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Informacja o Instytucie Biochemii i Biofizyki Polskiej Akademii Nauk
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- doktora habilitowanego w zakresie nauk biologicznych.
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Temat nr 5: Regulacja ekspresji genowej, synteza i struktura bialek.

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

Cel badania:

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

Opis realizowanych prac:

Opracowano oraz zweryfikowano doswiadczalnie procedur¢ odwracalnego przytaczania czynnikoéw
terapeutycznych do dodekahedronéw adenowirusowych z zastosowaniem 1acznika wrazliwego
na zmian¢ pH. Strategia umozliwia otrzymanie kompleksow stabilnych w pH fizjologicznym. Podczas
gdy S$rodowisku o obnizonym pH, we wnetrzu komorki, przylaczone czgsteczki sg uwalniane
w niezmodyfikowanej chemicznie formie, co gwarantuje zachowanie ich pelnej aktywnosci biologicznej.
Badania przeprowadzone we wspOlpracy z Zespotem prof. Jacka Jemielitego z Centrum Nowych
Technologii UW oraz dr hab. Joanny Kowalskiej z Zaktadu Biofizyki UW wykazaly mozliwo$¢
wydajnego przytaczenia zwigzkdéw niskoczasteczkowych do nosnika, bez zaburzenia jego integralnosci.
Potwierdzity to analizy elektroforetyczne oraz przy uzyciu mikroskopii elektronowej (wspotpraca z dr.
Mariuszem Czarnockim-Cieciurg z Miedzynarodowego Instytutu Biologii Molekularnej i Komorkowe;).
Zgodnie z wynikami obrazowania z wykorzystaniem mikroskopii fluorescencyjnej modyfikacja
chemiczna nie zaburza rowniez zdolnosci nosnika do wnikania do komérek nowotworowych w hodowli
in vitro.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

Wykazanie mozliwosci wydajnego dostarczenia wewnatrzkomorkowego czynnikow
niskoczasteczkowych w niezmodyfikowanej chemicznie formie, na drodze odwracalnego, zaleznego od
pH przylaczenia do dodekahedronu adenowirusowego.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw:

Opracowana strategia przylaczania do no$nika zostanie wykorzystana do badania potencjalu
terapeutycznego analogéw konca 5° mRNA — kapu, o zwigckszonej stabilnosci w warunkach
komoérkowych.

Publikacje:
980/N
Patent przyznany przez Europejski Urzad Patentowy EP 2437787.

Zamkniecie z 31.12.2018

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

Tytul tematu: 6.1 Molekularne podstawy infekcji wiroidowej.

Zespol: dr Anna Gora-Sochacka, mgr Aneta Wigsyk

Cel badania:
Podstawowym celem badan jest poznanie mechanizmu patogenezy wiroida wrzecionowatosci bulw
ziemniaka (PSTVd).

Opis realizowanych prac:

Kontynuowano analiz¢ transkryptomu lisci pomidora Solanum Ilycopersicum odmiany ‘Rutgers’
zainfekowanych lagodnym Iub ostrym szczepem PSTVd technika RNA-seq. Zmiany badano
na wezesnym etapie infekcji kiedy pierwsze symptomy chorobowe takie jak lekkie pofatdowanie lisci
zaczynaja by¢ widoczne w infekcji szczepem ostrym. W tym okresie rosliny zainfekowane szczepem

I.1



fagodnym nie r6znig si¢ fenotypowo od roslin zdrowych. Wykonano analiz¢ wzbogacenia okreslonych
kategorii GO oraz sciezek KEGG, ktore wylonity najwazniejsze grupy genow odmiennie regulowanych
w infekcji  typu ostrego 1 tagodnego. Przeprowadzono réwniez analiz¢ poréwnawcza
dla danych otrzymanych dla transkryptomu lisci i korzeni we wczesnym etapie rozwoju symptomow
chorobowych.

Opis najwazniejszych osiagniec:
Zidentyfikowano grupy genoéw o zmienionej ekspresji specyficznych tylko dla infekcji szczepem ostrym.
Sa wsrod nich geny zwiazane z cyklem komorkowym i kodujace kinezyny.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wyniki zostang wykorzystane w publikacji i pracy doktorskie;j.

Publikacje:
5877

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

Zespol: prof. dr hab. Ewa Kula-Swiezewska, dr Karolina Skorupinska-Tudek, dr hab. Liliana Surmacz,
dr Malgorzata Gutkowska-Stronkowska, dr Marta Hoffman-Sommer, dr Agata Lipko
(do 31.03.2019), dr Daniel Buszewicz, dr Konrad Zdanowski, prof. dr hab. Tadeusz Chojnacki,
mgr Agnieszka Onysk, mgr Natalia Pitka (od 1.02.2019), mgr Przemystaw Surowiecki,
mgr Marta Zajbt-Luczniewska; magistranci: Emilia Chojak (UW), inz. Karolina Sztompka (PW),
inz. Veena Ramesh (PW); inzynieranci: Piotr Koskowski (PW), Mateusz Radkiewicz (PW)

Cel badania:

Realizowano naste¢pujace kierunki badan:

Transkrypcyjna regulacja biosyntezy poliizoprenoidow.

Oddziatywanie cis-prenylotransferaz i homologdéw biatka NgBR u roslin.
Rola poliprenoli typu bakteryjnego u eukariontow.

Wptyw poliizoprenoidow na wiasciwosci lipidowych blon modelowych.
Rab-zalezny transport pecherzykowy a regulacja biosyntezy fitosteroli.
Rola sktadnikow kompleksu TRAPP w metabolizmie komorki roslinne;j.
Badania mechanizméw biosyntezy poliizoprenoidow u roslin.

NovnkAE LD

Opis realizowanych prac:

Scharakteryzowano jedng z cis-prenylotransferaz rzodkiewnika, AtCPT1, katalizujaca synteze rodziny
dolicholi Dol-18 do -23, dominujacy Dol-21. Wykazano, ze AtCPT1p jest zlokalizowane w retikulum
endoplazmatycznym. Ciekawym odkryciem bylo stwierdzenie, ze CPT1 nie tworzy kompleksow
z biatkiem pomocniczym LEW1 (publikacja).

Przeprowadzono wstgpne badania dotyczace roli bialek REF (Rubber FElongation Factor)
w biosyntezie poliizoprenoidow u Arabidopsis. Stosujac technike BiFC wykazano, ze REF3 oddziatuje z
CPT4 zlokalizowang w kroplach lipidowych (Lipid Droplets, LD), a takze z REF2 (ztozony do NCN
projekt grantu).

Udokumentowano, ze ro$liny pozbawione poliprenoli (mutant insercyjny cpt7) posiadajg zmieniong
organizacj¢ aparatu  fotosyntetycznego oraz  zaburzong struktur¢ gran w  plastydach
(wsp. prof. M. Garstka i prof. A. Mostowska, Wydz. Biologii, UW). Metodami genetycznymi wykazano,
ze czynniki transkrypcyjne z rodziny HSFA1 reguluja u rzodkiewnika ekspresj¢ gendw DXS i HDS ze
szlaku MEP oraz HMGRI ze szlaku MVA. Wykazano, ze ATPaza remodelujaca chromatyng BRM jest
regulatorem ekspresji CPT7 oraz biosyntezy poliprenoli. Uzyskano linie po-pigtnych mutantéw
brm-1hsfala/b/d/e oraz brm-3 hsfala/b/d/e.

Podjeto proby krystalizacji CPT7 (biatko skrocone) w réznych warunkach (forma red-ox, obecno$é¢
substratow — PhytylPP lub GGPP, L-aminokwaséw, tj. argininy i kwasu glutaminowego,
wsp. dr S. Krzywda, UAM, Poznan). Ponadto wykazano, ze CPT3 jest in vitro substratem kinaz SnRK?2
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(wsp. dr M. Bucholc, IBB PAN). Otrzymano rekombinowang CPT6 (skrocone biatko) w formie
rozpuszczalne;.

Uzyskano linie rzodkiewnika z wyciszong ekspresjag CPT3, genu odpowiedzialnego za synteze gldwnej
rodziny dolicholi u Arabidopsis.

Scharakteryzowano profil poliizoprenoidowy Paramecium, wykazano gromadzenie niewielkich ilosci
Dol-16 1 -17. Podjeto proby wyciszenia ekspresji PtCPT (wsp. dr J. Nowak, IBB PAN).

Wykazano obecno$¢ potencjalnego Pren-9 w watrobie szczura — trwaja jego analizy strukturalne,
nie potwierdzono natomiast wystgpowania Dol-11 w watrobie §wini.

Scharakteryzowano wybrane linie mutantéw insercyjnych zawierajacych w stawki w genach kodujacych
podjednostki kompleksu TRAPPIII rzodkiewnika (AtTRAPPC2, -C8, -Cl11, -C12, -C13), wykazano
wzrost zawartos$ci dolicholi w niektorych liniach trappcil oraz defekty w glikozylacji biatek w
niektorych liniach trappcll i trappcl3.

Podjeto proby nadekspres;ji reduktazy poliprenolu z rzodkiewnika, PPRDI1 i -2, w bakteriach Escherichia
coli, oraz prowadzono testy in vitro aktywnosci tych reduktaz.

Wykazano, ze strukturalne sterole roslinne (sitosterol) i geranylogeranylowane biatka Rab funkcjonuja w
ro$linach w niezaleznych genetycznie procesach (wsp. dr M. Hala, Uniwersytet Karola). Metoda HDX
(wsp. dr M. Kaus-Drobek, IBB PAN) przeprowadzono badania strukturalne tworzenia komplekséw
biatka REP z wybranymi bialkami Rab (manuskrypt).

Opublikowano wyniki pokazujace ochronny wplyw poliprenoli w odpowiedzi roslin Ginkgo biloba
na stres zasolenia w warunkach miejskich i modelowych (wsp. prof. W. Dmuchowski, I0S, Warszawa).
Wykazano wplyw struktury wielonienasyconych dolicholi z grzybow nitkowatych na aktywnos$é
glukozylotransferazy i wlasciwosci biofizyczne bton modelowych (wsp. prof. J. Kruszewska, IBB PAN).
W ramach Kolekcji Poliprenoli udostgpniono preparaty poliizoprenoidowe kilkunastu grupom
badawczym.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

Scharakteryzowanie AtCPT1 — pierwszej opisanej syntazy dtugotancuchowych poliizoprenoidow
u cukariontow, ktora nie wymaga udzialu biatka pomocniczego LEW1, homologa NgBR/NUSI1
do aktywnosci enzymatyczne;.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw:
Wyniki zostang wykorzystane w publikacji.

Publikacje:
5761, 5815, 5839, 5868, 4596/A, 4598/A, 4651/A, 4652/A, 4653/A, 4701/A, 4705/A, 4710/A, 4752/A,
4753/A, 4754/A, 4755/A

Temat nr 18: Molekularne regulacje syntezy glikokoniugatéw w komérkach drozdzy
Zespot: prof. dr hab. Joanna Kruszewska, dr Urszula Perlinska-Lenart, dr Anna Janik,
prof. dr hab. Grazyna Palamarczyk (emerytka)

Cel badania:

1. Zbadanie wptywu zahamowania defosforylacji dwufosforanu dolicholu na dolicholo-zalezne procesy
u Candida.

2. Konstrukcja mutanta erg9A do badania wplywu ograniczenia syntezy steroli z jednoczesnym
wzmocnienia $ciezki syntezy dolicholu na tworzenie czynnikoéw patogennosci Candida.

Opis realizowanych prac:

1. Stwierdzono, ze brak odzysku fosforanu dolicholu z dwufosforanu dolicholu uwolnionego po
przeniesieniu oligosacharydu na biatko podczas N-glikozylacji powoduje zwigkszenie aktywnosci cis-
prenylotransferazy (cis-PT) i wzmozong synteze dolicholu de novo. W tym przypadku
za podwyzszenie aktywnosci cis-PT odpowiada cis-prenylotransferaza Srtlp. Zwigkszona ilos¢
fosforanu dolicholu podwyzsza aktywno$¢ transferazy N-acetyloglukozaminy, czyli wstgpnych
etapow N-glikozylacji i aktywnos$ci syntazy dolichylo-fosfo-mannozy (DPM). Mimo to koncowe
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przenoszenie cukrow na biatko jest przyhamowane. Efekt ten jest spowodowany nagromadzaniem
DolPP- inhibitora oligosacharylotransferazy. Zahamowanie N-glikozylacji powoduje obnizenie
zawartosci glukanéw 1 mannandéw w $cianie komorkowej z jednoczesnym podwyzszeniem poziomu
chityny. Aktywacja syntezy chityny jest efektem kompensacyjnym przy obnizeniu poziomu innych
sktadowych $ciany. Takie zmiany powoduja zwigkszong wrazliwo$¢ komorki Candida na czynniki
zaburzajace struktur¢ Sciany komorkowej Calcofluor White i Congo Red, a takze trudnosci
W tworzeniu strzepek i biofilmu.

2. Dokonano delecji jednej kopii genu ERGY w diploidalnym genomie Candida, trwaja prace nad
umieszczeniem drugiej kopii genu pod promotorem regulowalnym.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:
Potwierdzilismy kluczowg rol¢ N-glikozylacji w tworzeniu prawidtowej struktury $ciany komorkowej
i ekspresji czynnikodw patogennosci takich jak tworzenie strzepek i biofilmu.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wyniki zaprezentowano na zjezdzie 18th Congress of European Mycologists (4705/A) 1 wykorzystano
do publikacji naukowej (5868).

Publikacje:
5868, 5869, 4705/A

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

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

Janik, doktoranci: mgr Elzbieta Gryz, mgr Sebastian Graczyk, magistrantka Marta Ajchler-Adamska

Cel badania:

1. Ustalenie roli biatka Yil102c-Ap w Saccharomyces cerevisiae.

2. Ustalenie funkcji biatka DFGX w Trichoderma.

3. Wplyw stopnia nasycenia dolicholi na aktywno$¢ enzymoéw dolicholo-zaleznych i fizyczne
wlasciwosci blon komorkowych.

4. Wplyw mikrobiomu na adaptacje Poa annua do warunkéw Antarktycznych — wstepna analiza

metagenomu trawy rodzimej i obcej na Antarktycznej Stacji im H. Arctowskiego.

Badania metagenomu trufli Tuber aestivum.

Wzbogacenie kolekcji grzybow izolowanych ze srodowiska naturalnego.

Badanie skuteczno$ci grzybow w procesie odwadniania osadu §ciekowego.

Udziat transportera siarczanowego AstA w funkcjonowaniu mitochondriow.

AN

Opis realizowanych prac:

Ad 1. Ustalono, ze Yil102c-Ap jest homologiem biatka DPMII z Trichoderma. Substytucja YIL102cAp
przez DPMII obniza aktywno$¢ syntazy DPM 1 syntazy kotwicy GPI dwoch kompleksow
enzymatycznych, w ktorych uczestniczy biatkko DPM2. Aby definitywnie stwierdzi¢ obecnos¢ Yill02c-
Ap w tych kompleksach u S. cerevisiae wykonano ko-immunoprecypitacje Yil102c-Ap z Pig-Ap. Biatko
Yil102¢c-A wyznakowano epitopem myc, unieruchomiono na ztozu MycTrap i wychwycono biatka z nim
oddziatujgce. Udokumentowano interakcje¢ Yil102c-Ap z Pig-Ap.

Ad 2. Biatko DFGX ma aktywnos$¢ saturazy dolicholowej i homolog drozdzowy nasyca reszte alfa
poliprenoli tworzac dolichol. Trichoderma posiada wielonasycone dolichole. Aby ustali¢ role DFGX w
Trichoderma dokonano delecji genu dfgl0 1 zbadano strukture dolicholi syntetyzowanych przez mutanta.
Stwierdzono, ze mutant syntetyzuje wielonasycone poliprenole a wigc biatko DFGX nasyca tylko resztg
alfa w poliprenolach.

Ad 3. Analiza skutkow posiadania wielonasyconych dolicholi na aktywno$¢ enzymoéw dolicholo-
zaleznych 1 wlasciwosci fizyczne bton komérkowych zakonczono publikacja (5815).

Ad 4. Zbadano metagenom grzybowy i bakteryjny dwoch traw Deschampsia antarctica i Poa annua
z sgsiedztwa stacji Antarktycznej im. H. Arctowskiego. U Deschampsia Basidiomycota dominowaty
w zewngtrzng czg$¢ korzeni a Ascomycota wewnetrzng, a u Poa annua bylo odwrotnie. Metagenom

L4



grzybowy Poa annua zostanie pordwnany z metagenomem trawy pobranej z ogrodu botanicznego
w Powsinie.

Ad 5. Odczyty z analizy metagenomowej przypisano do sze$ciu gatunkéw grzybow nalezgcych
do trzech typow Ascomycota, Basidiomycota i Mucoromycota. Podstawowy mikrobiom bakteryjny
Tuber aestivum wykazywal podobienstwa do mikrobiomow trufli innych gatunkéw. Wida¢ byto jednak,
ze w zaleznosci od gatunku owocniki uzupetniajg mikrobiom o inne mikroorganizmy z otoczenia.

Ad 6. Wyizolowano i zidentyfikowano kolejne gatunki grzybow.

Ad 7. Prace nad odwadnianiem osadu $ciekowego przeskalowano do skali techniczne;j.

Ad 8. Stwierdzono, ze AstA wystgpuje u patogenow grzybowych w blonie cytoplazmatycznej,
transporter jest ATP-zalezny 1 transportuje siarczan, siarczyn i siarczan choliny. Niedawno
stwierdziliSmy obecno$¢ transportera AstA w mitochondriach w warunkach hodowli na podtozu statym
w podwyzszonej temperaturze (37st.C). Funkcja tego transportera w mitochondriach wielu patogenow
grzybowych jest dotychczas niewyjasniona.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:
Przypisanie funkcji biatku Yill02c-Ap jako homologa podjednostki regulatorowej DPMII
z Trichoderma.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Wykorzystanie wyizolowanych grzybéw do dalszych prac nad osuszaniem osadu Sciekowego.
Opublikowanie wptywu stopnia nasycenia dolicholi na aktywno$¢ enzymow dolicholo-zaleznych
i fizyczne wlasciwosci bton komoérkowych.

Zaprezentowanie wynikow na zjezdzie FEMS w Glasgow i na 18-th Congress of European Mycologists.

Publikacje:
5815, 4596/A, 4706/A, 4707/A

Temat nr 20: Genetyka i biologia molekularna grzyboéw.

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

Zespol: prof. dr hab. Magdalena Rakowska-Boguta, dr Malgorzata Cie$la, mgr Marta Plonka,
mgr [zabella Rudzinska

Cel badania:
Okreslenie roli biatka Rbsl w koordynacji transkrypcji tRNA z cyklem komoérkowym i transkrypcja
z udziatem polimerazy Il RNA.

Opis realizowanych prac:

Ostatnio zidentyfikowalismy dwa czynniki wspomagajace sktadanie kompleksu polimerazy 111 RNA (Pol
IIT) u drozdzy: podjednostke ABC10B, wspdlng dla trzech polimeraz RNA, oraz biatko Rbsl, ktore
fizycznie oddziatuje z Pol I11. Biatko Rbs1 zawiera domeng R3H, ktora potencjalnie wigze jednoniciowe
kwasy nukleinowe. Poprzez wprowadzenie mutacji do sekwencji kodujacej domene R3H stwierdziliSmy
jej istotnos¢ dla fenotypu genetycznego zwigkszonej ekspresji RBSI. Wynik ten sugerowal, ze Rbsl
pei takze inng funkcje¢ poza udzialem w sktadaniu kompleksu Pol III. Poprzez analiz¢ CRAC
stwierdzono, ze biatko Rbsl wigze pewne klasy RNA, wérdd nich mRNA zawierajace sekwencje poli(A)
w rejonach regulatorowych (UTR) 5° lub 3°. Najsilniejsze wigzanie Rbsl wykrylismy dla 5’UTR w
PCL5 mRNA, zawierajgcego trakt 29-ciu adenin bezposrednio przed kodonem AUG, a stabsze wigzanie
do 3° UTR RBPI0O mRNA kodujacego ABCI10B. PCL5 koduje cykling, ktéra wraz z czynnikiem
transkrypcyjnym Gcen4 tworzy uklad wzajemnej regulacji. Gne4 stymuluje generalng odpowiedz
komorki drozdzy na gtod aminokwasowy i stres. Indukcje Gen4 obserwowano takze w mutantach z
obnizong aktywnoscig Pol III lub procesowania prekursorow tRNA. W toku realizowanych prac
potwierdzono naszg hipotezg, ze Rbsl jest modulatorem generalnej odpowiedzi komorki na defekty
biosyntezy tRNA zaleznej od czynnika transkrypcyjnego Gen4. StwierdziliSmy, ze zwigckszona ekspresja
RBS1 powoduje obnizenie translacji biatka Pcl5 w sposob zalezny od domeny R3H co jest wynikiem
wigzania Rbs1 do 5’sekwencji regulatorowej w mRNA PCL5. Zgodnie z przewidywaniem, obnizenie
poziomu Pcl5 powodowato podwyzszony poziom Gen4, co udowodnilismy wykorzystujac tradycyjny
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system reporterowy beta-galaktozydazy. Niezaleznie stwierdzilimy rol¢ Rbsl w kontroli cyklu
komorkowego w mutancie z defektem sktadania polimerazy IIl RNA. W mutancie tym, wskutek deficytu
tRNA obserwowano opdznienie wychodzenia komorek z fazy spoczynkowej. Defekt ten byt w sposob
specyficzny 1 niezalezny od ilo$ci syntetyzowanego tRNA korygowany przez nadprodukcje Rbsl.
Stwierdzono réwniez anomalie cyklu komorkowego w mutancie z delecja genu RBS].

Badania z uzyciem mikroskopu fluorescyjnego wykazaty sktonno$¢ Rbs1 do tworzenia agregatow. Ilo§¢
agregatow zwigkszala si¢ w fazie stacjonarnej, a zmniejszata si¢ wskutek inaktywacji domeny R3H w
Rbsl. O funkcjonalnym charakterze agregatow $wiadczy ich zanikanie po dodaniu glukozy
do komorek w fazie stacjonarnej. Lokalizacja komorkowa znaczacej czesci agregatow Rbsl pokrywata
si¢ z lokalizacja agregatow Hsp104 i Hsp42.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

Wykazano:

1. Role Rbsl w koordynacji sktadania kompleksu polimerazy III RNA i kontroli cyklu komdrkowego.
2. Rolg Rbsl w kontroli indukcji Gen4.

3. Sklonnos¢ Rbsl do agregacji.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wyniki wchodza w sktad prac doktorskich Marty Ptonki i Izabelli Rudzinskiej oraz pracy magisterskiej
Alicji Armatowskiej. Cze$¢ wynikow opublikowano.

Publikacje:
5744, 5778, 4747/A, 4749/A, 996/N

Temat nr 20: Genetyka i biologia molekularna grzyboéw.

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

Zespol: dr hab. Réza Kucharczyk, prof. IBB PAN, dr Katarzyna Niedzwiecka, dr Chiranjit Panja,
dr Sylwia Pilch, mgr Emilia Baranowska, Izabela Chojnacka, Izabela Hawro

Cel badania:

1. Badanie na modelu drozdzowym podioza choréb neurodegeneracyjnych na poziomie molekularnym i
biochemicznym, spowodowanych mutacjami w mitochondrialnym genie ATP6, kodujacym
podjednostke 6 syntazy ATP.

2. Konstrukcja i analiza biochemiczna mutantow w genie 4TP8 Saccharomyces cerevisiae, obejmujaca
roOwniez wybrane mutacje patologiczne, w celu zbadania funkcji  podjednostki
8 syntazy ATP.

3. Funkcjonalna analiza mitochondrialnego biatka Fmp40 — poszukiwanie substratow w komorkach
drozdzy oraz badanie warunkow i znaczenia ampylacji wybranych biatek.

4. Syntaza ATP a tworzenie kanatu wysokiej przepuszczalno$ci (PTP) w blonie wewnetrznej
mitochondriow.

Opis realizowanych prac:

Ad. 1. OtrzymaliSmy wszystkie z jedenastu zaplanowanych szczepoéw niosacych w mitochondrialnym
genie ATP6 mutacje zwigzane z chorobami. WyizolowaliSmy cztery mutacje supresorowe dla jednej
z tych mutacji, ktora powoduje niestabilno$¢ genomu mitochondrialnego, a zatem zbadanie jej skutkow
nie jest mozliwe. Wyizolowane supresory na to pozwolg. ZakonczyliSmy analiz¢ biochemiczng
dziesieciu szczepow modelowych wyhodowanych w warunkach permisyjnych w celu poznania ich
skutkow dla funkcjonowania syntazy ATP. Eksperymenty na mitochondriach wyizolowanych ze
szczepow wyhodowanych w podwyzszonej temperaturze sg w toku.

Ad. 2. OtrzymaliSmy wszystkie z jedenastu zaplanowanych w projekcie szczepdw niosgcych
w mitochondrialnym genie A7P8 mutacje m. in. zwigzane z chorobami. Prowadzimy analize
biochemiczng tych szczepow wyhodowanych w warunkach permisyjnych w celu poznania ich skutkow
dla funkcjonowania syntazy ATP.

Ad. 3. Zbadalismy aktywno$ci systemu fosforylacji oksydacyjnej szczepu fimp40A. Potencjalne
ampylowane bialka mitochondrialne oczyszczalismy metodg pull-down z ekstraktu mitochondrialnego.

I.6



Skonstruowali$my podwojne mutanty — delecje genu FMP4(0 oraz gendow kodujacych wybrane biatka-
substraty w celu analizy genetycznej. Badamy funkcje¢ biatka Fmp40 w procesie programowanej $mierci
komorki.

Ad. 4. W trakcie delecji podjednostki e syntazy ATP na drodze krzyzowek genetycznych w szczepach
Atp6-P153S 1 Atp6-K80E, w ktorych zaburzona jest regulacja PTP, wyizolowalismy wyltacznie mutacje
supresorowe. Spory, ktore wykietkowaty po krzyzoéwkach nie posiadaty juz substytucji wyjsciowych w
biatku Atp6, a jedynie podstawienia supresorowe w tym biatku: C23>S 1 T205>C.
ScharakteryzowaliSmy PTP w szczepach posiadajacych substytucje Atp6-C23S-T205C w o$miu ttach
genetycznych: delecji podjednostki e oraz mutacji w podjednostce poryny Om45.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

1. Okreslilismy charakter patologiczny oraz poznali$my mechanizm dziesigciu mutacji w genie 4A7P6.

2. Odkrylis$my, ze biatko Fmp40 reguluje odpowiedz komorki na stres oksydacyjny z udzialem redoksyn
mitochondrialnych.

3. Odkrylismy, ze podjednostka a syntazy ATP obok modulacji czasu indukcji kanatu PTP moduluje
jego przepuszczalnosg.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Publikacja opisujaca wyniki badan zadania 4 jest na etapie rewizji. Wyniki zadania 1, 4 i 3 stanowig
czg$¢ pracy doktorskiej, odpowiednio Emilii Baranowskiej (1 1 4) i Sylwii Pilch (3). Magistrantka
wykonujaca prace pod opieka lidera zespotu, Izabela Hawro, uzyskata tytut magistra.

Publikacje:
5740, 5822, 993/N

Temat nr 20: Genetyka i biologia molekularna grzybow.

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

Zespél: prof. dr hab. Teresa Zotadek, dr hab. Joanna Kaminska, doktoranci: mgr Piotr Soczewka,
mgr Damian Kotakowski, mgr Patrycja Wardaszka (od 01.08.2019).

Cel badania:

Modelowanie w drozdzach mutacji wystepujacych w genie AVPSI34 u chorych na plasawice-
akantocytoze oraz poszukiwanie $ciezek metabolicznych, bialek i1 lekoéw, ktore w komorkach
kompensuja brak/defekt genu VPSI3 i moga by¢ celem lub narz¢dziem terapii u ludzi.

Opis realizowanych prac:

Plasawica-akantocytoza (ChAc, ang, chorea-acanthocytosis) jest rzadka choroba neurodegeneracyjna
zwigzang z mutacjami w genie VPS134. Mechanizm patogenezy ChAc nie jest znany. UzyliSmy nowego
fenotypu, nadwrazliwosci komorek mutanta drozdzy vpsi3A na obecnos$¢ w pozywce SDS, detergentu
powodujacego stres, do selekcji supresoréow i lekoéw. ZidentyfikowaliSmy szereg gendw i mutacji
supresorowych oraz lekow z biblioteki lekow.

PoszukiwaliSmy mechanizmu molekularnego pozytywnego wplywu nadekspresji genu RCN2,
kodujgcego negatywny regulator kalcyneuryny (fosfatazy zaleznej od wapnia), na przezywalno$é
komorek pozbawionych biatka Vps13 w warunkach stresu. Biatko Ren2 jest substratem kinazy MAPK,
biatka Slt2. Sprawdzono, czy dla dzialania Rcn2 w badanym procesie istotne jest jego oddziatywanie
z Slt2. Zbadano trzy wersje biatka Rcn2, z ktdrych jedna utracita zdolno$¢ oddziatywania z kinazg S1t2.
Nadprodukcja tej wersji wydajnie poprawiata wzrost mutanta vpsi3 w warunkach stresu. Oznacza to,
ze oddzialywanie z kinaza Slt2 nie ma wplywu na dziatanie Ren2 jako supresora mutacji vpsi3.

W wyniku przeszukiwania biblioteki lekow (Prestwick) zidentyfikowaliSmy, miedzy innymi, dwa
zwiazki z grupy polifenoli, ktore byly zdolne do supres;ji fenotypu nadwrazliwosci na stres SDS szczepu
vps13A. Badanie szeregu zwigzkéw o podobnej budowie wykazato, ze do supresji niezbedne sa cztery
grupy hydroksylowe, w tym dwie na sasiednich weglach np. w grupie katecholowej, oraz grupa
ketonowa 1 wigzanie podwojne migdzy weglami. Poniewaz jeden ze zwigzkdéw jest zdolny
do wigzania zelaza, zbadaliSmy efekt zwiazkoéw zelaza na wzrost szczepu vpsi34. Okazalo sie,
ze zwigkszona obecno$¢ jonow zelaza w pozywce ma efekt pozytywny. Rowniez bakteryjny siderofor
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wigzacy zelazo, enterobactin, przywracal wzrost szczepu vpslI3A, jednak oddziatywal negatywnie
ze zwigzkami polifenolowymi. Zidentyfikowalismy tez gen FET4 kodujacy transporter zelaza, jako
wielokopijny supresor vpsI3A. Wskazuje to, ze zwigkszony poziom zelaza w komoérce vpsi3A jest
niezbedny do obrony komorki przed stresem SDS. Wedlug danych literaturowych zwiazek polifenolowy
raczej nie uwalnia zwigzanego przez siebie zelaza w komorce, natomiast moze dziala¢ na ten sam
proces/procesy co jony zelaza przywracajgc wzrost komérkom vps13A na pozywce z SDS.

Poprzednio wykazaliSmy, ze domena APT1 Vps13 wiaze in vitro 3 fosforan fosfatydyloinozytolu (PI3P).
Obecnie pokazalismy, ze domena APT1 ludzkiego biatka hVPS13A, zwanego tez choreing, wigze PI3P
oraz PI5SP. Zanalizowalismy wptyw jonéw metali (Ca>", Mg”") na wiazanie lipidow przez domeny APT]1
biatka Vpsl3 i choreiny, w ukladzie in vitro z uzyciem liposomoéw wzbogaconych w te lipidy.
Wykazalis$my, ze domena APT1 choreiny znacznie silniej wigze PI3P w obecno$ci obu jonéw metali
a domena z Vpsl3 nie jest przez nie regulowana. Roznice te powoduja, ze domena APT1 choreiny
nie moze zastapi¢ funkcjonalnie domy APT1 w Vps13 u drozdzy. Mutacja APT1 choreiny wyst¢pujaca
u chorego na ChAc powoduje zmiang specyficznos$ci wigzania lipidow i znosi regulacje przez jony
metali. Wyniki te pokazuja, ze dziatanie choreiny moze by¢ regulowane przez sygnatowanie wapniowe
a zaburzenie tej regulacji jest patogenne.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

Uzywajac szczepu vpsI3A jako modelu plasawicy-akantocytozy, pokazalismy, ze fenotypy moga byc¢
odwrécone przez gen RCN2 i FET4 oraz niektore leki z grupy polifenoli. Patogenna mutacja wystepujaca
u chorego na ChAc zaburza wigzanie lipidow przez choreing.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw:

Wyniki byly prezentowane na konferencjach, sg podstawg pracy wystanej do publikacji 1 pracy w
przygotowaniu, weszly w sklad pracy magisterskiej Patrycji Wardaszki oraz sa czgscig
przygotowywanych prac doktorskich Piotra Soczewki i Damiana Kotakowskiego.

Publikacje:
5766, 4619/A, 4645/A, 4646/A, 4654/A, 4723/ A, 988/N, 286/M

Temat nr 25. Odpowiedzi komdrek bakteryjnych i komérek drozdzy na uszkodzenia DNA.

Temat nr 25.1: Regulacja wiernosci replikacji DNA w komérkach bakteryjnych i drozdzowych.
Zespol: prof. dr hab. Iwona Fijatkowska, prof. dr hab. Piotr Jonczyk, dr Karolina Makieta-Dzbenska,
dr Michat Dmowski, dr hab. Anna Bebenek, mgr Milena Denkiewicz-Kruk, doktoranci: mgr Matgorzata
Jedrychowska, mgr Krystian Lazowski, mgr Magdalena Komorowska

Cel badania:
Badanie utrzymania stabilno$ci genetycznej w komorkach modelowych Escherichia coli
1 Saccharomyces cerevisiae.

Opis realizowanych prac:

1. W ramach kontynuacji badan nad mechanizmami naprawy rybonukleotydow w komorkach
Escherichia coli oznaczono czestos$ci rewersji w genie lacZ w szczepach Pol V_Y11A niosgcych
dodatkowo plazmid eksprymujacy RNazg HII lub RNazg HI w celu okreslenia udziatu RNaz HII
i HI w usuwaniu rybonukleotydow na obydwu niciach DNA. W celu sprawdzenia udziatu
i wydajnosci aktywnos$ci korektorskiej polimeraz DNA (pol I, pol II) w usuwaniu bledow
PolV_Y11A z obu nici DNA poréwnano poziom mutagenezy w szczepach niosacych allele poldexo i
polBex. Skonstruowano i przeanalizowano wptyw mutacji w centrum aktywnym gtéwnej replikazy
bakteryjnej Pol III (w podjednostce katalitycznej DnaE) na poziom mutagenezy spontanicznej na obu
niciach DNA oraz cz¢stos¢ inkorporacji rybonukleotydow do DNA.

