza 4 jednostki naukowe z naszego kraju — Instytut Biochemii i Biofizyki
PAN oraz uniwersytety: Adama Mickiewicza, Warszawski oraz Jagiellonski. Polscy badacze
beda mieli szans¢ umieszczenia w systemie ELIXIR danych z polskich badan i polskich
narzgdzi do analizy danych. W sumie IBB PAN uczestniczy w pigciu projektach z Polskiej
Mapy Drogowej.

L.p. Tytul Opis Koordynator Nr decyzji

Krajowy o$rodek badawczy
ELIXIR — System stanowiacy czgsé Instytut Biochemii i

1 Informacyjny o Ztozonych | mig¢dzynarodowego projektu Biofizyki Polskiej 24/176/6/2015

Systemach Biologicznych ELIXIR z mapy drogowej Akademii Nauk
ESFRI (nauki biologiczne)
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PolarPOL — Polskie Kraj Os‘glgifgleykczzgzwczy
2 LM‘S Itldt)/S(?ypI I}ga:jne’ mi¢dzynarodowego projektu FI,nAS;[\IytVl\JItV(\;/:?:ZIEZkaiL 53/176/6/2015
a Or;lo?;;ﬁrih adan SIOS z mapy drogowej ESFRI
Y (nauki o Ziemi)
CePT — Centrum Badan Krajowy osrodek badawczy Warszawski
3 Przedklinicznych (nauki medyczne) Uniwersytet Medyczny 20/176/6/2015
POL-OPENSCREEN - | oWy osrodek badawezy
Polska Platforma micdzynaro d(?w};gofi)rojektu Instytut Biologii
4 SkrinIiEng\?\?gudklgughemii EU-OPENSCREEN z mapy Medyc;rg)zj iPAN 27/176/6/2015
Bg | ] . drogowej ESFRI (nauki W z
l0logiczne] biologiczne)
SOLARIS — Narodowe Uniwersytet
5 Centrum Promieniowania Krajowy o$rodek badawczy Jagiellonski 16/176/6/2015
Synchrotronowego w Krakowie

II. AKTYWNOSC NAUKOWA JEDNOSTKI

I1.1. Publikacje naukowe jednostki, ktore ukazaly si¢ drukiem (liczbowo)
Liczba ogétem, w tym:
— monografie® (lub ich rozdziaty) autorstwa pracownikéw jednostki;

— podreczniki akademickie® (lub ich rozdziaty) autorstwa pracownikéw jednostki;

— publikacje ukazujace si¢ w czasopismach recenzowanych, wyréznionych przez Journal
Citation Reports (JCR, lista A);

— publikacje ukazujace si¢ w czasopismach recenzowanych, wyroéznionych przez European
Reference Index for the Humanities (ERIH, lista C);
— publikacje w innych czasopismach recenzowanych, wymienionych w aktualnym wykazie
czasopism punktowanych Ministra Nauki 1 Szkolnictwa Wyzszego (lista B);
— pozostale publikacje naukowe.

Monografie’ Podr. akadem." Publikacje w czasopismach recenzowanych pozostate
Liczba ogdétem | (lub rozdzialy) (lub rozdziaty) publikacje 1 publikacje 2 publikacje 3 | publ. nauk.
180 6 - 161 - - 13

publikacje 1 — ukazujace Si¢ w czasopismach recenzowanych, wyrdznionych przez Journal Citation Reports

(JCR, lista A)
publikacje 2 — ukazujace si¢ w czasopismach recenzowanych, wyro6znionych 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
11.2.1. 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 . .
drukowane elektronicjznej wydawnictwa ciagle
liczba | naklad liczba | naktad liczba | naktad liczba liczba naktad w liczba | naktad
tytulow | wegz. | tytuldw | wegz. | tytuldow | wegz. tytutow tytulow €gz. tytutlow | wegz.
1 500 1 500 0 0 0 0 0 0 0

11.2.2. Czasopisma udostepniane na platformach cyfrowych (De Gruyter Open/Springer; PAN

— Czytelnia Czasopism, Elektroniczna Biblioteka; inne platformy)
Liczba tytulow ogotem, w tym:
Tytut czasopisma, nazwa platformy elektronicznej, na ktérej zostalo udostgpnione
czasopismo.

Nie bylo

11.3. Projekty, zadania badawcze realizowane w roku sprawozdawczym

Laczna liczba wszystkich projektow (11.3.1-11.3.3): 117
w tym:

11.3.1. Projekty finansowane lub dofinansowane ze §rodkow Narodowego Centrum Nauki;

Projekt w Tytul Kierownik Okres .. | Przyznane Instytucja
realizacji
: . (rok) s .
ramach projektu projektu srodki finansujaca
od-do
1) Przypisywanie funkcji potencjalnym
regulatorom transkrypcji u Lactococcus lactis Dr Tamara Narodowe
IL1403 przy uzyciu globalnych podej$é¢ Aleksandrzak- 2011-2017 | 510000 zt Centrum
badawczych, takich jak mikromacierze i Piekarczyk Nauki
proteomika réznicowa.
2) Charakterystyka biochemiczna, strukturalna
i funkcjonalna roslinnego kompleksu Dr hab. Rafat Narodowe
: . . e 2011-2017 | 1 000 000 zt Centrum
egzosomu, z wykorzystaniem Arabidopsis Tomecki Nauki
thaliana jako organizmu modelowego.
1.3.1 3) "Projektowalne™ nukleazy - badania Prof. dr hab Narodowe
strukturalne, programowanie specyficznosci i . : 2012-2017 | 2 500 000 zt Centrum
, . LT . Matthias Bochtler .
proby wykorzystania w inzynierii genomowe;j. Nauki
4) Nowatorskie koncepcje regulacji Prof. dr hab. Narodowe
transkrvocii tRNA Magdalena 2016-2017 | 2931 000 zt Centrum
ypel ' Rakowska-Boguta Nauki
5) Nowe mechanizmy naprawy uszkodzen
Lo S Narodowe
zjllkllacyjnych DNA u bakterii . - Dr hab. Anna Sikora | 2013-2017 | 508 685 zt Centrum
srodowiskowych: Shewanella oneidensis i Nauki
Pseudomonas putida.
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6) Endogenne czynniki warunkujace fenotyp

. . " Narodowe
kgmorek z us;kpdzonyrp szle}klerp ‘ Dr hab. Elzbleta 2013-2017 | 457 500 2t Centrum
niedokrwistoséci Fanconiego i helikazami Speina :

; Nauki
rodziny RecQ.

7) Wielkos¢ nasion rzodkiewnika pospolitego
(Arabidopsis thaliana) jest regulowana Dr Maleorzata Narodowe
poziomem ekspresji aneksyny 5 — analiza Lichgcka 2013-2017 | 470 000 zt Centrum
mechanizmu dziatania AnnAtS5 w trakcie Nauki
rozwoju nasion.
8) Rola aneksyn w wewnatrzkomoérkowym Dr Dorota Konopka- Narodowe
0°a aneksy ? Wy X1 2013-2017 | 900000zt | Centrum
krazeniu bton. Postupolska .
Nauki
9) Utrzymanie stabilno$ci genomu Narodowe
mitochondrialnego w komdrkach OFg_aryzmu Dr Aneta !(anlak- 2013-2017 | 420 000 7 Centrum
modelowego Saccharomyces cerevisia: Golik .
A e Nauki
wspoldziatanie wielu nukleaz.
10) Analiza funkcjonalna wybranych genow
poliwalentnego bakteriofaga gronkowcowego Mgr Aleksandra Narodowe
e . . ' 2013-2017 | 149 500 zt Centrum
w kontekscie interakcji fag-bakteria w Glowacka .
. , . Nauki
réznych srodowiskach.
11) Analiza funkcjonalna genéw Mgr Katarzyna Narodowe
. , 2013-2017 | 149 500 zt Centrum
regulatorowych Streptococcus anginosus. Obszanska Nauki
12) Nowe elementy wezlowe w metabolizmie Narodowe
izoprenoidow: oddm:&%.y_wama p9m1¢dzy cis- Prqf. ('jr.hab. Ewa 2013-2017 | 977 096 1 Centrum
prenylotransferazami i ich komérkowymi Swiezewska :
. L Nauki
regulatorami u Arabidosis.
13) Molekularne podstawy rozwoju opornosci | Prof. dr hab. Jacek Narodowe
. - i L 2013-2017 | 626 600 zt Centrum
na bakteriocyny u Lactococcus lactis. Bardowski Nauki
14) Badania nad topogenezg biatek PTS3: Dr hab. Marek Narodowe
flac fopogencza > ' 2013-2017 | 6323202zt | Centrum
nowa droga importu biatek do peroksysomow. Skoneczny Nauki
15) Transpozony w genomach pierwszych Narodowe
, Dr Anna Muszewska | 2013-2017 | 499 800 zt Centrum
grzybow ladowych (Zygomycota). Nauki
16) Brakujace ogniwo ewolucji proteasomow. . i Narodowe
Strukturalna i biochemiczna analiza biatka Dr Anna_PlaSECka 2013-2017 | 612 000 zt Centrum
o . ) . Fricke .
Anbu i biatek z nim wspotwystepujacych. Nauki
17) Wiroid — niekodujacy replikon RNA Dr Anna Gora- Narodowe
. . 2014-2018 | 639 960 zt Centrum
regulujacy ekspresje genomu gospodarza. Sochacka Nauki
18) Panel fragmentéw keratyn oceniany przez
1lo}scur>lwq spfkrfrometrle; I:nas \3/ p%yime jamy o Dorminik Narodowe
Oplucnowej ~ IoOWoeZesN® poce)seie it 2014-2017 | 956831z | Centrum
wspomagajace badania, diagnostyke Domanski Nauki

prognostyke i monitorowanie terapii w raku
ptuc.
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19) Dodekahedron adenowirusa —