2. W celu okreslenia roli bialka Cdc45, wchodzgcego w sktad helikazy CMG, w ksztaltowaniu
wierno$ci procesu replikacji w drozdzach S. cereviasiae skonstruowana zostala seria mutantow
w genie CDC45. Zmiany zostaly wprowadzone w rejonie o/f-domeny I (aminokwasy 1-304) biatka
Cdc45 [R223A; K224A; K222A; YYS240/241/242AAP; YY240-241AA; Y240A] ktory jest
szczegblnie interesujacy ze wzgledu na mozliwe oddziatywanie biatka Cdc45 z katalityczng
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podjednostka Pol & — biatkiem Pol2. W szczepach posiadajacych zmutowane allele genu CDC45
zbadano poziom mutagenezy spontanicznej i specyficzno$¢ powstajagcych mutacji, co wykazato
istotng rolg biatka Cdc45 w utrzymaniu stabilnosci genomu w drozdzach. Dodatkowo skonstruowano
nowe mutanty cdc45 zlokalizowane w réznych domenach biatka Cdc45 (A346V, P369T, P542L).
Mutacje te u ludzi odpowiadaja za wystgpowanie syndromu Meiera-Gorlina.

3. Badano rol¢ kompleksu GINS w utrzymaniu stabilno$ci sekwencji powtarzajacych si¢ w DNA.
W szczepach niosacych zmutowang podjednostke Psfl-1 kompleksu GINS pokazano zwigkszong
niestabilnos¢ sekwencji powtarzajacych si¢ w DNA. Analiza mechanizméw odpowiedzialnych
za powstawanie zmian w obrebie sekwencji powtarzajacych si¢ w DNA wykazata duzy udziat
procesOw rekombinacyjnych takich jak: BIR (ang. break-induced replication) czy TS
(ang. template switch) w niestabilnosci traktow DNA obserwowanej w mutancie psfi-1.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Wykazano, ze w Escherichia coli RER zalezny od RNazy HII, petni kluczowa rolg na nici wiodacej
DNA, natomiast na nici opoznionej system ten wspoélpracuje z zapasowymi S$ciezkami usuwania
rybonukleotydéw (RER zalezny od RNazy HI i naprawa przez wycigcie nukleotydu). W drozdzach
Saccharomyces cerevisiae pokazano, ze procesy rekombinacyjne takie jak BIR oraz TS biorg udziat
w mechanizmach niestabilnosci powtarzajacych si¢ traktow DNA w mutantach w podjednostce Psfl-1
kompleksu GINS.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Czgs¢ wynikow zostata opublikowana oraz przedstawiona w formie prezentacji na kilku konferencjach.
Pozostate wyniki bedg stanowity podstawe nastepnych publikacji i prac doktorskich.

Publikacje:
5875, 5787, 5901, 5905, 4594/A, 4614/A, 4615/A, 4634/A, 4673/A, 4696/A, 4679/A, 289/M, 290/M

Temat nr 25: Odpowiedzi komodrek bakteryjnych i komérek drozdzy na uszkodzenia DNA.

Temat nr 25.2: Mechanizmy odpowiedzi komorek Sacharomyces cerevisiae na uszkodzenia DNA.
Zespol: dr hab. Aneta Kaniak-Golik, prof. dr hab. Ewa Sledziewska-Gojska, mgr Renata Kuberska,
mgr Martyna Wisniewska

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

Opis realizowanych prac:

1. Mitochondrialne substraty kinaz Mecl/Tell. Kontynuowali$my badaia, w ktorych badamy jak
aktywacja szlaku transdukcji sygnatu o uszkodzeniu DNA jadrowego wykrywanego przez kinazy
Mecl1/Tell, a nast¢pnie przekazywanego przez kinazy Rad53 oraz Dunl (szlak DDR, ang. DNA
Damage Response), wptywa na stabilnos¢ mtDNA. Weryfikujemy hipoteze, ze apikalne kinazy Mecl
i Tell mogg bezposrednio modyfikowac biatka mitochondrialne. W celu sprawdzenia lokalizacji tych
kinaz w mitochondrium (literaturowe wyniki badan wysoko-przepustowych) prowadzimy obecnie
eksperymenty frakcjonowania komorek szczepdéw niosacych kinazy Mecl lub Tell z dotaczonymi
wewngetrznymi epitopami. PoszerzyliSmy zestaw szczepow, ktore maja postuzy¢ do wykrycia
potencjalnych bezposrednich mitochondrialnych substratow tych kinaz. Sg to biatka mitochondrialne
lub biatka regulacyjnie powigzane z mitochondriami (~ 40 bialek; zestaw szczepoéw zawiera teraz 14
takich biatek z dolaczonymi epitopami do detekcji), ktore posiadaja motywy aminokwasowe
analogiczne
do znanych miejsc fosforylowanych przez te kinazy (tj. odpowiednio zgrupowanych miejsc SQ/TQ).
W ramach hipotezy roboczej przyjelismy, ze szukane fosforylacje zachodza w warunkach, w ktorych
kinazy sa aktywowane poprzez sygnal o uszkodzeniu DNA jadrowego (traktowanie MMS) lub
dochodzi do zatrzymania syntezy DNA (traktowanie hydroksymocznikiem). Wielokrotne proby
wykrycia fosforylacji miejsc SQ/TQ kilku mitochondrialnych bialek wyizolowanych z komoérek
traktowanych jw. zakonczyly si¢ niepowodzeniem, chociaz udata si¢ rownolegta detekcja kontrolne;
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fosforylacji bialka Rad51. Podjelismy pierwsze proby weryfikacji alternatywnej hipotezy roboczej:
fosforylacje bialek mitochondrialnych zachodza w innych warunkach niz do tej pory badane
1 odzwierciedlajg nowa, jeszcze nieznang, funkcj¢ kinaz Mec1/Tell. Nasze wstgpne wyniki sugeruja,
ze ta nowa funkcja moze by¢ zwigzana z: 1) pozytywna regulacjg funkcji mitochondrialnej
w warunkach wzrostu na oddechowych zrodtach wegla lub/i 2) odpowiedzig komoérki na wysokie,
toksyczne, stezenia etanolu.

2. Zmiany liczby kopii mtDNA. JesteSmy w trakcie testowania metody oznaczania liczby kopii mtDNA
przy uzyciu real-time PCR w drozdzach w celu wyjasnienia mechanizmu zwigkszenia liczby kopii
mtDNA po aktywacji $ciezki Mecl/Tell. Wczesniej pokazaliSmy, ze zwickszony poziom mutacji
punktowych w mtDNA w szczepie rad274 zalezy od aktywnosci kinazy Dunl
na szlaku DDR i wynikajacego z niej wzrostu poziomu dNTP. Chcemy teraz sprawdzi¢, czy podobna
zalezno$¢ dotyczy zwigkszonej liczby kopii mtDNA w szczepie pozbawionym nukleazy Rad27.
Kontrolne testy wykazaty, ze sam brak kinazy Dunl (bez aktywacji DDR) powoduje zwigkszenie
poziomu mtDNA wzgledem DNA jadrowego, co wskazuje na udzial Dunl w regulacji replikacji
mtDNA rowniez poza szlakiem DDR (prawdopodobnie poprzez regulacje ekspresji genu DIN7).

3. Polimerazy TLS w mitochondriach. W ramach analizy udzialu pomocniczych polimeraz
mitochondrialnych w utrzymaniu mtDNA, uczestniczyli$my w badaniu fenotypdéw mitochondrialnych
W szczepie ze zmieniong polimeraza Rev3 po wprowadzeniu mutacji rev3-S1792R, analogicznej do
mutacji w genie REV3L wykrytej u pacjenta z szeregiem zaburzen rozwojowych. Potwierdzilismy
defekt utrzymania sekwencji mtDNA w szczepie mutanta po traktowaniu UV.

4. Szczepy z allelami MIPI. Skonstruowano szereg szczepow, w ktorych wprowadzono mutacje
do chromosomalnej kopii genu MIPI! (kodujacego glowng polimeraze mitochondrialng)
do wykorzystania do badan omawianych powyzej. Sg to: mutacje analogiczne do patogennych
mutacji POLGI (R770E, V863A, G807R), allele kodujace: polimerazg bez aktywnos$ci egzonukleazy
(D171A E173A) oraz polimeraze z nadaktywna egzonukleaza (delecja ostatnich 75 aminokwasow
od C-konca).

Opis najwazniejszych osiagnie¢:
Wieloetapowa konstrukcja szczepow mipl za pomoca metody bedacej modyfikacja systemu delitto
perfetto. Wykazanie defektu utrzymania sekwencji mtDNA w szczepie rev3-S1192R.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Uzyskane wyniki zostaly przedstawione w komunikatach zjazdowych 1 na prezentacji
na mi¢dzynarodowej konferencji, jak rowniez wykorzystane w przygotowanym manuskrypcie. Stanowig
czg$¢ 2 prac doktorskich.

Publikacje:
4612/A,4731/A, 4740/A, 4743/A

Temat nr 25: Odpowiedzi komoérek bakteryjnych i komorek drozdzy na uszkodzenia DNA.
Temat nr 25.3: Koordynacja proceséw naprawy DNA w komérkach eukariotycznych.

Zespol: prof. dr hab. Ewa Sledziewska-Géjska, dr Agnieszka Hatas, dr Justyna McIntyre, mgr Mikotaj
Fedorowicz, mgr Michat Krawczyk, mgr Aleksandra Sobolewska

Cel badania:
Celem badan jest identyfikacja procesow kontrolujgcych stabilno$¢ genetyczng komorek.
W szczegoblnosci badane sa mechanizmy regulacji zaangazowane w procesy tolerancji uszkodzen DNA.

Opis realizowanych prac:

Wyspecjalizowane polimerazy DNA zdolne do syntezy DNA poprzez uszkodzenia matrycy,
tzw. polimerazy TLS, pelnig zasadnicza rol¢ w procesach tolerancji uszkodzen DNA. Polimerazy te
w wigkszosci naleza do rodziny polimeraz Y, ktora w komorkach drozdzy obejmuje Pol eta i Revl.
PokazaliSmy, ze w odpowiedzi na uszkodzenia DNA i inne czynniki powodujace perturbacje syntezy
DNA, poziom drozdzowych polimeraz DNA z rodziny Y jest regulowany réznie w roznych fazach cyklu
komorkowego zaréwno na poziomie bialka, jak i na poziomie mRNA. PokazaliSmy takze udziat
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mechanizméw funkcjonujacych w ramach aktywacji punktu kontrolnego fazy S w tej regulacji. Punkt
kontrolny fazy S moze by¢ aktywowany w odpowiedzi na stres replikacyjny na drodze zaleznej
od kinazy Mrcllub w odpowiedzi na uszkodzenia DNA na drodze zaleznej od Rad9. Stwierdzilismy, ze
aktywacja $ciezki zaleznej od Mrcl przesuwa akumulacj¢ badanych polimeraz z fazy G2 do fazy S cyklu
komorkowego powodujac zwigkszenie potencjalu TLS w tej fazie. Czynniki uszkadzajagce DNA
aktywujace $ciezke zalezng od Rad9 w matych dawkach tez powodujg takie przesunigcie. Jednakze
zwigkszenie poziomu aktywacji $ciezki Rad9 limituje poziom akumulacji polimeraz z rodziny Y
w fazie S.

Kluczows rol¢ w regulacji ludzkich polimeraz z rodziny Y, odgrywaja oddzialtywania mi¢dzybiatkowe
oraz posttranslacyjne modyfikacje, a zwlaszcza ubikwitynacja. Precyzyjna kontrola jest szczeg6lnie
istotna w przypadku polimerazy iota, najbardziej mutagennej sposrod wszystkich znanych ludzkich
polimeraz DNA. Wcze$niejsze nasze badania wskazaly, ze bialko polimerazy iota moze ulegac
p300/CBP-zaleznej acetylacji, jak i mono- oraz poliubikwitynacji. OdkryliSmy réwniez, ze gwaltowna
poliubikwitynacja nastepuje w warunkach inhibicji acetylotransferazy p300/CBP. Badania prowadzone
w minionym roku wskazaty, ze poliubikwitynacja polimerazy iota nie jest efektem bezposredniej
kompetycji pomiedzy acetylacja, a ubikwitynacjg tego bialka i prawdopodobnie wynika z oddzialywan
biatka acetylotransferazy z polimerazg iota. Ponadto, w minionym roku prowadziliSmy badania majgce
na celu identyfikacje enzymow ubikwitynujacych polimeraze iota. Jak dotychczas nieznany byt zaden
enzym ubikwitynujacy te polimeraze. PokazaliSmy, ze ligazy ubikwitynowe Pirh2 i Mdm2, o ktorych
wiadomo, Zze odpowiednio mono-i poliubikwitynujg polimeraze eta- najblizszego paraloga polimerazy
iota, oddzialujg z polimerazag iota. Stanowi to silng przestanke wskazujaca, ze moga one réwniez
modyfikowa¢ to biatko. Dodatkowo, stosujac trzy niezalezne podejscia (drozdzowy system
dwuhybrydowy, oddzialywania in vitro oczyszczonych biatek oraz oddziatywania in vivo)
potwierdziliSmy oddziatywania 1 okresliliSmy obszary oddzialtywan pomigdzy polimerazg iota,
a RNF2- ligazag ubikwitynowa, ktorej interakcj¢ z polimerazg iota zidentyfikowaliSmy uprzednio
w analizie w systemie dwuhybrydowym.

Kontynuujgc badania pro-mutagennej funkcji pseudo-koniugazy ubikwitynowej Mms2, znanej wczesniej
z udziatu w bezbtednej drodze tolerancji uszkodzen DNA, analizowali$my wymagania genetyczne efektu
mutatorowego zwigzanego z nadprodukcja Mms2. Uzyskany uprzednio przez nas wynik pokazujacy, ze
efekt mutatorowy zalezy od Rad5, ale nie od aktywnosSci ubikwitynujacej tego biatka tylko jego
zdolno$ci do oddzialywania z bialkiem Revl, zaprzeczyt naszym poprzednim sugestiom o roli ligazy
Rad5 powstawaniu mutacji. W wyniku tegorocznych badan zaproponowalismy udzial Mms2
w kompleksie Not1-Ubc4-RspS-Mms2 jako zrodto zwigkszenia poziomu mutagenezy spontaniczne;.
Tegoroczne badania na modelu drozdzowym pokazaly takze, ze mutacja ludzkiej polimerazy zeta
zidentyfikowana u chlopca z objawami neurologicznymi, powoduje nadwrazliwo$¢ komorek
na uszkodzenia DNA.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:
PokazaliSmy udziat zaleznej od Rad9 aktywacji punktu kontrolnego fazy S w regulacji poziomu
polimeraz TLS z rodziny Y w cyklu komorkowym w odpowiedzi na uszkodzenia DNA.

Publikacje:
5782, 4580/A, 4599/A, 4608/A, 4727/A, 4728/A, 4731/A, 4732/A, 4733/A

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

Zespol: dr hab. Izabela Kern-Zdanowicz, mgr Aleksandra Zasun (od 1.10.2019), mgr Monika Stasiak

(13.01.2020)

Cel badania:

Celem prac jest analiza ekspresji genow systemu koniugacyjnego plazmidu pCTX-M3 z grupy IncM.
System koniugacyjny plazmidow z tej grupy nalezy do stabo poznanego typu I, ktdrego prototypem
sg systemy koniugacyjne plazmidéw z grupy Incll.

Geny kodujace system koniugacyjny zlokalizowane sa w rejonach tra i trb. Geny nikA i nikB, kodujace
biatko pomocnicze relaksazy i relaksazg (nikazg), leza we wspolnym operonie z genami tra. Geny
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te, poczawszy od genu traH, trzeciego genu operonu, koduja system tworzenia par koniugacyjnych.
Analiza poziomoéw transkryptow genoéw operonu tra, w szczepie niosgcym plazmid pCTX-M3 z delecja
orf36, unikalnego dla plazmidéow z grupy IncM, wskazywala na obecnos¢ dodatkowego promotora,
zlokalizowanego powyzej traH. Wykazano, ze jest to staby promotor o mocy ok. 250 jednostek Millera
(MU), potozony w koncowej czesci genu nikB.

Planowano:

1. badanie roli biatka Orf36 w regulacji promotora Pz,

2. przeprowadzenie analizy promotora operonu fra, zlokalizowanego przed nikA, i promotora operonu
trb, zlokalizowanego przed 1rbN,

3. sprawdzenie, czy w plazmidzie pCTX-M3, podobnie jak w systemie koniugacyjnym plazmidu R1,
biatka systemu partycji wzmagajg jego transfer koniugacyjny.

Opis realizowanych prac:

1. Przeprowadzono wstepne badania, w ktorych wykazano, ze promotor P,.; ulega represji
w obecnosci plazmidu kodujacego orf36.

2. Wykryto in silico promotor operonu tra, P,;, 1 promotor operonu trb, P,;y, sklonowano
zsyntetyzowane chemicznie odpowiednie czasteczki DNA. Ustalono, ze P,;4 jest promotorem
o mocy ok. 760 MU, natomiast moc P,y wynosi ok. 1350 MU.

3. Przygotowano pCTX-M3parA::cat, z delecjg genu parA (pierwszy gen trzycistronowego operonu
partycyjnego). Wydajnos¢ transferu koniugacyjnego pCTX-M3pard::cat byla niezmieniona
w porownaniu do pCTX-M3, niezaleznie od zastosowanych warunkow (koniugacja E. coli-E. coli,
rézny czas koniugacji, rézne temp. koniugacji i hodowli dawcow, dawcy w réznych fazach wzrostu).
Jednoczesnie wykazano, ze delecja parAd pogarsza zdolnos¢ E. coli niosgcych pCTX-M3 do tworzenia
biofilmu na podtozu polistyrenowym.

Opis najwazniejszych osiagniec:
Zidentyfikowano eksperymentalnie promotory P, ; P,sv operonéw koniugacyjnych, odpowiednio,
tra i trb, plazmidu pCTX-M3.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw:
Uzyskane wyniki sktadajg si¢ na dwie prace inzynierskie.

Publikacje:
4594/A, 970/N

Zamkniecie z 31.12.2018 r.

Temat nr 28: Chemiczne podstawy mutagenezy i reperacja adduktéw cyklicznych.

Zespol: prof. dr hab. Jarostaw Ku$mierek, dr hab. Agnieszka Maciejewska, mgr Matgorzata Dylewska,
mgr Izabela Dabrowska (od 1.04.2019)

Zespot zajmuje si¢ wlasciwosciami mutagennymi i naprawa adduktow egzocyklicznych do zasad DNA.
Glownymi obiektami badan sa ostatnio: addukty akroleiny do zasad DNA: 1,N%o-
hydroksypropanoadenina (HPA) i 3 N*-a-hydroksypropanocytozyna (HPC) oraz biatka systemu
odpowiedzi adaptacyjnej u E. coli (Ada) dehydrogenaza AidB oraz glikozylaza AlkA i dioksygenaza
AIKB, a takze Iudzkie homologi AIkB.

Cel badan:
Ustalenie funkcji i specyficzno$ci substratowej bialek systemu Ada oraz ludzkich dioksygenaz typu
AlKB.

Opis realizowanych prac:

Wrazliwosé szczepow pozbawionych aktywnosci AlkA i/lub AlkB na akroleine.

OdkryliSmy wczesniej, ze dioksygenaza AlkB i glikozylaza AlkA naprawiaja addukty do adeniny
i cytozyny powstajace w DNA pod wplywem dziatania akroleiny. Jednakze szczepy pozbawione tych
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aktywnos$ci naprawczych nie wykazuja wigkszej wrazliwosci na akroleing podawang egzogennie, niz
szczepy typu dzikiego. Wynika to zapewne z silnych wlasciwosci cytotoksycznych akroleiny
i wskazuje, ze jej obserwowana mutagenno$¢ jest pochodzenia raczej endogennego niz ze zrodet
egzogennych.

Dodatkowe funkcje biatek systemu Ada. HPA i HPC sa naprawiane przez AlkA i AlkB in vivo takze bez
indukcji odpowiedzi Ada. Wydaje si¢ wigc, ze AlkA i AlkB moga dodatkowo odgrywac role
w kontrolowaniu poziomu adduktow DNA pochodzenia endogennego.

Indukcja odpowiedzi Ada przez akroleine. Badania aktywnos$ci promotora genu ada monitorowanego
za pomocg reportera GFP, wyrazanego z wektora pPPROBE-NT nie wykazaly, zeby akroleina indukowata
odpowiedz Ada.

Weryfikacja potencjalnej aktywnosci inhibitorowej yHPA wobec AlkB.

Poréwnanie zdolnoSci wigzania substratow zawierajacych a-HPA i y-HPA za pomocg roznicowej
fluorymetrii skaningowej (DSF) nie wskazato, aby y-HPA mogla by¢ inhibitorem dioksygenazy AlkB.
Uprzednio przeprowadzone modelowania struktury centrum aktywnego AIkB wykazaly, Ze izomer
S yHPA moze zosta¢ prawidlowo zwigzany w centrum aktywnym AlkB, podczas gdy izomer R stanowi
przeszkode steryczng. Wydaje si¢ wiec, ze przyczyng braku aktywnosci AlkB wobec yHPA moze by¢
niemoznos¢ kompensacji zawad sterycznych przez tranzycje anti-syn w taki sposob, aby mozliwy byt
kontakt pierscienia adduktu z centrum redox (Fe) enzymu. (wspolpraca: prof. J. Poznanski, Zaktad
Biofizyki).

Charakterystyka funkcji eukariotycznego homologa AlkB — ABH?.

Skonstruowane mutanty delecyjne w kurzych limfocytach linii komorkowej DT40 wykazaty wiekszg
wrazliwo$¢ w odpowiedzi na dziatanie zwigzkéw alkilacyjnych typu Sn2 oraz wprowadzajacych
wigzania krzyzowe (wspolpraca z prof. W. Niedzwiedziem, IRC Londyn).

Hydrofobowos¢ potencjalnych inhibitorow ludzkiej kinazy kazeinowej CK2. Za pomoca techniki RP-
HPLC okreslono indeks hydrofobowosci szeregu podstawionych chlorem pochodnych benzotriazolu,
posiadajgcych wszystkie mozliwe wzorce podstawienia oraz serii halogenowanych pochodnych
naturalnych flawonoidow: baicaleiny i chryzyny (wspoétpraca dr K. Mieczkowska i prof. J. Poznanski
oraz dr A. Mieczkowski, Zaklad Biofizyki IBB PAN).

Opis najwazniejszych osiagniec:

1. Mutagenno$¢ akroleiny pochodzi ze zrodet endogennych, dodatkowa rola AlkA i AlkB moze by¢
kontrola poziomu adduktéw DNA pochodzenia endogennego.

2. 1,N®y-hydroksypropanoadenina (yHPA) nie jest inhibitorem dioksygenazy AlkB.

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

Publikacje:
5848, 5842, 4626/A, 4692/A, 4708/A, 4739/A

Temat nr 29: Analiza molekularna genéw kodujacych enzymy katabolizmu argininy
u Aspergillus.
Zespol: prof. dr hab. Piotr Weglenski, dr hab. Agnieszka Dzikowska, mgr Joanna Gawlik

Cel badania:
1. Poznanie mechanizméw regulacji genetycznej u prostych eukariontow.
2. Poznanie mechanizmow ewolucji wybranych gatunkéw ryb i ssakow.
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Opis realizowanych prac:

Kontynuowano prace nad regulacja metabolizmu argininy oraz regulacji weglowo — azotowej
u Aspergillus nidulans. W ramach tych prac zidentyfikowano biatka oddziatujace z KaeA oraz zbadanie
interakcji regulatora AreB z innymi biatkami regulatorowymi.

Przesledzono przebieg ewolucji jelenia szlachetnego w Europie wschodniej, gtownie na materialach
paleontologicznych pochodzacych z Poétwyspu Krymskiego. W przygotowaniu znajduje si¢ kolejna
publikacja z tego zakresu.

Wykonano analiz¢ genetyczng populacji jesiotra ostronosego z Polski, Zachodniej Europy i Kanady.
Wykazano, ze najblizsza genetycznie populacja do tej, ktora wymarla w latach 50. w Polsce jest
populacja z rzeki St. John w Kanadzie. Wyniki prac przekazano o$rodkowi zarybieniowemu jesiotra
w Kuzniczkach.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Zidentyfikowano bialka oddzialujace z biatkiem KaeA, wsrdod ktérych sg pozostate podjednostki
kompleksu KEOPS, a takze ogdlny represor transkrypcji RcoA. Zidentyfikowano biatka oddzialujace
z trzema izoformami AreB w warunkach represji/derepresji azotowo weglowej, wsrod ktorych
sg ogoblne 1 specyficzne czynniki transkrypcyjne, histony, oraz kinazy i fosfatazy biatkowe.

Wykazanie, ze zrodtem materialu zarybieniowego dla restytucji populacji jesiotra w Polsce moze by¢
populacja jesiotra z rzeki St John w Kanadzie.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Uzyskane wyniki zostana wykorzystane w publikacjach naukowych 1 w praktyce hodowlanej
w przypadku jesiotrow.

Publikacje:
5807

Temat nr 31: Studia doktoranckie.
Zespot: prof. dr hab. Ewa Kula-Swiezewska (Kierownik Studiéw), prof. dr hab. Piotr Jonczyk (Dyrektor
do Spraw Naukowych IBB PAN), prof. dr hab. Monika Hryniewicz

Na studiach doktoranckich (SD) w Instytucie Biochemii i Biofizyki PAN zarejestrowano 143 osoby,
ktoére realizujg projekty doktorskie, w Instytucie Biochemii i Biofizyki PAN (IBB PAN) — 97 o0sdb,
w Miedzynarodowym Instytucie Biologii Molekularnej i Komorkowej (MIBMiK) — 34 osoby,
w Centrum Nowych Technologii Uniwersytetu Warszawskiego (CENT) — 8 oséb, w Narodowym
Instytucie Lekoéw (NIL) — 2 osoby, w Instytucie Podstaw Informatyki PAN (IPI PAN) — 1 osoba oraz w
Szkole Gtéwnej Gospodarstwa Wiejskiego (SGGW) — 1 osoba.

W 2019 r. na studia doktoranckie przyjeto 29 oséb w ramach rekrutacji do projektow realizowanych
w IBB PAN.

W 2019 roku 9 doktorantom zostat nadany stopien naukowy doktora.

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

1. Cykl wyktadow pt.: Biophysics for Biologists (B4B) (seria rozpoczgta si¢ w pazdzierniku 2018,
w okresie 01.01 —25.02.2019 odbytlo si¢ pig¢ wyktadow) — prowadzacy: prof. Andrzej Dziembowski,
prof. Jarostaw Poznanski prof. Wojciech Bal, prof. Jacek Waluk, dr Tomasz Fraczyk,
dr hab. Krzysztof Skowronek, prof. Matthias Bochtler, dr Konrad Zdanowski.

2. Warsztaty ksztalcagce umiejetnosci dodatkowe (w okresie od 26.10.2018 do 22.02.2019) —

prowadzacy Beata Dominika Kawczynska.

. Programowanie w Python (w okresie od 12.03.2019 do 02.07.2019) — prowadzacy dr Bartosz Kubica.

4. Selected aspects of molecular biology of prokaryotes (w okresie od 04.03.2019 do 13.05.2019) —
koordynatorzy: dr hab. Malgorzata Lobocka, prof IBB PAN, prof. Magdalena Rakowska Boguta.

5. OMICS (w okresie od 07.10.2019 do 10.02.2020) — koordynator wykladow: dr hab. Marta
Koblowska, prof. UW.

98]
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Doktoranci mieli rowniez mozliwo$¢ uczestniczenia w cyklach wykladéw organizowanych w innych
instytutach i uczelniach. Kazdy doktorant, w porozumieniu z promotorem, miat mozliwo$¢ wybrania
zajec, ktore dotyczyly realizowanych przez niego prac lub ktore w sposdb szczegdlny go zainteresowaty.
14 czerwca 2019 odbylo si¢ III Sympozjum Sprawozdawcze SBM IBB. Sympozjum zorganizowane
przez Samorzad Doktorantow SBM odbylo si¢ w siedzibie IBB PAN — Dziekanowie Le$nym.
Uczestniczyto w nim 44 doktorantow, przedstawiono 6 wyktadow i 38 posterow.

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

Doktoranci sg wspotautorami 44 pelnych prac naukowych oraz 106 komunikatéw lub plakatéw
przedstawionych na zjazdach krajowych i1 zagranicznych. 10 doktorantéw otrzymalo dodatkowe
finansowanie z funduszy SD (6-8 tys. zt) w ramach konkursu na projekty badawcze (mini-granty) pisane
wg wzorow projektéw finansowanych przez Narodowe Centrum Nauki. Projekty ocenione zostaty przez
ekspertow — pracownikdéw naukowych instytucji zewngtrznych specjalizujacych si¢ w tematyce bliskiej
aplikacjom. Laureatow mini-grantow obowigzuje przedstawienie sprawozdania merytorycznego
i finansowego, ktore oceniane bedzie przez ekspertow.

W 2019 roku 10 doktorantow otrzymato projekty PRELUDIUM, 1 doktorant otrzymat projekt ETIUDA.

Temat nr: 32.1: Dzialalno$¢ Pracowni Biologii Molekularnej w Gdansku.

Regulacja ekspresji genow i innych proceséw zwiazanych z funkcjami DNA

w komorkach bakteryjnych
Zespol: prof. dr hab. Magdalena Gabig-Ciminska, dr hab. Alicja Wegrzyn, prof. PAN
dr Marta Moskot, mgr Katarzyna Kosznik-Kwasnicka, mgr Tomasz Gasior (do wrzesnia 2019 r.),
mgr Lukasz Grabowski (od wrzes$nia 2019 1.)

Cel badania:

1. Ocena zmian lizosomalnych w keratynocytach ludzkich komercyjnej linii komorek skory
i keratynocytach pierwotnych oraz materiale skornym pobranym od pacjentow: zwigzek
z tuszczyca.

2. Wypracowanie procedury wspothodowli keratynocytow i monocytoéw/makrofagdw dla uzyskania
modelu komoérkowego do badan nad tuszczyca w warunkach in vitro.

3. Ustalenie roli orf63 oraz orf73 w regulacji rozwoju bakteriofagdéw lambdoidalnych, sprawdzenie
skutecznosci 1 bezpieczenstwa preparatu fagowego eliminujacego najczeSciej spotykane serowary
Salmonella enterica w eksperymentalnej hodowli brojlerow oraz sklonowanie polimerazy DNA
pochodzacej z faga namnazajacego si¢ w szczepie Enterococcus faecalis.

Opis realizowanych prac:

Ad 1. Dla realizacji niniejszego celu, wykonywano badania z udzialem monohodowli in vitro
tj. aktywowanych dla uzyskania fenotypu stanu zapalnego w tuszczycy (,,psoriasis-like” inflammation)
keratynocytow, zarowno komercyjnej modelowej linii HaCaT, jak i1 pierwotnych (KC) pochodzacych
z naskorka oséb zdrowych, a takze badania in situ tj. z uzyciem materialu biopsji skornych pacjentow
z tuszczycg (z miejsc niezmienionych, jak i zmienionych tuszczycowo). Analizowano wpltyw poziomu
jondéw wapnia w pozywce na luszczycowy status zapalny monohodowli in vitro keratynocytow.
Oceniano ilo$ciowo i jakosciowo kwasne organella komoérkowe, badano przepuszczalno$¢ i utrzymanie
wewnatrzkomorkowego  (lizosomalno-cytozolowego) gradientu pH, przeprowadzono ewaluacje
ultrastruktur endo-lizosomalnych, analizowano aktywnosci genow: biogenezy i dziatania lizosomu,
innych czynnikow lizosomalnych, w tym czynnikow transkrypcyjnych rodziny MIT i enzymow
hydrolitycznych, szlakow przemian sfingolipidow i glikozoaminoglikanow, zwigzanych z dziataniem
kanatow TRPC oraz aktywno$cig fosfatazy biatkowej serynowo-treoninowej (kalcyneuryna/PPP3)
za posrednictwem kanatu MCOLNI, a takze poziomy biatek bton kwasnych organelli komoérkowych
oraz wybranych biatek cytoplazmatycznych.

Ad 2. Przeprowadzono studia literatury dla osiagniccia celu badawczego dotyczacego opracowania
modelu komérkowego nasladujgcego stan zapalny skory w tuszczycy, a nastgpnie testowano wybrane
warunki dla zwalidowania skuteczno$ci procedury prowadzenia wspothodowli in vitro adherentnych
keratynocytow komercyjnej linii HaCaT z zawiesinowymi monocytytami komercyjnej linii THP-1,
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celem uzyskania aktywowanych keratynocytow o fenotypie mozliwie najwierniej odzwierciedlajgcym
stan zapalny toczacy si¢ w luszczycy (,,psoriasis-like” inflammation). W pierwszym etapie prac
okreslano poziom zywotnosci komérek THP-1w wyniku ich klasycznej polaryzacji w obecnosci PMA
do makrofagéw typu M1 (posiadajgcych wilasciwosci prozapalne zwigzane z profilem uwalnianych
cytokin), poddajac je nadto ekspozycji na rézne stezenia LPS i/badz INF-y stosowane dla aktywacji
zapalnej. W warunkach najbardziej optymalnych pod katem przezywalno$ci monocytéw zréznicowanych
do makrofagéw, przy tym traktowanych LPS 1i/bgdz INF-y, dokonywano pomiaréw zmian
metabolicznych w tych komorkach i wzrostu wydzielanego produktu tych przemian pozytywnie
skorelowanego z indukcjg aktywacji makrofagéw do uwalniania okreslonych czynnikéw prozapalnych.
Przeprowadzono analizg stezenia mleczanu jako wskaznika stosowanego do monitorowania wzbudzania
aktywacji zapalnej, a nastegpnie analiz¢ profilu ekspresji genow bedacych markerami stymulacji reakcji
zapalnej.

Ad 3. Wykonano do$wiadczenia umozliwiajace okreSlenie roli orf63 oraz orf73 w regulacji rozwoju
fagow lambdoidalnych. Okreslono, Zze produkty biatkowe obu otwartych ramek odczytu biorg udziat
w decyzji o wyborze drogi rozwojowej fagow: liza czy lizogenia oraz w indukcji profaga pod wptywem
induktorow takich jak: promieniowanie UV czy nadtlenek wodoru. Przetestowano koktajle fagowe
o roznorodnym skladzie pod wzgledem skutecznos$ci eliminowania bakterii Salmonella w formie
planktonicznej i biofilmu. Wybrano trzy fagi najbardziej efektywne do koktajlu, ktorego skuteczno$c¢
i bezpieczenstwo przetestowano w hodowli eksperymentalnej kurczat. Wybrano i przeprowadzono
klonowanie genu kodujgcego polimeraz¢ DNA faga namnzajgcego si¢ na szczepach Enterococcus
faecalis do systemu pET27.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Ad 1. Zaswiadczenie o udziale aparatu endosomalno-lizosomalnego w chorobach zapalnych skory:
znaczenie dla tuszczycy, a takze wskazanie na jego potencjalny zwiazek w dysregulacja komorkowych
szlakow sygnalizacyjnych zaleznych od aktywno$ci determinantow cytoplazmatycznych i jadrowych
czynnikéw transkrypcyjnych oraz stresu retikulum endoplazmatycznego.

Ad 2. Uzyskanie modelu wspothodowli komorkowej in vitro o fenotypie ,,psoriasis-like” inflammation.
Ad 3. Okreslono role i zaproponowano mechanizm dzialania produktéw otwartych ramek odczytu orf 63
oraz orf 73 w regulacji rozwoju fagéw lambdoidalnych. Stworzono preparat fagowy eliminujgcy
serowary Salmonella w hodowli drobiu gotowy do testowania na skale przemystowa.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw:
Wyniki badan zostaty zaprezentowane na wielu konferencjach, postuzyty jako materiat do wyktadow
i publikacji.

Publikacje:
5765, 5772, 5780, 5791, 5805, 5883, 5909, 4597/A, 4724/A, 4725/A, 4726/A, 4757/A, 4760/A

Temat nr 33: Bakteriofagi o szerokim zakresie gospodarzy — interakcje fag bakteria w rozwoju
litycznym oraz podczas lizogenii w formie plazmidu-profaga i profaga
zintegrowanego z chromosomem.

Zespol: dr hab. Matgorzata f.obocka, prof. IBB PAN, mgr Aleksandra Glowacka-Rutkowska,

doktorantki: mgr Agnieszka Bednarek, mgr Aleksandra Woltynska (do maja 2019)

Cel badania:
Poznanie mechanizméw decydujacych o szerokim zakresie gospodarzy wybranych bakteriofagow,
w tym zaroéwno bakteriofagow obligatoryjnie wirulentnych jak i bakteriofagow tagodnych.

Opis realizowanych prac:

Poszukujac biologicznego sensu kodowania przez bakteriofaga P1 o szerokiej specyficznosci ztozonego
zestawu biatek zwigzanych z liza komorki identyfikowano szczepy reprezentujace inne rodzaje bakterii
niz Escherichia coli i wrazliwe na infekcj¢ przez P1. Do badan wybrano szczep Enterobacter cloacae,
ktory umozliwiat zar6wno rozwdj lityczny P1 jak i tworzenie lizogendéw. Porownywano kinetyke lizy
lizogenéw E. coli i E. cloacae zawierajacych profaga P1. Komorki E. coli i E. cloacae zlizogenizowano
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pochodnymi P1 zawierajacymi rézne mutacje inaktywujace poszczegolne geny systemu litycznego lub
pary tych gendéw. Zaobserwowano istotne réznice w kinetyce lizy komoérek po indukcji rozwoju
litycznego okreslonych mutantow profaga P1 w E. coli 1 E. cloacae. Na tej podstawie okreslono,
ze holina LydA niezbe¢dna dla lizy komoérek E. coli pelni jedynie funkcje towarzyszacg dla holin LydC
i LydD w lizie komorek E. cloacae. Wykryte réznice wskazuja na istotny udziat zlozonego systemu
funkcji litycznych bakteriofaga P1 w zdolno$ci P1 do lizy komodrek réznych gospodarzy bakteryjnych.
Wyjasnienie molekularnych podstaw szerokiego zakresu gospodarzy P1 pozwoli na lepsze zrozumienie
mechanizméw odpowiedzialnych za szeroki rozsiew pochodnych tego faga w antybiotykoopornych
szczepach klinicznych izolatéw bakterii, w ktorych pochodne P1 wykrywane sa jako wektory niosace
determinanty antybiotykoopornosci. W poszukiwaniu bakterii innych rodzajow do badan systemu lizy P1
analizowano przyczyny braku zdolnosci P1 do lizogenizacji komodrek szczepu Pantoea agglomerans,
ktore sg infekowane przez P1. W szczepie tym wykryto trzy plazmidy. Dwa okazaly si¢ kodowac
eterminanty nickompatybilnoéci z profagiem P1. Wyleczono badany szczep z dwoch plazmidow.
W badaniach nad systemem genow litycznych bakteriofagdw rodzaju Kayvirus skupiono si¢ na biatku
Tgl — dalekim homologu gronkowcowych czynnikow wirulencji. Gen tg/ sklonowano. Wykazano,
ze jego produkt jest transportowany przez blon¢ cytoplazmatyczng, a produkcja Tgl powoduje lize
komorek Staphylococcus aureus. Wykazano, ze biatko Tgl ma aktywnos$¢ muralityczng w stosunku
do $ciany komorkowej S. aureus, a transkrypcja genu g/ rozpoczyna si¢ wezesnie w rozwoju litycznym
kaywirus6w 1 zachodzi z udziatem bakteryjnej polimerazy RNA. Zaproponowano, ze gen g/ koduje
dodatkowa endolizyng kaywirusow 1 wraz lysK, kodujacym gltdéwng endolizyng, nalezy do kasety
litycznej kaywirusow. Wykazano, ze w przeciwienstwie do biatka SceD — homologu Tgl, ktérego
nadprodukcja wigze si¢ ze zmniejszong wrazliwoscia S. aureus na wankomycyne, nadprodukcja Tgl
zmniejsza wrazliwos¢ S. aureus na wankomycyne. Biatko Tgl postrzegane dotad, jako jedyny
potencjalny czynnik wirulencji kaywirusow, nie jest wiec czynnikiem wirulencji, co jest zgodne
z obserwacjami wskazujacymi na bezpieczenstwo stosowania kaywirusow w fagoterapii.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Wykazanie preferencyjnego wykorzystania réznych biatek litycznych bakteriofaga P1 w lizie komorek
bakterii r6znych taksonéw. Identyfikacja dodatkowej endolizyny (Tgl) bakteriofagéw rodzaju Kayvirus
i wykazanie jej aktywnos$ci muralitycznej wobec Scian komérkowych S. aureus.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Nowo zidentyfikowane biatko bakteriofagdw rodzaju Kayvirus o aktywnosci muralitycznej wobec Scian
komoérkowych S. aureus bedzie moglto by¢ wykorzystane jako sktadnik koktajli przeciwgronkowcowych
w kombinacji z innymi lizynami trawigcymi inne wigzania w peptydoglikanie $cian komoérkowych
niz Tgl.

Publikacje:
5758, 4683/A, 4758/A

Temat nr 34: Udzial struktur chromatynowych w regulacji transkrypcji genow.
Zespol: prof. dr hab. Andrzej Jerzmanowski, dr Rafal Archacki, mgr Malgorzata Marczak,
mgr Maciej Lirski (doktorant)

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

Opis realizowanych prac:

Kontynuowano badania funkcji biologicznych uniwersalnego sktadnika chromatyny, histonu HI,
w przebiegu procesow wzrostowych i adaptacyjnych u roslin oraz badania nad udziatem kompleksu
remodelu]qcego chrornatyn(; SWI/SNF zawierajacego podjednostke katalityczng BRM w sterowaniu
i koordynacji procesow rozwojowych u roslin. Prace nad funkcjami histonu H1 polegaty gtéwnie na: 1)
uzyskaniu roslin Arabidopsis pozbawionych genéw kodujacych H1 za pomoca techniki Crispr/Cas9. 2)
analizach wptywu H1 na powstawanie chromocentréw oraz wyciszanie transkrypcyjne transpozonéw. 3)
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analizach wptywu H1 na gestos¢ nukleosomdw, a takze mobilnosé i regularng dystrybucje mikrodomen
chromatynowych. 4) analizach efektoéw usunigcia HI na wzor rozmieszczenia znacznikéw
epigenetycznych oraz na globalng ekspresj¢ gendéw. 5) analizach efektow usunigcia H1 na przebieg
kluczowych przej$¢ rozwojowych Arabidopsis, takich jak inicjacja korzeni bocznych, wytwarzanie
korzeni wlosnikowych 1 rozmieszczenie aparatow szparkowych oraz czas zakwitania. Prace nad
funkcjami kompleksu SWI/SNF 1 jego podjednostki katalitycznej BRM polegaly gldwnie na:
1) analizach w systemie przejsSciowym mutacji punktowych, ktore wprowadzilismy do domeny
katalitycznej podjednostki BRM w konkretnych pozycjach aminokwasowych na podstawie modelowania
3D. 2) analizach efektow mutacji w podjednostkach BRD kompleksu SWI/SNF, w szczegolnosci
w odniesieniu do odpowiedzi na kwas abscysynowy. 3) analizach mutantow wielokrotnych
posiadajagcych mutacje typu null w trzech podjednostkach BRD oraz mutacj¢ hipomorficzng
w podjednostce katalitycznej BRM. 4) uzyskaniu delecji bromodomeny w podjednostce BRM za pomoca
systemu Crispr/Cas9.

Opis najwazniejszych osiagniec:

1. Wykazanie, ze warianty H1 pelnig w chromatynie rol¢ czynnikdéw architektonicznych niezbednych do
utrzymywania jej nano- i mikroorganizacji.

2. Wykazanie, ze warianty H1 wspotluczestnicza w epigenetycznych przemianach w chromatynie
podczas kluczowych przej$¢ rozwojowych Arabidopsis.

3. Wykazanie, ze delecja bromodomeny w podjednostce BRM za pomocg systemu Crispr/Cas9
wywoluje umiarkowane, ale widoczne efekty fenotypowe.

4. Wykazanie, ze bromodomeny sg niezbedne dla pelnej aktywnosci kompleksu SWI/SNF.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw:
Wyniki badan zostaly przedstawione w doniesieniach konferencyjnych oraz wejdg w sktad publikacji
naukowych.

Publikacje:
5644, 5753, 5840

Temat nr 35: Szczepionki DNA oraz bialka o znaczeniu terapeutycznym
Zespot: prof. dr hab. Agnieszka Sirko, dr Anna Goéra-Sochacka

Cel badania:
Poréwnawcza analiza zmian transkryptomicznych w $ledzionach kur réznych ras po immunizacji
szczepionkg DNA kodujacg hemaglutyning wirusa grypy.

Opis realizowanych prac:

Przeanalizowano profil zmian transkryptomicznych w §ledzionach kur typu niesnego Rosa 1 i White
Leghorn oraz typu migsnego Ross 308 po immunizacji szczepionkag DNA. Immunizacja byla
przeprowadzona wedlug schematu: (1) grupa pierwsza: Rosa 1 jedna dawka szczepionki; (2) grupa
druga: Rosa 1 dwie dawki szczepionki; (3) grupa trzecia: White Leghorn 2 dawki szczepionki; (4) grupa
czwarta: Ross 308 dwie dawki szczepionki; (5) grupa kontrolna. Przeprowadzono analiz¢ poréwnawcza
zmian transkryptomu pomi¢dzy kurami typu nieSnego i migsnego po siedmiu dniach po podaniu drugiej
dawki szczepionki oraz pomi¢dzy kurami typu niesnego Rosa 1 po szczepieniu jedng i dwiema dawkami.
Najwigksze zmiany profilu ekspresji genow zaobserwowano w przypadku brojleréw (Ross 308),
natomiast najmniejsze w przypadku niosek White Leghorn. U niosek Rosa 1 znacznie wigksze zmiany
w ekspresji genéw obserwowano po podaniu pierwszej dawki niz po dwaéch.

Opis najwazniejszych osiagniec:
Wykazano rdznice na poziomie zmian ekspresji genéw po immunizacji szczepionkg DNA w zaleznoS$ci
od rasy kur oraz dawek szczepionki.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw:
Wyniki badan zostaty oraz zostang wykorzystane w publikacjach naukowych oraz pracy doktorskie;j.

Publikacje:
5764, 5861
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Temat nr 37: Mechanizmy kontrolujace proces patogenezy komorek roslinnych.
Zespol: prof. dr hab. Jacek Hennig, dr Marta Grech-Baran, dr Matgorzata Lichocka, mgr Adam
Gorczyca

Cel badania:

ProwadziliSmy badania majgce na celu charakterystyke cytoplazmatycznego biatka receptorowego Ryq,
oraz sekwencji genomowej kodujacej to biatko. Receptor ten nalezy do rodziny biatek TIR-NB-LRR,
warunkujacy odporno$¢ typu krancowego (ang. Extreme Resistance, ER) na infekcje wirusem Y
ziemniaka (PVY). Ponadto, kontynuowali$§my badania udziatu biatka Aneksyny-5 z Arabidopsis thaliana
W procesie rozwoju pyiku.

Opis realizowanych prac:

WyizolowaliSmy c¢cDNA genu Ry,,(c630) i wzbogacilismy go o sekwencj¢ kodujgce biatka bedace
fluorochromem DsRed, co umozliwitlo przyzyciowe obserwacje fuzyjnego bialka Ryg,:DsRed.
Przeprowadzone obserwacje wskazaly na cytoplazmatyczno-jadrowa lokalizacje¢ badanego bialka.
Nie stwierdzili$my wewnatrzkomorkowej translokacji biatka Ryg,:DsRed podczas odpowiedzi obronnej
po infekcji PVY.

Wyizolowalismy 5,0 kb fragment chromosomu XII ziemniaka obejmujacy allel Ry-f;,, genu Ry.
Wykonujac analize porownawcza alleli Ryy, i Ry-fy, stwierdziliSmy brak zmian w sekwencji
nukleotydowej zarowno w obrebie obszaréw kodujacych, jak i niekodujacych (intronow) oraz sekwencji
5’13’ regulatorowych. Stu procentowa konserwatywno$¢ sekwencji obejmujacej gen Ry potwierdzilismy
poprzez izolacje homologicznych fragmentow DNA z 10 losowo wybranych odmian ziemniaka,
charakteryzujacych si¢ odpornos¢ typu ER po infekcji PVY.

W niezaleznie prowadzonych badaniach stwierdzilismy, ze plastydowa lokalizacja biatka Aneksyny-5
jest krytyczna dla procesu dojrzewania i funkcjonalnosci pytku u Arabidopsis thaliana.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Wyizolowalismy i poznali$my sekwencje kodujaca i regulatorowa. allelu Ry-f,, genu Ry, ktory
ze wzgledu na latwo$¢ krzyzowania, jest bardzo czgsto wykorzystywany w programach hodowlanych
ziemniaka.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Uzyskane wyniki sg podstawg zgloszenia patentowego, o numerze 070294.0112 i tytule ,,Potyvirus
Resistance Genes and Methods of Use”, zgloszonego do U.S. Patent and Trademark Office. Gen Ry,
zostal wlaczony do Swiatowego Programu Hodowlanego Ziemniaka, koordynowanego przez
International Potato Center w Limie, Peru.

Publikacje:
5754, 5864, 4638/A, 4639/A, 4640/A, 4665/A, 4675/A, 4717/A

Zamkniecie z 31.12.2018

Temat nr 41: Oksydacyjne uszkodzenia DNA.

Zespol: prof. dr hab. Barbara Tudek (do 1 marca 2019), dr hab. Elzbieta Speina, dr Jolanta Czerwinska
(do 30 czerwca 2019), mgr Ewelina Borsuk (do 30 wrze$nia 2019), dr Konrad Kosicki (UW),
dr Somayeh Shahmoradi Ghahe (doktorant UW), mgr Milena Bazlekowa-Karaban (doktorant UW)

Cel badania:

1. Proba znalezienia czynnika warunkujacego oporno$¢ na terapi¢ fotodynamiczng (PDT) na podstawie
analizy transkryptomu linii glejaka U87 wrazliwej 1 opornej na terapig.

2. Wyjasnienie roli bialka naprawy DNA, AP endonukleazy 1 (APE1/Ref-1), w regulacji transkrypcji
genow w mysich komoérkach nowotworowych poddanych PDT.

3. Poszukiwanie nowych klas zwigzkoéw matoczasteczkowych, ktore moglyby sta¢ si¢ nowymi
potencjalnymi lekami w chemioterapii.
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Opis realizowanych prac:

Przeprowadzono analiz¢ mikromacierzy oraz ilosciowy PCR i badania biochemiczne na ludzkich
komorkach glejaka mézgu U-87 MG opornych na terapi¢ fotodynamiczng oraz na mysich komorkach
chtoniaka CHI12F3, zaréwno typu dzikiego, jak i z usunigtym z genem endonukleazy miejsc
pozbawionych zasady, APE1/Ref-1, przed i po leczeniu PDT. Oceniono rol¢ APE1/Ref-1 w regulacji
transkrypcji genow w tych komorkach. Zbadano mechanizm aktywacji transkrypcji poprzez
identyfikacj¢ domen biatka APE1 niezbednych do wigzania czynnikow transkrypcyjnych z DNA.
Przeprowadzono ponadto badania przesiewowe nowo zsyntetyzowanych w Zaktadzie Biofizyki IBB
PAN (we wspolpracy z dr. Adamem Mieczkowskim) zwigzkéw matoczasteczkowych pod katem
dziatania genotoksycznego/cytotoksycznego przy uzyciu szerokiego panelu komoérek nowotworowych
1 nienowotworowych.

Opis najwazniejszych osiagniec:

W komérkach U-87 MGR znaleziono wyzszy poziom zmian epigenetycznych, w tym hipermetylacje
DNA (5-mC i 5-hmC), pozytywna regulacj¢ niekodujgcych RNA (rodzina SNORD) i deregulacje
ekspresji niektorych miRNA oraz nadekspresje¢ histonu H1F0 i HDAC10, co moze mie¢ silny wplyw na
regulacje ekspresji gendw zaangazowanych w nabywanie oporno$ci na PDT.

Pokazano, ze AP endonukleaza 1 ssakow reguluje transkrypcje ok. 260 gendéw, dziatajac
na koncowym etapie, poprzez aktywacje innych czynnikéw transkrypcyjnych. Odkryto, ze APE1/Ref-1
bierze tez udzial w regulacji adhezji 1 inwazji komérek nowotworowych, a takze nieznang do tej pory
funkcje APEl1/Ref-1 w regulacji transkrypcji genow zaangazowanych w synteze cholesterolu,
a wiec rowniez w budowe i funkcjonowanie blon komorkowych. Wykazano, ze w komérkach CH12F3
wyrazajacych APE1/Ref-1, poddanych dzialaniu PDT, dochodzi do wzrostu poziomu biatka N-
kadheryny. Uzyskane wyniki zdajg si¢ potwierdzaé, ze synteza biatek adhezjnych moze by¢ zalezna od
obecnosci APE1/Ref-1. W zwiazku z tym enzym ten stanowi obiecujacy cel terapeutyczny mogacy
zwigkszy¢ efektywnos$¢ PDT.

Odkryto, ze nowy rodzaj zwigzkow, unikalne dimery benzodiazepinowe typu B (Bl i B2), wykazuja
wyjatkowo silny efekt cytotoksyczny w stosunku do komorek nowotworowych, szczegdlnie
w kierunku linii komorek raka skory A-431 (rak naskorka), jelita HCT116p53 i1 kosci U-2 OS
(osteosarcoma). Szczegdlnie interesujgce jest to, ze zwigzek Bl byt bardziej toksyczny dla komorek
HCT116p53” pozbawionych funkcjonalnego biatka TP53 niz powszechnie stosowany klasyczny $rodek
chemoterapeutyczny — cisplatyna. Zjawiska tego nie obserwowano w linii komoérek wyjsciowych
HCT116. Przeciwnie, komérki HCT116 wyrazajace biato TP53 byly bardziej wrazliwe na cisplatyng.
Zaobserwowano roéwniez, ze linie komorkowe z deficytem biatka TP53, takie jak Hela
i HEK293T, byty bardziej wrazliwe na Bl niz na cisplatyng, co wskazuje na wyzsza swoistos¢ Bl
w stosunku do komorek z wadliwym TP53. Jako, ze w komoérkach nowotworowych gen supresorowy
nowotworu TP53 jest inaktywowany czesciej niz w jakichkolwiek innych, nasze wyniki mogg stanowié
podstawe do konstruowania czynnikow chemioterapeutycznych, ktore beda bardziej skuteczne i beda
powodowaty mniej dziatan niepozadanych.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw:
Uzyskane wyniki wykorzystano w komunikatach zjazdowych i1 b¢dg opisane w publikacjach.

Publikacje:
5867, 5879, 5894, 4763/A, 4764/A

Temat nr 42: Mutacje indukowane i adaptacyjne
Zespol: prof. dr hab. Elzbieta Grzesiuk, dr hab. Anna Sikora, prof. IBB PAN, dr Damian Mielecki,
dr inz. Anna Detman, mgr Tomasz Pilzys, mgr Damian Garbicz, mgr Michal Marcinkowski

Cel badania:

Zespot realizowat nastepujace cele badawcze:

1. Ekspresja bialek ALKBH w nowotworach glowy i szyi (HNSCC) — poszukiwanie inhibitoréw tych
biatek wsrod pochodnych antrachinonéw.

2. Ocena wiasciwosci antynowotworowych nowych pochodnych stilbenow i oksepin.
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3. Wplyw zanieczyszczenia $rodowiska wodnego zwigzkami alkilujagcymi, cyklofosfamidem
i cisplatyna na histori¢ zycia i proteom skorupiakdéw z rodzaju Daphnia.

4. Ekspresja biatka FTO w tkankach $wini w zalezno$ci od wieku i zastosowanej diety.

5. Okreslenie sktadu konsorcjow bakteryjnych zdolnych do przeprowadzania transformacji mleczanu i
octanu do maslanu oraz warunkow Srodowiska istotnych dla tego procesu.

6. Zbadanie wptywu produktow kwasogenezy na szlaki syntezy metanu oraz sktad konsorcjow
mikroorganizméw w bioreaktorach metanogennych.

Opis realizowanych prac:

Ad 1. Wyniki badan opublikowano w Scientific Reports (5848).

Ad 2. Przebadano kolejne nowo zsyntetyzowane pochodne oksepin i stilbenow (wspolpraca
z prof. Krawczyk, Wydziat Chemii Politechniki Warszawskiej), ktore opisano w publikacji: Garbicz D.,
Tobiasz P., Borys F., Pilzys T., Marcinkowski M., Poterata M., Grzesiuk E., Krawczk H. ,, The stilbene
and dibenzo[b,f] oxepine derivatives as anticancer compounds” Biomedicine& Pharmacotherapy 123
(2020) 109781.

Ad 3. Wykazano wplyw spotykanych w $rodowisku wodnym stezen alkilacyjnych czynnikoéw
antynowotworowych, cyklofosfamidu i cisplatyny, na Daphnia na trzech poziomach: populacyjnym,
osobniczym i poziomie proteomu. Wyniki badan opublikowano w Aquatic Toxicology (5849).

Ad 4. Stwierdzono podwyzszony poziom biatka FTO w tkankach nowo narodzonych s$win, ktory
z wiekiem spada. Najwyzszy poziom FTO stwierdzono w mozdzku i §liniankach. Okazato si¢ rowniez,
ze pomimo niskiego ogdlnego poziomu FTO w trzustce, komorki B stanowiace 2% komorek trzustki,
zawierajg wysoki poziom tego biatka.

Ad 5. Przeprowadzono szereg doswiadczen w uktadach stacjonarnych (z ang. batch cultures). Stosowano
podtoze minimalne z dodatkiem zrodta weglowodanéw (sacharoza lub melasa) i/lub mleczanem oraz
octanem sodu. Badano niegazowe produkty koncowe fermentacji, zmiany bioréznorodnosci i pH
w trakcie prowadzenia procesu. Wyniki wskazujg, iz istotna jest swoista rownowaga pomig¢dzy
bakteriami mlekowymi oraz fermentacji mastowej. Kluczowym elementem dla procesu transformacji jest
pH $rodowiska.

Ad 6. Badano procesy przemian substratow bogatych w mleczan, octan, maslan i propionian. Uzyskane
wyniki wskazujg: 1) podobng wydajno$¢ metagenizacji poszczegdlnych substratow po odpowiednio
dlugim okresie adaptacji; (ii) brak zahamowania proceséw metanogenezy przez propionan. Co cickawe
w wielu doniesieniach literaturowych wykazuje sie, ze propionian jest czynnikiem hamujagcym proces
metagenizacji; (iii) zréznicowanie szlakow syntezy metanu oraz skladu konsorcjéw metanogennych
w zaleznosci od stosowanych produktow.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

1. Wykazano nadekspresje 7 z 9 homologow AlkB w HNSCC i stwierdzono pro-kancerogenne dziatanie
niektorych z tych biatek, szczegolnie FTO.

2. Proces transformacji mleczanu i octanu stymuluje wydajnos¢ mikrobiologicznej produkcji wodoru.

3. Gtowne produkty kwasogenezy warunkujg szlaki syntezy metanu w beztlenowym rozktadzie materii
organicznej oraz sktad konsorcjéw metanogennych.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw:

1. Odkrycie powigzania bialek ALKBH z rozwojem nowotworOw a nast¢pnie znalezienie ich
inhibitorow stwarza nowe mozliwosci dla terapii antynowotworowe;.

2. Doktadne poznanie mechanizméw przemian zachodzacych w bioreaktorach fermentacji wodorowych
1 metanowych jest kluczowe dla optymalizacji i optacalnosci ekonomicznej pozyskiwania wodoru i
metanu w celach energetycznych z biomasy odpadowe;.

3. Analizujac  wspolnoty bakterii fermentacji wodorowych mozna dostrzec wiele analogii
do mikrobiomu przewodu pokarmowego. Poznanie oddzialywan pomie¢dzy mikroorganizmami
w przewodzie pokarmowym moze otworzy¢ nowe kierunki diagnozy i leczenia schorzen uktadu
pokarmowego.

Publikacje:
5742, 5770, 5844, 5848, 5849, 5900, 4671/A, 4685/A, 4719/A, 4720/A, 4735/A, 4736/A, 4737/A,
4738/A, 4739/A, 984/N
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Temar nr 43: Biologia plazmidu RK2 z grupy IncP Escherichia coli

Zespol: prof. dr hab. Grazyna Jagura-Burdzy, dr hab. Aneta Bartosik, dr Adam Kawatek, dr Pawet
Wawrzyniak, 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 1 IncU) jest zidentyfikowanie mechanizméw adaptacji tych plazmidow
do odlegtych filogenetycznie gospodarzy m.in. mechanizméw regulacji ekspresji genow (w module
replikacji, stabilno$ci 1 transferu koniugacyjnego). Celem drugiego kierunku naszych badan
jest wyjasnienie plejotropowego dziatania chromosomalnie kodowanych biatek ParA i ParB (homologow
plazmidowych biatek partycyjnych) w Pseudomonas aeruginosa.

Opis realizowanych prac:

Poprzednie badania nad modulem stabilizacyjnym plazmidu o szerokim spektrum gospodarzy RA3
(IncU) zdefiniowaly sie¢ regulatorowa i organizacj¢ transkrypcyjng, co doprowadzito do identyfikacji
nowego mechanizmu regulacji ekspresji gendw zaleznego m.in. od lokalizacji genu wewnatrz modutu
(gene transcript dosage). Modulacja ekspresji poszczegolnych genéw modutu stabilizacyjnego warunkuje
adaptacj¢ tego plazmidu do r6znych gatunkéw gospodarzy. Szczegdlng role w stabilizacji plazmidu RA3
w szerokim spektrum bakterii odgrywa bialko alfa-helikalne KfrA, majgce zdolnos¢ specyficznego
i niespecyficznego oddzialywania z DNA i tworzenia dtugich filamentow. Wykazano interakcje KfrA z
cytoszkieletalnym biatkiem MreB w Escherichia coli, a takze wspdlnie z partnerem KfrC
z kompleksem partycyjnym RA3, biatkami IncC i KorB. Zmapowano domeny interakcji KfrC i VirD4
z aparatu koniugacyjnego plazmidu RA3 i potwierdzono oddziatywania KfrC z biatkami btonowymi.
Drugi kierunek naszych badan koncentruje si¢ na hipotezie udzialu biatka ParB w regulacji ekspresji
genéw poprzez zmiany topologii chromosomu P. aeruginosa. Przygotowano szereg mutantow
chromosomalnych ze zmodyfikowanymi miejscami wigzania ParB. Mutanty te bedg wykorzystane
w analizie konformacji genomu metodg HiC. Roéwnoczesnie badany jest poziom ParB w komorkach
w roznych warunkach wzrostu i udzial proteaz w jego degradacji. Kontynuowane sg badania
nad regulatorami transkrypcji wchodzacymi w interakcje z ParB lub ktorych poziom w komorce
jest zalezny od ParB. Regulony biatek PA1196, PA2121, PA2577, PA3027, PA3458 oraz PA3973
zostaly zweryfikowane przy pomocy ChIP-seq, RT-qPCR, badan in vitro i in vivo oraz prowadzona jest
analiza stuzgca identyfikacji biatek partnerskich badanych regulatoréw oraz bialek zaangazowanych w
regulacj¢ ich ekspresji (metoda typu pull-down).

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

1. Wykazano zdolno$¢ tworzenia dlugich filamentéw przez alfahelikalne bialka typu KifrA
z plazmidow o szerokim spektrum gospodarzy, R751 i RA3. Potwierdzenie oddziatywan kompleksu
KfrA-KfrC z plazmidu RA3 z cytoszkieletalnym biatkiem MreB, z kompleksem partycyjnym
plazmidu IncC-KorB oraz aparatem koniugacyjnym RA3 potwierdza hipoteze o roli Scistej korelacji
procesOw segregacji plazmidu i transferu do nowych gospodarzy z cyklem komorkowym gospodarza
(cytoszkielet, nukleoid) determinujacej stabilno$¢ tych plazmidow w réznych gospodarzach.

2. Przeprowadzono analize strukturalno-funkcjonalng biatka regulatorowego MexZ, jednego
z partneroOw ParB, uczestniczacego w determinacji oporno$ci P. aeruginosa na antybiotyki.

3. Zidentyfikowano miejsca wigzania badanych regulatorow transkrypcji w genomie P. aeruginosa.
Potwierdzono wudzial badanych czynnikéw transkrypcyjnych w regulacji ekspresji genoéw
zaangazowanych w metabolizm zwigzkéw wegla: pochodnych argininy (PA1196), glicerolu
(PA3027), glutaminy (PA3458) oraz w transport (PA2577) oraz odpowiedz na stres (PA3973).

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw:

Uzyskane wyniki badan sg podstawg 1 publikacji naukowej oraz dwoch przyjetych do druku (BMC
Genomics i Microorganisms), kolejna publikacja jest odestana do redakcji AEM po rewizji. Wyniki
zostaly przedstawione w formie 6 posterow na migdzynarodowych konferencjach naukowych.

Publikacje:
5887,4591/A, 4592/A, 4593/A, 4641/A, 4643/ A, 4644/A, 992/N
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Temat nr 47: Rozwoj metod i narzedzi bioinformatyki i biologii systeméw

Zespol: prof. dr hab. Piotr Zielenkiewicz, dr hab. Szymon Kaczanowski, prof. IBB, dr hab. Piotr
Pawlowski, dr hab. Pawel Siedlecki, dr Norbert Odolczyk, dr Dorota Niedzialek, mgr Agnieszka
Gromadka, doktoranci: mgr Matgorzata Habich, mgr Dariusz Izak

Cel badania:
Celem badan jest wykorzystanie metod informatycznych do generowania wiedzy 1 testowalnych
eksperymentalnie hipotez w obszarach obejmowanych przez bioinformatyke i biologie systemow

Opis realizowanych prac:

Opracowano wyniki nastgpujacych doswiadczen ewolucyjnych: (i) roczny eksperyment konkurencyjny
komorek wykonany przy uzyciu komorek ludzkich nowotworowymi Hela i przy uzyciu komorek
embrionalnych HEK293; (ii) ewolucja eksperymentalna mutantow komorek drozdzowych zawierajacych
mutacje delecyjng genu NUP133 i COG7. Wykonano analiz¢ dopasowania sekwencji do struktury biatek
przy uzyciu parametréw statystycznych podobnych do energii i entropii. Kontynuowano badania
wlasnosci sieci interakcji genetycznych i fizycznych.

Prowadzono dalsze badania nad wykorzystaniem uczenia gl¢bokiego w projektowaniu inhibitoréw
niskoczasteczkowych i modelowaniu ich oddziatywan z bialkami. Kontynuowano prace dotyczaca
adnotacji funkcjonalnej nowo zsekencjonowanych genoméw alg z rodzaju Chlorellaceae. Testowano
nowe czasteczki w celu opracowania wydajnego i bezpiecznego preparatu chwastobdjczego.

Wykonano poréwnanie symulacji optymalizowania na poziomie mechaniki molekularnej zestawu
struktur RNA z jonami generowanymi metoda Monte Carlo z symulacjami optymalizacji tych samych
struktur RNA z jonami poruszanymi metodg Monte Carlo z pozycji otrzymanych ze struktur PDB.
Wykonano benchmark funkcjonatdéw chemii kwantowej do badan nad pochodnymi azobenzenu
koordynujacymi jony metali.

W oparciu o analiz¢ podstawowych kanatéw transportu transblonowego, tzn., receptorowo, ATP,
napigciowo 1 streso — zaleznych, opracowano matematyczny model generacji sity elektromotorycznej
w uktadzie tetnica -zyta udowa. Zostatl on z powodzeniem zastosowany do opisu przebiegu czasowego
oscylacji zarejestrowanych w wezle pachwinowym $wini, w warunkach narkozy.

Zbadano wplyw wybranych siRNA (srsf2, cwc22) na profil transkryptomiczny organizmu ludzkiego
oraz, w konsekwencji, powigzane z nimi czynniki regulatorowe oraz $ciezki kanoniczne.
Przeprowadzono powtdérng analize i interpretacje ekspresji oraz alternatywnego splicingu genow
u pacjentow z chorobg niedokrwienng serca w oparciu o zaktualizowane bazy danych.

Przeprowadzono analize poréwnawczg ekspresji genow drozdzy typu dzikiego oraz mutanta (fmp40)
w roznych temperaturach. Przygotowano seri¢ skryptow do obliczen wielkoskalowych.

Przy wspotpracy z prof. Grazyng Faure-Kuzminska z Instytutu Pasteur’a (Unit¢ Récepteurs-Canaux,
Institut Pasteur, Paryz, Francja) oraz firmag SANOFI-AVENTIS RECHERCHE & DEVELOPPEMENT
(Paryz, Francja) zaprojektowano nowe serie peptydow, ktore moga wigza¢ si¢ do powierzchni
zmutowanego biatka AF508-CFTR. Nowo zaprojektowane peptydy wykazujg zdolno$¢ do korygowania
defektu biatka AF508-CFTR, co moze doprowadzi¢ do opracowania nowego mechanizmu interwencji
farmakologicznej u 0s6b chorych na mukowiscydoze.

Opis najwazniejszych osiagniec:
Zaprojektowanie nowej serii potencjalnych lekéw dla oso6b chorych na mukowiscydoze.

Publikacje:
5779, 5796, 5825, 5855, 5866, 5902, 4764/A

Temat nr 48: Badania wczesnych etapow zwijania i agregacji bialek.
Zespot: prof. dr hab. Michat Dadlez, dr Magdalena Kaus-Drobek, dr Aleksander Moysa, mgr Kaja
Przygonska, Lilia Zukowa

Cel badania:
Temat poswiecony jest badaniom wiasnosci strukturalnych biatkowych ukladéw o tendencjach
agregacyjnych i1 wysokiej zawartosci dynamicznych struktur. Zespot stosuje wachlarz technik
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spektrometrii mas i in. do badania cech strukturalnych r6znych uktadéw biatkowych, trudnych w analizie
ze wzgledu na tendencje oligomeryzacyjne lub zawarto$¢ dynamicznych, natywnie nieustrukturowanych
regionow. Udaje si¢ w ten sposob uzyskac¢ informacje o takich wiasno$ciach struktur oligomerow jak
przekrdj czynny na zderzenia czy stabilno$¢ sieci wigzan wodorowych stabilizujgcych struktury. Metody
te stosujemy do badan réznych uktadow agregujacych takich jak peptyd AP, zwigzany z chorobg
Alzheimera, biatka filamentu posredniego (IF), biatka kompleksu czynnikow elongacji translacji hEF1B,
btonowe toksyny bakteryjne, receptor RAGE, czy inne trudne w badaniach strukturalnych uktady, jak
przeciwciata terapeutyczne czy biatka natywnie nieustrukturowane. Ze wzgledu na silne wilasnosci
agregacyjne 1 wysoka dynamike (obecno$¢ regionéw natywnie nieustrukturowanych) badania
strukturalne tych asocjatdéw bialkowych napotykaja na duze trudnosci, dlatego stosowanie
nieklasycznych metod badan strukturalnych jest nieodzowne.