Narodowe

poliwalencyjny, biatlkowy biodegradowalny Dr hab'. Ewa 2014-2017 | 813112z Centrum
. . Szotajska .
wektor dostarczenia wewnatrzkomorkowego. Nauki
20) Poa annua w Antarktyce — specyfika Narodowe
rozprzestrzeniania si¢ gatunku w skrajnych Dr hab. Katarzyna 2014-2017 | 408 780 zt Centrum
Lo Chwedorzewska :
warunkach siedliskowych. Nauki
21) Badanie funkcji ZmCPK11 i jej Dr Jadwiaa Narodowe
najblizszych homologéw u Arabidopsis s IWIg 2014-2018 | 490 030 zt Centrum
. X zczegielniak :
thaliana w stresach abiotycznych. Nauki
L - . Narodowe
22) Regulacja mitozy u Drosop_hllla Prof. dr hab. Michat 2014-2017 | 945 880 71 Centrum
melanogaster — analiza protemiczna. Dadlez Nauki
23) Analiza wptywu mutacji w DIS3 na . Narodowe
przezywalnos¢, rozwoj embrionalny i Proggirell:'r?g(')ve:grzej 2014-2017 | 994 500 zt Centrum
powstawanie nowotworow u myszy. Nauki
24) Analiza funkcji kompleksow Narodowe
. Dr hab. Tomasz
remodelujacych chromatyne typu SWI/SNF w . 2014-2017 | 990 040 zt Centrum
. . . Sarnowski .
kontroli proceséw metabolicznych. Nauki
25) Mutacje w genie ATP6, kodowanym przez
mitochondrialny DNA, zidentyfikowane w Dr hab. Résa Narodowe
nowotworach lub miopatiach i ich wptyw na Kucha'rcz K 2014-2017 | 504 500 zt Centrum
syntaz¢ ATP i metabolizm komorek drozdzy y Nauki
S. cerevisiae.
o0 | Dra s
" . yringae Jaxo przej Dr hab. Magdalena | 2014-2017 | 771 400 zt Centrum
adaptacji do roznych gatunkow roslin- .
Krzymowska Nauki
gospodarzy.
27) Integracja sygnatow stresowych w Narodowe
ro$linach: $wiatto a percepcja stresu Dr Olga Sztatelman | 2014-2017 | 612 000 zt Centrum
osmotycznego. Nauki
. . . " Prof. dr hab. Narodowe
28) Analiza genomiczna interakcji ParB-DNA Grazyna Jagura- 2014-2017 | 1 349 800 2t Centrum
u Pseudomonas aeruginosa. .
Burdzy Nauki
29) Oddziatywanie jonow niklu (I1) na Narodowe
filagryne, kluczowe biatko w supresji alergii Mgr Ewa Podobas | 2014-2017 | 112 576 zt Centrum
niklowej. Nauki
30) Rozwoj i zastosowanie narzg¢dzia Narodowe
bioinformatycznego do oceny jakosci modeli | Mgr Marcin Magnus | 2014-2017 98 540 zt Centrum
struktur RNA. Nauki
31) Multidyscyplinarne kompleksowe badania Narodowe
degradacji i kontroli jakosci Dr Roman Szczgsny | 2014-2019 | 3 000 880 zt Centrum
mitochondrialnego RNA. Nauki
32) Ewolucyjne podejécie do badani Dr hab. Szymon Narodowe
WO Heyye podejsele o badania - SZYMON 1 2015-2018 | 6777602t | Centrum
genomow. Kaczanowski Nauki
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33) Ocena ekspresji krazacych mikroRNA w Narodowe
patogenezie pozawatowej niewydolnosci Mgr Agata Maciejak | 2015-2017 | 100 000 zt Centrum
miesnia sercowego. Nauki
34) Regulacja fotosyntezy i wzrostu u . Narodowe
. - - Mgr Anna Kulik | 2015-2018 | 722 415 zt Centrum
Arabidopsis thaliana podczas stresu solnego. Nauki
35) Ustalenie roli kompleksu remodelujacego Narodowe
chromatyne SWI/SNF w "crosstalk'u _ Prof. dr hab. And.rzej 2015-2018 | 1119983 71 Centrum
hormonalnym podczas wczeshego rozwoju Jerzmanowski X
. ; Nauki
Arabidopsis.
36) Identyfikacja nowych elementow i §ciezek
degradacji ludzkiego RNA mitochondrialnego Narodowe
za pomocg wysokoprzepustowych Dr Roman Szczgsny | 2015-2018 | 898 638 zt Centrum
przeszukiwan biblioteka siRNA pokrywajaca Nauki
caty genom.
37) Globalne analizy genéw plazmidowych z Narodowe
Lactococcus lactis w odniesieniu do ich Prof. dr hab. Jacek
- . ] . 2015-2018 | 678 550 zt Centrum
funkcji oraz wptywu na ekspresje genow Bardowski Nauki
chromosomalnych.
38) Porownanie zaleznosci funkcjonalnej
pomigdzy szlakiem AMPK kontrolujagcym Dr hab. Tomasz Narodowe
homeostaze¢ energetyczng a kompleksem Sarnowski 2015-2018 | 1 159 300 zt Centrum
remodelujacym chromatyne typu SWI/SNF, u Nauki
Arabidopsis i cztowieka.
39) Wyznaczanie doktadnej struktury
kompleksu (kompleksow) peptydu AB1-16 z Narodowe
jonami Pd(Il) przy pomocy magnetycznego Mgr Mariusz Mital | 2015-2018 99 960 zt Centrum
rezonansu jadrowego (NMR) oraz innych Nauki
technik spektroskopowych.
40) Badanie struktur trudnych uktadow . Narodowe
biatkowych z uzyciem nowych metod Prof. dr hab. Michat | 5515 5019 | 31898802 |  Centrum
. Dadlez .
spektrometrii mas. Nauki
e bt e
pofimerazy €ta w odp Mgr Michat Plachta | 2015-2017 | 99 680 zt Centrum
promieniowanie UV w modelowych :
, . Nauki
komorkach S. cerevisiae.
42) Strukturalne konsekwencje oligomeryzacji Dr Maadalena Narodowe
lizeiny — toksyny wigzacej sfingomieling tratw K g 2015-2018 | 711 620 zt Centrum
. ulma .
lipidowych. Nauki
43) Peptydy Abeta 4-x jako odporne na leki
chelatujace czasteczki wigzgce miedz Prof. dr hab Narodowe
; . , ’ L : 2015-2018 | 621 400 zt Centrum
promujace tworzenie oligomerdw Wojciech Bal .
: Nauki
amolyidowych
44) Dynamika subkomoérkowa efektora Dr hab. Maadalena Narodowe
HopQ1 — efektora trzeciego systemu sekrecji z K - Viag 2015-2018 | 1 105 024 zt Centrum
. rzymowska ;
Pseudomonas syringae. Nauki

111.145




45) Wykorzystanie techniki zaggszczania
celow sprzgzonej z sekwencjonowaniem

nowej generacji w celu izolacji oraz Prof. dr hab. Jacek 2015-2018 | 1378 670 7 Négggavr;e
charakterystyki genu Ry-fsto, warunkujacego Hennig Nauki
skrajng odporno$¢ roélin ziemniaka (Solanum
tuberosum L.) na infekcje PVY.
46) Rola proteasomalnej degradacji biatek w Dr Anna Narodowe
regulacji odpowiedzi ro$lin na stres niedoboru Wawrzviska 2015-2018 | 594 340 zt Centrum
siarki. y Nauki
47) Regulatory oraz biatka docelowe receptora Prof. dr hab Narodowe
selektywnej autofagii AtINBR1 w réznych An nieiszka Si.rko 2015-2018 | 1226 140 zt Centrum
fazach niedoboru siarki w roslinach. g Nauki

. . . . - Narodowe
48) Poszukiwana, poszukiwany — jak powstaja | Mgr inz. Katarzyna 2015-2017 | 100 000 71 Centrum
glicynoprenole u Arabidopsis i dlaczego? Gawarecka Nauki
49) Szlaki naprawy DNA uczestniczace w Narodowe
opornosci na terapi¢ fotodynamiczng oraz jako Prof. drThfgékBarbara 2015-2018 | 1016 830 zt Centrum
potencjalny cel terapeutyczny. Nauki
50) Funkcjonalna analiza biatek Nudix, Prof. dr hab Narodowe
nieznanych czynnikow wirulencji, adaptacjii | 5 o000 oura- | 2015-2018 | 6796404 | Centrum
opornos$ci na antybiotyki Pseudomonas Burdz Nauki
aeruginosa. y

. s . Narodowe
51) Badanic mechanizmow bioracych udzial | b 500 Nowak | 2016-2019 | 1205200t | Centrum
w syntezie niekodujacych transkryptow. Nauki
52) LEW1 jako biatkowy partner cis- Mer Przemvslaw Narodowe
prenylotransferaz w procesie biosyntezy gSurowie(}:,ki 2015-2018 | 150 000 zt Centrum
poliizoprenoidéw u Arabidopsis. Nauki
53) Analiza zaleznosci funkcjonalnej Narodowe
pomigdzy kompleksami remodelujacymi Dr Szymon Kubala | 2015-2018 | 612000z | Centrum
chromatyne typu SWI/SNF i splicingiem pre- Nauki
mMRNA u Arabidopsis
54) Udziat kinaz SNF1-related typu 2 Mar Katarzvna Narodowe
(SnRK2) w odpowiedzi roslin na stres SZ maﬁsk); 2015-2017 | 81796zt | Centrum
srodowiskowy. Y Nauki
55) Badania biatek zwigzanych z uktadem Narodowe
odporno$ciowym cztowieka jako celow Mgr inz. Nina 2015-2017 90 192 71 Centrum
molekularnych metalozaleznej hydrolizy Wezynfeld Nauki
wigzania peptydowego.
56) Molekularne podstawy amyloidogenezy — Narodowe
struktura i dynamika konformacyjna Dr Igor Zhukov | 2015-2018 | 15600071 | Centrum
wybranych kompleksow ludzkiego biatka Nauki
prionowego PrPc z kationami metali.
57) Charakterystyka funkcjonalna Narodowe
kompleksow przebudowujacych chromatyne Mgr inz. Sebastian 2016-2019 | 150 000 2t Centrum
typu SWI/SNF zawierajacych podjednostke Sacharowski Nauki

SWP73A lub SWP73B u Arabidopsis.
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58) Nieznane szlaki przemian metabolicznych

; 9 1 . . Narodowe
octafiu, mas.anu, nreczaiitl 1 Proploiiantt We | p paiy Anna Sikora | 2016-2019 | 970550zt |  Centrum
wspolnotach mikroorganizmow .

. Nauki
produkujacych metan.
. L N Narodowe
>9) Regulacja postiransiacyjne modyfikacit | pr justyna Melntyre | 2016-2019 | 7038002t |  Centrum
udzkiej polimerazy iota. .
Nauki
60) Nie-katakityczne domeny DRM2, Dr Humberto Narodowe
metylotransferazy DNA kierowanej przez 2016-2019 | 907 200 zt Centrum
Fernandez .
RNA. Nauki
61) Udziat polimerazy delta DNA w replikacji Narodowe
nici wiodacej w komérkach Saccharomyces | LTor drhab. wona 506 56019 | 9936004 | Centrum
- Fijatkowska ;
cerevisiae. Nauki
62) N deiei ekt . Moer inz. Mari Narodowe
0z) .OWE", po .e]scw W projektowaniu gl‘_ll’%Z. aria 2016-2019 150 000 zt Centrum
inhibitorow bisubstratowych. Winiewska Nauki
63) Identyfikacja funkcji biologicznej oraz Narodowe
mechanizméw dziatania unikalnych dolicholi | FOT drhab.Joanna | oo, 6 5610 | 653560 4 | Centrum
, . Kruszewska .
w komorkach grzybow strzgpkowych. Nauki
64) Mechanizmy inkorporacji i usuwania Dr Karolina Narodowe
rybonukleotydéw w komorkach E. coli. Makieta-Dzbenska 2016-2019 | 549 360 zt C&';HET
65) Szczegdlowa analiza potencjalnych
regulatoréw transkrypcji z proteomu Narodowe
Psaudomonas aeruginosa zaleznych od Dr Aneta Bartosik | 2016-2021 | 1518 680 zt Centrum
ParA/ParB z wykorzystaniem narzedzi bologii Nauki
systemow.
66) Wptyw mobilnych elementow na
metabolizm bakterii. Dynamiczne polimery Prof. dr hab. Narodowe
alfa-helikalnych biatek plazmidowych typu Grazyna Jagura- 2016-2019 | 676 800 zt Centrum
Kfr w organizacji prokariotycznego wrzeciona Burdzy Nauki
mitotycznego.
67) Regulacja polimerazy 111 RNA w . Narodowe
Dr Damian Graczyk | 2016-2019 | 776 000 zt Centrum
makrofagach. .
Nauki
68) Agregacja amyloidu Ab indukowana
jon)am% mgiedjzi Sy)r/nulacje reakcji — dyfuzji w - Narodowe
. L . . . Mgr Wojciech Goch | 2016-2017 | 38 560 zt Centrum
reahstycznej tI‘OJ wymiarowegj I‘ekOIlStl’ukCJl Nauki
szczeliny synaptycznej.
69) Uzycie modelu drozdzowego do badania Narodowe
funkcji biatek Vp§13 zaangazowanych w Prof. Qr hab. Teresa 2016-2019 | 971 280 71 Centrum
patogoneze rzadkich genetycznych chorob Zotadek Nauki
neurodegeneracyjnych.
70) Hydrofobowa solwatacja halogenowych
ligandow. Pomiary termodynamiczne Prof. dr hab Narodowe
e s " . ' L .. | 2016-2019 | 998 100 zt Centrum
umozliwiajgce okreslenie energii swobodne;j Jarostaw Poznanski Nauki

wigzania halogenowego.
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71) Poszukiwanie aktywowanego przez