Opis realizowanych prac:

Uzyskano drogg nadekspresji w bakteriach pelng forme receptora RAGE, zawierajgca region
transbtonowy i czg$¢ cytoplazmatyczng. Scharakteryzowano status oligomeryzacyjny dla tego konstruktu
i wykazano silny wktad regionu transblonowego i domeny C2 w tworzenie oligomerow (5910).
Wskazato to na roztozenie regionéow odpowiedzialnych za powstawanie oligomerycznych form receptora
wzdluz calej sekwencji biatka. Zakonczono tez badania punktowych mutacji w peptydzie Abeta
i wykazano silny i zalezny od pozycji wplyw reszt histydynowych w pozycjach 6,13,14 na rownowagi
oligomeryczne tego peptydu (5829). W Dbadaniach oligomeryzujacych toksyn bakteryjnych
scharakteryzowano wplyw kilku mutacji punktowych na proces tworzenia porow btonowych (5745,
5843) wskazujac, ze punktowe mutacje moga, droga oddzialywan allosterycznych drastycznie zmieniaé
stabilnos¢ form strukturalnych biatka nawet w odleglych regionach. Pokazano tez, ze mutacja Y181A
bezposrednio zaburza przejs$cie od formy pre-poru do poru poprzez nadmierng stabilizacj¢ regionu, ktory
musi zachowa¢ podatno$¢ na zmiang konformacji, by transformacja do struktury poru mogta si¢ powiesc.
W pierwszej publikacji dotyczacej oligomeryzacji kompleksu biatkowego heEF1B wskazalismy regiony
nieustrukturowane w N-koncowej czes$ci podjednostki beta tego kompleksu (5757).

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

1. Wskazanie roli reszty Y181 natywnie destabilizujacej region 1 w perfringolizynie i tym samym
umozliwiajacej transformacje¢ strukturalng tego regionu podczas tworzenia poréw btonowych.

2. Wykazanie silnego wplywy domeny C2 i TM w oligomeryzacji receptora RAGE.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw:
Uzyskane rezultaty wejda w sktad publikacji.

Publikacje:
5745, 5757, 5829, 5843, 5910, 4587/A, 4588/A, 4590/A, 4715/A, 4600/A

Temat nr 49: Metabolizm cukréw u bakterii mlekowych

Zespol: prof. dr hab. Jacek Bardowski, dr hab. Tamara Aleksandrzak-Piekarczyk, dr hab. Magdalena
Kowalczyk, dr Agnieszka Szczepankowska, dr Joanna Radziwilt-Bienkowska, doktoranci:
mgr inz. Jakub Boreczek, mgr Magdalena Chmielewska-Jeznach, mgr Katarzyna Kosiorek,
mgr Anna Radulewicz, mgr Agnieszka Rozga, mgr Przemystaw Satanski, mgr Aleksandra
Tymoszewska, mgr Anastasiya Vasileuskaya

Cel badania:
Poszerzenie wiedzy o bakteriach kwasu mlekowego (LAB — z ang. Lactic Acid Bacteria) w obszarze
biologii molekularnej komorki, w aspekcie poznawczym i aplikacyjnym.

Opis realizowanych prac:

Wielokierunkowe badania prowadzone nad bakteriami mlekowymi obejmowaty:
1. Identyfikacje¢ mechanizmdéw opornosci na wybrane bakteriocyny.

2. Charakterystyke plazmidowych systemow replikacyjnych u LAB.

3. Charakterystyke hipotetycznych regulatoréw transkrypcji u Lactococcus lactis.

1.24



4. Por6éwnanie biordéznorodnosci mikroorganizmow ztozonych ekosystemow:

— pehoziamistych orkiszowych zakwaséw spontanicznych z zakwasami wzbogacanymi kulturg
starterowg do produkcji pieczywa orkiszowego (zgloszenie patentowe P. 426477),

— peloziarnistych spontanicznych zakwasoéw piekarskich na bazie magki pszennej zwyczajnej
z zakwasami uzyskanymi z udzialem kultur starterowych zawierajacych szczepy wyizolowane
z maki zytniej (zgloszenie patentowe P.422852) oraz z maki pszennej zwyczajnej.

5. Badanie podstawowych cech probiotycznych 1 bezpieczenstwa szczepéw LAB, analizg
antyproliferacyjnych zdolno$ci szczepéw LAB w hodowlach tkankowych, badania wptywu LAB na
poziom miRNA w wybranych liniach nowotworowych.

6. Oczyszczanie 1 analiz¢ funkcjonalng fagowych bialek z domeng AAA-25 potencjalnie
zaangazowanych w proces replikacji DNA u fagow L. lactis, poszukiwanie bialek towarzyszacych,
charakterystyke fagdw Lactococcus z grupy c¢2 pod katem czynnikéw wplywajacych na ich zdolnosci
infekcyjne, analiz¢ pordownawcza sekwencjonowanych fagéow ze srodowisk mleczarskich.

Opis najwazniejszych osiagniec:

1. Identyfikacja trojkomponentowego systemu regulacyjnego LiaFSR jako czynnika warunkujgacego
opornos¢ na aureocyno A53- i enterocyno L50-podobne bakteriocyny.

2. Potwierdzenie funkcjonalnosci dwoch nowych systemow replikacyjnych pochodzacych z L. lactis
1 Pediococcus parvulus w innych gatunkach LAB.

Optymalizacja wektora ekspresyjnego pIBB-JZK poprzez zmiang¢ markera selekcyjnego
uniwersalnego dla szerokiego zakresu gospodarzy.

3. Przypisanie funkcji hipotetycznym regulatorom transkrypcji:

— bialku YugA w regulacji aktywnosci operonu Leloira,
— bialku RgrA w regulacji aktywno$ci operonow dedykowanych metabolizmowi trehalozy i beta-
glukozydow.

4. Wykazanie, ze struktura mikrobioty i jej aktywnos¢ fermentacyjna w zakwasie piekarskim zalezy
od matrycy uzytej do fermentacji (rodzaj maki) oraz pochodzenia zastosowanych bakterii.
Potwierdzenie zasadno$ci zastosowania badanych kultur starterowych do fermentacji maki w celu
wytworzenia zakwasow piekarskich o odpowiednim sktadzie mikroorganizmow.

Zdeponowanie w kolekcji IBB PAN szczepéw LAB wyizolowanych z ziaren kefirowych, oscypka
1 zakwasow piekarskich.

5. Wytypowanie szczepoéw LAB o potencjalnych wlasciwosciach probiotycznych. Okreslenie zdolnosci
antyproliferacyjnej wybranych szczepéw LAB wzgledem komorek nowotworowych i wykazanie,
iz cecha ta jest szczepozalezna.

6. Analiza porownawcza 10 zsekwencjonowanych genomow fagow Lactococcus z jak dotad stabo
poznanej grupy c2virus i korelacja zakresu gospodarza z typem zakodowanego biatka warunkujacego
dtugos¢ ogonka.

Okreslenie wptywu wybranych warunkow fizyko-chemicznych na infekcyjno$¢ fagow Lactococcus
z grupy sklvirus i c2virus.

Wykazanie funkcji helikazy biatka GP21 faga Lactococcus 94p4 oraz wstepne ustalenie partnerow
biatkowych.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Uzyskane wyniki zostaly w cze$ci przedstawione w publikacjach naukowych oraz rozprawach
habilitacyjnych. Cze$¢ wynikéw stanowi¢ bedzie podstawe przygotowywanych publikacji, prac
magisterskich, doktorskich, rozprawy habilitacyjnej oraz nowych badan podstawowych jak rowniez
aplikacyjnych.

Publikacje:
5759, 5802, 5838, 5859, 5899, 4582/A, 4711/A, 4712/A, 4713/A, 4718/A, 4759/A, 973/N, 977/1/N
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Temat nr 50: Przewodzenie sygnatu stresu osmotycznego w roslinach

Zespol: prof. dr hab. Grazyna Dobrowolska, dr hab. Dorota Konopka-Postupolska, dr Maria Bucholc,

dr Anna Kulik, dr Lidia Polkowska-Kowalczyk, dr Jadwiga Szczegielniak, dr Olga Sztatelman,

dr Katarzyna Szymanska, dr Umesh Tanwar (do 30.11.2019), mgr Justyna Maszkowska; doktoranci: mgr
Julia Rachowka, mgr Adrian Kasztelan; magistranci: Zuzanna Guzik, Oliwia Hawryluk, Kacper Mank,
Daniel Szelggowski, Krystyna Szumbarska

Cel badania:
Celem prowadzonych badan byto:

1.

2.

3.

Poznanie roli kinaz SnRK2 (SNF1-related protein kinases 2), kinaz CDPK (Calcium-dependent
protein kinases) w odpowiedzi ro$lin na stresy srodowiskowe.

Zbadanie mechanizmu dziatania dwodch biatkowych inhibitoréw aktywno$ciSnRK2: SCS (SnRK2-
interactingCalcium Sensor) oraz PMI1 (Plastid Movement Impaired 1).

Zrozumienie mechanizmow fizjologicznych i molekularnych dziatania aneksyn na modelu aneksynyl
(ANNATI), 3 (ANNAT?3) i 4 (ANNAT4) z Arabidopsis thaliana.

Opis realizowanych prac:

1.

Na podstawie wynikéw sekwencjonowania matych RNA w mutantach surk2 Arabidopsis thaliana
i roslin typu dzikiego wykazaliSmy, ze kinazy SnRK2 grupy 1, nieaktywowane przez kwas
abscysynowy (ABA), biorg udziat w regulacji biogenezy miRNA w korzeniach roslin poddanych
dzialaniu stresu zasolenia. Przypuszczalnie wynika to z zaburzonej fosforylacji biatek wiazacych
RNA zaangazowanych w biogeneze miRNA: HYL1, SE i GRP7/8; bialka te sa substratami SnRK?2.

. Wykazano, ze kinazy SnRK2.4 i SnRK2.10 reguluja akumulacj¢ H,O, w korzeniach w odpowiedzi

rosliny na zasolenie.

. Nasze wczesniejsze wyniki sugerowaty, ze kinazy SnRK2 grupy 1 uczestnicza w regulacji starzenia

ro§lin w warunkach zasolenia. W ostatnim roku sprawozdawczym zidentyfikowaliSmy
w liSciach Arabidopsis thaliana szereg czynnikow transkrypcyjnych z rodzin WRKY oraz ANAC
oraz gen6w przez nie regulowanych, ktorych ekspresja znajduje si¢ pod kontrolg szlakow
sygnatowych kinazy SnRK2.10 podczas dtugotrwatego zasolenia.

. W poprzednich latach wykazaliSmy udziat kinazy ZmCPK 11 w odpowiedzi roslin na stres zasolenia,

jak  rowniez regulacje ckspresji czynnika transkrypcyjnego ZAT6 przez t¢ kinazg
w roslinach poddanych dzialaniu stresu soli. Obecnie wykazaliSmy, ze biatko ZAT6 jest
fosforylowane in vitro przez ZmCPK11 oraz przez dwie najbardziej homologiczne do ZmCPK11
kinazy z rzodkiewnika, AtCPK4 i AtCPK11. Zidentyfikowaliémy za pomocg spektrometrii mas oraz
ukierunkowanej mutagenezy miejsca fosforylacji w ZAT6 dla tych kinaz.

. Prowadzono badania dotyczace udzialu kinaz CDPK w interakcji ziemniak/patogen Phytophthora

infestans. Zbadano ekspresje wszystkich 23 genow z rodziny kinaz CDPK w liniach ziemniaka nie
zawierajagcych genéw odpornosci na ten patogen, roslin zawierajacych gen odpornosci Rpi-phul albo
Rpi-Smiral albo oba te geny w odpowiedzi na infekcje patogenem P. infestans. Zaobserwowano
zroznicowang ekspresj¢ roznych StCDPK w liniach ziemniaka traktowanych réznymi izolatami P.
infestans. Najbardziej istotny wzrost ekspresji stwierdzono w przypadku kinazy StCDPK4.

. Wykazano, ze biatko SCS reguluje wrazliwo$¢ roslin na suszg. Nasze wyniki wskazuja, ze biatko to

jest inhibitorem kinaz SnRK?2 aktywowanych przez ABA.

. W celu zmapowania fragmentu biatka PMI1 odpowiedzialnego za inhibicj¢ kinaz SnRK2

przygotowano konstrukty pozwalajace na wydajng ekspresj¢ poszczegdlnych fragmentow
w bakteriach, a nast¢pnie zoptymalizowano metody ich ekspresji i oczyszczania.

. Kontynuowano badanie roli aneksyny ANNAT1 w przeciwdziataniu akumulacji nadtlenku wodoru i

tlenu singletowego — badanie transkryptomu ros§lin w stresie nadmiernego os$wietlenia. Ponadto
rozpoczeto badania roli ANNAT1 w metabolizmie kwasu askorbinowego.

Opis najwazniejszych osiagniec:
Wykazano, ze kinazy SnRK2 grupy 1, nieaktywowane przez ABA, uczestniczag w regulacji biogenezy
miRNA zar6wno w warunkach kontrolnych jak i w odpowiedzi na stres zasolenia.
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Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Uzyskane wyniki majg charakter poznawczy, poszerzajg naszg wiedz¢ na temat odpowiedzi roslin
na stresy abiotyczne. W przysziosci mogg zostaC wykorzystane do uzyskania roSlin uzytkowych
o zwigkszonej odpornos$ci na nickorzystne warunki srodowiska.

Publikacje:
5755, 5774, 5854, 5863, 4669/A, 4679/A, 4691/A, 4693/A, 4765/A, 4768/A, 4771/A

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

Cel badania:

Ustalenie roli redoksowych modyfikacji grup tiolowych cystein w regulacji aktywnos$ci waznych
ludzkich biatek zwigzanych z procesami pierwotnej odpowiedzi immunologicznej i nowotworzenia
w szczegolnosci kalprotektyny i wimentyny.

Opis realizowanych prac:

Poprzez odpowiednio zoptymalizowang chemiczng modyfikacje rekombinowanych biatek
w warunkach denaturujgcych lub niedenaturujacych uzyskano kilka form kalprotektyny z dwiema lub
pojedynczymi grupami tiolowymi modyfikowanymi przez S-glutationylacj¢ oraz modyfikowang
wimentyne. Uzyskane proteoformy opisano i porownano z niemodyfikowanymi biatkami wykorzystujac
szeroka game¢ metod analizy bialek. W szczegdlnoSci opisano wynikajagce z modyfikacji
potranslacyjnych zmiany oligomeryzacji, dynamiki strukturalnej oraz wigzania jond6w wapnia i cynku.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:
Identyfikacja charakterystycznych zmian w dynamice strukturalnej kalprotektyny, ktore mogg by¢ miarg
niektorych biologicznych wtasciwosci roznych proteoform.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw:
Uzyskane wyniki wejda w sktad publikacji i doniesien konferencyjnych

Publikacje:
4622/A, 4734/A, 4715/A

Temat nr 52: Analiza wybranych genéw metabolizmu komoérkowego Arabidopsis thaliana
ze szczegblnym uwzglednieniem genoéw nudix
Zespol: dr hab. Elzbieta Kraszewska, doktoranci: mgr Joanna Drabinska, mgr Mateusz Zigcina

Cel badania:
Ustalenie biologicznej funkcji biatek Nudix oraz biatka PA2504 z Pseudomonas aeruginosa.

Opis realizowanych prac:

Analiza skonstruowanych mutantow delecyjnych nudix APA0990, APA2769, APA3180, APA3470,
APA3755, APA4400, APA4841 oraz APA5176 c.d.

Ustalono, ze najbardziej widoczne zmiany fenotypowe wykazywaty mutanty nudix APA3470, APA3754
1 APA4400. W poréwnaniu do szczepu rodzicielskiego charakteryzowaly si¢ one podwyzszona produkcja
piocyjaniny, byly bardziej odporne na B-laktamowy antybiotyk piperacykling oraz wykazywaty wicksza
wrazliwo$¢ na stres oksydacyjny. Mutanty APA4400, 1 APA5176 wykazywaly powazny defekt
w ruchliwosci typu swarming oraz obnizong wirulencje w testach z uzyciem Caenorhabditis elegans.
Mutanta 4PA4841 od szczepu rodzicielskiego odrézniata podwyzszona wrazliwos¢ na stres oksydacyjny.
Oprocz APA4400, w zadnym z pozostalych mutantow nudix z podwyzszong wrazliwoscig na stres
oksydacyjny nie zaobserwowano wzrostu tempa mutacji spontanicznych. Wszystkie obserwowane
zmiany fenotypowe w/w mutantow zanikaty po wprowadzeniu do zmutowanych szczepow plazmidow
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niosacych prawidlowe kopie gendéw co wskazuje na to, ze zmiany powstaly na skutek braku
odpowiedniego biatka Nudix w komorkach bakteryjnych.

Ponadto ustalono, ze bialko PA4400 oprocz funkcji ,,Nudix” posiada dodatkows funkcj¢ zwigzang
ze szlakiem biosyntezy tiaminy.

Opis najwazniejszych osiagniec:

1. Ustalenie, ze biatka PA3470, PA3754 i PA4400 biorg udzial w odpowiedzi komoérek na stres
oksydacyjny.

2. Ustalenie, ze hydrolazy PA4400 i PA5176 biora udzial w patogenezie P. aeruginosa.

3. Ustalenie, ze biatko PA4400 jest dwufunkcjonalne.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Uzyskane wyniki sg treScig pracy: ,Individual Nudix hydrolases affect diverse features
of Pseudomonas aeruginosa” (w poprawkach po rewizji), a takze be¢da stanowily podstawe pracy
doktorskiej mgr. M. Zigciny.

Publikacje:
4642/A, 4625/A

Temat nr 54: Mechanizmy molekularne dzialania jonéw metali czynnych biologicznie.

Zespol: prof. dr hab. Wojciech Bal, dr hab. Marcin Grynberg, dr Igor Zhukov, dr Adam Mieczkowski,
dr Krzysztof Drabikowski, dr Magdalena Kulma (do 31.08.2019), dr Piotr Skrobecki (do 30. 09. 2019),
dr Irena Paczkowska, dr Dorota Radecka (od 1.10. 2019), mgr Aleksandra Witkiewicz-Kucharczyk,
mgr Dawid Ptonka, mgr Karolina Bossak, mgr Tomasz Zurawik, mgr Ewelina Stefaniak, mgr Radostaw
Kotuniak, mgr Krzysztof Strzatkowski (do 30.09. 2019), mgr Maciej Plichta (od 1.07.2019), mgr Marta
Wisniewska (od 1.06.2019), mgr Joanna Ziemska-Legiecka (od 1.10.2019), mgr Urszula Majcher-
Seledyn (od 1.10.2019), prof. dr hab. Magdalena Fikus

Cel badania:

Celem badan jest poznanie mechanizméw molekularnych lezacych u podtoza proceséw fizjologicznych
z udziatem jondéw metali, szczegodlnie miedzi, srebra i cynku oraz procesow toksycznych z udziatem
jonow metali cigzkich i kancerogennych, w tym: niklu, kobaltu, kadmu, srebra i palladu. Zwrocona
zostanie rOwniez uwaga na praktyczne wykorzystanie uzyskiwanych wynikow.

Opis realizowanych prac:

Kontynuowano prace nad reakcja hydrolizy wigzania peptydowego pod wplywem jondow metali
(artykuty w przygotowaniu), a takze badania eksperymentalne i teoretyczne oddziatywan jonow Cu(Il) z
peptydami biologicznymi z rodziny AP (5756, 5829, 5872, 5897, 294/M), modelami peptydowymi
receptora hCtrl (5888) i peptydami modelowymi (5824), wspodlpracujac z partnerami zagranicznymi
i krajowymi. W dziedzinie fizjologii molekularnej cynku opublikowano artykul na temat modulacji
fluorescencji sensoro6w ZinPyr-1 1 Zinbo-5 przez metabolity komorkowe (5898). Ponadto
dr hab. M. Grynberg we wspélpracy migdzynarodowej badal zagadnienie blgdow w bazach danych
sekwencji (5895), genomike porownawcza Lactobacillus (5899), wzigt takze udzial w wyjasnieniu
mechanizmu dziatania podjednostki delata bakteryjnej polimerazy DNA (5878). Dr A. Mieczkowski
we wspotpracy z grupami krajowymi opublikowal dwa artykuly z dziedziny syntezy organicznej (5833)
i badan biatka ALKBH jako targetu terapii nowotworowych (5848). Dr 1. Zhukov we wspolpracy
z r6znymi osrodkami opublikowat pi¢¢ artykutéw z dziedziny badan strukturalnych NMR bialek, w tym
dwa na temat biatka prionowego (5775, 5788, 5831, 5832, 5846). Dr K. Drabikowski opublikowat
artykut na temat funkcji teneuryn Caenorhabditis elegans (5547).

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

1. Udziat M. Grynberga w publikacji wyjasniajacej dziatanie polimerazy RNA (5878).
2. Przedstawienie koncepcji roli peptydow Ap4-x w fizjologii moézgu (5872).
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Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Uzyskano dwa patenty krajowe zwigzane z zastosowaniami chitozanu (PL233402 B1) i jego pochodne;j,
chitationu (PL234156 B1).

Publikacje:
5756, 5775, 5783, 5788, 5824, 5829, 5831, 5832, 5833, 5846, 5848, 5872, 5878, 5888, 5895, 5897, 5898,
5899, 294/M

Temat nr 55: Analiza genetyczna podstaw wybranych choréb dziedzicznych.
Zespol: dr hab. Beata Burzynska, prof. IBB PAN, dr Monika Gora, mgr Karolina Maciak, Katarzyna
Konieczna (magistrantka)

Cel badania:

Zespot realizowat nastepujace cele badawcze:

1. Badania genetyczne pacjentdow z wrodzonymi niedokrwisto$ciami hemolitycznymi.

2. Kontynuowanie badan dotyczagcych uwarunkowan genetycznych rozwoju pozawalowej
niewydolnosci serca.

3. Identyfikacja miRNA z surowicy krwi powigzanych z migotaniem przedsionkow oraz proba
znalezienia miRNA, ktére moze by¢ traktowane jako predyktor skutecznosci przeprowadzenia ablacji
u pacjentow.

Opis realizowanych prac:

Ad 1. Zostata przeprowadzona re-ewaluacja kliniczna pacjentdw, u ktorych pierwotnie zostala
zdiagnozowana sferocytoza wrodzona, natomiast badania genetyczne nie potwierdzily tego rozpoznania.
Wykrylismy nowe mutacje w genie kodujagcym biatko kanatu btonowego PIEZO1, co umozliwito zmiang
diagnozy na stomatocytoze¢ wrodzong. Jest to ogromnie istotne, poniewaz splencktomia standardowo
wykonywana w przypadkach sferocytozy wrodzonej nie jest zalecana w stomatocytozie, gdyz jest
nieskuteczna oraz zwigksza ryzyko zagrazajacej zyciu zakrzepicy.

Ad 2. Opracowany algorytm rozwoju pozawatowej niewydolnos$ci serca zostal zwalidowany na wigkszej
grupie pacjentéw. Przeprowadzono techniczng walidacj¢ metody oraz opracowano oceny zgodnosci dla
wyrobow medycznych IVD.

Ad 3. Zanalizowano profil ekspresji kragzagcych miRNA w surowicy u pacjentdw z migotaniem
przedsionkéw poddanych po raz pierwszy zabiegowi ablacji oraz u grupy kontrolnej na podstawie
wynikow z sekwencjonowania NGS. Wykonano optymalizacj¢ warunkéw oznaczania poziomu ekspresji
miRNA przy uzyciu emulsyjno-kropelkowego PCR (ddPCR, ang. digital droplet PCR).

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

Scharakteryzowanie nowych, dotychczas nie opisanych mutacji w genie PIEZO1, odpowiedzialnych za
stomatocytoze wrodzong. Przeprowadzanie analizy korelacji genotyp — fenotyp oraz modelowania
molekularnego.

Opracowanie wieloczynnikowego testu do diagnostyki in vitro oznaczajacego poziom ekspresji siedmiu
biomarkeréw transkryptomicznych w pelnej krwi. HTTest jest skierowany do pacjentow,
u ktorych wystgpit zawat serca typu STEMI (ostry zespdt wiencowy z uniesieniem odcinka ST).

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Wyniki zostaty przedstawione w formie 6 posterow na krajowych i mi¢edzynarodowych konferencjach
naukowych oraz w publikacji. Wyniki zostaty wykorzystane w dokumentacji technicznej Heart Trans
Testu (HTTest) w Urzedzie Rejestracji Produktow Leczniczych, Wyrobow Medycznych i Produktow
Biobojczych.

Publikacje:
5739, 4584/A, 4586/A, 4603/A, 4702/A, 4714/A, 4721/A, 291/M
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Temat nr 56: Genomika Paramecium tetraurelia
Zespol: dr Robert Gromadka, dr Jacek Nowak, dr Julita Gruchota, mgr Dawid Owsian (doktorant)

Cel badania:

Paramecium (pot. pantofelek) jest jednokomorkowym organizmem eukariotycznym charakteryzujacym
si¢ obecnoscig dwoch rodzajow jader w obregbie cytoplazmy. Podczas kazdego cyklu plciowego
matczyne jadro somatyczne — makronukleus jest degradowany, a nowy makronukleus powstaje z jadra
generatywnego — mikronukleusa. W czasie rozwoju nowego makronukleusa genom mikronuklearny
podlega zlozonym rearanzacjom, ktoérych wzor jest dziedziczony epigenetycznie pomiedzy starym
i nowym makronukleusem: nastepuje usunigcie elementéw wielokopijnych (m. in. transpozondéw
1 minisatelitow) oraz precyzyjne wycigcie krotkich, jednokopijnych, nie kodujacych sekwencji IES
(ang. Internal Eliminated Sequence). Matczyne dziedziczenie wzoru eliminacji wymaga porownywania
DNA zawartego w nowopowstajacym makronukleusie z DNA ze starego makronukleusa. Zgodnie
z postulowanym modelem w pordéwnaniu genomow bierze udziat szereg czynnikdw zwigzanych
ze szlakiem interferencji RNA. W procesie tym uczestniczg rozne klasy niekodujacych RNA: krotkie,
charakterystyczne dla proceséw plciowych skaningowe RNA (scnRNA) pochodzace z mikronukleusa
oraz dluzsze, nieckodujgce transkrypty syntetyzowane w matczynym makronukleusie oraz nowym
makronukleusie.

Gléwnym celem badan jest poznanie mechanizméw zwigzanych z synteza i metabolizmem
nickodujacych transkryptow z wykorzystaniem orzeska Paramecium tetraurelia jako organizmu
modelowego. Weryfikowana jest hipoteza, iz aktywowane podczas procesow plciowych czynniki
regulujace transkrypcje moga bra¢ udzial w zainicjowaniu niekodujacej transkrypcji na skale catego
genomu. W ramach projektu analizowana jest funkcja czynnikow potencjalnie odpowiedzialnych
za modulowanie dziatania kompleksu polimerazy RNA II w stron¢ syntezy niekodujacych transkryptow.
Badany jest udziat czynnikoéw elongacji transkrypcji (TFIIS, Spt5 i Spt4) w regulacji rearanzacji DNA
w Paramecium zaleznej od niekodujacych RNA.

Opis realizowanych prac:

Kontynuowali$my analiz¢ funkcjonalng biatek homologicznych do czynnikoéw elongacyjnych Spt4
i SptS. Punktem wyjscia do dalszych eksperymentéw bylo wczesniejsze potwierdzenie istnienia
powigzanego z polimerazg RNA II kompleksu Spt4-SptS, ktory jest odpowiedzialny za syntez¢ RNA w
jadrze generatywnym podczas mejozy. Analiza z wykorzystaniem spektrometrii mas wykazala,
ze biatko SptSm najprawdopodobniej wystepuje w kompleksie z wigzagcym RNA biatkiem Ptiwi01/09.
Ponadto, wyciszanie gendw SPT5m i SPT4 prowadzi do zmiany lokalizacji Ptiwi09. Biatko nie lokalizuje
si¢, jak w komorkach dzikich, ani wewnatrz matczynych ani nowych makronukleusow, tylko pozostaje w
cytoplazmie.

Wisréd biatek, ktore zostaty wspotoczyszezone z SptSm i SptdmA zidentyfikowalismy szereg czynnikdéw
zwigzanych z modyfikacjg transkryptow (poliadenylacja, splicingiem) oraz transportem pomie¢dzy
jadrem a cytoplazma (min. f i o importyny). Pozwolilo to postawi¢ hipotezy dotyczace udziatu
czynnikéw elongacji transkrypcji w posttranslacyjnej modyfikacji niekodujacych transkryptow oraz
powstawaniu kompleksu scnRNA z biatkiem PIWI jak rowniez transporcie RNA z jadra.

Opis najwazniejszych osiagniec:
Odkrycie fizycznego i funkcjonalnego powigzania pomigdzy kompleksem Spt4-Spt5 a biatkiem
Ptiwi01/09.

Temat nr 58: Identyfikacja i charakterystyka mikroorganizmow potencjalnie uzytecznych

w bioremediacji.
Zespol: dr hab. Urszula Zielenkiewicz, dr hab. Anna Muszewska, mgr Joanna Klim, mgr Tomasz
Walter, mgr Matgorzata Ortowska, mgr Vandana Kaushal

Cel badania:
Glownym celem prowadzonych badan jest izolowanie, charakterystyka oraz poznanie wiasciwosci
szczepOw mikroorganizméw, konsorcjoéw mikroorganizméw oraz grzybow z roéznych srodowisk.
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Opis realizowanych prac:

W bazie danych GenBank NCBI uzupehiono i poprawiono adnotacj¢ zdeponowanej sekwencji genomu
(w tym 10 plazmidoéw) srodowiskowego szczepu Acinetobacter Iwoffii ZS207. Sekwencje genomu
uzupelniono poprzez uzyskanie dtugich odczytow za pomocag sekwenatora genomowego MinION.
Kontynuujac charakterystyke tego szczepu wykazano eksperymentalnie funkcjonalno$¢ plazmidowych
gendéw oporno$ci na jony arsenu arsB i arsC, poprzez ich sklonowanie i ekspresje¢ w komorkach
Escherichia coli.

Na potrzeby prowadzonych szerokich analiz meta-omicznych wielogatunkowych mikrobiot
srodowiskowych utworzono wtasng specjalng baz¢ danych do analiz proteomicznych. Baze utworzono z
wykorzystaniem zbioréw sekwencji meta-genomoéw oraz meta-transkryptomow badanych bioreaktorow i
innych biologicznych osadow beztlenowych, zgromadzonych w wyniku wczesniej prowadzonych badan.
Zawiera ona obecnie ponad 9,5 miIn rekordow (ok. 60% adnotowanych) i jest systematycznie
powigkszana.

Opracowano metodologi¢ przygotowania materiatu z meta-proteoméw z rdéznych osadow biologicznych
do analiz LC-MS.

Przeprowadzono réwniez poglebiong analiz¢ bioroznorodno$ci oraz potencjatu metabolicznego skrajnie
oligotroficznej maty wodnej rozwijajacej si¢ w zalanych woda szybach nieczynnej kopalni uranu
Pogorze.

Wyizolowano kolejne szczepy z réznych srodowisk antropogenicznych, w tym Roseomonas sp.
1 Brevibacterium aurantiacum.

Sposrod  szczepow wilasnej kolekcji, wytypowano na podstawie morfologii komorek, barwy
wydzielanych pigmentow oraz charakterystyki $rodowiska, z ktorego byly izolowane, 5 szczepow
mogacych mie¢ zastosowanie w badaniach astrobiologii. We wspoélpracy z Instytutem Lotnictwa Sieci
Badawczej Lukasiewicz przeprowadzono testy detekcji komoérek ww szczepdw przez autorskiej
konstrukcji kamere wielospektralng w komorze prozniowej w warunkach imitujacych otoczenie satelity
Saturna.

We wspotpracy z Zaktadem Bioinformatyki przeprowadzane sg analizy eksperymentalnej ewolucji
genomow z wykorzystaniem organizmu modelowego Saccharomyces cerevisiae.

Plesniakowce s3 jedng z grup organizmoéw pionierskich, uwazanych za mato skomplikowane
metabolicznie. Prowadzone we wspétpracy migdzy Wydziatem Biologii UW a IBB PAN badania
wykazaty zaskakujaca wszechstronno$¢ metaboliczng analizowanych szczepéw Mucoromycotina i ich
zdolno$¢ do wzrostu na zréoznicowanych zrodtach wegla.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

1. Wykazanie funkcjonalnos$ci plazmidowych genow arsB i arsC szczepu A. Iwolffii ZS207.

2. Utworzenie wlasnej bazy danych do analiz proteomicznych mikrobiot beztlenowych osadoéw
biologicznych.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw:
Uzyskane wyniki zostaty wykorzystane w publikacjach naukowych, przygotowywanych manuskryptach
oraz sg podstawg jednej zrealizowanej pracy magisterskiej.

Publikacje:
5794, 5815, 5826, 5838, 5860, 5781, 4647/A, 4672/A, 4595/A, 4703/A, 4704/A, 997/N

Temat nr 60: Mechanizmy podzialéw komorkowych.
Zespol: dr hab. Anna Kurlandzka, prof. IBB PAN

Cel badania:

Badania prowadzone we wspotpracy. (1) Wspolpraca z dr hab. A. Skoneczng (IBB PAN) dotyczyla
poznania podstaw niestabilno$ci genetycznej, natomiast (2) wspotpraca z dr. hab. Sz. Kaczanowskim
(IBB PAN) miata na celu testowanie jednej z hipotez dotyczacych mechanizméw ewolucji, mianowicie
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stabilnosci modutow funkcjonalnych. W obu wypadkach modelowym organizmem byly drozdze
Saccharomyces cerevisiae.

Opis realizowanych prac:

1. Kontynuowano badanie roli biatka Swi6 i stwierdzono, ze jego brak prowadzi do bardzo szybkiej
rearanzacji genomu co spowodowane jest niewydajnym przekazywaniem sygnalu o uszkodzeniu
DNA.

2. Analizowano los modutow funkcjonalnych w szczepach S. cerevisiae pozbawionych genow COG7
i NUP133 poddanych eksperymentalnej ewolucji w chemostacie. Analizowano zmiany na poziomie

transkrypcyjnym.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

Stwierdzono, ze zar6wno zmiany na poziomie DNA jak tez poziomu ekspresji genéw nie potwierdzajg
stusznosci hipotezy zaktadajgcej, ze utrata funkcji jednego z elementow tzw. 'modutu funkcjonalnego'
czesto prowadzi do inaktywacji innego, rowniez bgdacego jego czescia, co kompensuje stratg tego
pierwszego.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw:

Wyniki prezentowano na konferencjach i sg przygotowywane do publikacji.

Publikacje:
4580/A, 4647/A, 4648/A, 4672/ A, 4746/A

Temat nr 61: Dynamika transkryptomu w normie i stresie.
Zespol: dr hab. Marta Koblowska, dr hab. Roksana Iwanicka-Nowicka

Cel badania:
Poznanie roli i mechanizmu dziatania czynnikow splicingowych w regulacji ekspresji genow
na poziomie transkrypcji i alternatywnego sktadania genow w komorkach zmienionych nowotworowo.

Opis realizowanych prac:

Do badan wykorzystano lini¢ jasno-komorkowego raka nerki (ang. clear cell renal cell carcinoma,
ccRCC), w ktorej za pomoca siRNA w dwoch niezaleznych eksperymentach obnizono poziom
czynnikéw splicingowych CWC22 i SRSF2. O tych biatkach wiadomo, Ze zmiany ich poziomu maja
negatywny wplyw na przezywalno$¢ pacjentow, u ktorych stwierdzono wystgpowanie ccRCC.
Przy uzyciu mikromacierzy DNA zbadano zmiany na poziomie transkryptomu i alternatywnych form
splicingowych w liniach z obnizong ekspresjg CWC22 i SRSF2.

Obecnie prowadzone sg analizy funkcjonalne genéw o zmienionej regulacji w komodrkach z obnizona
ekspresja badanych czynnikow w stosunku do linii niezmienione;.

Opis najwazniejszych osiagniec:
Uzyskanie linii ccRCC z obnizong ekspresja CWC22 i SRSF2.
Zbadanie zmian transkryptomu komorek o zmienionej ekspresji czynnikow splicingowych.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wyniki bedg przedstawione w formie publikacji naukowych.

Zamkniecie z 31.12.2018

Temat nr 63: Dodekahedron adenowirusa jako platforma szczepionkowa.

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

Cel badania:
Celem prowadzonych badan jest skonstruowanie innowacyjnej szczepionki przeciwgrypowej, w ktorej
czastka wirusopodobna — dodekahedron adenowirusa (Dd), pemi role poliwalentnego no$nika

dostarczajacego wybrane antygeny oraz dodatkowo rolg adjuwanta.
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Opis realizowanych prac:

W celu uzyskania preparatu szczepionkowego umozliwiajgcego uzyskanie ochrony w stosunku
do wigkszosci szczepow wirusa grypy, jako antygeny wykorzystywane sg fragmenty o niezmiennej
(konserwowanej) sekwencji, pochodzace z dwodch biatek wirusowych. Sg to epitopy biatka M1
o stabilnej sekwencji, ktore zapewniaja indukcje immunologicznej odpowiedzi komodrkowej, oraz
wybrane fragmenty hemaglutyniny o sekwencji niezmiennej w biatkach wirusow roznych szczepow,
stymulujgce uktad immunologiczny do produkcji przeciwciat neutralizujgcych.

Nasze wczesniejsze badania w modelu zwierzecym wykazaty, ze preparat dodekahedron6w niosacych
epitopy biatka M1, wiaczone do struktury czastki na drodze manipulacji genetycznej, skutecznie
indukowatl silng immunologiczng odpowiedz komorkows, bez uzycia adjuwantow. W ciggu roku
sprawozdawczego otrzymywano preparat szczepionkowy zawierajagcy oba antygeny. Antygen HA
produkowano w postaci biatka fuzyjnego zawierajacego poza silnie konserwowanymi fragmentami
hemaglutyniny domeng trymeryzacyjna, pochodzacg z biatka kodowanego przez faga T4, oraz
N-koncowy (94 aa) fragment trymerycznego biatka widkna adenowirusa, ktory jest odpowiedzialny
za przylaczenie do pentameréw biatka podstawy pentonu, z ktorego zbudowany jest Dd. Analizy
z zastosowaniem metod elektroforetycznych oraz spektrometrii mas wykazaly integralno$¢ biatka
fuzyjnego. Jego poprawng oligomeryzacje potwierdzita analiza z zastosowaniem filtracji zelowe;.
Natomiast, w przeciwienstwie do niemodyfikowanych dodekahedronéw oraz czastek zawierajacych
epitopy M1, wydajnos¢ produkcji i oczyszczania opracowanego wariantu rekombinowanej
hemaglutyniny jest bardzo niska. Wysoki koszt produkcji biatek w systemie bakulowirusa ogranicza
mozliwo$¢ otrzymywania zaprojektowanej szczepionki w ilosciach umozliwiajacych przeprowadzenie
testow jej funkcjonalnosci in vivo.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Opracowanie metody przylaczania bialek do dodekahedronow sktadajacych si¢ z pentamerow biatka
podstawy pentonu przy uzyciu linkera w postaci fragmentu biatka widkna adenowirusa otrzymywanego
w formie trymeryczne;j.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Powyzsze wyniki sg przedmiotem pracy magisterskie;j.

Publikacje:
4624/A, 995/N

Temat nr 64: Posttranslacyjne modyfikacje bialek jako mechanizm regulacji szlakéw
przekazywania sygnatu.

Zespol: dr hab. Magdalena Krzymowska, dr Magdalena Gorecka, dr Marcin Piechocki, dr Patrycja

Zembek, mgr Bartosz Baranowski (doktorant zatrudniony z projektu NCN), doktoranci:

mgr inz. Jakub Kwiatkowski, mgr Dominika Kamrowska

Cel badania:
Wyjasnienie funkcji HopBF1, jednego z biatek efektorowych wydzielanych przez bakterie Pseudomonas
syringae.

Opis realizowanych prac:

Fitopatogenne bakteric wydzielaja do komorki gospodarza zestaw bialek, zwanych efektorami, ktore
pomagaja im zasiedli¢ nowe S$rodowisko. Ich dziatanie polega m.in. na pozyskiwaniu skladnikow
pokarmowych. Jednak duzo wazniejsza role petnig one w thumieniu odpowiedzi obronnej gospodarza.
W naszym zespole od lat prowadzimy badania, ktérych celem jest poznanie mechanizmu dziatania
poszczegdlnych efektoréw na poziomie molekularnym.

Analiza bioinformatyczna wykazata, ze jeden z efektorow Pseudomonas syringae — HopBF1
przypuszczalnie jest kinaza bialkowa o nietypowej strukturze. W zgodzie z ta hipoteza, HopBF1
wyrazany w komorkach bakteryjnych lub roslinnych ulegal autofosforylacji. Ekspresja HopBF1
w komorkach roslinnych prowadzita do nekrotyzacji tkanki, w procesie zaleznym od obecnosci
nienaruszonego hipotetycznego centrum katalitycznego. We wspotpracy z grupa dr. Tagliabracii (Univ.
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Texas Southwestern, USA) udato si¢ nam pokazaé, ze rowniez w innych systemach efektor ten miat
wlasciwosci cytotoksyczne. Nasze badania ujawnily, ze celem dziatania HopBF1 w komorce gospodarza
jest HSP90. Analiza mutantow wykazata, ze efektor wiaze to biatko opiekuncze wykorzystujac petle,
ktéra przypomina domeng¢ konserwowang wsrod klasycznych substratow HSP90. Zakladamy,
ze w konsekwencji konformacja biatka HopBF1 przyjmuje dojrzala forme. Co istotne pokazalismy,
ze w warunkach in planta HopBF1 fosforyluje konserwowang reszt¢ seryny w biatku HSP90
zaangazowang w koordynacj¢ ATP i w ten sposob inhibuje aktywno$¢ ATPazy. Poniewaz biatko HSP90
wraz biatkami odpornosci R wchodzi w sktad kompleksow receptorowych, sprawdzilismy, czy HopBF1
interferuje z ich dziataniem. W tym celu testowaliSmy wplyw HopBF1 na dziatanie konstytutywnie
aktywnego wariantu biatka odpornosci RPM1. Obecno$¢ efektora hamowata odpowiedz obronng ro$lin,
podczas gdy ekspresja nieczynnych katalitycznie wariantow HopBF1, nie zaktocata przebiegu reakcji
odpornosciowej. Reasumujac, wyniki naszych doswiadczen wskazuja, ze HopBF1 w komorce
gospodarza przybiera dojrzala konformacj¢ na drodze interakcji z biatkiem HSP90, nast¢pnie fosforyluje
biatko opiekuncze i w konsekwencji hamuje jego aktywnos$¢, co z kolei zaburza dziatanie kompleksow
receptorowych zaangazowanych w odpowiedz obronna.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Nasze badania pokazaty, ze HopBF1 jest biatkiem zatozycielskim dla nowej rodziny kinaz biatkowych.
Zaproponowany przez nas model zaktada, ze efektor ten po dostarczeniu do komorki gospodarza udaje
substrat dla biatka opiekunczego HSP90, nastepnie fosforyluje powszechnie konserwowang seryng
w centrum aktywnym HSP90, co blokuje jego aktywnos¢ ATPazy i w konsekwencji prowadzi
do zaburzenia odpowiedzi obronne;.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw:

Ze wzgledu na obecnos¢ HopBF1 wsrod patogenow roslin i zwierzat, zrozumienie mechanizmu dziatania
tego efektora, przyczynito si¢ do wyjasnienia uniwersalnych mechanizméw wirulencji, co moze pomoc
w wypracowaniu nowych strategii w walce z patogenami. W dalszej perspektywie, zdolnos¢ HopBF1
do specyficznego unieczynnienia biatka HSP90, ktoére, jak wczesniej dowiedziono, wspomaga
proliferacje  komoérek = nowotworowych, mozna  potencjalnie = wykorzystat w  terapii
przeciwnowotworowej.

Publikacje:
5864, 4638/A, 4639/A, 4675/A, 981/N

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

Zespol: prof. dr hab. Jaroslaw Poznanski, dr Kinga Mieczkowska, dr Daniel Paprocki, doktoranci:

mgr Anna Szymaniec-Rutkowska, mgr Ewa Marzec, mgr Stawomir Kasperowicz, mgr Anna Stefaniuk

Cel badania:

Celem realizacji tematu jest udoskonalenie procedur umozliwiajacych ustalanie zalezno$ci miedzy
strukturg a funkcjg biologiczng. Badania opierajg si¢ przede wszystkim na analizie struktur budowanych
w oparciu o dane dostgpne dla podobnych uktadéw (na przyktad modelowanie przez homologic),
w kontekscie dostepnych danych termodynamicznych (aktywnos¢ biologiczna, parametry biochemiczne,
dane kinetyczne, pomiary termodynamiczne, pomiary spektroskopowe, analizy statystyczne).
Poszukiwane sg konkretne typy oddzialywan lub ich kombinacje, ktore thumacza obserwowany efekt.

Opis realizowanych prac:

1. Analiza wplywu atomo6éw halogenu na oddzialywanie halogenowanych ligandéw z bialkami:
okreSlenie wzglednego wkladu termodynamicznego wigzania halogenowego w relacji
do innych efektéw zwiazanych z wprowadzeniem atomu halogenu do czgsteczki liganda.
Opracowano i1 wykonano syntez¢ serii pochodnych kwasow hydroksamowych, zawierajacych
polihalogenowany podstawnik fenylowy, réznigcych si¢ od siebie dtugoscig tancucha alkilowego,
jako potencjalnych bimodalnych inhibitorow CK2/HDAC. Przeprowadzono syntez¢ wszystkich
10 izomerow heterogennie podstawionych perhalogenowanych pochodnych benzotriazolu oraz
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zaprojektowano i p6zniej uzyskano znaczng liczbg zwiazkow zawierajacych rozne atomy halogenu
(F, Cl, Br, I). Badania termodynamiczne wigzania tych zwiazkéw do docelowego bialka pozwalajg
na separacj¢ wkladow oddziatywan hydrofobowych i elektrostatycznych od specyficznych
oddziatywan halogen-biatko (5842, 4626/A, 4627/A, 4628/A, 4629/A, 4677/A, 4682/A, 4686/A,
4692/A, 4695/A, 4729/A, 4730/A). We wspotpracy z dr M. Winiewska-Szajewska (UW)
zaprojektowano 1 przetestowano seri¢ bisubstratowych inhibitorow kinazy CK2 (5831).

2. Analiza profilu aktywnoS$ci dziewieciu ludzkich odpowiednikow bialek z rodziny AIkB -
wspotpraca z grupami prof. E. Grzesiuk i dr hab. A. Maciejewskiej. Przeprowadzony zostat szereg
pomiaréw umozliwiajacych okreslenie warunkéw niezbednych dla badania aktywnosci biatek
in vitro, w szczegdlnosci metody testowania potencjalnych substratow (5848, 4685/A, 4708/A,
4720/A, 4737/A, 4738/A, 4739/A).

3. Interpretacja danych biochemicznych w kontekScie danych strukturalnych o badanych
obiektach — prace prowadzone we wspdlpracy z réznymi grupami (5801, 5809, 5829, 5858, 4603/A,
4639/A, 4676/A, 4731/A).

Opis najwazniejszych osiagniec:

Zaprojektowano 1 przeprowadzono synteze serii halogenowanych pochodnych benzotriazolu
o wiasciwosciach fizykochemicznych zaprojektowanych w taki sposéb, aby umozliwi¢ rozdzielenie
wktadow elektrostatycznego i hydrofobowego do energii swobodnej oddzialywania biatko-ligand. Udato
si¢ wprowadzi¢ nowa skale hydrofobowosci oparta na pomiarach densymetrycznych (5842, 4626/A,
4628/A).

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw:
Uzyskane wyniki znalazty si¢ (badz znajdg si¢) w publikacjach naukowych.

Publikacje:

5801, 5809, 5829, 5831, 5842, 5848, 5858, 5902, 4603/A, 4626/A, 4627/A, 4628/A, 4629/A, 4639/A,
4676/A, 4677/A, 4682/A, 4685/A, 4686/A, 4692/A, 4695/A, 4708/A, 4720/A, 4729/A, 4730/A, 4731/A,
4737/A, 4738/A, 4739/A

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

Cel badania:

1. Analiza sekwencji genoméw bakterii  Streptococcus pneumoniae w celu scharakteryzowania
inwazyjnego serotypu 19A w Polsce.

2. Sekwencjonowanie i analiza sekwencji genomow bakterii Streptococcus pyogenes nalezacych
do wybranych grup szczepoéw (serotypow) tego gatunku, w ktérych zaobserwowano nielosowy
zwigzek z opornoscig na stosowane antybiotyki z klasy makrolidow i linkozamidéw a udzialem
podobnych szczepow wsrdd krazacej populacji w ramach projektu ,,Charakterystyka klonow
Streptococcus pyogenes opornych na makrolidy”.

3. Okres$lenie sktadu gatunkowego mykobiomu ludzkiej skory u pacjentow z atopowym zapaleniem
skory.

4. Analiza sekwencji ludzkich genomow mitochondrialnych uzyskanych za pomocg technologii Oxford
Nanopore i rozpoczecie badan poréwnawczych.

5. Kontynuacja sekwencjonowania genomow polskiej rodziny z wykorzystaniem aparatu Oxford

Nanopore MinlON w celu okreslenia wariantow strukturalnych w badanych genomach.

Uzyskanie kompletnej mapy fizycznej genomu bakterii z rodzaju Nostoc sp.

7. Analiza kompletnej sekwencji genomu algi Prototheca wickerhamii DBVPG w celu zidentyfikowania
potencjalnych genéw wirulencji.

o
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Opis realizowanych prac:

Zakonczono prace nad okreSleniem sktadu gatunkowego mykobiomu ludzkiej skory w materiale
klinicznym w ramach realizacji projektu ,,Charakterystyka mykobiomu skory osoéb zdrowych oraz
pacjentow z atopowym zapaleniem skory”.

Zoptymalizowano procedur¢ przygotowania bibliotek i z powodzeniem zsekwencjonowano 6 ludzkich
genomoéw z zastosowaniem technologii Oxford Nanopore w ramach realizacji projektu ,,Identyfikacja
wariantow strukturalnych w genomie ludzkim przy uzyciu dlugich fragmentow z sekwencjonowania
nastepnej generacji, w oparciu o technologi¢ Oxford Nanopore” realizowanego w ramach wspolpracy
z CeNT UW.

Ponadto, z wykorzystaniem aparatu MiSeq firmy Illumina, wykonano sekwencjonowania: DNA
totalnego z 174 szczepow bakterii z rodzaju Streptococcus pneumoniae; DNA totalnego 32 szczepow
bakterii z rodzaju Streptococcus pyogenes; 76 probek mykobiomu skory pobranego od pacjentow,
a takze jeden genom sinicy z rodzaju Nostoc sp. Dla kazdej probki bakteryjnego DNA uzyskano okoto
0,5 miliona sparowanych odczytéw o dtugosciach 300 nukleotydowych (metoda Paired End-Illumina),
czyli $rednio 300 milionow par zasad na probke. Lacznie uzyskano ponad 62 miliardy par zasad.
Pozwolilo to na ztozenie pelnych genoméw jak rowniez obecnych w komoérkach plazmidow.

Ustalono kompletne mapy fizyczne genomow mitochondrialnego oraz plastydowego algi Prototheca
wickerhamii DBVPG  dzicki zastosowaniu strategii  hybrydowej  wykorzystujac  wyniki
sekwencjonowania II i III generacji. Oba genomy zostaty zadnotowane i zweryfikowane manualnie.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

1. Uzyskanie wysokiej jakosci ztozenia genomu bakterii Nostoc sp. z wykorzystaniem strategii
hybrydowej, a takze skonstruowanie biblioteki fosmidowej badanego genomu pozwoli na rozpoczecie
prac nad analizg funkcjonalng wybranych operonow.

2. Optymalizacja metodyki sekwencjonowania III generacji z wykorzystaniem technologii Oxford
Nanopore. Pozwolilo to uzyska¢ mapy wariantow strukturalnych dla szesciu ludzkich genomow
z co najmniej 7-krotnym pokryciem przy pomocy dtugich odczytow.

3. Otrzymanie kompletnych map fizycznych o wysokiej jakosci genomow organelli Prototheca
wickerhamii DBVPG. Z wykorzystaniem wynikow sekwencjonowania RNA zostaly wykonane
wysokiej wiarygodno$ci petne adnotacja badanych organelli.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw:
Okreslenie sktadu mykobiomu skory pacjentdw z atopowym zapaleniem skory pozwoli na opracowanie
nowych metod leczenia badanego schorzenia.

Publikacje:
5758, 5836, 5841, 5852, 5899, 4669/A, 4683/A, 4718/A, 4758/A

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

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

Opis realizowanych prac:

Prowadzono dalszg analiz¢ transkryptomiczng korzeni i pgdow roslin nadprodukujacych NBR1 (NBRI1-
0X). W roslinach NBR1-OX stwierdzono aktywacje¢ szlaku sygnalizacji ABA, ale sam poziom ABA byt
nizszy w pedach lub niezmieniony w nasionach. Fenotypy linii NBR1-OX (opdznienie kielkowania,
zwigkszona ilo$¢ zamknietych aparatow szparkowych) wskazujg na powigzania NBR1 z sygnalizacjg
ABA, co dodatkowo zostalo potwierdzone zdolno$cia do oddzialywania NBR1 z kluczowymi
czynnikami transkrypcyjnymi szlaku, czyli ABI3, ABI4 i ABIS. Dodatkowo dostrzegli§my w ro$linach
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NBR1-OX zmieniong kompozycj¢ bialek rybosomalnych w odpowiedzi na glodzenie siarkowe.
Wykonano wstepne analizy profili rybosomoéw dla Arabidopsis typu dzikiego i linii NBR1-OX,
ale uzyskano znaczne rozbieznosci w proporcji podjednostek rybosomalnych do kompletnych
rybosoméw oraz polisoméw w kolejnych powtdrzeniach. Wykazano tez zdolno$¢ do oddziatywania
NBR1 z rybosomalnym biatkiem RPS6. Uzyskano stabilne linie mutantéw delecyjnych nbrl oraz
przygotowano material do analiz transkryptomicznych, ktore sg obecnie w trakcie realizacji. Trwaja
prace nad stabilizacjg linii mutantow Isul&3, Isul, Isu2&4, krzyzowaniem mutantdw i uzyskaniem linii
wielokrotnych mutantoéw delecyjnych. Zostala przeprowadzona analiza transkryptomiczna roslin
Arabidopsis rpt2a z uszkodzonym proteasomem hodowanych w niedoborze siarki. Geny zwigzane
z metabolizmem siarki s3 w mniejszym stopniu regulowane w mutancie rpt2a, podczas gdy geny
kodujace tRNA i snoRNA sg silnie indukowane. Kilka genow kodujacych ligazy E3 jest specyficznie
regulowanych przez niedobor siarki. Poniewaz przejsciowa ekspresja w Nicotiana benthamiana 10
konstruktow zawierajacych geny wyselekcjonowanych E3 ligaz celem wyszukania ich biatek
docelowych nie data wyniku, wybrano kilka z nich do konstrukcji transgenicznych linii Arabidopsis.
Linie te sg aktualnie stabilizowane.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Zaobserwowanie mozliwosci modulacji roslinnego szlaku sygnalizacyjnego ABA oraz kompozycji
rybosoméw przez NBR1. Wykazanie udziatu degradacji proteasomalnej w odpowiedzi transkryptomu
Arabidopsis na gtodzenie siarkowe. Uzyskanie mutantéw delecyjnych dla NBR1, niektérych LSU oraz
SLIM1.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw:
Wyniki prezentowano na trzech konferencjach naukowych oraz sg opisane w czterech publikacjach,
ktorych manuskrypty sa aktualnie recenzowane.

Publikacje:
4585/A, 4716/A,4751/A

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

Cel badania:

Celem badan jest poznanie 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 oddzialywan jgdrowo-mitochondrialnych.

Opis realizowanych prac:

Kontynuowano analizy transkryptomiczne i funkcjonalne w mutantach Candida albicans pozbawionych
funkcji glownego kompleksu odpowiadajacego za degradacje RNA w mitochondriach — mtEXO.
Kontynuowano takze badania nad wigzaniem pochodzacego z Saccharomyces cerevisiae biatka Dmrl
bedacego czynnikiem stabilizujgcym mitochondrialny RNA z docelowym miejscem wigzania w rRNA
matej podjednostki mitorybosomu.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

Wykazano, Zze obok obecnosci transkryptéw z niekodujacych obszaréw migdzygenowych, jednym
z fenotypow dysfunkcji kompleksu mtEXO jest akumulacja antysensownych transkryptow obszarow
kodujacych (tzw. RNA lustrzanych). Przeprowadzono tez analizy aktywno$ci enzymatycznej
kompleksow systemu fosforylacji oksydacyjnej w mitochondriach mutantéw C. albicans z defektem
degradacji RNA przez kompleks mtEXO, wykazujac wyrazny defekt aktywnosci kompleksu III i IV,
przy zachowanej aktywnos$ci kompleksu I1 V.

Na podstawie modelu struktury przestrzennej biatka Dmrl S. cerevisiae 1 zidentyfikowanej wczesniej
wigzane] sekwencji RNA odtworzono hipotetyczng zalezno$¢ pomigdzy wybranymi resztami
aminokwasowymi powtarzalnych motywow PPR w sekwencji biatka a rozpoznawanym nukleotydem
purynowym lub pirymidynowym w wigzanym RNA, co stanowi uproszczony odpowiednik znanego
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u roslin tzw. kodu PPR. Na tej podstawie przewidziano in silico miejsce wigzane przez inne biatko PPR
— Cbpl i opracowano plan eksperymentalnej weryfikacji tej predykc;ji.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw:

Wyniki dotyczace mtEXO i C. albicans weszty w sktad manuskryptu, ktory zostanie w najblizszym
czasie wystany do redakcji. Manuskrypt dotyczacy wigzania Dmrl z mtEXO jest obecnie w trakcie
recenzji. Wyniki predykcji miejsca wigzania Cbplp z mRNA postuza do opracowania nowego wniosku
grantowego.

Temat nr 69: Metabolizm RNA u Eucaryota.

Zespol: prof. dr hab. Andrzej Dziembowski, dr hab. Rafal Tomecki, dr hab. Roman Szczgsny,
dr Jolanta Czerwinska, dr Sylwia Czarnomska, dr Marta Jedynak (od 01-12-2019), dr Agnieszka Tudek,
dr Bartek Tarkowski, dr Anna Hojka-Osinska, dr Tomasz Kulinski, mgr Agata Jabczynska
(Jedroszkowiak), mgr Anna Kotrys, mgr Karolina Wrobel, mgr Joanna Jabtonska, mgr Kamil Kobylecki,
mgr Michat Brouze, mgr Salvador Alonso-Martinez, mgr Janina Durys, mgr Kamila Affek, mgr
Aleksander Chlebowski, mgr Aneta Pawlukiewicz, mgr Jakub Gruchota, mgr Monika Olejnik, mgr
Katarzyna Prokop (Kowalska), magistranci: Jan Brancewicz (UW), Wojciech Krzyzanowski (UW)

Cel badania:
Podstawowym celem badan prowadzonych w ramach tematu jest zrozumienie mechanizméw post-
transkrypcyjnej regulacji ekspresji genow u Eukaryota.

Opis realizowanych prac:

Analiza kompleksu procesywnych egzorybonukleaz

Wykorzystujac przeszukania bibliotekami siRNA zidentyfikowalismy geny funkcjonalnie oddzialujace
z glownymi rybonukleazami zaangazowanymi w degradacj¢ i obrobke RNA.

Analiza roli mutacji w DIS3 w patogenezie szpiczakow mnogich

Podjednostka katalityczna egzosomu DIS3 jest z duzg czesto$cig zmutowana w komorkach szpiczakow
mnogich. WykorzystaliSmy mysi model, w ktérym DIS3 zawiera mutacj¢ 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.

Analiza mechanizmu aktywacji kompleksu egzosomu przez kompleks SKI w cytoplazmie

Opracowali$my metode oczyszczania kompleksu SKI po nadprodukcji w komorkach ludzkich.
Uzyskalismy obiecujace obrazy kompleksu w mikroskopie elektronowym po barwieniu negatywowym.
Kompleks zostat poddany mrozeniu i obecnie trwa analiza danych z kriomikroskopii elektronowej, ktora
powinna pozwoli¢ na rekonstrukcje 3D kompleksu. WykonaliSmy rowniez szereg doswiadczen typu ko-
immunoprecypitacji oraz frakcjonowania polisomow w celu potwierdzenia oddzialywania miedzy
wariantami biatka HBS1L z kompleksem SKI, egzosomem i rybosomami. Zapoczatkowane zostaly takze
analizy majgce na celu ustalenie funkcji biatka WDR61, dzialajacego jako sktadnik dwodch réznych
kompleksow — SKI oraz PAF1.

Metabolizm RNA w mitochondriach

Prowadzone s3 prace majgce na celu identyfikacje 1 charakterystyke funkcjonalng biatek
zaangazowanych w ekspresj¢ genomu mitochondrialnego. Kontynuowano analiz¢ mechanizmow
degradacji ludzkiego RNA mitochondrialnego. WykazaliSmy, Ze posttranskrypcyjna adenylacja
mitochondrialnego RNA jest niezb¢dna do wydajnej degradacji dwuniciowego RNA w mitochondriach.
PrzeprowadziliSmy badania, ktére wykazaty udziatl bialek zaangazowanych w obrdobke pierwotnych
mitochondrialnych RNA w kontrole¢ poziomu dwuniciowego RNA w mitochondriach. Jako pierwsi
opisali$my biatko c60rf203 jako biatko wigzace RNA, ktore uczestniczy w utrzymaniu prawidlowego
poziomu mitochondrialnych  transkryptow w  warunkach  zaburzonej  ekspresji  genomu
mitochondrialnego. Na podstawie naszych badan bialko to zostalo nazwane MTRESI (mitochondrial
transcription rescue factor 1).
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Analiza niekanonicznych poli(4) polimeraz z rodziny TENTS.

Odkrylismy specyficzng dla zwierzat rodzing poli(A) polimeraz TENTS5C (FAM46). Badamy ich funkcje
wykorzystujac transgeniczne myszy i nicienia Caenorhabditis elegans. ZidentyfikowaliSmy szereg
bardzo interesujacych fenotypow, ktore sg w tej chwili intensywnie badane. Migdzy innymi
wykazalismy, ze TENTS5C reguluje ekspresje przeciwcial u myszy

Analizy metagenomiczne
Kontynuowano réwniez analizy metagenomicze gleb antropogenicznych. Badania zaowocowaty
publikacja.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

1. Odkrycie MTRES1 (c6orf203) — biatka uczestniczacego w utrzymaniu prawidtowego poziomu
transkryptow mitochondrialnych w warunkach zaburzonej ekspresji genomu mitochondrialnego
(publikacja Kotrys i wsp., Nucleic Acids Research).

2. Odkrycie roli TENTS5C w regulacji ekspresji przeciwciat (Praca Bilska i inni w rewizji w Nature
Communications).

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

Publikacje:
5827, 5785, 5851, 5853, 4609/A, 4611/A, 4616/A, 4617/A, 4618/A, 4631/A, 4632/A, 4636/A, 4635/A

Regulacja ekspresji genow w komorkach eukariotycznych

(Obszar tematyczny: Replikacja, Rekombinacja i Metabolizm kwaséw nukleinowych.)

Zespol: dr Damian Graczyk, dr Talimur Reza, mgr Aneta Jurkiewicz, mgr Hitha Gopalan Nair,
mgr Neuton Gorjao

Cel badania:

Celem prac naszego zespotu jest badanie mechanizméw odpowiedzialnych za regulacje aktywnosci RNA
polimerazy III w komoérkach ssakow oraz okreslenie jak deregulacja tego enzymu wptywa na fizjologie
komorki w odpowiedzi na patogeny, a takze w stanach patologicznych takich jak nowotworzenie.

Opis realizowanych prac:

Nasze badania obejmujg dwa watki. Pierwszy dotyczy regulacji ekspresji tRNA w komodrkach
wrodzonego uktadu odpornosciowego — makrofagach. W warunkach nasladujacych infekcje bakteryjna
lub wirusows, makrofagi zwickszaja aktywnos¢ RNA polimerazy III, a tym samym synteze tRNA.
Zwigkszenie tej aktywnosci jest niezbedne do prawidlowej odpowiedzi makrofagdw na warunki stresowe
jakimi sg infekcje. Obecnie zajmujemy si¢ identyfikacja, ktore ze szlakéw sygnatowych odpowiadaja
za regulacje RNA polimerazy III w tych warunkach.

ZaobserwowaliSmy takze, ze kwas mykofenolowy, lek immunosupresyjny powszechnie stosowany
w transplantologii i u chorych na choroby autoimmunologiczne, powoduje szybkie zahamowanie
aktywnosci RNA polimerazy III w mysiej linii makrofagowej i ludzkich komorkach nowotworowych.
Co ciekawe, efektu tego nie obserwujemy w przypadku pierwotnych mysich makrofagéw uzyskanych ze
szpiku kostnego. Moze to mie¢ ogromne znaczenie w transplantologii i w leczeniu chordb
autoimmunologicznych, gdyz makrofagi odgrywaja w nich wazng rolg.

Drugi watek naszych badan obejmuje okreslenie roli jaka odgrywa w procesie nowotworzenia biatko
POLRI1D, wspolna podjednostka RNA polimerazy I i III. Dane literaturowe oraz te uzyskane w naszej
pracowni sugeruja, ze ekspresja POLR1D jest znacznie podwyzszona w komorkach raka jelita grubego.
Wykazali§my, Ze obnizenie ekspresji POLR1D hamuje proliferacje¢ i migracje komorek raka jelita
grubego. Obecnie skupiamy si¢ na badaniu mechanizmu tego zjawiska.
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Opis najwazniejszych osiagnie¢:

Wykazali§my, ze biatko Mafl bierze udziat w regulacji RNA polimerazy III w makrofagach
stymulowanych lipoplisacharydami (sktadnikami §cian komorkowych bakterii). Wykazalismy,
ze pierwotne makrofagi sg niewrazliwe na lek immunosupresyjny, kwas mykofenolowy. Wykazalismy,
ze obnizenie ekspresji POLR1D wptywa na wiasciwosci nowotworowe komorek raka jelita grubego.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw:

Wyniki uzyskane podczas prac nad wplywem kwasu mykofenolowego na aktywno§¢ RNA polimerazy
I weszty w sktad publikacji, ktora zostala pazdzierniku 2019 zaakceptowana do druku (publikacja
ukazata si¢ w styczniu 2020).

Temat nr 70: Biologia strukturalna bialek stuzacych jako narzedzia do modyfikacji genetycznych.
Zespot: prof. dr hab. Matthias Bochtler, dr Humberto Fernandes

Cel badania:
Glownym celem badan prowadzonych w roku 2019 bylo znalezienie i scharakteryzowanie nowych
endonukleaz zaleznych od modyfikacji oraz ich analiza biochemiczna i strukturalna.

Opis realizowanych prac:

We wspolpracy z grupa dr. Shuang-Yong Xu z firmy New England Biolabs, przeszukalismy
sekwencyjne bazy danych, w wyniku czego znalezliSmy szereg bialek zbudowanych z domen
potencjalnie wigzacych modyfikowane zasady DNA w potaczeniu z domenami endonukleazowymi.
Najciekawsze z wybranych biatek poddaliSmy analizie biochemicznej 1 proébom krystalizacyjnym.
Okreslilismy wysokorozdzielcze struktury krystaliczne dwoch prototypowych enzymow.

Ponadto zrealizowali$my plany przedstawione w ubieglym roku:

1. Okreslilismy strukture swoistego kompleksu endonukleazy Avall z DNA, wystali§my ponownie manuskrypt
do redakcji Nucleic Acids Research, obecnie prowadzimy ostatnie badania zasugerowane przez recenzentow.

2. Wykazalismy skuteczno$¢ kompleksow CRISPR Csm w degradacji RNA w organizmach zywych.
Jestesmy w trakcie wprowadzania ostatnich poprawek do manuskryptu, ktéry zostanie ponownie
wystany do redakcji Cell Reports.

3. Okreslilismy strukture regulatora kompleksu CRISPR hydrolizujagcego RNA (WYL1). Niestety nasze
wyniki zostaly uprzedzone publikacjg analogicznej struktury przez inng grupe badawczg (Zhang
1 wsp., Nucleic Acids Research, 2019).

Opis najwazniejszych osiagniec:

We wspotpracy z grupa dr. Shuang-Yong Xu, znalezliSmy duza grupe endonukleaz zaleznych od
modyfikacji zbudowanych z domen typu PUA odpowiadajacych za swoisto§¢ w stosunku do modyfikacji
oraz domen nukleazowych typu HNH. Nowoodkryte domeny wigzgce modyfikowane zasady byly
uprzednio kojarzone jedynie z metabolizmem i wykrywaniem modyfikowanych zasad RNA. Nasze
badania wykazaty, ze te same domeny, wykazujace odlegle podobienstwo do domen typu SRA, odgrywaja
rowniez role w wigzaniu modyfikacji DNA. Aby wyjasni¢ podstawy swoisto$ci w stosunku do
modyfikowanych zasad, okreslilismy struktury krystaliczne prototypowego enzymu z tej grupy zaroOwno w
formie zwigzanej z DNA, jak i wolnej od kwasow nukleinowych. Ponadto, scharakteryzowaliSmy
strukturalnie sposob wigzania modyfikowanego DNA do domeny o nowym sposobie zwinigcia — N-
koncowej domeny endonukleazy EcoKMcrA. Enzym ten rozpoznaje symetrycznie metylowane DNA w
kontekscie dwuniciowej helisy (bez wywijania modyfikowanych zasad) w nieznany dotad sposob, inny od
obserwowanego w przypadku domen typu palca cynkowego oraz biatek MBD.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw:
Firma New England Biolabs bada obecnie mozliwo$¢ wykorzystania niektorych z nowoodkrytych
enzymow do mapowania miejsc wystgpowania modyfikowanych zasad w DNA.