. Narodowe
aneksyne 1 mechanlrzmu molekularnego Dr Dorota Konopka- 2016-2019 | 1213 200 21 Centrum
ochrony chloroplastow przed stresem Postupolska Nauki

. L . auki
oksydacyjnym w Arabidipsis thaliana.
72) Charakterystyka funkcjonalna biatka Narodowe
ALKBH10B, partnera kompleksu Mgr Dorota Zugaj | 2016-2017 | 91352 | Centrum
remodelujacego chromatyne typu SWI/SNF u Nauki
. : : auki
Arabidopsis thaliana.
73) Rola komplekséw przebudowujacych
chromatyne typu SWI/SNF zawierajacych . . Narodowe
podjednostki SWP73A | SWP73B w kontroli | M9F InZ- Sebastian | o516 5017 | 646764 | Centrum
. . Sacharowski .
podstawowych procesoéw regulacyjnych u Nauki
Arabidopsis thaliana.
74) Aspekty molekularne roli jonow Cu(Il) i . . Narodowe
o . Mgr Mariusz Mital | 2016-2017 | 102 700 zt Centrum
Zn(I1) w neurotoksycznoBci biatek AB i PrP. Nauki
75) Zmiany w profilu transkryptomicznym i
protemicznym oraz elementach historii zycia Prof. dr hab Narodowe
L CAIYIR OTaE €1 L ItoN &Y Lo . 2017-2020 | 1059740zt | Centrum
Daphnia w odpowiedzi na zwiazki alkilujace Elzbieta Grzesiuk Nauki
zanieczyszczajace srodowisko.
76) Czy oddziatywania z albuming sg istotne Moer inz. Ewelina Narodowe
dla metalozaleznej toksycznos$ci peptydow & - 2017-2020 | 150 000 zt Centrum
: Stefaniak .
beta-amuloidowych. Nauki
77) Badanie roli i biosyntezy poliprenoli typu Narodowe
' syntezy polip YPU I Dr Liliana Surmacz | 2017-2020 | 900 000zt | Centrum
bakteryjnego w komorkach eukariotycznych. Nauki
. . Narodowe
78) Czy mikrobioty ryzosfer antarktycznych |y p oo 76i | 2017-2020 | 14880024 | Centrum
ro$lin kwiatowych zwigkszajg ich odpornos¢? Nauki
79) Zalezny od biatek Rab transport Dr Malgorzata Narodowe
pecherzykowy i rownowaga biosyntezy steroli Gutkowska- 2017-2020 | 432 800 zt Centrum
— gdzie szuka¢ potaczenia? Stronkowska Nauki
80) Nowe powigzania funkcjonalne w
kom¢ kariot ji t t Dr hab. Adrianna Narodowe
OmMOree euxariotyezne): transport - ' 2017-2020 | 1069400zt | Centrum
pecherzykowy straznikiem stabilno$ci Skoneczna Nauki
genetyczne;j.
81) Rola wzajemnego wptywu
o rondw metl s konformacyjng i | O Aleksandra Narodowe
azania) i’ macyjng Wystouch- 2017-2020 | 1033600zt | Centrum
funkcjonalng plastycznos$¢ ludzkich biatek Cicszviska Nauki
S100A8 i S100A9 — biomarkerow wrodzonej Y
odpornosci i nowotworzenia.
. . . . Narodowe
82) M.eche_mlzmy onkogenezy zwigzanej z Prof. d.r hab. And_rzej 2017-2022 | 3 490 750 2t Centrum
mutacjami w DIS3. Dziembowski .
Nauki
83) Rola biatka Cdc45 w utrzymaniu Mar Milena Narodowe
stabilnosci genomu w komoérkach drozdzy grv 2017-2020 | 150 000 zt Centrum
L Denkiewicz-Kruk .
Saccharomyces cerevisiae. Nauki
84) Promutagenne dziatanie Mar Krawczvk Narodowe
pseudoubikwitynazy Mms2 w komorkach gre y 2017-2020 | 149900 zt Centrum
- 1 . Michat .
drozdzy S. cerevisiae. Nauki
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85) Rola matych peptydow w transporcie

Narodowe

miedzi w organizmie cztowieka — \/F\)/rc?ilggﬁ aBbaiI 2017-2020 | 1561 000 zt Centrum
oddziatywania z albumina. ) Nauki
86) Ustalenie trojwymiarowych struktur RNA Narodowe
przy pomocy metod doswiadczalnych i Dr Ahsta Ashta 2017-2018 | 115676z Centrum
obliczeniowych. Nauki
87) Poznanie mechanizmu funkcjonowania

mitochondrialnej syntazy ATP poprzez Dr hab. Résa Narodowe
badanie fenotypow mutacji patologicznych w Kucha'rcz K 2017-2020 | 1 061 800 zt Centrum
mitochondrialnym DNA na modeli y Nauki
drozdzowym.

88) Badania funkcjonalne ludzkich i Mer inz. Diana Narodowe
wirusowych metylotransferaz zwigzanych z T% oz léwska 2017-2018 | 115676 zt Centrum
biosynteza 5' konca mRNA. Y Nauki
89) Identyfikacja molekularnego mechanizmu Narodowe
regu lacji ekspresji wybranych genow Dr Anna Maassen | 2017-2018 | 49 999 zt Centrum
zwigzanych z kontrola przekazywania sygnatu Nauki

u Arabidopsis thaliana.

90) Rola kinaz SnRK2 w regulacji Prof. dr hab Narodowe
alternatywnego splicingu pre-mRNA i Grazyna | 2017-2020 | 16312502k | Centrum
biogenezie miRNA w odpowiedzi roslin na Dobrovalolska Nauki
zasolenie.

91) Molekularny mechanizm kontroli tempa Dr Szymon 2017-2020 | 1520 900 7t Nggggﬁvn\:e
elongacji Polll przez splicing. Swiezewski Nauki
92) Znaczenie nietypowych miejsc wigzania Narodowe
ATP przez bialko ChI2 na stymulacjg enzymu | 5 A e sawicki | 2017-2020 | 396004 | Centrum
chelatazy magnezowej u zielenic Nauki
Chlamydomonas reinhardtii.

93) Polihydroksykwasy zimnolubnych bakterii Narodowe
z regiondw polarnych —rola w adaptacji Dr Jakub Grzesiak | 2017-2020 | 647 11621 | Centrum
bakterii do warunkéw stresowych i potencjat Nauki

biotechnologiczny.

11.3.2. Projekty finansowane lub dofinansowane ze §rodkéw Narodowego Centrum Badan i

Rozwoju;
Projekt w Tytul Kierownik Olfres__ Przyznane Instytucja
realizacji
ramach projektu projektu (rok) srodki finansujgca
od-do
11.3.2
1) Toward structural characterization of novel Prof. dr hab. I\(I:aerr(:gavn\;e
mechanism of inhibition of SnRK2s activity by Grazyna 2013-2017 | 2 789 558 zt .
. - Badan i
calcium sensor (SCS) in plants. Dobrowolska .
Rozwoju
2) Role of the FTO dioxygenase in Prof. dr hab '\gggﬂme
development of obesity — multidisciplinary o : 2013-2017 | 3918 470 zt .
Elzbieta Grzesiuk Badan i
study on selected model systems. Rozwoju
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Narodowe

3) A_novel approach to monl'gorlng the impact Dr hab. Katarzyna 2013-2017 | 3959 099 71 Centrgm
of climate change on Antarctic ecosystems. Chwedorzewska Badan i
Rozwoju
4) Opracowanie technologii pieczywa Narodowe
funkcjonalnego w oparciu o tradycyjny zur - Dr Magdalena 2014-2017 | 1056967 71 Centrgm
piekarski wzbogacony wyselekcjonowanymi Kowalczyk Badan i
bakteriami fermentacji mlekowe;j. Rozwoju
Dr Edyta Kopera, Narodowe
5) Szczepionka przeciw grypie — innowacyjne Pr_of. dr ha_b. Centrum
otrzymywanie antygenOw podjednostkowych Agnieszka Sirko, | 2014-2017 | 2 774 964 zk Badan i
ymy e poQ wyeh Prof. dr hab. Jacek .
. Rozwoju
Bardowski
6) Dofinansowanie migdzynarodowe;j Prof. dr hab Narodowe
rocedury patentowej dla dwoch zgtoszen rot. dr hap. Centrum
P .. . : Andrzej 2014-2017 | 374 402 zt -
dotyczacych: terapii celowej nowotworow oraz - . Badan i
. . . Dziembowski .
transferu koniugacyjnego genow. Rozwoju
. . Narodowe
7) Transkryptomiczne biomarkery do Dr hab. Beata Centrum
stratyfikacji indywidualnego ryzyka rozwoju . 2015-2018 | 1 244 000 zt .
o A Burzynska Badan i
pozawatowej niewydolnosci serca .
Rozwoju
Narodowe
8,) .Wykrywame zagrozenia nagla Smiercig Dr Pawet Szczesny | 2015-2018 | 1 199 750 zt Cenm,".n
16zeczkowa. Badan i
Rozwoju
. . Narodowe
9) Opracowanie nowych terapii opartych na .
stymulacji przeciwnowotworowego dziatania Prof. dr hab. Michat 2016-2018 | 1 090 000 zt Cenm,".n
. Dadlez Badan i
uktadu odpornosciowego. .
Rozwoju
10) Innowacyjna instalacja produkujaca wodor
i metan metoda mikrobiologiczng z odpadow i
, Narodowe
produktéw ubocznych przemystu Centrum
cukrowniczego wraz z zastosowaniami Dr hab. Anna Sikora | 2016-2019 | 2 544 270 zt Badaf i
otrzymywanych gazoéw i zapewnieniem R .
. . 0zwoju
samowystarczalnosci energetycznej
oczyszczalni $§ciekdw w cukrowni.
11) Zastosowanie nowych metod
roz)poznawania i Iecz\évrzlia padaczki oraz Prof. dr hab. Michal I\glerrc])gﬂvr:/]e
zaburzen neurorozwojowych u dzieci w ’ : 2017-2020 | 3 928 980 zt ..
) . . \ Dadlez Badan i
oparciu o model kliniczny i komorkowy Rozwoju

padaczki zaleznej od szlaku mTOR.
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11.3.3. Pozostale projekty:

Projekt w Tytul Kierownik Okres__ Przyznane Instytucja
realizacji
ramach projektu projektu (rok) $rodki finansujaca
od-do
11.3.3 1) Identyfikacja nowych mechanizmow Ministerstwo
sygnatowych regulujacych aktywnosé Mer Pawet Cwick | 2013-2017 | 20000024 | . AUkl
kompleksow remodelujacych chromatyng typu Szkolnictwa
SWI/SNF u Arabidopsis thaliana. Wyzszego
2) Analiza funkcji kompleksow Ministerstwo
remodelujacych chromatyne typu SWI/SNF w Mgr Paulina i Nauki i
kontroli struktur chromatynowych wyzszego Kondrak 2015-2019 | 199980 zt Szkolnictwa
rzedu. Wyzszego
Ministerstwo
o, . . Nauki i
3) Mobilnosc Plus Mgr Dawid Gtéw | 2016-2017 | 168 000 zt .
Szkolnictwa
Wyzszego
Ministerstwo
. . Dr Réza Nauki i
4) Mitochondrialna syntaza ATP. Kucharczyk 2016-2017 Szkolnictwa
Wyzszego
5) Optycznie czynne 4,5dihydrobenzo(b)(1,5)
diazocyny, jako nowe struktury
uprzywilejowane wykorzystane do Ministerstwo
prOJ.ektowam.a lekow pr.zemwn(.)wotwlorlowyrlch. Mg_r Bartosz 2016-2020 | 220 000 21 Naul_<| i
Projektowanie, synteza i badanie wiasciwosci Bieszczad Szkolnictwa
cytotoksycznych selektywnych i Wyzszego
niskotoksycznych, hybrydowych inhibitorow
deacetylazy histonowej (HDAC).
Ministerstwo
. Nauki i
6) Doktorat wdrozeniowy Mgr Rafat Jastrzab | 2017-2021 | 170 520 zt Szkolnictwa
Wyzszego
7) Posttranscriptional regulation of gene Prof. dr hab. Fundacja na
ranscrip g g Andrzej 2015-2017| 294007t | rzecz Nauki
expression in metazoans. . . h
Dziembowski Polskiej
Prof. dr hab. Fundacja na
8) Control of tRNA biogenesis. Magdalena 2015-2017 | 47250 z rzecz Nauki
Rakowska-Boguta Polskiej
9) Functional interactions of human proteins Prof. dr hab. Fundacja na
involved in post-transcriptional regulatory Andrzej 2016-2019 | 3161000 zt | rzecz Nauki
mechanism. Dziembowski Polskiej
. _— . Fundacja na
10) Antisense transcription requirement for ’Dr.Sz.ymon. 2017-2020 | 3 500000 2t | rzecz Nauki
plant external environment sensing. Swiezewski s
Polskiej
11) Mass Spectrometry of Biopharmaceuticals -
improved methodologies for qualitative and . Fundacja na
structural characterization of drugs, Prof. dr hab. Michat 2017-2020 | 3499 706 zt | rzecz Nauki
- : . Dadlez C
proteinaceous drug targets and diagnostic Polskiej

molecules.
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7 program
12) Regulation of gene expression by non Prof. dr hab. ramo
>0 g P y Andrzej 2013-2018 | 6194 100 zt wy
canonical poly(A) and poly(U) polymerases. : . Unii
Dziembowski o
Europejskiej
s 7 program
13) A whole-systems approach to optimizing
feed efficiency and reducing the ecological Prof. dr hab. J?CEk 2013-2017 | 316 256 zt ramowy
- - Bardowski Unii
footprint of monogastrics. o
Europejskiej

I1.3.4. Zadania badawcze realizowane w ramach dziatalnosci statutowej — 55

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).

Arabidopsis SWI/SNF chromatin remodeling complex binds both promoters and
terminators to regulate gene expression.

Archacki R, Yatusevich, Buszewicz D, Krzyczmonik K, Patryn J, lwanicka-Nowicka R,
Biecek P, Wilczynski B, Koblowska M, Jerzmanowski A, Swiezewski S.

Nucleic Acids Res. 2017 Apr 7;45(6):3116-3129.

Pokazalismy ze kompleks remodelujacy nukleosomy SWI/SNF wigze si¢ nie tylko
do promotorow, ale tez do terminatoréw licznych genow.

Pokazalismy ze geny zwigzane przez SWI/SNF na 5’ i 3° koncach sg regulowane tak samo.
Zwiagzane przez SWI/SNF terminatory nie tylko wykazuja wiele cech promotorow
(H3K4me3, elementy TATA) ale rzeczywiscie wykazuja aktywno$¢ promotorow. Nasza
praca opisuje nie znany dotychczas sposob regulacji ekspresji genéw poprzez zwigzany na 3’
koncach gené6w kompleks SWI/SNF.

The Non-Canonical Poly(A) Polymerase FAM46C Acts as an Onco-Suppressor in Multiple
Myeloma.

Seweryn Mroczek, Justyna Chlebowska, Tomasz M Kulinski, Olga Gewartowska, Jakub
Gruchota, Dominik Cysewski, Vladyslava Liudkovska, Ewa Borsuk, Dominika Nowis,
Andrzej Dziembowski

Nature Communications 8, Article number: 619 (2017), doi:10.1038/s41467-017-00578-5

FAMA46C jest jednym z najczeSciej zmutowanych gendéw u pacjentow chorych na szpiczaka
mnogiego, nieuleczalnego nowotworu powstajacego z limfocytow B. Badacze wykazali,
ze FAM46C koduje cytoplazmatyczng nie-kanoniczng poli(A) polimerazeg, ktora stymuluje
ekspresje genow, ktorych produkty podobnie jak przeciwciata przechodza przez siateczke
endoplazmatyczng. W  komoérkach  szpiczakow — aktywnos¢ FAM46C  prowadzi
to zwigkszonego stresu siateczki 1 §mierci komérek nowotworowych.

— Najwazniejsze w roku sprawozdawczym osiagnigcie dziatalno$ci naukowej jednostki o
znaczeniu ogolnospotecznym lub gospodarczym zwigzane z dziatalnos$ciag naukowa lub
tworcza, jezeli zjawisko wystapito, (maks. 500 znakoéw ze spacjami).

Nie bylo
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— Wybrane 2 wazniejsze zastosowania wynikéw badan naukowych lub prac rozwojowych
0o znaczeniu spotecznym (np. w zakresie ochrony zdrowia, ochrony s$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 znakdéw
ze spacjami).

Transkryptomiczne biomarkery do
pozawalowej niewydolnosci serca

stratyfikacji indywidualnego ryzyka rozwoju

Ciezkie zawaly serca typu STEMI w okoto 30 % koncza si¢ rozwinigciem cigzkiej
niewydolnosci serca. Klasyczne czynniki ryzyka (m.in. wielko$§¢ zawatlu, cukrzyca) tylko
czgsciowo thumacza, dlaczego w pewnej grupie pacjentow dochodzi do rozwoju
niewydolnosci. W ramach projektu TANGO (TANGO1/266456/NCBR/2015) opracowujemy
test oparty na biomarkerach transkryptomicznych umozliwiajacy diagnostyke i/lub okreslenie
ryzyka rozwoju niewydolnos$ci pozawatowej dla danego pacjenta.

I1.4. Dzialalnos¢ jednostki o charakterze innowacyjnym, aplikacyjnym

I1.4.1. Ochrona wtasnosci intelektualnej (dotyczy uprawnien jednostki z tytutu patentu/prawa
ochronnego w mysl obowiazujacych aktow prawnych z zakresu ochrony wtasnos$ci
przemystowej), w tym:

— wykaz zgloszen patentowych i1 uzyskanych patentow

Data Kraj lub
Numer‘ zgloszenia | Numer prawa Tworea / _Tworcy Nazwa uprawnionego z organizacja
Lp. zgloszenia Tytul (nazwisko gdzie
patentowe wylacznego P patentu
patentowego o i imig) dokonano
g zgloszenia
Uzyskane patenty
Sposob wytwarzania Zagorski-Ostoja
warstwy elektroaktywnej Wiodzimierz; Malecka o Instytut Biochemii i Biofizyki
e na powierzchni elektrody Kamila Dorota; Radecki PAN;
! P.408351 2014-05-27 224636 zlotej, bioczujnik Jerzy; Radecka Hanna; o Instytut Rozrodu Zwierzat i Polska
zawierajacy elektrode i Dehaen Wim; Sirko Badan Zywnosci PAN
jego zastosowanie. Agnieszka
Czasteczka miR172
pochodzenia ro§linnego
lub jej syntetyczny Lukasik Anna; o Instytut Biochemii i Biofizyki
ekwiwalent, sposob Zielenkiewicz Piotr; PAN;
2 P.405125 2013-08-23 226431 zmniejszenia proliferacji Szwejkowska-Kulinska o Uniwersytet im. Adama Polska
limfocytow B oraz Zofia; Paczek Leszek Mickiewicza w Poznaniu
zastosowanie czasteczki
mil72.
Zientara-RytterKatarzyna;
A plant homolod to Moniuszko Grzegorz;
3 P-392772 2011-10-27 US9,534,229 P 09 Wawrzynska Anna; Instytut Biochemii i Biofizyki PAN USA
autophagy protein p62. s
Lukomska Jolanta; Sirko
Agnieszka
Lobocka Matgorzata;
Glowacka Aleksandra; | {11 ¢ Biochemii i Biofizyki
Dabrowski Kamil; . A
I L PAN; Instytut Immunologii i
US14/414,486 Hejnowicz Monika; T . .
. . ’ Terapii Doswiadczalnej PAN;
EP2872156 Method of evaluating the Gozdek Agnieszka; .
2013-07-13 US9678063 . . . | ® Narodowy Instytut Lekow;
4 (AL) therapeutic efficacy of Weber-Dabrowska Beata; g USA
. 2015-05-20 EP2872156 - s . o Szkota Gltowna Gospodarstwa
(nr zgloszenia w bacteriophages. Gorski Andrzej; Empel Wieiski W -
Polsce 399961) Joanna; Hryniewicz EJSKIEgo W VVarszawle, -
Waleria; Kwiatek * Wojskowy Instytut Higieny i
Magdalena; Parasion Epidemiologii
Sylwia; Gryko Romuald
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Zestaw biomarkerow
transkryptomicznych do
zastosowania w
stratyfikacji
indywidualnego ryzyka
rozwoju pozawatowej
niewydolnosci serca,

Burzynska Beata; Gora
Monika; Maciejak Agata;
Tulacz Dorota; Kiliszek

o Instytut Biochemii i Biofizyki
PAN; Warszawski Uniwersytet

P. 407163 2014-02-12 228091 sposob diaenozowania Marek; Michalak Marcin; Medyczny; Polska
P k & tapieni Opolski Grzegorz; Matlak | e Uniwersytet Medyczny w
ryzyka wystapienia u Krzysztof; Dobrzycki Bialymstoku
pacjenta pozawalowej Slawomir
niewydolnosci serca i
zastosowanie
biomarkeréw do
diagnostyki in vitro.
Nowe asymetrycznie
podstawione pochodne
386238 2008-10-07 228280 1,4,7- triazacyklononanu, | Sobiesciak Tomasz Daniel | Instytut Biochemii i Biofizyki PAN Polska
sposob ich wytwarzania,
ich zastosowanie.
Whioski patentowe
Antygen uniwersalny,
uniwersalna szczepionka
przeciwko grypie, uktad
do vv.ytvxlia}rzanla'b Kopera Edyta; Szewczyk | e Instytut Biochemii i Biofizyki
P.422982 2017-09-26 $ZCZEPIONKL, SPOSOD Bogustaw; Uranowska PAN: Polska
wytwarzania antygenu i Karolina « Uniwersytet Gdaiiski
zastosowanie antygenu
do wytwarzania
szczepionki uniwersalnej
przeciwko grypie.
Sposob oczyszczania
srodowiska
zanieczyszczonego
estrami siarkowymi,
nowe szczepy bakteryjne,
nowe biatka, konstrukt Furmaficzvk Ewa:
kwasu nukleinowego, Kamiﬁsk?yMichaij _ o
P-423299 2017-10-30 wektor, komork,a Sobezak Adam; Lipifiski Instytut Biochemii i Biofizyki PAN Polska
gospodar.Z, sposOb Leszek
wytwarzania szczepow
bakteryjnych i nowych
biatek, kompozycja ich
zastosowania oraz sposob
bioremediacji
$rodowiska.
Gora-Sochacka Anna;
Stachyra Anna; Sirko
Agnieszka; Zagorski-
Ostoja Wiodzimierz;
Use of cationic Radkiewicz Patrycja; . S -
EP 3185 893 derivatives of Gwarecka Katarzyna; ¢ I;l;%tut Biochemi i Biofizyki
(ze zgloszen polyprenols PTAL in Chojnacki Tadeusz; L —
P-409298 2017-07-05 production of Skorupifiska-Tudek ¢ Uniwersytet Jagielloiski EU
P-410063 immunomodulating Karolina; Kula- ¢ Instytut Chemii Organicznej

substances.