Publikacje:
5763, 5796, 5816, 5865, 5893, 4613/A, 4633/A
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Temat nr 71: Stres Srodowiskowy jako Zrodlo niestabilno$ci genetycznej.
Zespol: dr hab. Adrianna Skoneczna, prof. IBB PAN, dr Kamil Krol, mgr Justyna Antoniuk-Majchrzak,
mgr Anna Dhugajczyk, Tuguldur Enkhbaatar (magistrant)

Cel badania:

Badania przesiewowe metodami genomiki funkcjonalnej wskazaty wsrod szczepow z kolekeji mutantow
delecyjnych Saccharomyces cerevisiae, szczepy niestabilne genetycznie, m.in. majace tendencje
do aneuploidii. Szczegodlna subkategori¢ wsrod tych szczepow stanowia szczepy pozbawione genow
kodujacych biatka zaangazowane w transport wewnatrzkomorkowy. Celem badan jest poznanie powigzan
pomiedzy biatkami transportu wewnatrzkomoérkowego a mechanizmami gwarantujgcymi utrzymanie
stabilnego genomu.

Opis realizowanych prac:

Wskazane w do$wiadczeniach przesiewowych szczepy z defektami transportu wewnatrzkomorkowego
analizowano ze wzgledu na: integralnos¢ DNA, czesto$¢ powstawania w komorkach ognisk
reperacyjnych angazujacych biatko Rad52, czegsto$¢ powstawania rejonéw jednoniciowych w DNA,
czgsto$¢  powstawania anomalii  morfologicznych jadra komorkowego oraz anomalii cyklu
komorkowego. Dla wybranych, na podstawie wynikow przeprowadzonych analiz, szczepow
przeprowadzono badanie pozioméw wybranych biatek zwigzanych z rekombinacyjng naprawag
uszkodzen DNA oraz testy indukcji autofagii.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

Wykazano roznice w poziomie biatka Rad51 oraz biatka Atgl3 pomig¢dzy analizowanymi szczepami, co
przeklada si¢ odpowiednio na roézng zdolno$¢ badanych szczepdéw do prowadzania efektywnej
i bezblednej naprawy na drodze rekombinacji homologicznej oraz aktywacji indukowanej stresem
genotoksycznym autofagii.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Opracowaniec metodyki badania fragmentacji DNA w komodrkach drozdzy (test kometkowy
dla drozdzy). Uzyskane wyniki przedstawione zostaly na kilku konferencjach migdzynarodowych
w postaci plakatow i wystgpien ustnych, a na ich podstawie przygotowywany jest manuskrypt publikacji
naukowe;j.

Publikacje:
5905, 4580/A, 4648/A, 4649/A, 4650/A, 4655/A, 4679/A, 4696/A, 4744/A, 4745/A, 4746/A, 4770/A,
998/N

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

Zespol: dr hab. Marek Skoneczny, dr Anna Chelstowska, mgr tukasz Rymer (do 30 09.2019),

mgr Zuzanna Frydzinska (od 1.10.2019)

Cel badania:

1. Analiza roli i lokalizacji wewnatrzkomorkowej Hsp31p, biatka odpowiedzi na stres o aktywnosci
glioksalazy III w drozdzach Saccharomyces cerevisiae.

2. Analiza odpowiedzi komoérek drozdzy Saccharomyces cerevisiae na stres wysokiego stgzenia etanolu.

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

Opis realizowanych prac:

Ad 1. Poprzednio ustaliliSmy, ze Hsp31p jest biatkiem drozdzy S. cerevisiae chronigcym przed stresami
srodowiskowymi. OkreslilisSmy warunki stresowe powodujace podwyzszenie produkcji tego biatka
i czynniki transkrypcyjne odpowiedzialne za regulacje ekspresji genu HSP31 w odpowiedzi na te stresy
(BBA, 2017, 1864:39). Najsilniej dziatajacym stresem okazal si¢ etanol, a podwyzszona produkcja
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Hsp31p w odpowiedzi na niego sugeruje udziat tego biatka w ochronie przed stresem etanolowym.
Zaden z analizowanych czynnikéw transkrypcyjnych nie uczestniczy w odpowiedzi HSP31] na ten stres.
Kontynuujgc badania nad rolg Hsp31p w komoérce wykonalismy analize transkryptomu komorek drozdzy
pozbawionych tego biatka poddanych stresowi etanolowemu, w celu znalezienia jego powigzan
funkcjonalnych. Okazato si¢, ze brak Hsp31p ma wptyw na funkcjonowanie szeregu proceséw, w tym
zlokalizowanych w btonie plazmatycznej i na zewnatrz komoérki, co jest zgodne z wczeSniejszymi
ustaleniami na temat lokalizacji tego biatka.

Ad 2. Odpowiedz komorek drozdzy na stres etanolowy jest zagadnieniem waznym z punktu widzenia
praktycznego (m. in. produkcja bio-paliw), 1 jest studiowana w licznych laboratoriach, ale nikt dotad nie
ustalit czynnika transkrypcyjnego zarzadzajacego odpowiedzia komorki drozdzy na ten stres.
Wykonalismy analiz¢ transkryptomu odpowiedzi komoérek na stres etanolowy w czasie. Okazalo sie,
ze odpowiedz komorki na ten stres jest niejednorodna. Mozna wyrdzni¢ rézne fazy tej odpowiedzi
i w kazdej z nich indukcji ekspresji podlegaja odrgbne podzbiory genéw. Zatem nalezy si¢ spodziewac,
ze regulacja odpowiedzi komorek drozdzy S. cerevisiae na stres etanolowy jest ztozona.

Ad 3. Kontynuowali§my eksperymenty analizujagce fenotypy podstawien aminokwasowych
w polipeptydzie oksydazy acylo-CoA (AOx), ktére jak wczesniej ustaliliSmy, zaburzaja oddziatywanie
tego biatka z receptorem importu do peroksysomow — Pex5p. Zastosowalismy do tego celu plazmidy
kodujace AOx z podstawieniami wyznakowane metka GFP i mikroskopi¢ fluorescencyjna.
SkonstruowaliSmy roéwniez zestaw plazmidow do eksperymentu analizujgcego oddziatywanie AOx
z Pex5p metodg kroslinkowania. Wykonalismy pierwsze, wstepne eksperymenty sprawdzajgce ich
poprawnos¢.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Brak Hsp31p w komorce drozdzy S. cerevisiae ma wplyw na niektore funkcje czgsci peryferycznej
komorki, co zgadza si¢ z poprzednio pokazang periplazmatyczng lokalizacja tego biatka.

Podstawienia aminokwasowe w polipeptydzie AOx zaburzajace jej oddzialtywanie z receptorem
peroksysomalnym Pex5p zaburzajg rowniez import AOX in vivo, co przybliza nas do scharakteryzowania
sygnalu PTS3.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw:
Wyniki badan zostang opisane w publikacjach naukowych oraz zaprezentowane na konferencjach
naukowych.

Publikacje:
5786, 4580/A, 4647/A, 4648/A, 4649/A, 4650/ A, 4655/A, 4672/A, 4679/A, 4744/A, 4745/A, 4746/A

Temat nr 73: Uwarunkowania biologiczne, geochemiczne i genetyczne struktur

i funkcjonowania ekosystemow polarnych na tle zmian klimatycznych
Zespot: dr hab. Robert Bialik, prof. IBB PAN, dr Matgorzata Korczak-Abshire, dr Jakub Grzesiak,
mgr Anna Znoj, dr Joanna Plenzler, dr Marta Potocka, mgr Kornelia Wojcik, mgr Michal Dziembowski,
mgr Maria Osinska

Zadanie 1: Badanie dynamiki zmian w ekosystemach polarnych wywolanych gwaltownym
ocieplaniem si¢ klimatu w rejonie Pélwyspu Antarktycznego

Cel badania:

Celem badan byta ocena, w jaki sposob obserwowane fluktuacje abiotycznych sktadowych $rodowiska
wywolanych zmianami klimatycznymi w rejonie Antarktyki Zachodniej powoduja destabilizacje
struktury i funkcjonowania zarowno ladowych, jak i morskich zespoldw roslinnych oraz zwierzgcych.

Opis realizowanych prac:

Oceniono skutki gwattownych zmian $rodowiskowych na rozne elementy ekosystemow morskich
i ladowych Zachodniej Antarktyki. Kontynuowano prace nad badaniem mechanizméw adaptacji
do nowych/zmieniajacych si¢ warunkow $rodowiska roslin inwazyjnych w Antarktyce. Kontynuowano
badania zasiegéw wystgpowania, liczebnos$ci oraz kondycji populacji pingwinow i ssakow pletwonogich,
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co poszerza wiedz¢ na temat gatunkow wskaznikowych zaleznych od kryla (Euphausia superba).
Badania te wyrazaja dbatos¢ o to, aby obecna eksploatacja poszczegdlnych gatunkéw obecnych
w Potudniowym Oceanie, odbywata si¢ w oparciu o ekologiczne rozpoznanie i ustalenie jego zasobow
niezbednych do dalszego sprawnego funkcjonowania catego ekosystemu. Obserwowane obecnie zmiany
klimatu w regionach polarnych nakladajg dodatkowa naglaca potrzebe rozpoznania, w jaki sposob
te zmiany moga wplyna¢, obok ecksploatacji, na liczebno$¢ populacji poszczegdlnych gatunkoéw
i rownowage w ekosystemach morskich Antarktyki. Wykorzystano zdjecia lotnicze uzyskane podczas
lotu BVLOS (Beyond Visual Line of Sight) do analizy zbiorowisk Antarktycznej fauny na terenach
trudno dostgpnych. Przeprowadzono analiz¢ danych telemetrycznych pozyskanych z wykorzystaniem
satelitarnego systemu ARGOS, dotyczacych migracji pingwinéw Pygoscelis antarcticus. Badania
prowadzone we wspotpracy miedzynarodowej umozliwity lokalizacje zerowisk i $ledzenie wedrowek
zimowych w populacjach rozmieszczonych wzdluz Potwyspu Antarktycznego. Dokonano analizy
wystepowania oraz zachowania lggowego osobnikdw Aptenodytes patagonicus, gatunku nierodzimego
dla Szetlandéw Potudniowych. Kontynuowano analizy wybranych aspektow behawioralnych populacji
Arctocephalus gazella w monitorowanych obszarach chronionych. Gatunek ten jest waznym
konsumentem kryla antarktycznego. W szerokiej wspolpracy migdzynarodowej przygotowano autorskie
oprogramowanie do analizy obrazow uzyskanych z sieci kamer naziemnych rejestrujacych zmiany
w populacji awifauny Antarktyki.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Zidentyfikowano cechy morfologiczne zwigkszajace inwazyjnos¢ Poa annua, rosliny inwazyjnej
w Antarktyce takie, jak allokacja biomasy w cze$ci podziemne i zdolno$¢ do tworzenia funkcjonalnego
banku nasion. Wykazano tendencje w liczebnosci populacji poszczegdlnych gatunkéw fauny
antarktycznej w regionach trudnodostgpnych 2z zastosowaniem samolotow bezzatogowych
i autorskich metod teledetekcji. Zastosowanie bezzatogowych samolotow do pozyskania danych
w znacznym stopniu poszerzyto obszar badawczy. Wykazano indywidualne zréznicowanie ruchow
migracyjnych pingwinow P. antarcticus i preferowanych obszarow zimowych siedlisk, po raz pierwszy
dla tego gatunku.

Opracowano oprogramowanie SPPYCAMS Seabird & Penguin Population dYnamics Camera Analysis
& Monitoring Software do analizy obrazoéw z sieci kamer naziemnych.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Uzyskane wyniki badan zostaty opublikowane w czasopismach naukowych. Opublikowane dane zasilajg
baze CCAMLAR Ecosystem Monitoring Programme i stuza cztonkom Komisji ds. Zachowania Zywych
Zasobow Morskich Antarktyki w procesie podejmowania decyzji w sprawie prowadzenia
zrownowazonego rybotéwstwa na wodach Oceanu Poludniowego oraz opracowaniu strategii zarzadzania
zapomocg sprzezenia zwrotnego, tzw. feedback strategy. Oprogramowanie SPPYCAMS
do automatycznej analizy obrazéw i monitorowania populacji pingwindéw oraz innych ptakow morskich
jest dostepne na serwerze https://data.aad.gov.au/aadc/sppycams i shuzy spotecznosci SC-CCAMLR
do analizy danych pozyskanych z terenéw trudnodostepnych.

Zadanie 2: Ekofizjologiczna i molekularna charakterystyka mikroorganizméw polarnych
z kolekcji szczepéw IBB ZBA PAN.

Cel badania:
Celem byta analiza genomdéw zimnolubnych szczepow bakterii produkujacych polihydroksykwasy
(PHA), jak rowniez izolacja zespotdw bakterii zwigzanych z porostami antarktycznymi.

Opis realizowanych prac:

Zsekwencjonowano i zadnotowano 20 genomdéw bakteryjnych zawierajgcych aparat genetyczny
warunkujacy produkcje PHA. Z szeregu porostow antarktycznych wyizolowano i policzono komorki
bakteryjne. Uzyskano takze DNA z tego materialu i poddano sekwencjonowaniu. Wyprowadzono
rowniez zywe kultury bakterii na specjalnie modyfikowanych podtozach. Sporzadzono manuskrypt
artykutu pt.: ,,A smelly business: microbiology of Adélie penguin guano (Point Thomas rookery,
Antarctica)”, ktory nastgpnie wystano do redakcji czasopisma Science of Total Environment.
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Opis najwazniejszych osiagnie¢:

W badanych genomach udato si¢ odnalez¢ geny kodujace 3 klasy syntaz PHA, a takze geny kodujace
hipotetyczne syntazy o nieznanych wlasciwosciach. Liczebnos¢ bakterii w plechach porostow wahata si¢ w
granicach 10’-10° komérek na gram $wiezej masy. Wysokoporzepustowe sekwencjonowanie wykazato, iz
plechy porostow zamieszkiwane sa przez kilkanascie typow bakterii, zwlaszcza Bacteroidetes i
Proteobacteria. Zywe kultury bakterii udato sie z sukcesem namnozy¢ i zabezpieczyé ok 400 izolatow.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Wyniki  analizy genomowych postuza konstrukcji mutantow  szczepéw  zimnolubnych
i transformantow Escherichia coli celem dalszej analizy, co w konsekwencji pozwoli na publikacje
wynikow i sporzadzenie rozprawy doktorskiej mgr Malgorzaty Rogali. Wyniki analiz liczebnosci,
réznorodnosci 1 aktywnosci bakterii porostowych pozwolg na sporzadzenie publikacji oraz rozprawy
doktorskiej mgr Aleksandry Woltynskiej Wymieniona publikacja wejdzie w sklad rozprawy
habilitacyjnej dr Jakuba Grzesiaka.

Publikacje:
5738, 5747, 5748, 5817, 5896, 4706/A, 4741/A, 4742/A, 4756/A

Temat nr 74: Udzial chromatyny w kontroli podstawowych proceséw regulatorowych

u Eukariota.
Zespol: dr hab. Tomasz Sarnowski prof. IBB, dr Szymon Kubala, dr Anna Maassen, mgr inz. Pawet
Cwiek, dr Dorota Zugaj (do listopada 2019), mgr inz. Paulina Oksinska, mgr inz. Jarostaw Steciuk,
mgr inz. Magdalena Zaborowska, mgr Magdalena Wilga, Jakkapong Kluebsoongnoen (od listopada
2019), mgr inz. Pawet Kowalewski (do Iutego 2019), Joanna Kosior, Emilia Staszor (od wrzesnia 2019)

Cel badania:

Gléwnym celem badan w 2019 roku byta identyfikacja istotnych procesow regulacyjnych zaleznych
od funkcji kompleksow SWI/SNF u Eukariota a takze okreslenie roli zaburzen w funkcjonowaniu tych
kompleksow w roéznych typach nowotworow, m.in. w jasnokomérkowym raku nerki i gruczotowo-
torbielowatym raku $linianki.

Opis realizowanych prac:

W badaniach wykorzystane zostaty rosliny Arabidopsis i ludzkie linie komorkowe — dwa wartosciowe
uktady modelowe. Wstepnie okreslony zostal wptyw zaburzen maszynerii kontrolujgcych strukture
chromatyny na nukleosomowg struktur¢ chromatyny a takze na splicing, inicjacje transkrypcji, wybor
alternatywnych miejsc startu transkrypcji itp. W badaniach wykorzystane zostaly najnowoczesniejsze
metody biologii molekularnej m.in. analizy wysokoprzepustowe za pomocg techniki Illumina,
identyfikacje sktadu biatkowego za pomocg technik proteomicznych, a takze zaawansowane techniki
inzynierii genetycznej, metabolomiki oraz analizy fizjologiczne. W toku dalszych badan nad funkcja
remodelingu chromatyny u Eukariota wykorzystany zostat kolejny uktad modelowy — krewetka.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

1. Ustalono, ze zaburzenie funkcjonalnosci komplekséw remodelujgcych chromatyne typu SWI/SNF
ma istotny wptyw na rozwoj charakterystycznych cech gruczotowo-torbielowatego raka §linianki.

2. Oceniono zaburzenia w ekspresji genow kodujacych glowne podjednostki kompleksu SWI/SNF
w rdéznych liniach jasnokomoérkowego raka nerki.

3. Wykazano istotng role¢ ATPazy BRM w procesie nowotworzenia.

4. Potwierdzono funkcjonalno$¢ nowego znacznika biochemicznego.

. Wykazano istnienie zaleznego od niskiej temperatury mechanizmu regulacji ekspresji genow przez

kompleks typu SWI/SNF.

6. Oceniono wplyw zaburzen w dzialaniu kompleksow SWI/SNF na alternatywny splicing
u Arabidopsis i w wybranych typach nowotworow.

7. Okreslono status wodny podczas kietkowania kondycjonowanych rzepaku.

8. Przeprowadzono klonowanie sekwencji kodujacych podjednostki kompleksu SWI/SNF z krewetki.
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Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Uzyskane wyniki uje¢te zostaly w doniesieniach na krajowe i migdzynarodowe konferencje naukowe
w formie wyktadow i plakatow. Wyniki uzyskane podczas realizacji zaplanowanych doswiadczen ujete
zostaly w pracy magisterskiej, postuzyly do konstrukcji publikacji naukowych, ktore zostaty
opublikowane w migdzynarodowych czasopismach naukowych, nowych projektow badawczych
a takze wykorzystane zostaly podczas popularyzujgcych nauke zaje¢ z uczniami szkoét podstawowych
i ponadpodstawowych a takze podczas zaje¢ w przedszkolu.

Publikacje:

5750, 5870, 5886, 4601/A, 4604/A, 4605/A, 4606/A, 4607/A, 4659/A, 4661/A, 4663/A, 4664/A, 4666/A,
4670/A, 4674/A, 4678/A, 4680/A, 4581/A, 4684/A, 4687/A, 4688/A, 4689/A, 4690/A, 4694/A, 4697/A,
287/M, 986/N, 994/N

Temat nr 75: Biomechaniczne wlasciwos$ci roslin wodnych i antarktycznych.
Zespol: dr hab. Robert Bialik, prof. IBB PAN

Cel badania:

Celem badan byla ocena wpltywu makrofitow wystepujacych powszechnie w wodach polskich,
m.in. Potamogeton crispus L., Myriophyllum alterniflorum L. oraz Myriophyllum spicatum L. na pole
predkosci przeptywajacej wokot roslin wody.

Opis realizowanych prac:

Przeprowadzono seri¢ eksperymentéw terenowych, w tym w szczegolnosci pomiarow predkosci wody,
wokot wybranych makrofitach wystepujacych powszechnie w wodach polskich oraz dokonano
statystycznej analizy otrzymanych wynikéw. Przeprowadzono seri¢ testow biomechanicznych
na wybranych roslinach zakorzenionych w wodzie. Przygotowano oprogramowanie do analizy
powyzszych pomiaré6w w oprogramowaniu Matlab.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Wykazano poprawnos$¢ i ograniczenie pomiaru predkos$ci z uzyciem akustycznego predkosciomierza
dopplerowskiego typu Vectrino Profilre w naturalnej rzece. Wskazano, ze cechy biomechaniczne
i morfologia ro$lin majg wpltyw na obserwowane za zbiorowiskami zaburzenia przeptywu. Pokazano
rowniez, ze gietkos$¢ roslin 1 intensywnos$¢ turbulencji sg ze sobg istotnie skorelowane.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Wyniki badan opublikowano w czasopismach naukowych oraz weszly w sktad pracy doktorskiej
mgr. Lukasza Przyborowskiego, realizowanej w Instytucie Geofizyki PAN pod opieka dr hab. Roberta
Bialika.

Publikacje:
5776, 5797, 5810, 5820, 5823, 5862

Temat nr 76: Molekularne mechanizmy regulacji czasu spoczynkowego nasion.

Zespol: dr hab. Szymon Swiezewski, prof. IBB PAN, dr Ruslan Yatusevich, dr Lien Brzezniak,

dr Krzysztof Kokoszka, dr Sebastian Sacharowski, dr Michat Krzyszton, dr Ewa Krzywinska,
doktoranci: mgr Grzegorz Brzyzek, mgr Ce Wang, mgr Ferran Sanchez, mgr Aleksandra Kmera,
mgr Miguel Coelho, studenci: Katarzyna Jedrzejewska, Emilia Cepowska, Malgorzata Dobrzanska,

Cel badania:
Celem naszych badan jest poznanie molekularnych mechanizmoéw kontroli czasu spoczynkowego nasion
u Arabidopsis thaliana.
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Opis realizowanych prac:

W ujetym w tym sprawozdaniu okresie zakonczyliSmy publikacja cz¢$¢ badan dotyczacych percepcji
swiatla przez rosliny. W pracy tej we wspolpracy z zespolem z Argentyny opisalimy mechanizm
regulacji elongacji DNA zaleznej Polimerazy RNA II (Polll) na genach z alternatywnymi miejscami
splicingowymi. Publikacja ta jako jedna z pierwszych opisuje fizjologiczna rol¢ mechanizmu zwanego
jako kinetic-coupling czyli kinetyczne powigzanie tempa elongacji polimerazy II ze splicingiem. Nasze
wyniki zostaly dobrze przyjete przez spoltecznos¢ naukows i trafity na oktadke czasopisma Molecular
Cell.

W omawianym okresie kontynuowalismy tez inne watki naszych badan. Jednym z ciekawszych
kierunkéw okazal si¢ projekt dotyczacy mechanizmow pamigci transkrypcyjnej w Arabidopsis. Nasze
badania pokazaly, ze u roslin pamig¢¢ transkrypcyjna stresu zalezy od czynnikéw odpowiedzialnych
za tworzenie petli genowych czy struktur przestrzennych powodujacych fizyczng blisko$¢ terminatorow
z promotorami genow. Uzyskane wyniki z analiz NGS pokazaly ze uzyskalismy mutanty specyficznie
wplywajace na pamigC transkrypcyjng i wykazujgce w minimalnym stopniu zaburzenia w ekspresji
innych genow. Aktualnie trwaja analizy zmian struktury chromatyny we wspotpracy z zespotem
z Niemczech przy uzyciu metody HiC.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

Pokazanie fizjologicznej roli mechanizmu kinetyczne powigzanie tempa elongacji polimerazy Il ze
splicingiem.

Uzyskanie ciekawego materialu badawczego/ mutantdow specyficznie zaburzajacych pamigé
transkrypcying.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw:

Publikacja jak nizej oprocz tego wyktady:

1. 2019.07 Co-chair/Speaker FEBS, Cracow, Poland

2. 2019.09 Invited Speaker, 6th Workshop on the Molecular Aspects of Seed Dormancy and
Germination, Volendam, Netherlands

3. 2019.12 PhD Defence, Invited lecture, Copenhagen, Denmark

4. 2019.12 Invited lecture, Ko6rnik, Poland

5. 2020.01 Invited Speaker, IBMP symposium: non-coding RNA biology, Strasburg Germany

Publikacje:
5777
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Pracownia Analiz Mikromacierzy
Zespol: dr hab. Marta Koblowska, dr Roksana Iwanicka-Nowicka, dr hab. Beata Burzynska,
dr Monika Géra

Cel dzialania:
Analizy z zastosowaniem mikromacierzy DNA i sekwencjonowania wysokoprzepustowego.

Opis realizowanych prac:

W 2019 roku w Pracowni Analiz Mikromacierzy przeprowadzono eksperymenty z uzyciem technologii
mikromacierzy, NGS i analiz PCR oraz wykonano szereg analiz bioinformatycznych wczesniej
uzyskanych danych.

Lista Naukowcow IBB PAN wspotpracujgcych z Pracownig w 2019 r.:

1. Dr Anna Gora — Podsumowanie analizy bioinformatycznej danych RNA-seq

2. Dr hab. Réza Kucharczyk, prof. IBB PAN — wykonanie 24 mikromacierzy typu GeneChip Yeast
Genome 2.0

3. Dr hab. Elzbieta Speina — analiza bioinformatyczna wykonanych w poprzednim roku mikromacierzy
DNA

4. Prof. dr hab. Agnieszka Sirko — analiza mikromacierzowa transkryptomu Arabidopsis thaliana.

5. Prof. dr hab. Malgorzata Lobocka —uczestnictwo w opracowaniu planu doswiadczenia
z zastosowaniem technologii mikromacierzy

Naukowcy, z ktorymi Pracownia wspdtpracowata naukowo w 2019 r.:

Dr hab. Anna Bielak — Instytut Biologii Do$wiadczalnej im. M. Nenckiego PAN

Dr hab. Agnieszka Piekietko-Witkowska — Centrum Medycznego Ksztalcenia Podyplomowego
Dr hab. Agnieszka Lugowska — Zaktad Genetyki, Instytut Psychiatrii i Neurologii

Prof. dr hab. Leszek Pgczek — Warszawski Uniwersytet Medyczny

Dr Marta Nieckarz — Wydziat Biologii, Uniwersytetu Warszawskiego

Dr hab. Renata Matlakowska — Wydzial Biologii, Uniwersytetu Warszawskiego

Dr hab. Edyta Brzoska-Wéjtowicz — Wydziat Biologii, Uniwersytet Warszawski

Nk L=

Pracownia Analiz Mikromacierzy wykonata zlecenia otrzymane z nastgpujacych jednostek badawczych:
1. Instytut Biologii Doswiadczalnej im. M. Nenckiego PAN

2. Uniwersytet Przyrodniczo-Humanistyczny w Siedlcach

3. Szkota Gtéwna Gospodarstwa Wiejskiego w Warszawie

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw:
Uzyskane wyniki zostaly opublikowane w migdzynarodowych czasopismach i zaprezentowane
w formie plakatu na konferencji.

Publikacje:
5877, 5798, 5840, 5812, 5889, 5890, 4764/A

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

W 2019 roku w pracowni nadprodukowano w komorkach owadzich (system Bac-To-Bac oraz FlashBac):

1. Biatka ludzkie: FTO, kalmoduling, fosfodiesteraze 5 (PDES), receptor produktow zaawansowanej
glikacji (RAGE).

2. Biatka wirusowe: biatko podstawy pentonu adenowirusa typu 3 oraz dwa warianty hemaglutyniny
wirusa ptasiej grypy w fuzji z N-koncowym fragmentem biatka wtdkna oraz domeng trymeryzacyjna.
Otrzymane rekombinowane bialka byly wykorzystywane do realizacji tematow statutowych IBB
PAN.

1.47



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

W 2019 roku w Pracowni realizowane byly badania dotyczace szeregu zagadnien:

1. Badania nad liniami  komoérkowymi  keratynocytow: HaCaT 1 N-HEK  (grupa
prof. dr. hab. Wojciecha Bala, Zaktad Biofizyki, IBB PAN).

2. Analiza stezen miedzi w komoérkach typu HEK293, badana z rozdzielczo$cia pojedynczych komorek
(mgr Maciej Plichta — grupa prof. dr hab. Wojciecha Bala, Zaktad Biofizyki, IBB PAN)

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

4. Badanie wilasciwosci biologicznych, w tym efektu cytotoksycznego, dla nowych pochodnych
dibenzoadiazocynowych (dr Adam Mieczkowski, mgr Bartosz Bieszczad — grupa
prof. dr. hab. Wojciecha Bala, Zaklad Biofizyki, IBB PAN; mgr Damian Garbicz — grupa
prof. dr hab. Elzbiety Grzesiuk, Zaktad Biologii Molekularnej, IBB PAN).

5. Rola peroksydacji lipidow w chorobach rzadkich oraz poszukiwanie nowych lekow
przeciwnowotworowych (grupa dr hab. Elzbiety Speiny, Zaktad Biologii Molekularnej, IBB PAN).

6. Wykorzystanie linii komoérkowych do badan  wlasciwosci nowo  syntetyzowanych
antynowotworowych/antybakteryjnych ~ zwigzkbw z  grupy  antrachinonow,  stilbenow
i dibenzodiazepin (grupa prof. dr hab. Elzbiety Grzesiuk, Zaktad Biologii Molekularnej, IBB PAN).

7. Rola bialek ALKBH w metabolizmie komorki, rozwoju otylosci i cukrzycy typu 2 badania
na liniach komérkowych (grupa prof. dr hab. Elzbiety Grzesiuk, Zaktad Biologii Molekularnej, IBB
PAN).

8. Identyfikacja epigenetycznych mechanizmoéw regulujgcych ekspresje kluczowych supresorow
nowotworzenia w jasnokomorkowym raku nerki (grupa dr. hab. Tomasza Sarnowskiego, prof. IBB
PAN, Zaktad Biosyntezy Biatka, IBB PAN).

9. Zastosowanie czastki wirusopodobnej — dodekahedronu adenowirusowego jako nosnika
dla czynnikow o potencjalnym dziataniu terapeutycznym (grupa dr hab. Ewy Szotajskiej, Zaktad
Biosyntezy Biatka, IBB PAN).

10.Badanie procesu programowanej Smierci komoérki w mutantach drozdzy Saccharomyces cerevisiae
(grupa dr hab. Rozy Kucharczyk prof. IBB, Zaktad Genetyki, IBB PAN).

11.Badanie regulacji ekspresji tRNA w komoérkach nowotworowych i makrofagach (dr Damian Graczyk,
Zaktad Genetyki, IBB PAN).

12.Analiza zawarto$ci DNA w komorkach drozdzowych niosgcych mutacje w genach kodujacych biatka
zaangazowane w replikacje DNA i kontrolg¢ cyklu komorkowego (grupa prof. dr hab. Iwony
Fijatkowskiej, Pracownia Mutagenezy i Reperacji DNA, IBB PAN).

13.Wykorzystanie metod cytometrii przeptywowej do analizy zawartosci DNA genomowego,
w testach apoptozy oraz do ilo§ciowego oznaczania reaktywnych form tlenu w komoérkach drozdzy
Saccharomyces cerevisiae, w celu zbadania uwarunkowanych genetycznych badz $rodowiskowo
przyczyn niestabilnosci genetycznej tych organizmoéw (dr hab. Adrianna Skoneczna, mgr Justyna
Antoniuk-Majchrzak, mgr Anna Dlugajczyk, mgr Tuguldur Enkhbaatar, Pracownia Mutagenezy
i Reperacji DNA, IBB PAN).

14.Badanie regulacji poziomu polimeraz DNA rodziny Y w cyklu komérkowym Saccharomyces
cerevisiae (grupa prof. dr hab. Ewy Sledziewskiej-Gojskiej, Pracownia Mutagenezy i Reperacji DNA,
IBB PAN).

15.0pracowanie metod proteomicznych wspomagajacych diagnostyke¢ raka piersi opartych
na celowanych metodach spektrometrii mas (dr Dominik Domanski, Srodowiskowe Laboratorium
Spektrometrii Mas, IBB PAN).
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Pracownia Sekwencjonowania DNA i Syntezy Oligonukleotydow
Zespol: dr Robert Gromadka, mgr Beata Babinska, mgr Ewa Kalinska, mgr Matgorzata Filipiak,
mgr Jan Gawor, mgr Karolina Wylot, mgr Karolina Zuchniewicz, dr Piotr Dzierzbicki.

W 2019 roku ramach dziatalnosci ustugowej dla IBB PAN zsyntetyzowano 2 693 oligonukleotydow oraz
zsekwencjonowano na aparatach ABI 3730 i ABI 3730x1 15 860 matryc DNA, co przy $redniej dhugosci
odczytu 850bp daje 13 481 000 zasad.

Dla 113 zleceniodawcow spoza IBB PAN zostaty zrealizowane zamodwienia na zsekwencjonowanie
35 486 matryc i zsyntetyzowano 12 842 oligonukleotydow.

Za pomocg sekwenatora genomowego Illumina zsekwencjonowano dla IBB 172 genomy bakteryjne,
8 genomoéw drozdzy, 1 genom bakteriofaga i 33 probki srodowiskowe uzyskujac tacznie 60 GB par
zasad.

W ramach wspotpracy z jednostkami spoza Instytutu zsekwencjonowano: 67 genoméw bakteryjnych, 60
plazmidéw bakteryjnych, 1 genom wirusa z ziemniaka, 1 genom eugleny, 1 genom grzyba Aspergillus
sp. oraz 166 probek srodowiskowych a takze 6 metagenoméw DNA z probek s$rodowiskowych
otrzymujac okoto 164GB par zasad.

Za pomocg sekwenatora genomowego MinlON zsekwencjonowano dla IBB PAN 8 genoméw
bakteryjnych, oraz 1 genom bakteriofaga uzyskujac tacznie SGB par zasad.

W ramach wspélpracy z jednostkami spoza Instytutu zsekwencjonowano: 10 genoméw bakterii,
52 izolaty plazmidowe z bakterii, 5 ludzkich genomoéow, 1 genom grzyba, otrzymujac tacznie okoto
140GB par zasad.

Dodatkowo w ramach przyznanych minigrantow wykonano 67 sekwencjonowania matryc DNA
1 6 912 reakcji analizy polimorfizmu.

Syntezy oligonukleotydéw i sekwencjonowanie matryc wykonano dla nastepujacych zaktadéw IBB:
L.p. Jednostka matryce | oligonukleotydy
1. | Zaktad Biochemii Drobnoustrojow 3687 210
2. | Zaktad Biochemii Lipidow 175 109
3. | Zaklad Biochemii Roslin 501 215
4. | Zaktad Biologii Antarktyki 421 37
5. | Zaktad Biologii Molekularnej 320 220
6. | Zaklad Biofizyki 327 150
7. | Zaktad Biosyntezy Biatka 103 69
8. | Zaktad Genetyki 685 229
9. | Pracownia Biologii RNA 1 Genomiki 4099 520
Funkcjonalnej
10. | Pracownia Glikobiologii Grzybow 482 260
11. | Pracownia Mutagenezy i Reperacji DNA 3000 340
12. | Pracownia Sekwencjonowania DNA 130 40
13. | Srodowiskowe Laboratorium Spektrometrii Mas 40 18
14. | Instytut Genetyki i Biotechnologii UW 1890 273

Oprocz zamowien z Instytutu Biochemii i Biofizyki zrealizowane zostaly zamowienia na
sekwencjonowanie DNA i syntez¢ oligonukleotydow dla zleceniodawcow spoza Instytutu:

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

Instytut Biologii Medycznej PAN, L6dz

Instytut Biotechnologii i Antybiotykow,Warszawa

Instytut Biocybernetyki i Inzynierii Biomedycznej PAN,Warszawa

Instytut Chemii Bioorganicznej PAN, Poznan

Instytut Chemii Fizycznej PAN, Warszawa

N N | [WIN|—

Instytut Farmakologii PAN, Krakow

1.49




Instytut Genetyki i Hodowli Zwierzat PAN, Jastrzebiec

Instytut Genetyki Roslin PAN, Poznan

10

Instytut Immunologii i Terapii i Do§wiadczalnej PAN, Wroctaw

11

Instytut Medycyny Doswiadczalnej i Klinicznej PAN, Warszawa

12

Instytut Medycyny Wsi, Lublin

13

Instytut Rozrodu Zwierzat i Badan Zywnosci PAN, Olsztynie

14

Zaktad Ichtiobiologii i Gospodarki Rybackiej PAN, Gotysz

15

Migdzynarodowy Instytut Biologii Molekularnej i Komorkowej, Warszawa

16

Instytut Fizjologii i Patologii Stuchu, Warszawa

17

Instytut Hodowli 1 Aklimatyzacji Roslin /oddziaty

18

Instytut Matki i Dziecka, Warszawa

19

Instytut Ochrony Roslin PIB, Poznan

20

Instytut Wiokien Naturalnych i Roslin Zielarskich, Poznan

21

Instytut Psychiatrii i Neurologii, Warszawa

22

Instytut Zootechniki PIB, Krakow

23

Muzeum i Instytut Zoologii PAN, Warszawa

24

Narodowy Instytut Geriatrii, Reumatologii i Rehabilitacji, Warszawa

25

Narodowy Instytut Lekow, Warszawa

26

Narodowy Instytut Zdrowia Publicznego — PZH, Warszawa

27

Panstwowy Instytut Weterynaryjny PIB, Putawy

28

Wojskowy Instytut Higieny i Epidemiologii, Warszawa

29

Europejskie Regionalne Centrum Ekohydrologii PAN, L.odz

30

Akademia Wychowania Fizycznego, Poznan

31

Uniwersytet Gdanski, Gdansk

32

Uniwersytet im. A. Mickiewicza, Poznan

33

Uniwersytet Jagiellonski, Krakow

34

Uniwersytet Jana Kochanowskiego, Kielce

35

Uniwersytet im. Kardynata Stefana Wyszynskiego, Warszawa

36

Uniwersytet Kazimierza Wielkiego, Bydgoszcz

37

Uniwersytet L.odzki, £.odz

38

Uniwersytet Mikotaja Kopernika, Torun

39

Uniwersytet Przyrodniczy, Lublin

40

Uniwersytet Przyrodniczy, Poznan

41

Uniwersytet Przyrodniczy, Wroctaw

42

Uniwersytet Przyrodniczo Humanistyczny, Siedlce

43

Uniwersytet Rolniczy, Krakow

44

Uniwersytet Rzeszowski, Rzeszow

45

Uniwersytet Szczecinski, Szczecin

46

Uniwersytet Slaski, Katowice

47

Uniwersytet Technologiczno-Przyrodniczy, Bydgoszcz

48

Uniwersytet Wroctawski, Wroctaw

49

Uniwersytet Warszawski, Warszawa

50

Uniwersytet Warminsko-Mazurski, Olsztyn

1.50




51

Uniwersytet Medyczny, Biatystok

52

Uniwersytet Medyczny, Lublin

53

Uniwersytet Medyczny, £.0dz

54

Uniwersytet Medyczny, Poznan

55

Uniwersytet Medyczny, Wroctaw

56

Uniwersyteckie Centrum Kliniczne WUM, Warszawa

57

Gdanski Uniwersytet Medyczny, Gdansk

58

Pomorski Uniwersytet Medyczny, Szczecin

59

Slaski Uniwersytet Medyczny, Katowice

60

Warszawski Uniwersytet Medyczny, Warszawa

61

Zachodniopomorski Uniwersytet Technologiczny, Szczecin

62

Politechnika Gdanska, Gdansk

63

Politechnika ¥.0dzka, 1.6dz

64

Politechnika Poznanska, Poznan

65

Szkota Gtowna Gospodarstwa Wiejskiego, Warszawa

66

Wojskowa Akademia Techniczna, Warszawa

67

Centrum Onkologii, Warszawa

68

Wojewddzki Inspektorat Weterynarii, Opole

69

Wojewodzka Stacja Sanitarno-Epidemiologiczna, Bydgoszcz

70

Wojewddzka Stacja Sanitarno-Epidemiologiczna, Lublin

71

Wojewddzki Szpital Specjalistyczny, Wroctaw

72

Zaktad Ichtiobiologii i Gospodarki Rybackiej PAN, Gotysz

73

Fundacja Bioedukacji, Warszawa

74

Fundacja Uniwersytet Dzieci, Krakow

75

Adamed Pharma S.A., Pienkow

76

Alab Laboratoria sp. z 0.0., Warszawa

77

Alchem sp.z 0.0., Poznan

78

Analityk Ewa Kowalczyk, Warszawa

79

Analityk Genetyka sp. z 0.0., Warszawa

80

Animal-Lab Laboratorium weterynaryjne, £.0dz

81

A-Z Medica sp. z 0.0., Gdansk

82

Bacto-Tech sp. z 0.0., Torun

83

Bioceltix sp. z 0.0. Wroctaw

84

Bioton SA, Warszawa

85

Cellis sp.z 0.0. Warszawa

86

CELON PHARMA SA

87

Centra Genetyki Medycznej Genesis sp. z 0.0., Poznan

88

Celther Polska sp. z 0.0., Zakroczym

89

Curiocity Diagnostics sp. z 0.0., Warszawa

90

EURKX sp. z o.0.

91

Genoplast, Rokocin

92

Hurt-Chem Hurtownia Odczynnikow Chemicznych, Duchnice

93

Instytut Bioinfobank sp z 0.0., Poznan
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94 | Krakchemia SA, Krakow
95 | Laboratorium Dermatologiczne Derma-Lab sp. z 0.0. sp., Wroctaw

96 | Laboratorium Badan Genetycznych sp. z 0.0., Lublin

97 | Medycyna Diagnostyczna PUM sp. z o. 0., Szczecin

98 | Onco Arendi Therapeutics SA, Warszawa

99 | Oncogene Diagnostics sp. z 0.0., Krakow

100 | Personather sp. z 0.0., Konstantynow Lodzki
101 | Read Gene SA, Szczecin

102 | RDLS sp. z 0.0., Warszawa

103 | Rex Company, Wroctaw

104 | RYVU-Therapeutis SA, Krakow

105 | Szpital Kliniczny Dziecigtka Jezus, Warszawa

106 | Samodzielny Publiczny Centralny Szpital Kliniczny ,Warszawa

107 | Salus Medycyna sp. z 0.0. Siedlce
108 | Selvita SA Krakoéw
109 | Stowarzyszenie dla Natury Wilk, Godziszka

110 | Stowarzyszenie Polskiej Grupy ds Leczenia Biataczek u Dorostych, Gliwice

111 | SoftSystem sp.z 0.0., Rzeszow
112 | Synevo Polska

Srodowiskowe Laboratorium Spektrometrii Mas

Zespol: prof. dr hab. Michat Dadlez, dr Dominik Domanski, dr Ewa Sitkiewicz, mgr Jacek Oledzki,
mgr Magdalena Bakun, mgr Agnieszka Fabijanska, mgr Piotr Zar¢bski, mgr Radostaw Jazwiec,
mgr Emilia Samborowska, mgr Mariusz Radkiewicz, mgr Agata Malinowska, mgr Michat Kistowski,
mgr Katarzyna Dgbrowska, mgr Katarzyna Bak, mgr Agnieszka Fatalska, mgr Bianka Swiderska,
mgr Dominik Cysewski, mgr Jakub Dagbrowski, mgr Marta Tomkiewicz, mgr Aleksandra Robak,
mgr Weronika Puchata

Cel dzialania:
Analizy proteomiczne i metabolomiczne.

Opis realizowanych prac:

Laboratorium, wzorem lat poprzednich, uczestniczylo w wielu projektach, wykonujac réznego typu
analizy proteomiczne i analizy zwigzkéw niskoczgsteczkowych, w tym lekow i ich metabolitow.
Globalne analizy proteomiczne ze znakowaniem iTRAQ i w ujgciu ,,label free” pozwolity na przyktad
na zaproponowanie biatka C6orfl/MTRES1 jako czynnika podtrzymujacego ekspresje mtDNA
w warunkach stresowych (5853). Uzywajac znakowania trans-SILAC wykazaliSmy istnienie
migdzykomorkowego transferu bialek przez tunelujace nanorurki — dlugie, cienkie struktury btonowe,
posredniczagce w przenoszeniu pecherzykow komorkowych z komorek stromowych do komorek
biataczkowych (5880). Identyfikacja przedluzenia sekwencji biatkowej regionu sygnatowego
w butylocholinoesterazie pozwolita zaproponowa¢ synergi¢ z wariantem biatka APOE-4,
najwazniejszego znanego czynnika ryzyka genetycznego dla pdznej postaci choroby Alzheimera (5790).
Metodami proteomicznymi zidentyfikowano interaktory biatek KEAP1 i NFR1, waznych regulatoréw
odpowiedzi na stres komorkowy (5789). Przez koimmunoprecypitacje 1 MS zidentyfikowano nowy
substrat biatkowy COA7 podlegajacy importowi do mitochondriow na $ciezce MIA (5801).

Mapowanie modyfikacji potranslacyjnych zastosowano do identyfikacji miejsca fosforylowania przez
kinazg¢ CK2a reduktazy dihydrofolanowej, waznego celu molekularnego w chemioterapii
przeciwnowotworowej, antybakteryjnej, antyprotozoanowej i immunosupresyjnej (5795). Wykazano tez,
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u Arabidopsis thalliana, fosforylacje dehydryn przez aktywowane stresem zasolenia kinazy SnRK2
(5774).

Cze$¢ laboratorium odpowiedzialna za analizy substancji niskoczgsteczkowych kontynuowata projekty
rozpoczgte w poprzednich latach, jak: oznaczanie lekéw immunosupresyjnych we krwi pelne;j,
aktywnego metabolitu leflunomidu (Sandoz), wolnych i1 catkowitych kwasow ttuszczowych w osoczu
(prof. Pierzynowski). We wspodlpracy z zespotem prof. L. Paczka oznaczono stezenia cyklosporyny A,
1 serii jej metabolitow u 102 pacjentdow po przeszczepieniu nerki (5803). Wykazano zwigzek choroby
wiencowej / zawalu migs$nia sercowego, SVA, hTG, nadwagi / otylosci i podwyzszonego ci$nienia
tetniczego z wyzszymi MR AM1, AM4N, dMC-CsA, DiH-CsA i TriH-CsA. Analizowano tez w grupie
506 pacjentow: 318 po przeszczepieniu nerki 1 188 po przeszczepieniu watroby stezenia kwasu
mykofenolowego takrolimusu, cyklosporyny i ich metabolitow (5856). Wykazano, ze rutynowych
w uzyciu w praktyce klinicznej oznaczen nie mozna uzna¢ za parametry bezposrednio odzwierciedlajace
szybkos¢ wytwarzania glownych metabolitow cyklosporyny 1 takrolimusu (ale nie kwasu
mykofenolowego), zardéwno u biorcow watroby, jak i nerki. W ramach wspélpracy z zespotami
dr hab. R. Oleka (AWFiS Gdansk) (5828) i prof. dr hab. M. Ufnala (WUM) wykonano oznaczenia
metabolitow bakterii jelitowych: trimetyloaminy (TMA) i jej tlenku (TMAO) w osoczu oraz
krotkotancuchowych kwaséw tluszczowych (KLKT) w probkach osocza, moczu i ekstraktu katu.
Wykazano m. in., ze wzrost st¢zenia kwasu mastowego w okr¢znicy ma dzialanie hipotensyjne i moze
on by¢ jednym z mediatoréw pomiedzy mikroflorg jelitowg a uktadem krazenia (5892).

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

1. Identyfikacja biatka C6orfl/MTRES]1 jako czynnika podtrzymujacego ekspresjc mtDNA
w warunkach stresowych (5853).

2. Identyfikacja nowego substratu bialkowego COA7 podlegajacego importowi do mitochondridow
na $ciezce MIA (5801).

3. Wykazanie fosforylacji dehydryn przez aktywowane stresem zasolenia kinazy SnRK2 (5774).

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Publikacja uzyskanych wynikow.

Publikacje:

5745, 5758, 5760, 5774, 5789, 5790, 5795, 5801, 5803, 5821, 5826, 5829, 5828, 5843, 5847, 5849, 5853,
5856, 5857, 5880, 5892, 5910, 4761/A, 4762/A, 4676/A, 4633/A, 4600/A, 4715/A, 4590/A, 4589/A,
4588/A, 4587/A

Pracownia Mikroskopii Konfokalnej i Fluorescencyjnej
Zespot: dr Matgorzata Lichocka, dr Anna Anielska-Mazur

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

Opis realizowanych prac:

W oparciu o infrastrukture Pracowni Mikroskopii Konfokalnej i Fluorescencyjnej wykonywane
sa analizy mikroskopowe zywych komorek roslinnych (m.in. Arabidopsis thaliana, Brassica napus,
Nicotiana tabacum, Nicotiana benthamiana), bakterii (np. z rodzaju Pseudomonas, Bacillus), drozdzy
(Saccharomyces cerevisiae), pierwotniakow (Paramecium caudatum), oraz ssaczych linii komérkowych.

Dziatalno$¢ Pracowni obejmuje:

1. Prowadzenie szkolen z obslugi mikroskopu fluorescencyjnego Nikon E800, mikroskopu
konfokalnego Nikon C1 oraz mikrotomu Leica, ktore umozliwiajg samodzielng prace w oparciu
o infrastrukture Pracowni.

2. Wykonywanie analiz mikroskopowych w ramach ustugi oraz wspotpracy naukowe;.
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Mikroskop fluorescencyjny Nikon E800 wykorzystano w wymiarze 353 godz. przez samodzielnych
uzytkownikow.

Mikroskop konfokalny Nikon C1 wykorzystano ogétem w wymiarze 517 godz. przez samodzielnych
uzytkownikow po przeszkoleniu a takze w ramach ustug i wspotpracy naukowe;.

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

Zaktad Biochemii Roslin

Zaktad Biosyntezy Biatka

Zaktad Biochemii Lipidow

Zaktad Genetyki

Pracownia Patogenezy Roslin

Pracownia Sekwencjonowania DNA i Syntezy Oligonukleotydow

ARG e

Opis najwazniejszych osiagniec:

We wspolpracy z zespotem prof. Grazyny Dobrowolskiej opracowano metode przyzyciowego
obrazowania dynamiki reaktywnych form tlenu w korzeniu Arabidopsis w warunkach stresu solnego
indukowanego 150 mM roztworem chlorku sodu. Otrzymane wyniki zamieszono w publikacji
(Szymanska et al. (2019) Int J Mol Sci.).

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw:

Analizy mikroskopowe wykonane w Pracowni Mikroskopii Konfokalnej i Fluorescencyjnej umozliwity
realizacje prac magisterskich, doktorskich, a przede wszystkim realizacje projektow badawczych
uwzgledniajacych techniki mikroskopii, ktorych wyniki zostaly zawarte w publikacjach.

Publikacje:
5755, 5771, 5774

Kolekcja Szczepow IBB PAN ,,COLIBB”

Utworzona w 2000 roku w Instytucie Biochemii i Biofizyki kolekcja plazmidow oraz szczepoéw
bakteryjnych i drozdzowych COLIIBB zawiera szczepy i wektory skonstruowane przez pracownikow
i studentow IBB w ramach badan prowadzonych w Instytucie. W roku 2012 do zasoboéw kolekcji
wlaczono podgrupeg psychrofilnych szczepdéw Arktycznych i Antarktycznych.

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

Obecnie przechowujemy 3709 szczepow bakteryjnych, 3882 drozdzowych i1 2280 plazmidow,
162 izolaty srodowiskowe oraz 2953 szczepow psychrofilnych.

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

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

Gatunek drozdzy zdeponowany w kolekcji:
Saccharomyces cerevisiae

Opiekunem kolekcji jest Karolina Makieta-Dzbenska (tel.+48 22 592 1124, e-mail:
kmakiela@ibb.waw.pl)
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Lista seminariow w roku 2019

L.p. Data Prelegent Tytul seminarium
dr Pierre Chymkowitch Transcription And Chromatin Dynamics —
1.108.01.2019 | Department of Microbiology, Oslo Regulation By Cyclin-Dependent Kinases and
University Hospital, Norway Sumo
prof. Ryszard Kole Sktadanie mRNA i dwie choroby rzadkie:
2.|14.01.2019 | Dyrektor Ercole Consulting, talasemia i dystrofia mi¢éniowa Duchenn;e’a
Chapel Hill, NC USA Y ¢ '
dr Stefanie Rosa
Department of Plant Biology and Forest Single Molecule RNA FISH: quantitative
3./15.01.2019 . . .2 L . .
Genetics, Swedish University of applications for gene expression analysis.
Agricultural Sciences
dr Paulina Jackowiak
Zaktadu Biologii Molekularne;j i RNA fragments — identification and functional
4.105.02.2019 . o . . .
Systemowej Instytut Chemii Bioorganicznej | potential.
PAN
dr Youngwook Kim Comprehensive genomic characterization of
5.114.02.2019 | Sungkyunkwan University School of OMPIEnensive g
> mitochondria in human cancer.
Medicine, Seoul, Korea
dr. ing. Leonie Bentsink
6.119.02.2019 | Department of Plant Sciences, Wageningen | How does nature control seed germination?
University and Research, Holland
> R ; ;
7.126.02.2019 | Prof: dr hab. Wojciech Bal gfi(é(i)t(; I:fd ﬁ;;?ggggﬁ; Ir’(ffs Iz)efclzle\;;zlrlntyhlf)id
T Zaktad Biofizyki, IBB PAN .
peptides.
8 [12.032019 |mer Tomasz Pilzys The activity of AlkB family proteins under
T Zaktad Biologii Molekularnej, IBB PAN homeostasis and pathological conditions.
mgr Anton Slyvka
Laboratorium Biologii Strukturalne;j, . . . . . .
9.126.03.2019 Miedzynarodowy Instytut Biologii Cytosine modifications and interacting proteins.
Molekularnej i Komorkowe;j
mgr Milena Denkiewicz-Kruk The role of the GINS complex in the
10.]102.04.2019 | Pracownia Mutagenezy i Reperacji DNA, maintenance of genomic stability in the
IBB PAN Saccharomyces cerevisiae cells.
mgr inz. Jakub Boreczek Microbial biodiversity of spontaneous
11.109.04.2019 | Zaktad Biochemii Drobnoustrojow, IBB sourdoughs and sourdoughs supplemented with
PAN selected lactic acid bacteria.
- . Vertebrate fauna population changes in the
12.| 16.042019 | 4 inz. Malgorzata Korczak-Abshire region of South Shetlands in relation to
Zaktad Biologii Antarktyki, IBB PAN . . . .
anthropogenic stress increase in the Antarctic.
dr Piotr Gawronski . .
13.]25.042019 | Katedra Genetyki Roslin, Hodowli i g;jg;g‘ons gflzlgrgsf@;ser:gulated by mRNA
Biotechnologii SGGW Y £es:
14.108.05.2019 Martin Teichmann, M.D. Regulation of RNA polymerase III transcription

University of Bordeaux, France

during tumoral transformation.
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prof. Giorgio Dieci

Alu RNA profiling unveils a new facet of

15.109.05.2019 University of Parma. Ttal epigenetic dysregulation in cell transformation
vy - Ay and cancer.
rof. Andrzej Dziembowski . .
16.]10.05.2019 | Pracownia BJiologii RNA i Genomiki Cytoplasmic polyadenylation as a key regulator
T Funkcjonalnej, IBB PAN of physiological processes.

mgr Anna Kotrys Functional analysis of C6orf203 protein, a new
17.114.05.2019 | Pracownia Biologii RNA i Genomiki factor involved in RNA metabolism in human

Funkcjonalnej, IBB PAN mitochondria.

prof. dr. Thomas Cremer Higher order chromatin organization and the
18./16.052019 | Ludwig-Maximilians-University (LMU) in | I1i€rehromatin compartment - an integrated

Munich, Germany concept of the dynamics of nuclear architecture

’ and function.

mer inz. Anna Detman Acidogenic and acetogenic steps of anaerobic

19.121.05.2019 7 agkla d j3iolo i Molekularnei. IBB PAN digestion — analysis of the selected interactions
g J> between microorganisms.

mgr Ewa Lewicka
20.]28.05.2019 | Zaktad Biochemii Drobnoustrojow, IBB How to be a promiscuous IncU plasmid?

PAN

dr Honorqta Cza.plnslsa . Molecular mechanisms of protein-DNA

Laboratorium Biologii Strukturalnej, . . L . .
21.104.06.2019 Miedzynarodowy Instytut Biologii interactions. How do restriction-modification

Moqleki’llllarnej i“I’(yomérkowej & systems select their targets?

o Using yeast vps13A chorea-acanthocytosis
22.111.06.2019 ?5121::11(}1;?5 i?cflggl;l AN model for genetic and chemical suppressor
YKL, screens.

prof. dr hab. Mariusz Gago$ Jak mozna zwigkszy¢ site¢ dziatania antybiotyku
23.118.06.2019 | Zaktad Biologii Komorki, Wydziat Biologii | zmniejszajac jego toksycznos¢ (Amfoterycyna

i Biotechnologii UMCS B — stary lek, nowe idee).

prof. dr hab. Oliver Kohlbacher XL-MS for All: Protein-Protein, Protein-DNA,
24.127.06.2019 | Center for Bioinformatics, University of and Protein-RNA Cross-Linking Analysis with

Tuebingen Germany OpenMS.
25.105.07.2019 %;Efggﬁgﬁib?we den dNTPs and maintenance of genome stability.

dr Etienne Schwob Chromosome replication dynamics and genome
26.105.07.2019 | Institut de Génétique Moléculaire de : SOME Tep Y &

Montpellier, France (in)stability in normal and cancer cells.

dr Julia Zinsmeister Regulation of the acquisition of seed qualit
27.105.07.2019 | Centre for Research in Agricultural & . qu quatity,

Genomics CRAG, Spain from academic to applied research.

prof. Daniel Klionsky . . .
28.124.09.2019 | Life Sciences Institute, University of Til;s:n“hamsm and regulation of autophagy in

Michigan, USA yeast:

dr Wojciech Panek Targeted therapy for brain tumors: Recent
29.124.09.2019 | Department of Clinical Sciences, North developments and new strategies for

Carolina State University, USA overcoming challenges ahead.

prof. Mi Hee Lim . .
30./10.10.2019 | Korea Advanced Institute of Science and | emical Approaches to Study Multiple Facets

Technology, Daejeon, Korea

in Alzheimer's Disease.
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mgr Matgorzata Jedrychowska

Proper functioning of the GINS complex

31.115.10.2019 | Pracownia Mutagenezy i Reperacji DNA, influences the stability of repetitive DNA
IBB PAN sequences in Saccharomyces cerevisiae.
mgr inz. Dawid Owsian . .
32.122.10.2019 | Pracownia Sekwencjonowania DNA i ?013122?;?58(5 3;3%3;? in non-coding RNA
Syntezy Oligonukleotydow, IBB PAN yn p ’
33105112019 | ™mer Damian Kotakowski Characterization and function of selected
T Zaktad Genetyki, IBB PAN domains of chorein and yeast Vps13 protein.
i Roman Sz e e
34./19.11.2019 | Pracownia Biologii RNA i Genomiki Wrklad 2 okagii Oztr Wmania Nasrody im. 1K
Funkcjonalnej, IBB PAN y Jrotzy grody tm. 4.8
Parnasa.
dr Wojciech Pokrzywa
Laboratorium Metabolizmu Biatek w L .
.. . . From ubiquitin to exopher: Proteostasis from
35.126.11.2019 |Rozwoju i Starzeniu, Mi¢dzynarodowy different perspectives
Instytut Biologii Molekularne;j i persp '
Komorkowej, IBB PAN
36.103.12.2019 | mer Mateusz Zigcina Functional analysis of Nudix proteins of
T Zaktad Biochemii Roslin, IBB PAN Pseudomonas aeruginosa.
mer Joanna Klim Experimental evolution of apoptosis and
37.117.12.2019 | Zaklad Biochemii Drobnoustrojéw, IBB perimenta’ cvolution of apoprosis

PAN

genetic functional modules — yeast model.
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ARTYKULY 2019

5739

SZMIDT M., STANKIEWICZ A., URBANSKA K., JAWORSKI S., KUTWIN M., WIERZBICKI M.,
GRODZIK M., BURZYNSKA B., GORA M., CHWALIBOG A., SAWOSZ E.

Graphene oxide down-regulates genes of the oxidative phosphorylation complexes in a glioblastoma.
BMC Molecular Biology (2019) 20: 2(9 p.)

DOI: 10.1186/s12867-018-0119-2

IF 2.568

5740

KUCHARCZYK R., DAUTANT A., GODARD F., TRIBOUILLARD-TANVIER D., DI RAGO J.-P.
Functional investigation of an universally conserved leucine residue in subunit a of ATP synthase targeted by
the pathogenic m.9176 T > G mutation.

Biochimica et Biophysica Acta - Bioenergetics (2019) 1860(1): 52-59

DOI: 10.1016/j.bbabio.2018.11.005

IF 4.441

5741

POTOCKA M., BAYER R.C., POTOCKI M.

Plastic pollution affects american lobsters, Homarus americanus.
Marine Pollution Bulletin (2019) 138: 545-548

DOI: 10.1016/j.marpolbul.2018.12.017

IF 3.782

5742

MARYNOWSKI L., GORYL M., BUCHA M., SMOLAREK-LACH J., DETMAN A., SIKORA A.,
CHOJNACKA A., SIMONEIT B.R.T.

Trehalose, mannitol and arabitol as indicators of fungal metabolism in Late Cretaceous and Miocene
deposits.

International Journal of Coal Geology (2019) 201: 51-61

DOI: 10.1016/j.c0al.2018.11.003

IF 5.330

5743

BACIOR M., HARANCZYK H., NOWAK P., KIJAK P., MARZEC M., FITAS J., OLECH M.A.
Low-temperature immobilization of water in Antarctic Turgidosculum complicatulum and in Prasiola crispa.
Part I. Turgidosculum complicatulum.

Colloids and Surfaces B: Biointerfaces (2019) 173: 869-875

DOI: 10.1016/j.colsurfb.2018.10.059

IF 3.973

5744

LESNIEWSKA E., CIESLA M., BOGUTA M.

Repression of yeast RNA polymerase III by stress leads to ubiquitylation and proteasomal degradation of its
largest subunit, C160.

Biochimica et Biophysica Acta — Gene Regulatory Mechanisms (2019) 1862(1): 25-34

DOI: 10.1016/j.bbagrm.2018.10.007

IF 4.599

5745

KULMA M., KACPRZYK-STOKOWIEC A., TRACZYK G., KWIATKOWSKA K., DADLEZ M.
Fine-tuning of the stability of B-strands by Y181 in perfringolysin O directs the prepore to pore transition.
Biochimica et Biophysica Acta - Biomembranes (2019) 1861(1): 110-122

DOI: 10.1016/j.bbamem.2018.08.008

IF 3.790
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5746

PIOTROWSKA-NOWAK A., KOSIOR-JARECKA E., SCHAB A., WROBEL-DUDZINSKA D.,
BARTNIK E., ZARNOWSKI T., TONSKA K.

Investigation of whole mitochondrial genome variation in normal tension glaucoma.
Experimental Eye Research (2019) 178: 186-197

DOI: 10.1016/j.exer.2018.10.004

IF 2.998

5747

KORCZAK-ABSHIRE M., ZMARZ A., RODZEWICZ M., KYCKO M., KARSZNIA L,
CHWEDORZEWSKA K.J.

Study of fauna population changes on Penguin Island and Turret Point Oasis (King George Island,
Antarctica) using an unmanned aerial vehicle.

Polar Biology (2019) 42(1): 217-224

DOI: 10.1007/s00300-018-2379-1

IF 2.002

5748

RUDAK A., WODKIEWICZ M., ZNOJ A., CHWEDORZEWSKA K.J., GALERA H.
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shoot, flower and ovule development.

XV Cell Wall Meeting, Cambridge, United Kingdom, 7-12 July 2019

Abstract Book P166, p. 296

4599/A

FEDEROWICZ M., McINTYRE J., SLEDZIEWSKA-GOJSKA E.

Randka w ciemno z polimeraza jota, kandydat nr 1 - RNF2.

V edycja Kuzni Mtodych Talentoéw Akademii Mtodych Uczonych PAN, Jabtonna, 2-5 lipca 2019
Abstrakty BS

4600/A

CIEPLAK-ROTOWSKA M.K., STELMACHOWSKA A., FABIAN M.R., TARNOWSKIK., DADLEZ M.,
SONENBERG N., NIEDZWIECKA A.

HDX MS and pull -down analysis reveal the competition between human GW 182 and tristetraprolin for
binding to CNOTI.

Joint 12" EBSA European Biophysics Congress / 10" TUPAP International Conference on Biological Physics
(ICBP), Madrid, Spain, 20-24 July 2019

European Biophysics Journal with Biophysics Letters (2019) 48 (Suppl 1): S150, P-286

4601/A

SARNOWSKA E., CWIEK P., SACHAROWSKI S.P., KUBALA S., STECIUK J., HUETTEL B., CIESLA M.,
NOWICKA K., MAASSEN A., KONDRAK P., JANCEWICZ I., ROLICKA A.T., ALSEEKH S., BUCIOR E.,

FRANZEN R., KLEPACZ A., DOMAGALSKA M.A., AMAR S., SIEDLECKI J.A., FERNIE A.R., DAVIS S.J.,

SARNOWSKI T.J.

Nuclear function of Arabidopsis ERECTA family leucine-rich repeat receptor like kinases (LRR-RLKSs).

The 44™ FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019

FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): LB-06-05

I1.88



4602/A

JURKIEWICZ A., GRACZYK D.

tRNA transcription regulation in LPS-activated macrophages.
The 44" FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019
FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): LB-09-02

4603/A

MACIAK K., ADAMOWICZ-SALACH A., SIWICKA A., POZNANSKI J., GORA M., BURZYNSKA B.
The ¢.1495 T>>C and ¢.1529 G>>A mutations of the red blood cell pyruvate kinase gene are responsible for
life-threatening hereditary chronic anemia.

The 44" FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019

FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): LB-18-02

4604/A

CWIEK P., KUBALA S., JAGIELSKA B., LESZCZYNSKI M., SZYMANSKI M., RUSETSKA N.,
JANCEWICZ 1., STECIUK J., MAASSEN A., OKSINSKA P., SZARKOWSKA J., STACHOWIAK M.,
DURZYNSKA M., CHMIELIK E., PAUL P., ROLICKA A.T., BUCIOR E., KOSIOR J., BALCERAK A.,
CHRZAN A., ARAUJO W.L., ALSEEKH S., DEMKOW T., RUTKOWSKI T., FERNIE A.R.,
SIEDLECKI J.A., SARNOWSKA E., SARNOWSKI T.J.

Chromatin remodeling, mRNA splicing and metabolism-separate processes or precise control system.

The 44™ FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019

FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): LB-35-06

4605/A

CWIEK P., SARNOWSKA E., KUBALA S., FERNIE A.R., KONCZ C., SIEDLECKI J.A., SARNOWSKI T.J.
New insights into nuclear function of evolutionarily conserved TOR kinsases.

The 44" FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019

FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): LB-37-02

4606/A

GRATKOWSKA-ZMUDA DOMINIKA M., KUBALA S., SACHAROWSKI S.P., SARNOWSKA E., CWIEK P.,
KONDRAK P., STECIUK J.,ZABOROWSKA M., ROLICKA A.T., BUCIOR E., MAASSEN A.,
FRANZEN R., KONCZ C., SARNOWSKI T.J.

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

The 44" FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019

FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): LB-37-04

4607/A

KUBALA S.,ZABOROWSKA M., KONDRAK P., CWIEK P., SACHAROWSKI S.P., ROLICKA A.T.,
SARNOWSKA E., KONCZ C., SARNOWSKI T.J.

Identification of evolutionary conserved functional interdependence between SWI/SNF-dependent chromatin
remodeling and alternative splicing in Arabidopsis.

The 44™ FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019

FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): LB-37-05

4608/A

FEDOROWICZ M., SLEDZIEWSKA-GOJSKA E., McINTYRE J.

RNF2- a candidate ligase responsible for human polymerase iota ubiquitination.
The 44™ FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019

FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): LB-41-05

I1.89



4609/A

KOBYLECKI K., KUCHTA K., DZIEMBOWSKI A., GINALSKI K., TOMECKI R.

Biochemical and structural bioinformatics studies of fungal CutA nucleotidyltransferases explain their
unusual specificity towards CTP.

The 44™ FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019

FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): P-05-005

4610/A

TAUBE M., ZHUKOV 1., SZUTKOWSKI K., JARMOELOWSKI A., SZWEYKOWSKA-KULINSKA Z.,
KOZAK M.

Structural and biophysical studies of the plant m6A methyltransferase complex.

The 44" FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019

FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): P-05-006

4611/A

JABLONSKA J., GROCHOWSKI M., LABEDZKA-DMOCH K., GOLIK P., SZCZESNY R.J.

Defects in cytochrome c oxidase biogenesis negatively affects the activity of complex III respiratory chain.
The 44" FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019

FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): P-07-017

4612/A

WISNIEWSKA M., KUBERSKA R., SLEDZIEWSKA-GOJSKA E., KANIAK-GOLIK A.

How does the activated Mec1/Tell/Rad53/Dunl pathway control the mitochondrial DNA stability?
The 44™ FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019

FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): P-07-029

4613/A

STROYNOWSKA-CZERWINSKA A., RAWEUSZKO-WIECZOREK A., PASTOR M.,
SCHUHMACHER M., JELTSCH A., BOCHTLER M.

Multiple PHD domains of mixed lineage leukaemia protein (MLL1/KMT2A) target active chromatin
regions.

The 44™ FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019

FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): P-08-011

4614/A

JEDRYCHOWSKA M., ALABRUDZINSKA M., DMOWSKI M., DENKIEWICZ-KRUK M., JONCZYK P.,
FIJALKOWSKA LJ.

CMGE complex influences the stability of repetitive DNA sequences in yeast cells.

The 44" FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019

FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): P-10-003

4615/A

DMOWSKI M., JEDRYCHOWSKA M., TALAREK N., JONCZYK P., SCHWOB E., FIJALKOWSKA L.J.
The non-catalytic components of the CMGE complex and their influence on genome stability.