Swiezewska Ewa; Rak
Monika; Madeja
Zbigniew; Masnyk Marek;
Chmielewski Marek;
Ochalek Anna

PAN

- wykaz zgloszen 1 uzyskanych praw ochronnych na wzory uzytkowe

Nie dotyczy
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I1. 5. Dzialalnos$¢ jednostki na rzecz terytorialnych struktur samorzadowych

(krétki opis)

— prowadzenie, wspieranie badan naukowych i prac rozwojowych z obszaru tematyki

regionalnej;

— inicjowanie i prowadzenie prac oraz studiow koncepcyjnych zwigzanych z regionem;
— inne formy dziatalno$ci jednostki w zakresie wspolpracy z samorzadem terytorialnym.

Nie dotyczy

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)

Nie bylo

— doktora habilitowanego (imi¢ i nazwisko pracownika, tytul pracy habilitacyjnej, dziedzina
i zakres nadanego stopnia naukowego)

Imie¢ i nazwisko

Tytul pracy habilitacyjnej

Dziedzina i zakres
nadanego stopnia naukowego

Okreslenie wlasciwo$ci mutagennych i
naprawa wybranych egzocyklicznych

dziedzina nauk biologicznych,

Agnieszka Maciejewska

adduktow do zasad DNA.

dyscyplina biologia

— doktora (imig, nazwisko pracownika, tytut pracy doktorskiej, dziedzina i zakres nadanego
stopnia naukowego)

L.p. Imie i nazwisko Tytul pracy doktorskiej DZIe(:tZ(;B?] ilazslgsek?)\?vaegznego
Oszacowanie wktadu wigzania
halogenowego do energii swobodnej
1. | Maria Winiewska-Szajewska oddz1aiywan}a blaikg—llgqnd. Badania d2|ed2|r}a - nal_Jkl_bloIoglczne
termodynamiczne wigzania dyscyplina - biofizyka
halogenowanych benzotriazoli przez
podjednostke katalityczng kinazy CK2.
Transkrypcyjna kontrola eksprasji genu
2. | Matgorzata Palusifiska DOGI1 bedacego g%ownyrr} regulatorem dmedzma - nal_Jkl blolpglczne
Czasu spoczynkowego nasion u dyscyplina - biochemia
Arabidopsis thaliana.
Opracowanie szczepionki DNA o - .
. . ) , dziedzina - nauki biologiczne
3. | Anna Beata Stachyra przeciwko wirusowi grypy ptakow q I biologi
H5NL yscyplina - biologia
Regulacja stanu spoczynkowego nasion
4. | Halina Eedak przez antysensowny transkrypt genu dziedzina - nauki biologiczne
' DOG1 u rzodkiewnika (Arabidopsis dyscyplina - biochemia
thaliana).
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.| Julita Gruchota

Proces rearanzacji genomu Paramecium
tetraurelia, jako model do badania
udziatu czynnikow elongacji transkrypcji
w syntezie niekodujgcych RNA.

dziedzina - nauki biologiczne
dyscyplina - biochemia

11.6.2. Wykaz tytutéw i stopni naukowych nadanych przez jednostkg w roku
sprawozdawczym innym osobom (niezatrudnionym w jednostce):
- doktora habilitowanego - 0

- doktora

L.p Imie i nazwisko Tytul pracy doktorskiej DZiedZina.i zakres nadanego
A stopnia naukowego
1. | Magdalena Anna Machnicka Charakterystyka szlakow dziedzina - nauki biologiczne

potranskrypcyjnych modyfikacji RNA.

dyscyplina - biochemia

Mirostaw Smietanski

Charakterystyka strukturalna ludzkiej
metylotransferazy CMTr1 dziatajacej na

koniec 5° produktow syntezy polimerazy
RNAII.

dziedzina - nauki biologiczne
dyscyplina - biochemia

Badania komorkowych proceséw
zaangazowanych w chorob¢ Alzheimera:

dziedzina - nauki biologiczne

3. | Anna Jaworska L. . : .
aktywno$ci gamma sekretazy oraz dyscyplina - biologia
utrzymywania homeostazy wapniowej.

. Uszkodzenie komorek srodbtonka w dziedzina - nauki biologiczne

4. | Lukasz Stawski

patogenezie twardziny uktadowe;j.

dyscyplina - biologia

Hanna Panagiotopoulou

Analiza genetyczna jesiotra w zwigzku
zZ jego restytucja i hodowla w Polsce

dziedzina - nauki biologiczne
dyscyplina - biologia

Anna Biernacka

Rozwdj metody BLESS i jej
zastosowanie do badania podwojnych
peknig¢ DNA w wybranych organizmach
eukariotycznych.

dziedzina - nauki biologiczne
dyscyplina - biologia

Badanie oddzialywan antybiotykow
aminoglikozydowych i syntetycznych

dziedzina - nauki biologiczne

7| Marta Dudek oligonukleotydéw z RNA metodami dyscyplina - biochemia
obliczeniowymi i do§wiadczalnymi.
Opracowanie narzgdzi komputerowych e - .

8. | Marcin Magnus do przewidywania struktury dziedzina - nauki biologiczne

trzeciorzgdowej RNA.

dyscyplina - biochemia

Marta Borowiec

Badanie aktywnosci biologiczne;j
rekombinowanych mutein Egzotoksyny
A z Pseudomonas aeruginosa.

dziedzina - nauki biologiczne
dyscyplina - biochemia

111.156




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 naukowy Liczba uczestnikéw
PAN, w podziale na formy studiow i ple¢ doktorantéw: pobierajacych stypendia
stacjonarne w tym: przyjeci nlestaCJo.narne w tym: przyjeci w w tym: stypenQIum
; . w roku studia roku doktoranckie,
studia doktoranckie . .
sprawozdawczym doktoranckie sprawozdawczym 0 ktorym mowa
K M K M K M K M w art. 200 ust. 1
90 51 20 13 0 0 0 0 ustawy z dnia 27
lipca 2005 r. -
Prawo o
ogolem szkolnictwie
L. WYZSzZym,
w tym: przyjeci w przyznane przez
Liczba uczestnikéw studiow doktoranckich ogélem roku dyrektora
sprawozdawczym instytutu
PAN
prowadzacego
studia
K M K M
115 52
90 51 20 13

Blizsze informacje o doktorantach nieb¢dacych obywatelami polskimi, zwanymi dalej

,,cudzoziemcami”

Liczba cudzoziemc6éw ogolem

w tym: przyjeci w roku sprawozdawczym

13

Kraj pochodzenia L|c.zba . Kraj pochodzenia L'C.Zba .
cudzoziemcow cudzoziemcow

1) Chiny n1
2) Hls_zpama 2)2 1) Chiny 1)1
3) Indie 3)6 . .

. 2) Hiszpania 2)2
4) Litwa 4)1 -

. 3) Indie 3)2

5) Portugalia 5)1 4) Wioch 41
6) Ukraina 6) 1 y
7) Wiochy 7)1

11.6.3.1. Wykaz uzyskanych doktoratow w ramach studiow doktoranckich pod kierunkiem

promotora z jednostki PAN:

Dziedzina i zakres nadanego

L.p. Imie i nazwisko Tytul pracy doktorskiej stopnia naukowego
- Zmiany trangkryptommznse W rpzyvpju dziedzina - nauki biologiczne
1. | Agata Maciejak pozawalowej niewydolno$ci migénia q X X .
yscyplina - biochemia
Sercowego.
2. | Katarzyna Kalisiak Analiza funkcjonalna ludzkiego kompleksu d2|edzm_a - nal_Jkl blol_oglczne
egzosomu. dyscyplina - biochemia
Rola wybranych egzo- i endorybonukleaz w . - .
3. | Anna Labno regulacji metabolizmu RNA w komédrkach gZIedZIFa nzgklhblolpglczne
ludzkich. yscyplina - biochemia
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Zmiany w mikrobiocenozach $rodowisk
glacjalnych i postglacjalnych Arktyki i

dziedzina - nauki biologiczne

4. | Jakub Grzesiak Antarktyki pod wptywem procesow ablacjii | dyscyplina - biologia
deglacjacji.
Structural studies of selected Intermediate

5 Aiswarya Filament proteins and their interacting dziedzina - nauki biologiczne

" | Premchandar partners using Hydrogen-Deuterium Exchange | dyscyplina - biofizyka

Mass Spectrometry.
Zaangazowanie transportu pecherzykowego w
ochrone przed stresem genotoksycznym i w Lo A .

6. | Kamil Krol utrzymywanie stabilnego genomu 32|ed2||n_a X _ngykll biologiczne
komérkowego diploidalnych drozdzy yscyplina - biologia
Saccharomyces cerevisiae.
Identyfikacja czynnikoéw molekularnych

7 Joanna Radziwilt- odpowiedzialnych za adhezj¢ Lactococcus dziedzina - nauki biologiczne

Bienkowska

lactis subsp. cremoris IBB477 do btony
$luzowej przewodu pokarmowego.

dyscyplina - biochemia

Magdalena Richter

Proteomiczna analiza strukturalna i
funkcjonalna kompleksoéw biatkowych
wchodzacych w sklad kinetochoru.

dziedzina - nauki biologiczne
dyscyplina - biochemia

Udziat specyficznych bialek w naprawie

dziedzina - nauki biologiczne

9.| Karol Ruszel etenowych adduktéw zasad DNA. dyscyplina - biochemia
Zmiany transkryptomu i modyfikacji
histon6w rdzeniowych we wczesnej fazie dziedzina - nauki biologiczne
10. | Anna Fogtman

odpowiedzi na stres abiotyczny komorek
Arabidopsis thaliana T87.

dyscyplina - biologia

11.

Ewa Podobas

Oddziatywanie jonow niklu(Il) na filagryne,
kluczowe biatko w supresji alergii niklowe;.

dziedzina - nauki biologiczne
dyscyplina - biochemia

Zastosowanie roslinnych miRNA w leczeniu

dziedzina - nauki biologiczne

12.1 Anna Lukasik schorzen u ludzi - badania in silico. dyscyplina - biologia
Drozdze jako organizm modelowy do badania
13 Weronika skutkéw mutacji w genie VPS13A dziedzina - nauki biologiczne

Rzepnikowska

powodujacych ludzka chorobe genetyczna
plasawico-akantocytoze.

dyscyplina - biochemia

14.

Nina Wezynfeld

Badania bialek zwigzanych z uktadem
odpornosciowym cztowieka jako celow
molekularnych metalozaleznej hydrolizy
wigzania peptydowego.

dziedzina - nauki biologiczne
dyscyplina - biofizyka

15.

Agata Lipko

Biosynteza poliizoprenoidow u Arabidopsis
thaliana - badania in vivo.

dziedzina - nauki biologiczne
dyscyplina - biochemia

16.

Monika
Niewiadomska

Rola Alg13 N-acetylglukozaminyl transferazy
w patogennosci Candida albicans.

dziedzina - nauki biologiczne
dyscyplina - biochemia

Funkcja i lokalizacja wewnatrzkoméorkowa

dziedzina - nauki biologiczne

17.| Urszula Natkanska Hsp31p, biatka odpowiedzi na wiele stresow q . X .
S L yscyplina - biochemia
w drozdzach Saccharomyces cerevisiae.
Identyfikacja i charakterystyka nowego
regulatora genu DOG1 u Arabidopsis thaliana dziedzina - nauki biologiczne
18. | Justyna Kowalczyk oraz wptywu wyboru miejsca poliadenylacji g

mRNA DOGT1 na antysensowng transkrypcje
w jego locus.

dyscyplina - biochemia
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I1.6.4. Udzial pracownikéw jednostki w réznych formach ksztatcenia podoktorskiego w

instytucjach

zagranicznych  (studia,

staze,

stypendia,

inne,

ukonczone w roku

sprawozdawczym). Dotyczy o0sob, ktore bedac pracownikami jednostki, uczestniczyty w tych

formach ksztalcenia.

Krotki opis: imi¢ i nazwisko pracownika; zagraniczny osrodek naukowy; forma ksztatcenia;
okres ksztatcenia, rok od-do; wybrane uzyskane najwazniejsze rezultaty badawcze (ew.

publikacije).
lml? ! Zagraniczny . | Okres ksztalcenia, \‘Nykfra.m'e uzyskane
nazwisko . Forma ksztalcenia najwazniejsze rezultaty
. osrodek naukowy rok od-do Lo
pracownika badawcze (ew. publikacje)
Marta Grech- | 71 Sainsbury odpomods semmiska dainego
Laboratory, staz 01.07.-27.08. 2017 - .
Baran - (S. tuberosum) na infekcje
Norwich, UK
patogenne
Leszek Université Potwierdzenie oddziatywania
. catholique de staz 14-24/11/2017 biatek NBR1 i RPS6 w systemie
Tarnowski - '
Louvain BiFC

11.6.5. Opieka nad studentami

Liczba studentéw odbywajacych
praktyki w jednostce PAN
ogotem

Liczba prac magisterskich wykonanych pod kierunkiem
pracownikow naukowych jednostki PAN

ogblem

w uczelniach macierzystych

w jednostkach PAN

101

24

12

12

11.7. Dzialalno$¢ dydaktyczna pracownikow jednostki

Liczba 0séb prowadzacych, ogélem:

wyszczegllnienie zajecia ze studentami (wyklady, | wyklady (inne, poza zajeciami ze
¢wiczenia seminaria, itp.) studentami)
1. wkraju 29 16
a) w uczelniach wyzszych 29 9
b) w innych instytucjach 0 7
2. za granicg 1 4

Wykaz krajowych i/lub zagranicznych osrodkéw naukowych, w ktorych pracownicy
jednostki prowadzili dziatalno$¢ dydaktyczng w roku sprawozdawczym.

1. Uniwersytet Warszawski
2. Politechnika Warszawska

3. Szkota Wyzsza Gospodarstwa Wyzszego

4. Zesp6t Szkot Ponadgimnazjalnych w Sompolnie

5. Universytet Strasbourg, Francja
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11.8. Wspolpraca z zagranicg
11.8.1. Umowy i porozumienia o wspotpracy naukowej zawarte przez jednostke z partnerem

zagranicznym

Liczba ogolem: 15

Z tego:
Kraj Partner Nazwa dokumentu Okres
obowiazywania
. Prof. Andreas Hofmann, Griffith | NCN grant Harmonia, i
Australia University 2012/06/M/NZ3/00156 2013-2017
Polish-Belgian joint
research project for years
2016-2018 under the
agreement on scientific
Dr Henri Batoko, Université (I;(z)(l)iz?]raAt::c:(]js;th?ggi]:nces
Belgia Catholique de Louvain Louvain- My of « 2016-2018
and the Belgian National
la-Neuve L
Funds for Scientific
Research (Frs-Fnrs):
Regulatory mechanisms of
selective autophagy in
plants
Cost FA1208 Pathogen-
. . .. Informed Strategies for 19/04/2013-
EU 161 czlonkow 2 66 instytucyi Sustainable Broad-Spectrum 18/04/2017
Crop Resistance
Prof. Elena Bidnenko,
Francja Prof. Philippe Langella, Porozumienie PAN/INRA 2017
INRA, MICALLIS Institute
Institute for Integrative Biology | GDRE “Paramecium
Francja of the Cell (I12BC), CNRS, CEA, | Genome Dynamics and 2014-2017
Université Paris Sud Evolution”
Prof. Baltasar Mayo,
Hiszpania IPLA-CSIC, Instituto de porozumienie PAN/CSIC od 2007 r.
Productos Lacteos
. Prof. Frantisek Balkuska, NCN grant Harmonia,
Niemcy Universitat Bonn 2012/06/M/NZ3/00156 2013-2017
. Prof. Dorothee Satiger, Bielefeld | NCN grant Opus i
Niemcy University 2016/23/B/INZ3/03182 2017-2020
. . L . od 2013,
Niemcy Ruhr-Universitat Bochum list intencyjny bezterminowo
Prof. Dzung B.Diep, Norwegian
Norweaia University of Life Science, Dept. | Projekt NCN ,,Harmonia” 2013-08-28 -
g of Chemistry, Biotechnol., and | 2013/08/M/NZ9/01025 2018-08-27

Food Science
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Umowa o wspoélpracy
Prof. Richard A. Engh, UiT The polsko-norweskiej Projekt. ™
i L ’ Toward structural
Arctic University of Norway, characterization of novel
Norwegia Department of Chemistry, The hani £ inhibition of 2013-2017
Norwegian Structural Biology mechanism ot Infiibrtion
Centre SnRK2s activity by calcium
sensor (SCS) in plants.”
POL-NOR/203156/70/2013
Umowa o wspolpracy
polsko-norweskiej Projekt:"
Dr Storvold Rune, Dr Stain- A novel approach to
Norwegia Rune Carlsen, Northern monitoring the impact of 2013-2017
Research Institute, Tromse climate change on Antarctic
ecosystems." POL-
NOR/197810/84/2013
Umowa o wspolpracy
polsko-norweskiej Projekt:
Prof. Arnie Klungland, Oslo "Role of the FTO
. University Hospital, Department | dioxygenase in development
Norwegia of Molecular Biology, Institute | of obesity - 2013-2017
of Microbiology multidisciplinary study on
selected model systems."
POL-NOR/196258/59/2013
Umowa o wspolpracy
Dr Nalan Koc, Dr Andrew E(S)Iskﬁ?norwels(klej PfrOJekt.
Norwegia Lowther, Norwegian Polar b atg_ e trgcl_lng ot non- 2016-2018
Institute (NPI) , Tromse dre? Ing Adelie penguins
uring the breeding season,
in CCAMLR subarea 48.1"
Wtochy Uniwersytet Padwa COST NGP-NET 2015-2019

11.8.2. Zagraniczne instytucje naukowe, z ktorymi jednostka wspolpracuje w sposob ciagly
bez zawartego porozumienia — 79

I1.8.3. Tematy realizowane we wspotpracy z zagranica — 28
I1.8.4. Uzyskane rezultaty wspotpracy:
— wybrane rezultaty wspotpracy, np. wspolne publikacje, patenty, nowe metody badawcze

I technologie (krotki opis 2 wybranych wynikéw, na kazdy opis — maks. 500 znakow ze

spacjami).

Molecular basis for inner kinetochore configuration through RWD domain-peptide

interactions.

Zespol prof. dr hab. Michala Dadleza

Praca dotyczyta analizy strukturalnej elementow kompleksu kinetochoru drozdzy,
wspomaganej wdrozong w naszym laboratorium metodyka pomiaréw wymiany proton-deuter
(HDX). Kinetochor to niezwykle zlozony zwornikowy kompleks biatkowy *laczacy
chromosom z siecig mikrotubul. Okreslono przy pomocy HDX miejsca oddziatywania
partnerow subkompleksu COMA, umozliwiajagc m. in. uzyskanie struktury motywu
wigzacego bialko Okpl do dimeru biatek Ctfl19-Mcm?21. Praca przybliza zrozumienie
maszynerii molekularnej posredniczacej w segregacji chromosomow 1 segregacji chromatyd.
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A meiosis-specific Spt5 homolog involved in non-coding transcription.

dr Jacek K. Nowak

Biatko Spt5 jest powszechnie wystepujagcym w organizmach zywych, niezbednym do zycia
regulatorem transkrypcji. Tworzy kompleks z polimerazg RNA 1, gdzie jest zaangazowany
w etap elongacji transkrypcji oraz rozne procesy wspottowarzyszace. W Paramecium
tetraurelia, orzesku charakteryzujagcym si¢ dualizmem jadrowym, zostaly zidentyfikowane
dwa paralogi kodujgce czynnik Spt5: SPT5v 0 konstytutywnym profilu ekspresji oraz SPT5m,
ktory jest wyrazany specyficznie w trakcie procesu ptciowego. Wspoélnie z grupa L. Sperling
z 12BC w Gif-sur-Yvette we Francji, w ramach miedzynarodowego konsorcjum GDRI,
weryfikowaliSmy hipoteze o udziale SptSm w syntezie niekodujacych RNA, niezbgdnych
do epigenetycznej regulacji procesow rozwojowych w Paramecium. Stwierdzili$my, iz Spt5m
jest odpowiedzialny za ekspresj¢ catego genomu generatywnego, manifestujaca si¢
powstaniem krotkich niekodujacych scnRNA. Co wigcej, wyciszenie genu SPT5m na drodze
RNAI blokuje wszystkie rozwojowo zaplanowane usuwanie sekwencji transpozonowych
1 pochodzacych od nich sekwencji IES. W dalszej perspektywie wyniki uzyskane w ramach
tej pracy otwieraja mozliwosci dla badan nad czynnikiem Spt5 jako regulatorem powstawania
niekodujacych RNA.

I1.9. Miedzynarodowe centra naukowe (dzialajace w strukturze jednostki)
11.9.1. Dane organizacyjne:
- nazwa centrum/rok zatozenia/ dyrektor/przewodniczacy Rady Naukowej.
11.9.2. Dziatalno$¢ naukowa:
- faczna liczba opublikowanych prac;
- wybrane wyniki dziatalnosci naukowej (krotki opis 2 wybranych wynikow, na kazdy
opis — maks. 500 znakow ze spacjami).
11.9.3. Dziatalno$¢ dydaktyczna:
- krotki opis dziatalnosci dydaktyczne;.
11.9.4. Pozostate informacje, wynikajace ze specyfiki dziatania centrum (krotki opis).

11.10. Upowszechnianie i promocja osiagnie¢ naukowych

I1.10.1. Konferencje naukowe (debaty, dyskusje, inne formy spotkan naukowych)
organizowane/ wspotorganizowane przez jednostke,

Liczba ogolem: 4

Z tego:
Nazwa konferencji Organizator, Rodzaj konferencji Liczba
miejsce, data wspolorganizatorzy krajowa miedzynarod. | wystapien

Instytut Biochemii i Biofizyki PAN
Polskie Towarzystwo Biochemiczne,

Sympozjum "Nonotechnologia

w biologii i medycynie" OddZi.al Warszawski; . . . X 1
Polskie Towarzystwo Biologii Komorki
Oddziat Warszawski

International Conference Komitet Badan Polarnych przy

“Interdisciplinary Polar Studies | Prezydium PAN

in Poland”, 17th-19th Centrum Studiow Polarnych X 12

November 2017, Warsaw,
Poland

Instytut Biochemii i Biofizyki PAN
Instytut Geofizyki PAN
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9th Inhibitors of Protein Kinases
Conference joined with the
second meeting “Challenges in

Institute of Biochemistry and Biophysics
Polish Academy of Sciences

Molegular B.'o.loq,y , Biophysics, and Uniwersity of Warsaw, Faculty of 13
and Biomedicine”, 17th-21st of Phvsics. University of Warsaw
September, 2017, Warsaw, ysIes, y
Poland
Arktyka i Antarktyka — Instyt_ut Biochemii i Blo_flzykl EAN;
) - Polskie Towarzystwo Biochemiczne,
badania polarne w swietle . .
mieniaiacveh sie warunkd Oddziat Warszawski; 2
ilima ¢ i 22}ny ch”le W W Polskie Towarzystwo Biologii Komorki
yezny Oddziat Warszawski

W tabeli: liczba wystgpien — taczna liczba wszystkich rodzajow wystapien konferencyjnych przedstawionych
przez pracownikow jednostki.

11.10.2. Udziat jednostki w przedsiewzigciach promujacych i popularyzujacych wyniki badan
naukowych (np. festiwale i1 pikniki naukowe, wystawy i targi, w tym targi ksigzki,
artystyczne, inne): nazwa i miejsce imprezy, ewentualne wyrdznienia zwigzane z udziatem
jednostki w tej imprezie (krotki opis).

Festiwal Nauki 2017

Bakterie mlekowe w naszym otoczeniu — pokaz

Wszyscy na co dzien stykamy si¢ z ogromng liczba bakterii. Podczas spotkania z nami
dowiesz si¢, jakie bakterie pomagaja ulepsza¢ zywnos¢ i ktore produkty z Twojej lodowki
dzieki nim powstaja.

mgr inz. Jakub Boreczek, mgr inz. Magdalena Chmielewska-Jeznach, mgr inz. Katarzyna
Kosiorek

Gen — jak go ugryz¢? — warsztaty

Uczestnicy warsztatow zapoznajg si¢ z pracg w laboratorium badawczym oraz niektorymi
metodami biologii molekularnej. Przeprowadza eksperyment z wykorzystaniem trawienia
enzymami restrykcyjnymi.

mgr inz. Olga Wojnowska, mgr Aneta Jurkiewicz, mgr Marta Ptonka, mgr Ewa Le$niewska,
dr Damian Graczyk

Kolorowy §wiat bakterii — pokaz, warsztaty, zwiedzanie laboratorium

Na warsztatach uczestnicy zapoznaja si¢ z praca w laboratorium, przeprowadza eksperyment
z wykorzystaniem enzymu produkowanego przez bakterie, wyhoduja, wybarwig 1 zobacza
bakterie pod mikroskopem.

dr Aneta Bartosik, mgr Karolina Kotecka, mgr Ewa Lewicka, mgr Monika Mitura,
mgr Magdalena Modrzejewska

Czym sg plazmidy i jaka role odgrywaja u bakterii? — pokaz

Czym sa plazmidy? Jaka role odgrywaja u bakterii te czasteczki DNA? Dlaczego bakterie
stajg si¢ niewrazliwe na antybiotyki i co maja plazmidy z tym wspdlnego?

Dr Iza Kern-Zdanowicz

Jak ,,zobaczy¢” geny plazmidowe u bakterii mlekowych? — warsztaty, zwiedzanie
laboratorium

Podczas spotkania pokazemy, jak mozna wykry¢ obecnos¢ bakterii mlekowych i obejrzymy
ich komorki. Dowiemy si¢ takze, co 1 w jaki sposob ,,mowiag” nam o sobie bakterie mlekowe.
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mgr inz. Magdalena Chmielewska-Jeznach, A Rozga, mgr Katarzyna Kosiorek,
mgr Przemyslaw Sataniski, mgr. Jakub Boreczek, Joanna Radziwilt-Bienkowska, A Grylak-
Mielnicka, Magdalena Kowalczyk

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 — dzialy, grupy — krétki opis nabytkow w roku sprawozdawczym

— udostepnianie zbiorow kolekcji i zasobow (rodzaj zadan i ushug specjalistycznych — krotki
opis).

I1.11.2. Laboratoria, stacje diagnostyczne, obserwatoria, prace terapeutyczne, itp.

— zadania, ustugi, $wiadczenia (rodzaj zadan, ustug i $wiadczen — krotki opis);

— uzyskane certyfikaty za wdrozenia systemow jakosci, migdzynarodowych, przyjetych w
UE (opis);

— uzyskane akredytacje Polskiego Centrum Akredytacji lub rownorz¢dnego, systemy jakosci
(opis).

Nie bylo

11.12. Nagrody i wyro6znienia naukowe uzyskane przez pracownikéw jednostki w roku
sprawozdawczym
11.12.1. Nagrody krajowe i zagraniczne przyznane za dziatalno$¢ naukowa
nazwa-rodzaj nagrody/za co przyznana/przez kogo/komu
(m.in. Prezydenta RP, Prezesa Rady Ministrow, nagrody PAN, nagrody akademii nauk i
instytucji rownorzednych, nagrody resortowe, uczelni wyzszych, fundacji, towarzystw,
instytucji oraz 0osob dzialajacych na rzecz nauki, nagrody przyznawane przez jednostke).
11.12.2. Nagrody i wyr6znienia przyznane za praktyczne zastosowanie wynikow B+R
nazwa-rodzaj nagrody/za co przyznana/przez kogo/komu
(m.in. Prezydenta RP, Prezesa Rady Ministrow, nagrody PAN, nagrody resortowe, uczelni
wyzszych, fundacji, towarzystw, instytucji oraz osob dziatajacych na rzecz nauki, krajowych
izb gospodarczych, medali i wyrdznien przyznanych na targach krajowych i zagranicznych,
nagrody przyznawane przez jednostke).

Nazwa/rodzaj Za co przyznana Przez kogo Komu przyznana

nagrody przy przyznana przy

Nagroda Prezesa Rady
Ministréw Za rozprawe doktorska pt.:

za dzialalno$¢ naukowa, | "Molekularne mechanizmy dziatania Prezes dr Marta Moskot

naukowo-techniczng lub | flawonoidow na procesy komorkowe Rady Ministrow RP

artystyczna za 2016 r.,a | zachodzace w ludzkich fibroblastach"

przyznana w 2017 r.
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prof. dr. hab. Andrzej

) Dziembowski,
Za cykl prac pt.: ,,Rola rybonukleaz w .
. o . i . . , dr. hab. Rafal Tomecki,
Nagroda Wydziatu Il regulacji degradacji, obrobki kontroli Komisja Nagrod dr Anna Eabno
PAN jakosci RNA w jadrze i cytoplazmie Wydziatu II PAN .
, . dr Katarzyna Kalisiak,
komorek ludzkich .
dr Teresa Szczepinska,
lek. med. Tomasz Kulinski
Nagroda Wydziatu 11 Zt)?otzsylr(][[gzraﬁ E'Eglghﬁ;z:nrlozlr; Komisja Nagrod prof. dr hab. Ewa Kula-
PAN Dlosyntezy 1 biologiczha rofa Wydziatu I PAN Swiezewska
poliizopropenoidéw u eukariontow
Za badania nad wykazaniem funkcji
Nagroda NCN '”‘?RNA w rggu|§gjl kIUPZOWyCh. NCN dr Szymon Swiezewski
V edycja etapow rozwoju roslin — kietkowania

i kwitnienia.

Nagroda zespolowa
pierwszego stopnia za
osiggnigcia
dydaktyczne

Za monografie pt.:
“Hipercholesterolemie i dislipidemie,
Mechanizmy, diagnostyka i leczenie”.

Rektor Warszawskiego
Uniwersytetu
Medycznego

dr hab. Beata Burzynska
mgr Agata Leszczynska

I nagroda za najlepsza
prace przegladowa w
latach 2015-2016

Za pracg pt.: ,,Genetic instability in
budding and fission yeast-sources and
mechanisms” FEMS Microbiol.Rev.
(2015) 39: 917-967

Instytut Biochemii i
Biofizyki PAN

dr hab. Adrianna
Skoneczna

Za prace pt.: “The role of SWI/SNF
chromatin remodeling complexes in

Rada Naukowa IBB

mgr Sacharowskl S. P.,

Wyr6znienie hormone crosstalk”, Trends in Plant PAN dr ha:EgrS:Sr\r:Vg\:/%/(sIk)i.’T 3
Science (2016) 21(7): 594-608. ' e
Zakwalifikowanie si¢
do uczestnictwa w Za badania pt.: ,,Element uktadanki
Kuzni Mlodych beztlenowego rozktadu materii Akademia Mlodych Mer inz. Anna Detman
Talentow Akademii organicznej — utlenianie mleczanu na Uczonych PAN g ’
Mtodych Uczonych etapie octanogenezy”.
PAN 2017
Za pracg zbiorowa pod redakcja
Nagroda Fundacji Catherine Donnglly, 2016, The Oxford Fundacji James’a dr Magdalena

James’a Beard’a

Companion to Cheese, Encyklopedia,
New York: Oxford University Press,
ISBN: 9780199330881, 2017

Beard’a

Kowalczyk
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Nagroda
konferencyjna

Za najlepsze doniesienie plakatowe

6" US-EU Conference
on Repair of
Endogenous DNA
Damage, Udine, Italy,
24-28 September 2017

mgr Konrad Kosicki

Nagroda ‘Best poster’

Zaplakat pt.: ,,Downregulation of
BRCAL1 protein in clear cell renal
cellular carcinoma”

European Society for
Medical Oncology

E. Sarnowska, N.
Rusetska, M.
Szymanski, I.
Jancewicz, M.

Chmielarczyk R.

Konopinski, M.
Leszczynski, A. Chrzan,
M. Ligaj, A. Maassen,
T.J. Sarnowski, J.
Siedlecki

Nagroda ,,Outstanding
poster”

Za plakat pt.: ,,Nuclear function of
Arabidopsis RCF family leucine-rich
repeat receptor like kinases (LLR-
RLKs)”

Scientific committee 8th

Conference of the Polish

Society of Experimental
Plant Biology

Elzbieta Sarnowska,
Pawel Cwiek, Sebastian
Sacharowski, Szymon
Kubala, Jarostaw
Steciuk, Dorota L.
Zugaj, Ewelina Macech-
Klicka, Bruno Huett el,
Monika Ciesla, Klaudia
Kogut, Anna Maassen,
Paulina Kondrak, Iga
Jancewicz, Anna T.
Rolicka, Ernest Bucior,
Rainer Franzen, Anna
Klepacz, Malgorzata A.
Domagalska, Samija
Amar, Janusz A.
Siedlecki, Seth J. Davis,
Tomasz J. Sarnowski

Nagroda ,,Najlepszy
plakat”

Za plakat pt.: ,,Construction of
innovative platform based on
Arabidopsis, human cell lines, mice and
chemoinformatics modelling for
identification of drugs targeting
metabolome-related human diseases”.

Komitet Naukowy
konferencji
Perspektywy w
Onkologii Molekularnej
— Il Zjazd Centrum
Onkologii Instytutu im.
Marii Sktodowskiej

Cwiek P., Sarnowska E.,
Siedlecki P., Araujo
W.L., Tohge T.,
Balcerak A., Maassen
A., Macech-Klicka E.,
Koncz C., Fernie A.R.,
Siedlecki J.A.,
Sarnowski T.J.

,,Best Presentation
Award”

Za prezentacje ustng p.t.: ,,E. coli AIkB
and its human homolog ALKBH3
dioxygenases effectively repaired

acrolein adducts to adenine”.

The 12th International
Conference & 5th Asian
Congress on
Environmental
Mutagens with the 33th
Annual Meeting of
KSOT/KEMS

mgr Malgorzata
Dylewska

Stypendium dla
najlepszych
doktorantéw na rok
2017/18

Komisja stypendialna
ds. Doktorantow
IBB PAN

mgr Malgorzata
Dylewska
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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

ogélem pracownicy naukowi pozostali
w razem | profesorowie | wtym | profesorowie | profesorowie | adiunkci | asystenci | pracownicy
osobach zwyczajni czk | nadzwyczajni | wizytujacy
PAN
247 119 31 2 11 0 35 42 155

I11.2. Zatrudnienie $rednioroczne w przeliczeniu na pelne etaty™:
Liczba ogélem/w tym naukowych.
260,08/ 110,24

II1.3. Zatrudnienie w roku sprawozdawczym wedlug stanu na dzien zlozenia wniosku
o przyznanie dotacji na utrzymanie potencjatu badawczego, o ktérym mowa w zataczniku nr
1 do rozporzadzenia Ministra Nauki i Szkolnictwa Wyzszego z dnia 11 wrze$nia 2015 r. w
sprawie sposobu ustalania wysokosci dotacji i rozliczania Srodkow finansowych na
utrzymanie potencjatu badawczego oraz na badania naukowe lub praCe rozwojowe oraz
zadania z nimi zwigzane, stuzgce rozwojowi mlodych naukowcow oraz uczestnikow studiow
doktoranckich (Dz. U. z 2015 r. poz. 1443) - liczba os6b, w przeliczeniu na pelny wymiar
czasu pracy, zatrudnionych w jednostce naukowej przy prowadzeniu badan naukowych lub
prac rozwojowych na podstawie stosunku pracy, ustalona na podstawie ztozonych
pracodawcy przez pracownikow pisemnych o$wiadczen o wyrazeniu zgody na zaliczenie do
tej liczby.

Liczba ogolem (liczba z dwoma miejscami po przecinku):

- W tym liczba pracownikéw 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 obszarow wiedzy, dziedzin nauki i sztuki oraz dyscyplin naukowych i
artystycznych (Dz. U. Nr 179, poz. 1065):

1) nauki o Ziemi - 3

2) nauki biologiczne - 120

3) nauki ekonomiczne - 5

4) nauki farmakologiczne - 1

5) nauki medyczne - 1

6) nauki przyrodnicze - 2

7) nauki rolnicze - 2

8) nauki techniczne - 1

*zgodnie z obowigzujacymi przepisami.

IV. INNE FORMY ZRZESZENIA JEDNOSTEK NAUKOWYCH PAN

— powolane dla potrzeb wspolnych przedsi¢wzi¢¢ naukowych lub prac rozwojowych
(centra doskonalosci, centra PAN, sieci i konsorcja naukowe, centra naukowe uczelni

wyzszych, centra naukowo-przemyslowe instytutow badawczych, inne)

IV.1. Dziatajace w jednostce Centra Doskonatosci:
Centrum Doskonalosci — Genomika /16.09.2004/status nadany przez KBN
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IBB PAN znajduje sie na liScie jednostek naukowych gotowych do utworzenia Centrum
Doskonalosci Naukowej Dioscuri — inicjatywa Towarzystwa Maxa Plancka (MPG),
niezaleznej niemieckiej instytucji naukowo-badawczej, majaca na celu utworzenie Centrow
Doskonatosci Naukowej w Europie Srodkowej i Wschodniej.

IV.2. Przynaleznos¢ jednostki do centrow PAN (definicja centrum stosownie do przepisow
obowigzujacej ustawy o Polskiej Akademii Nauk)
Nazwa/data powotania centrum PAN /specjalno$¢ naukowa/ jednostki naukowe
tworzace centrum

IV.3. Przynaleznos$¢ jednostki do sieci naukowych (definicja sieci naukowej stosownie do
przepisdw obowigzujgcej ustawy o zasadach finansowania nauki):
Liczba ogoétem: 5

Data
L.p. Nazwa pov;'i(()alcaima Specjalno$¢ naukowa Jednostki naukowe tworzgce sieé
naukowej
Zastosowanie systemow . .
bioinformatycznych, Ba?ﬁig\lﬁrﬁé’?ce
biologicznych i pracov . S
1 biotechnologicznych do | 22.09.2011 przebadanie nowych - Instytut Blo_chemu i Biofizyki PAN
' poszukiwania nowych R zwigzkéw chemicznych | - Warszawski Uniwersytet Medyczny
zwigzkoéw obnizajacych . hamujgcych szlak
stezenie cholesterolu biosyntezy cholesterolu.
- Uniwersytet Warszawski
- Centrum Badan Ekologicznych PAN
- Instytut Badawczy Le$nictwa
- Instytut Biochemii i Biofizyki PAN
Poznawanie i ochrona | - Inst/tut Dendrologii PAN
roimorodnogci - Instytut Hodowli i Aklimatyzacji Roslin
Krajowa Sie¢ Informacji biologicznei. ze - Instytut Ochrony Przyrody PAN
o Bioréznorodnosci szcz% éan,m - Instytut Systematyki i Ewolucji Zwierzat PAN
(Global Biodiversity uwzel dnieﬁiemyobszaru - Morski Instytut Rybacki
2. Information Facility 28.08.2008 g ecnie . - Muzeum i Instytut Zoologii PAN
Polski, a takze . .
GBIF) romadzenia - Szkota Gléwna Gospodarstwa Wiejskiego
http://www.gbif.edu.p/ grzetwarzania’i - Uniwersytet Gdanski
09.12.2003, GBIF- 2001/ u dosr?c niania danveh o | Uniwersytet Jagiellonski
bi(frp()znoro dnos'yci - Uniwersytet Mikolaja Kopernika
- Uniwersytet Opolski
- Uniwersytet Slaski
- Uniwersytet w Biatymstoku
- Uniwersytet Wroctawski
- Zaktad Badania Ssakoéw PAN
p?ggf?%tf;ﬂ??ggﬁ;g - Szkota Gloéwna Gospodarstwa Wiejskiego,
Sterowanie programem rozwoju struktury i i Un!wersytet Przyrodplc;y w Lubl!nle,
) .. - Uniwersytet Jagielloniski — Collegium
rozwoju uktadu funkcji przewodu Medicum
pokarmowego i pokarmowego, In ! . .
- : : o - Instytut Genetyki i Hodowli Zwierzat PAN,
3. | ckosystemulelitowego | 57 052008 I’)‘l']'(‘;?r?]':v'fegg'(') p;‘zv"lvgfl‘; - Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
3 ; - Uniwersytet Medyczny — Collegium
poprawy zdrpwm . nowo naro@zoqygh Medicum im. Ludwika Rydygiera w
dorostych zwierzat i ssakow, jak rowniez ich Bydgoszczy
czlowicka ﬁggt}gzgﬁrn W - Katolicki Uniwersytet Lubelski,
r Olvr\lli){:twi eyi medycynie - Uniwersytet Rolniczy im. Hugona Kotlataja.
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Metabolizm RNA u

Badania metabolizmu

- Uniwersytet Warszawski,

- Uniwersytet Adama Mickiewicza,

- Uniwersytet Marii Curie-Sktodowskiej,
- Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,

4. eukariota 20.02.2008 RNA U eukariota. - Instytu't Biologii Doswiadczalnej im. M.
Nenckiego PAN,
- Instytut Chemii Bioorganicznej PAN,
- Instytut Fizyki PAN,
- Centrum Onkologii — Instytut
- Centrum Badan Molekularnych i
_ B Makromolekularnych PAN,
Dziatalnos¢ na rzecz - Instytut Chemii Bioorganicznej PAN,
rozwoju metgdologn - Instytut Chemii Organicznej PAN
pomiarow . A !
magnetycznego - InStytut Chem” FlzyCZHEJ PAN,
rezonansu jagdrowego, - Uniwersytet Warszawski,
Nowe zastosowania majgcg na celu - Wydziat Chemii; Politechnika Warszawska,
nfggﬁ;gi‘;%ggo i komeﬁi?;ﬁzzzz}z vadati | - Szkota Zaawansowanych Technologii
> rezonansu jadrowego w 20.05.2008 NMR w chemii Chem¥cznych i Materiatowych,
chemii, biologii, farmacji organicznej, - Wydziat Chemiczny,
i medycynie bioorganicznej - Politechnika L.6dzka,
[ farmace_UtyC%_nej oraz - Wydzial Chemiczny,
__ biologii - Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
i medycynie oraz ;
diagnostyce medycznej - Narodowy Instytut Lekow,
in vitro - Instytut "Pomnik - Centrum Zdrowia
Dziecka".
IV.4. Przynaleznos¢ jednostki do konsorcjow naukowych (definicja konsorcjum naukowego
stosownie do przepisow obowiazujacej ustawy o zasadach finansowania nauki):
Liczba ogoétem: 5
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 Wroglawski,
1. 25.09.2014 badania polarne |- Instytut Geofizyki PAN,

Polame (PKPol) - Instytut Oceanologii PAN,

- Instytut Nauk Geologicznych PAN,

- Akademia Morska w Gdyni,

- Panstwowy Instytut Geologiczny — Panstwowy Instytut
Badawczy,

- Politechnika Gdanska,

- Uniwersytet Warszawski,

- Uniwersytet L.odzki,

- Politechnika Warszawska.
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Konsorcjum realizujace
projekt: ,,Szczepionka
przeciw grypie -

Instytut Biotechnologii i Antybiotykow,
Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,

2. Jtr;;;)/vr;]/ii\;//;g?e 30.12.2013 biochemia - Uniwersytet Gdariski, |
. - Instytut Rozrodu Zwierzat i Badan Zywnosci PAN
antygenow
podjednostkowych”
Konsorcjum realizujace
projekt: “Role of the
FTO dioxygenase in - Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
3. development of obesity 01.07.2013 medycyna - Szkota Gtowna 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,
nieckodujacych RNA u - Uniwersytet Warszawski
Eukariota”
- Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
- Instytut Biocybernetyki i Inzynierii Biomedycznej
biologia, PAN, . R .
5. Biocentrum Ochota 28.12.2007 medycyna, - Instytut Biologii DOSW}ad.czalneJ P.A.N’ .. .
bioinzynicria |~ Instytut Medycyny Dosw1adczalr}ej i Klln.IC.ZI’IQ] PAN,
- Instytut Podstawowych Problemoéw techniki PAN,
- Miegdzynarodowy Instytut Biologii Molekularnej i
Komorkowe;.
IV.5. Udziat jednostki w pracach innych form zrzeszen powotanych dla potrzeb wspdlnych
przedsigwzie¢ naukowych lub prac rozwojowych (centra naukowe uczelni wyzszych, centra
naukowo-przemystowe instytutéw badawczych, inne)*
L.p Nazwa Data . Specjalnos¢ Jednostki naukowe zawigzujace umowe
powolania naukowa
Porozumienie o . - Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
L wspOtpracy 11.01.2016 badania polarne | _ Uniwersytet Warszawski
Umowa naukowo- _ _ - Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
2. 01.03.2016 biochemia - Instytut Rybactwa Srodlagdowego im. Stanistawa

badawcza

Sakowicza w Olsztynie (IRS Olsztyn)

! Definicja centrum naukowego uczelni oraz centrum naukowo-przemystowego instytutu badawczego -
stosownie do przepisdéw obowiazujacych ustaw — odpowiednio — o szkolnictwie wyzszym, o instytutach

badawczych
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Basic cooperation
agreement

12.06.2016

Chemia organiczna i
analityczna,
biochemia,

biofizyka, biologia
syntetyczna,
chemoinformatyka

- Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
- University of Orleans, France
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