The 44™ FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019

FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): P-10-013

4616/A

KOTRYS A.V., CYSEWSKI D., CZARNOMSKA S.D., PIETRAS Z., BOROWSKI L.S., DZIEMBOWSKI A.,
SZCZESNY R.J.

Quantitative proteomic screen revealed MTRES as a factor preventing stress-induced transcription
deficiency in human mitochondria.

The 44" FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019

FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): P-16-001

I1.90



4617/A

JEDROSZKOWIAK A., DZIEMBOWSKI A., SZCZESNY R.J.

Identification of novel RNA-binding proteins in human mitochondria with focus on poly(A)-binding
proteins.

The 44" FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019

FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): P-16-003

4618/A

WROBEL K., SZCZESNY R.J., CHLEBOWSKI A., AFFEK K., DZIEMBOWSKI A.
Searching for functional interactors of XRN2 in human cells.

The 44™ FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019

FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): P-16-009

4619/A

SOCZEWKA P., TRIBOUILLARD-TANVIER D., DI RAGO J.-P., KAMINSKA J., ZOLADEK T.
Using yeast chorea-acanthocytosis model for drug screening.

The 44" FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019

FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): P-18-001

4620/A

JARDANOWSKA M., MOZOLEWSKA M.A., MACHNICKA M.A., DZIEDZIC A., WILCZYNSKI B.,
DABROWSKI M.J.

Analysis of transcription factor motifs discovered in glioma grade-specific enhancers.

The 44" FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019

FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): P-19-008

4621/A

ZARYCHTA-WISNIEWSKA W., GALA K., BURDZINSKA A., ZIELNIOK K., SIENNICKA K.,
PEDZISZ P., AKSAMIT A., PACZEK L.

The impact of the mesenchymal stromal cells origin on their tenogenic potential.

The 44™ FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019

FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): P-25-022

4622/A

POLAKOWSKA M., WYSLOUCH-CIESZYNSKA A.

Proteoforms of human S100A8 and S100A9 — a differential HDex-MS study.
The 44" FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019

FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): P-27-084

4623/A

ZHUKOV 1., SZYMANSKA A., JURCZAK P., BAL W., KOZAK M.

Structural analysis and molecular dynamic processes in the human cystatin C at presence of human serum
albumin (HSA) by means NMR spectroscopy.

The 44" FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019

FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): P-27-098

4624/A

JEDYNAK M., SUZUKI T., CHARNEAU J., PODSIADELA-BIALOSKORSKA M., CHROBOCZEK J.,
NAKATSURA T., SZOLAJSKA E.

Structural modifications of adenoviral dodecahedron virus-like particle provide a universal platform for
tumor-associated antigen delivery.

The 44" FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019

FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): P-36-043

I1.91



4625/A

ZIECINA M., DRABINSKA J., KRASZEWSKA E.

Deciphering the role of the Pseudomonas aeruginosa PA4400 Nudix protein in various metabolic pathways.
The 44™ FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019

FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): P-41-034

4626/A

SZYMANIEC-RUTKOWSKA A., BUGAJSKA E., KASPEROWICZ S., MIECZKOWSKA K.,
MACIEJEWSKA A.M., POZNANSKI J.

Physicochemical characterisation of ligands of human protein kinase CK2— a tool to asses thermodynamic
contribution of a halogen bond.

The 44™ FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019

FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): P-41-048

4627/A

BUGAJSKA E., SZYMANIEC-RUTKOWSKA A., POZNANSKI J.

Effect of the host molecule on the guest activity. Binding of halogenated benzotriazoles to the catalytic
subunit of human protein kinase CK2 in the presence of cyclodextrin.

The 44™ FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019

FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): P-41-049

4628/A

STEFANIUK A., SZYMANIEC-RUTKOWSKA A., POZNANSKI J.

Does the ionic state of the solute affect organization of the solvation shell? Study of the pH — dependence of
experimentally measured partial molar volume of 1H — Benzotriazole.

The 44™ FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019

FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): P-41-050

4629/A

KASPEROWICZ S., BUGAJSKA E., POZNANSKI J., MIECZKOWSKA K.
Heterogeneously halogenated benzotriazoles: promising inhibitors of protein kinase CK2.
The 44™ FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019

FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): P-41-051

4630/A

SWIEZEWSKI S.

Antisense transcription in plants.

The 44" FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019
FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): S-09-2

4631/A

DZIEMBOWSKI A.

Regulation of gene expression by non-canonical poly(A) and poly(U) polymerases.
The 44™ FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019

FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): S-16-2

4632/A

BOROWSKIL.S., CHLEBOWSKI A., PIETRAS Z., OWCZAREK E.P., AFFEK K., KOTRYS A.V., DHIR A.,
PROUDFOOT N.J., DZIEMBOWSKI A., SZCZESNY R.J.

RNAI screen revealed mitochondrial RNA degrading and processing enzymes as factors controlling human
mitochondrial double-stranded RNA, a potent trigger of inappropriate interferon response.

The 44" FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019

FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): ShT-07-2

I1.92



4633/A

SLYVKA A., OLEDZKI J., SKOWRONEK K., DADLEZ M., BOCHTLER M.
Oxidized pyrimidine 2’-deoxynucleosides as a source of single strand DNA breaks.
The 44™ FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019

FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): ShT-08-2

4634/A

DENKIEWICZ-KRUK M., JEDRYCHOWSKA M., DMOWSKI M., JONCZYK P., ARAKI H.,
FIJALKOWSKA 1J.

Psfl and Cdc45 components of CMG complex - new players involved in the maintenance of genomic
stability in the Saccharomyces cerevisiae cells.

The 44" FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019

FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): ShT-10-2

4635/A

KUZNIEWSKA B., CYSEWSKI D., SAKOWSKA P., MILEK J., WASILEWSKI M., WINIARSKI M.,
KULINSKI T.M., KOZIELEWICZ P., KNAPSKA E., CHACINSKA A., DZIEMBOWSKI A.,
DZIEMBOWSKA M.

Mitochondria biogenesis in the synapse is supported by local translation.

The 44" FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019

FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): ShT-15-2

4636/A

PIETRAS Z., WOJCIK M., BOROWSKI LS., SZEWCZYK M., KULINSKI T., CYSEWSKI D., STEPIEN P.P.,
DZIEMBOWSKI A., SZCZESNY R.J.

Dedicated surveillance mechanism controls G-quadruplex forming non-coding RNAs in human
mitochondria.

The 44™ FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019

FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): ShT-16-2

4637/A

YATUSEVICH R., SWIEZEWSKI S.

Regulation of the regulators: unravelling novel regulators of non-coding RNA at DOGI1 gene locus in
Arabidopsis.

The 44" FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019

FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): ShT-23-2

4638/A

GORECKA M., ZEMBEK P., PAWELOWSKI K., HENNIG J., KRZYMOWSKA M.
The two faces of an effector. Does HopAG1 exert contrasting activities?

IS-MPMI XVIII Congress, Glasgow, Scotland, 14-18 July 2019

Molecular Plant-Microbe Interactions (2019) 32(10 S): S1.159

4639/A

ZEMBEK P., DANILECKA A., HOSER R., ESCHEN-LIPPOLD L., BENICKA M., GRECH-BARAN M.,
PIECHOCKI M., POZNANSKI J., LEE J., HENNIG J., KRZYMOWSKA M.

Natural variation of HopQ1 effector from Pseudomonas syringae.

IS-MPMI XVIII Congress, Glasgow, Scotland, 14-18 July 2019

Molecular Plant-Microbe Interactions (2019) 32(10 S): S1.171

4640/A

GRECH-BARAN M., WITEK K., JONES J.DG., HENNIG J.

Coat protein of conserved structure from multiple potyviruses triggers Rysto-mediated immunity.
IS-MPMI XVIII Congress, Glasgow, Scotland, 14-18 July 2019

Molecular Plant-Microbe Interactions (2019) 32(10 S): S1.68

I1.93



4641/A

BARTOSIK A.A., KOTECKA K., MODRZEJEWSKA M., KAWALEK A., JAGURA-BURDZY G.
Towards survival — logarithmic versus stationary phase studies on Pseudomonas aeruginosa.
International Biennial Conference Pseudomonas 2019, Kuala Lumpur, Malaysia, 22-26 July 2019
Program and Proceedings PA-2019-073, p.108

4642/A

DRABINSKA J., ZIECINA M., MODZELAN M., JAGURA-BURDZY G., KRASZEWSKA E.
Characterization of Pseudomonas aeruginosa Nudix hydrolases mutants.

International Biennial Conference Pseudomonas 2019, Kuala Lumpur, Malaysia, 22-26 July 2019
Program and Proceedings PA-2019-094, p. 129

4643/A

KOTECKA K., KAWALEK A., BARTOSIK A.A.

Studies on PA3027 — the AraC family transcriptional activator.

International Biennial Conference Pseudomonas 2019, Kuala Lumpur, Malaysia, 22-26 July 2019
Program and Proceedings PA-2019-124, p.159

4644/A

MODRZEJEWSKA M., KAWALEK A., BARTOSIK A.A.

PA2577: a Lrp/AsnC-type transcriptional regulator from Pseudomonas aeruginosa.

International Biennial Conference Pseudomonas 2019, Kuala Lumpur, Malaysia, 22-26 July 2019
Program and Proceedings PA-2019-132, p. 167

4645/A

ZOLADEK T., SOCZEWKA P., KOLAKOWSKI D., SMACZYNSKA-de ROOIJ I, RZEPNIKOWSKA W,
AYSCOUGH K., KAMINSKA J.

Y east-model-based study identified myosin- and calcium-dependent calmodulin signalling as a potential
target for drug intervention in Chorea-acanthocytosis.

XXIX International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology, Goteborg, Sweden, 18-22 August
2019

Programme 49

4646/A

SOCZEWKA P., TRIBOUILLARD-TANVIER D., DI RAGO J.-P., KAMINSKA J., ZOLADEK T.

Using yeast chorea - acanthocytosis model for drug screening.

XXIX International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology, Goteborg, Sweden, 18-22 August
2019

Programme 50

4647/A

KLIM J., SKONECZNY M., KURLANDZKA A., ZIELENKIEWICZ U., KACZANOWSKI S.

Study of functional modules stability - transcriptomic analysis of Saccharomyces cerevisiae genomes during
the laboratory evolution.

XXIX International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology, Goteborg, Sweden, 18-22 August
2019

Programme 58

4648/A

SKONECZNA A., ANTONIUK-MAJCHRZAK J., KROL K., SIENKO M., KURLANDZKA A.,
SKONECZNY M.

Loss of control at G1/s phase border of cell cycle in swibA cells of S. cerevisiae leads to genome instability
through replication stress-induced DSBs and rad51-mediated illegitimate recombination.

XXIX International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology, Goteborg, Sweden, 18-22 August
2019

Programme 165

I1.94



4649/A

DEUGAJCZYK A., KROL K., SKONECZNY M., SKONECZNA A.

Efficient vesicular trafficking protects yeast Saccharomyces cerevisiae genome from fragmentation.

XXIX International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology, Goteborg, Sweden, 18-22 August
2019

Programme 166

4650/A

SKONECZNY M., NATKANSKA U., SKONECZNA A.

Transcriptome analysis reveals the moon-lighting role of Hsp31p in the budding yeast cell defense against
fermentation-related stresses.

XXIX International Conference on Yeast Genetics and Molecular Biology, Goteborg, Sweden, 18-22 August
2019

Programme 337

4651/A

GAWARECKA K., LIPKO A., JOZWIAK A., HOFFMAN-SOMMER M., WOJCIK J., SUROWIECKI P.,
SAGAMI H., VAN GELDER K., AKHTAR T.A., ROHMER M., SPOLNIK G., DANIKIEWICZ W.,
THNATOWICZ A., SURMACZ L., SWIEZEWSKA E.

Glycinoprenols are synthesized in the plastids of Arabidopsis leaves.

TERPNET 2019: the 14" International Meeting on Biosynthesis, Function and Synthetic Biology of
Isoprenoids, Halle (Saale), Germany, 26-30 August 2019

Program and Abstracts Poster Session 1, S-V-1, p. 81

4652/A

SKORUPINSKA-TUDEK K., ZAWADZKA A., CZARNOCKI Z., SWIEZEWSKA E.

Selective hydrogenation of plant polyprenol - the way to obtain (S)-dolichol.

TERPNET 2019: the 14th International Meeting on Biosynthesis, Function and Synthetic Biology of
Isoprenoids, Halle (Saale), Germany, 26-30 August 2019

Program and Abstracts Poster Session 11, S-VII-2, p.129

4653/A

GAWARECKA K., SURMACZ L., SWIEZEWSKA E., AHN J.H.

Terpenes — plausible new aspect on flowering time in Arabidopsis thaliana.

TERPNET 2019: the 14th International Meeting on Biosynthesis, Function and Synthetic Biology of
Isoprenoids, Halle (Saale), Germany, 26-30 August 2019

Program and Abstracts Poster Session 11, S-VIII-1, p.130

4654/A

SOCZEWKA P., KOLAKOWSKI D., SMACZYNSKA-de ROOIJ L., RZEPNIKOWSKA W., AYSCOUGH K.,
KAMINSKA J., ZOLADEK T.

Yeast-model-based study identified myosin- and calcium- dependent calmodulin signalling as a potential
target for drug intervention in chorea- acanthocytosis.

8™ Intercolegiate Biotechnology Symposium, Warsaw University of Technology, Warsaw, Poland 17-19
May 2019

Book of Abstracts [018] p.106

4655/A

DEUGAJCZYK A., KROL K., SKONECZNY M., SKONECZNA A.

Efficient vesicular trafficking protects yeast Saccharomyces cerevisiae genome from fragmentation.

8th Intercolegiate Biotechnology Symposium, Warsaw University of Technology, Warsaw, Poland 17-19
May 2019

Book of Abstracts [P08] p.130
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4656/A

ZHUKOV I, SZUTKOWSKI K., ZHUKOVA L., KOZAK M.

Influence of the N-terminal domain on dynamic processes and structural stability of the human prion protein.
21st ISMAR-15th EUROMAR Joint Conference, Berlin, Germany, 25-30 August 2019

Posters P531, p.737

4657/A

ZHUKOV 1., EICHART A., TAUBE M., JARMOLOWSKI A., SZWEYKOWSKA-KULINSKA Z.,
KOZAK M.

Analysis molecular dynamic processes on base 15N relaxation data sets acquired at one magnetic field.
21st ISMAR-15th EUROMAR Joint Conference, Berlin, Germany, 25-30 August 2019

Posters P533, p.739

4658/A

SWIEZEWSKI S.

Dormancy and drought — One antisense to rule them all?

9™ Conference of the Polish Society of Experimental Plant Biology, Torun, Poland, 9—12 September 2019
Book of Abstracts, Oral S3-OR3, p.56

4659/A

GRATKOWSKA-ZMUDA DOMINIKA M., KUBALA S., SACHAROWSKI S.P., SARNOWSKA E., CWIEK P.,
KONDRAK P., STECIUK J., ZABOROWSKA M., ROLICKA A.T., BUCIOR E., MAASSEN A.,
FRANZEN R., KONCZ C., SARNOWSKI T.J.

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

9™ Conference of the Polish Society of Experimental Plant Biology, Torufi, Poland, 9—12 September 2019

Book of Abstracts, Oral S3-OR4, p.57

4660/A

KWASNIK A., GOZDEK A., KRZSZTON M., KUFEL J.

DXO1 links nuclear gene expression and chloroplast function in Arabidopsis thaliana.

9™ Conference of the Polish Society of Experimental Plant Biology, Torufi, Poland, 9—12 September 2019
Book of Abstracts, Poster S3-PO05, p.63

4661/A

OKSINSKA P., SACHAROWSKI S.P., SARNOWSKI T.J.

Identification of evolutionarily conserved interplay between the SWI/SNF-type chromatin remodeling
complex and BRCA1 in Arabidopsis thaliana.

9™ Conference of the Polish Society of Experimental Plant Biology, Torufi, Poland, 9—12 September 2019
Book of Abstracts, Poster S3-PO09, p.67

4662/A

SACHAROWSKI S.P., BRZYZEK G., SWIEZEWSKI S.

You can’t teach an old dog new tricks? Story about newly discovered lincRNA involved in seed dormancy.
9™ Conference of the Polish Society of Experimental Plant Biology, Torufi, Poland, 9—12 September 2019
Book of Abstracts, Poster S3-PO10, p.68

4663/A

STECIUK J., CIESLA M., ROLICKA A.T., SARNOWSKI T.J.

Investigation of SWI/SNF chromatin remodeling complex compositionusing classical genetic and molecular
biology approaches.

9™ Conference of the Polish Society of Experimental Plant Biology, Torufi, Poland, 9—12 September 2019

Book of Abstracts, Poster S3-PO11, p.69
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4664/A

KUBALA S., ZABOROWSKA M., KONDRAK P., CWIEK P., SACHAROWSKI S.P., ROLICKA A.T.,
SARNOWSKA E., KONCZ C., SARNOWSKI T.J.

Identification of evolutionary conserved functional interdependencebetween SWI/SNF-dependent chromatin
remodeling and alternative splicing in Arabidopsis.

9™ Conference of the Polish Society of Experimental Plant Biology, Torufi, Poland, 9—12 September 2019

Book of Abstracts, Poster S3-PO13, p.71

4665/A

GRECH-BARAN M., WITEK K., JONES J.DG., HENNIG J.

Coat protein (CP) of conserved structure from multiple Potyviruses triggers Rysto-mediated immunity.
9™ Conference of the Polish Society of Experimental Plant Biology, Torufi, Poland, 9—12 September 2019
Book of Abstracts, Oral, S4-0R3

4666/A

SOBIESZCZUK-NOWICKA E., WRZESINSKI T., BAGNIEWSKA-ZADWORNA A., KUBALA S.,
RUCINSKA-SOBKOWIAK R., POLCYN W., MISZTAL L., MATTOO A K.

Physio-genetic dissection of stress-induced leaf senescence and timing its reversal in barley.

9™ Conference of the Polish Society of Experimental Plant Biology, Torufi, Poland, 9—12 September 2019
Book of Abstracts, Plenary Lecture S5-LE2, p.104-105

4667/A

RACHOWKA J., MANK K., KONOPKA-POSTUPOLSKA D.

In search for annexin 1 scavenging activity in Arabidopsis: the case of vtc mutant.

9™ Conference of the Polish Society of Experimental Plant Biology, Torufi, Poland, 9—12 September 2019
Book of Abstracts, Poster S5-PO08, p.122

4668/A

TANWAR U., SZELAGOWSKI D., GIECZEWSKA K., RACHOWKA J., KONOPKA-POSTUPOLSKA D.
In search for annexin 1 scavenging activity in Arabidopsis:the case of flu mutant.

9™ Conference of the Polish Society of Experimental Plant Biology, Torun, Poland, 9—12 September 2019
Book of Abstracts, Poster S5-PO09, p.123

4669/A

GROMADKA R., CIESLA J., SZCZEGIELNIAK J., MUSZYNSKA G., POLKOWSKA-KOWALCZYK L.
Genome-wide identification of calcium-dependent protein kinases (CDPKSs) in Solanum tuberosum, their
expression profiles in organsand in response to abiotic stresses.

9™ Conference of the Polish Society of Experimental Plant Biology, Torun, Poland, 9—12 September 2019

Book of Abstracts, Poster S5-PO28, p.144

4670/A

SARNOWSKA E., CWIEK P., KUBALA S., SACHAROWSKI S.P., OKSINSKA P., STECIUK J., MAASSEN A,
HUETTEL B., CIESLA M., NOWICKA K., JANCEWICZ I., ROLICKA A.T., ALSEEKH S., BUCIOR E.,
FRANZEN R., DOMAGALSKA M., AMAR S., FERNIE A.R., DAVIS S.J., SARNOWSKI T.J.

A non-canonical nuclear function of ERECTA family proteins in Arabidopsis.

9™ Conference of the Polish Society of Experimental Plant Biology, Torufi, Poland, 9—12 September 2019

Book of Abstracts, Oral, S6-OR1

4671/A

GRZESIUK M., BEDNARSKA A., MIELECKI D., GRZESIUK E.,

Pharmaceutical contaminations of freshwater ecosystems influences Daphnia population on individual and
molecular level.

7" Polish Evolutionary Conference, Gdansk, Poland, 18-20 September 2019

Book of Abstracts P48, p.66
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4672/A

KLIM J., SKONECZNY M., KURLANDZKA A., ZIELENKIEWICZ U., KACZANOWSKI S.,
Study of functional modules stability - transcriptomic analysis of Saccharomyces cerevisiae.

7% Polish Evolutionary Conference, Gdansk, Poland, 18-20 September 2019

Book of Abstracts P26, p.73

4673/A

SCHAAPER R.M, MASEOWSKA K., MAKIELA-DZBENSKA K., FITALKOWSKA 1.J.

The lagging strand is more accurate but lives dangerously.

50th Annual Meeting of the Environmental Mutagenesis and Genomics Society (EMGS) - The Next Fifty
Years, Washington, USA, 19-23 September 2019

Environmental and Molecular Mutagenesis (2019) 60 (suppl 1): 65, P22, p.65

4674/A

CWIEK P., KUBALA S., JAGIELSKA B., LESZCZYNSKI M., SZYMANSKI M., RUSETSKA N.,
JANCEWICZ 1., STECIUK J., MAASSEN A., OKSINSKA P., SZARKOWSKA J., STACHOWIAK M.,
DURZYNSKA M., CHMIELIK E., PAUL P., ROLICKA A.T., BUCIOR E., KOSIOR J., BALCERAK A.,
CHRZAN A., ARAUJO W.L., ALSEEKH S., DEMKOW T., RUTKOWSKI T., FERNIE A R.,
SIEDLECKI J.A., SARNOWSKA E., SARNOWSKI T.J.

Targeting of chromatin remodeling complexes and metabolome-related kinases in cancer.

10™ Inhibitors of Protein Kinases Conference, Challenges in Molecular Biology, Biophysics and
Biomedicine Meeting, Warsaw, Poland, 14-19 September 2019

Book of Abstracts L03, p.2

4675/A

LOPEZ V.A., PARK B.C,, NOWAK D., SREELATHA A., ZEMBEK P., FERNANDEZ J., SERVAGE
K.A., GRADOWSKI M., HENNIG J., TOMCHICK D.R., PAWLOWSKI K., KRZYMOWSKA M.,
TAGLIABRACCI V.S.

A bacterial effector kinase mimics a host HSP90 client to compromise immunity.

10™ Inhibitors of Protein Kinases Conference, Challenges in Molecular Biology, Biophysics and
Biomedicine Meeting, Warsaw, Poland, 14-19 September 2019

Book of Abstracts L13, p.8

4676/A

BUCHOLC M., TARNOWSKI K., KLIMECKA M., GOCH G., CIESIELSKI A., FEDAK H.,
POZNANSKI J., LICHOCKA M., ENGH R.A., DADLEZ M., DOBROWOLSKA G.

The negative regulation of SnRK2s protein kinases activity by two isoforms of plant —specific calcium
sensor SCS.

10™ Inhibitors of Protein Kinases Conference, Challenges in Molecular Biology, Biophysics and
Biomedicine Meeting, Warsaw, Poland, 14-19 September 2019

Book of Abstracts P02, p.37-38

4677/A

BUGAJSKA E., POZNANSKI J., PAPROCKI D.

Thermodynamic contribution of iodine to protein-ligand interactions: synthesis of heterogeneously
halogenated benzotriazoles and their binding to the catalytic subunit of human protein kinase CK2.
10™ Inhibitors of Protein Kinases Conference, Challenges in Molecular Biology, Biophysics and
Biomedicine Meeting, Warsaw, Poland, 14-19 September 2019

Book of Abstracts P03, p.38-39

4678/A

CWIEK P., SARNOWSKA E., KUBALA S., FERNIE A.R., KONCZ C., SIEDLECKI J.A., SARNOWSKI T.J.
New insights into nuclear function of evolutionarily conserved TOR kinsases.

10™ Inhibitors of Protein Kinases Conference, Challenges in Molecular Biology, Biophysics and
Biomedicine Meeting, Warsaw, Poland, 14-19 September 2019

Book of Abstracts P05, p.40
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4679/A

ANTONIUK-MAJCHRZAK J., DENKIEWICZ-KRUK M., DLUGAJCZYK A., KROL K., DMOWSKI M.,
SKONECZNY M., SKONECZNA A.

The checkpoint activation in replication deficient mutants is rescued in temperature-dependent manner.

10" Inhibitors of Protein Kinases Conference, Challenges in Molecular Biology, Biophysics and
Biomedicine Meeting, Warsaw, Poland, 14-19 September 2019

Book of Abstracts P07, p.42

4680/A

DUBIANSKI R., STACHOWIAK M., PALCZ J., KONOPINSKI R., LESZCZYNSKI M., KUBALA S.,
OLSZEWSKI W., RUSETSKA N., JAGIELLO-GRUSZFELD AL, SIEDLECKI J.A., NOWECKI Z.I.,
SARNOWSKIT.J., SARNOWSKA E.

HER2-positive breast cancer resistance to trastuzumab is associated with metabolic switch.

10th Inhibitors of Protein Kinases Conference, Challenges in Molecular Biology, Biophysics and
Biomedicine Meeting, Warsaw, Poland, 14-19 September 2019

Book of Abstracts P08, p.42-43

4681/A

JANCEWICZ L., RUSETSKA N., ARMATOWSKA A., MACECH-KLICKA E., POGODA K.,
NIWINSKA A., OLSZEWSKI W., NOWECKI Z., SARNOWSKI T.J., SARNOWSKA E., SIEDLECKI
JA.

The role of SWI/SNF chromatin remodelling complex ATPase subunit — BRM, in triple negative breast
cancer.

10™ Inhibitors of Protein Kinases Conference, Challenges in Molecular Biology, Biophysics and
Biomedicine Meeting, Warsaw, Poland, 14-19 September 2019

Book of Abstracts P12, p.45-46

4682/A

KASPEROWICZ S., BUGAJSKA E., POZNANSKI J., MIECZKOWSKA K.,

Perhalogenated benzotriazoles as ligands of protein kinase CK2. Synthesis and thermodynamic study.
10™ Inhibitors of Protein Kinases Conference, Challenges in Molecular Biology, Biophysics and
Biomedicine Meeting, Warsaw, Poland, 14-19 September 2019

Book of Abstracts P13, p.46

4683/A

WOLTYNSKA A., KARASIEWICZ M., GAGALA U., GIERMASINSKA K., GAWOR J., GALECKA K.,
PAWLOWSKI K., GROMADKA R., LOBOCKA M.

A search for the physiological function of SelO AMPylase homolog in Escherichia coli.

10™ Inhibitors of Protein Kinases Conference, Challenges in Molecular Biology, Biophysics and
Biomedicine Meeting, Warsaw, Poland, 14-19 September 2019

Book of Abstracts P16, p.48-49

4684/A

MAASSEN A., KOSIOR J., SWIATEK M., JANCEWICZ L., RUSETSKA N., SZARKOWSKA J.,
STACHOWIAK M., LESZCZYNSKI M., SZYMANSKI M., CHRZAN A., DEMKOW T., SIEDLECKI J.A.,
SARNOWSKA E., SARNOWSKI T.J.

The role of SWI/SNF-type chromatin remodeling complex in clear cell renal cell carcinoma tumorigenesis.
10™ Inhibitors of Protein Kinases Conference, Challenges in Molecular Biology, Biophysics and
Biomedicine Meeting, Warsaw, Poland, 14-19 September 2019

Book of Abstracts P17, p.49-50

4685/A

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

FTO phosphorylation influences the protein stability and its catalytic activity.

10™ Inhibitors of Protein Kinases Conference, Challenges in Molecular Biology, Biophysics and
Biomedicine Meeting, Warsaw, Poland, 14-19 September 2019

Book of Abstracts P20, p.51-52
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4686/A

BUGAIJSKA E., POZNANSKI J., MIECZKOWSKI A.

Halogenation of natural flavonoids enhances their affinity to human protein kinase CK2.

10" Inhibitors of Protein Kinases Conference, Challenges in Molecular Biology, Biophysics and
Biomedicine Meeting, Warsaw, Poland, 14-19 September 2019

Book of Abstracts P23, p.54

4687/A

OKSINSKA P., SACHAROWSKI S.P., SARNOWSKI T.J.

Identification of evolutionarily conserved interplay between the SWI/SNF-type chromatin remodeling
complex and BRCA1 in Arabidopsis thaliana.

10™ Inhibitors of Protein Kinases Conference, Challenges in Molecular Biology, Biophysics and
Biomedicine Meeting, Warsaw, Poland, 14-19 September 2019

Book of Abstracts P24, p.54-55

4688/A

SWIATEK M., JANCEWICZ I., MAASSEN A., SIEDLECKI J.A., SARNOWSKI T.J., SARNOWSKA E.
Functions of the alternative forms of HIF-1a protein in ccRCC cells.

10™ Inhibitors of Protein Kinases Conference, Challenges in Molecular Biology, Biophysics and
Biomedicine Meeting, Warsaw, Poland, 14-19 September 2019

Book of Abstracts P31, p.60-61

4689/A

SARNOWSKA E., CWIEK P., SACHAROWSKI S.P., KUBALA S., STECIUK J., HUETTEL B., CIESLA M.,
NOWICKA K., MAASSEN A., OKSINSKA P., JANCEWICZ I., ROLICKA A.T., ALSEEKH S., BUCIOR E.,
FRANZEN R., KLEPACZ A., DOMAGALSKA M., AMAR S., SIEDLECKI J.A., FERNIE A.R., DAVIS S.J.,
SARNOWSKIT.J.,

Nuclear function of Arabidopsis ERECTA family leucine-rich repeat receptor like

kinases (LRR-RLKs).

10™ Inhibitors of Protein Kinases Conference, Challenges in Molecular Biology, Biophysics and
Biomedicine Meeting, Warsaw, Poland, 14-19 September 2019

Book of Abstracts P35, p.63-64

4690/A

SZARKOWSKA J., SYGOCKA J. RUSETSKA N., FORMA E., SIEDLECKI J.A., SARNOWSKI T.J.,
SARNOWSKA E.

The impact of O-GlcNAc transferase in development of clear cell renal cell carcinoma.

10™ Inhibitors of Protein Kinases Conference, Challenges in Molecular Biology, Biophysics and
Biomedicine Meeting, Warsaw, Poland, 14-19 September 2019

Book of Abstracts P36, p.64

4691/A

SZTATELMAN O., DOBROWOLSKA G.

Linking light and osmotic stress signaling in plants via inhibition of osmotic stress activated kinases.
10™ Inhibitors of Protein Kinases Conference, Challenges in Molecular Biology, Biophysics and
Biomedicine Meeting, Warsaw, Poland, 14-19 September 2019

Book of Abstracts P37, p.65

4692/A

SZYMANIEC-RUTKOWSKA A., BUGAJSKA E., KASPEROWICZ S., MIECZKOWSKA K.,
MACIEJEWSKA A.M., POZNANSKI J.

Protein kinase CK2 as an attractive biomolecular target to study contribution of hydrophobic effect to overall
free energy of protein-ligand interactions.

10™ Inhibitors of Protein Kinases Conference, Challenges in Molecular Biology, Biophysics and
Biomedicine Meeting, Warsaw, Poland, 14-19 September 2019

Book of Abstracts P38, p.65-66
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4693/A

SZYMANSKA K., POLKOWSKA-KOWALCZYK L., LICHOCKA M., DOBROWOLSKA G.,
Modulation of ROS homeostasis — yet another role of SnRK2s in response to salinity?

10" Inhibitors of Protein Kinases Conference, Challenges in Molecular Biology, Biophysics and
Biomedicine Meeting, Warsaw, Poland, 14-19 September 2019

Book of Abstracts P39, p.66-67

4694/A

SZYMANSKI M., ORNOCH A., STACHOWIAK M., RUSETSKA N., JANCEWICZ I., CHRZAN A.,
DEMKOW T., SIEDLECKI J.A., SARNOWSKI T.J., SARNOWSKA E.

The alteration in metabolism, DNA repair and SWI/SNF complex in advanced bladder cancer.

10" Inhibitors of Protein Kinases Conference, Challenges in Molecular Biology, Biophysics and
Biomedicine Meeting, Warsaw, Poland, 14-19 September 2019

Book of Abstracts P40, p.67-68

4695/A

WINIEWSKA-SZAJEWSKA M., PLONKA D., MIECZKOWSKA K., POZNANSKI J.

Designing an efficient bi-substrate inhibitor of protein kinase CK2 based on thermodynamics studies of low-
mass ligands coupled to a single amino acid residue.

10" Inhibitors of Protein Kinases Conference, Challenges in Molecular Biology, Biophysics and
Biomedicine Meeting, Warsaw, Poland, 14-19 September 2019

Book of Abstracts P44, p.70-71

4696/A

JEDRYCHOWSKA M., DENKIEWICZ-KRUK M., ALABRUDZINSKA M., SKONECZNA A.,
JONCZYK P., DMOWSKI M., FIJALKOWSKA 1.J.

CMGE dysfunctions and their influence on genome stability.

4th International Conference on Molecular Biology and Nucleic Acids, Chicago, USA, October 7-8, 2019
Book of Abstracts p.19

4697/A

KUBALA S., ZABOROWSKA M., OKSINSKA P., CWIEK P., SACHAROWSKI S.P., ROLICKA A.T.,
SARNOWSKA E., KONCZ C., SARNOWSKI T.J.

Identification of evolutionary conserved functional interdependence between SWI/SNFdependent chromatin
remodeling and alternative splicing in Arabidopsis.

10™ Inhibitors of Protein Kinases Conference, Challenges in Molecular Biology, Biophysics and
Biomedicine Meeting, Warsaw, Poland, 14-19 September 2019

Book of Abstracts P47, p.72-73

4698/A

RACHOWKA J., MANK K., KONOPKA-POSTUPOLSKA D.

In search for annexin 1 scavenging activity in Arabidopsis: the case of vfc mutant.

10™ International Conference on Annexins (Annexins 2019), Miinster, Germany, 15-18 September 2019
Book of Abstracts, S5, PO08

4699/A

TANWAR U., SZELAGOWSKI D., GIECZEWSKA K., RACHOWKA J., KONOPKA-POSTUPOLSKA D.
In search for annexin 1 scavenging activity in Arabidopsis: the case of flu mutant.

10™ International Conference on Annexins (Annexins 2019), Miinster, Germany, 15-18 September 2019

Book of Abstracts, S5-PO09

4700/A

KONOPKA-POSTUPOLSKA D., TANWAR U., RACHOWKA J., SZELAGOWSKI D., MANK K.,
GIECZEWSKA K.

The role of annexin 1 from Arabidopsis thaliana in oxidative stress.

10™ International Conference on Annexins (Annexins 2019), Miinster, Germany, 15-18 September 2019
Book of Abstracts, Poster 5, p.63

I1.101



4701/A

ZIMBRES F.M., VALENCIANO A.L., MERINO E.F., HOLDERMAN N.R., FLORENTIN A., HE G.,
GAWARECKA K., SKORUPINSKA-TUDEK K., FERNANDEZ-MURGA M.L., SWIEZEWSKA E., WANG X.,
MURALIDHARAN V., CASSERA M.B.

Metabolomics profiling reveals new aspects of dolichol biosynthesis in Plasmodium falciparum.

1*' Annual Metabolomics Association of North America Conference, Atlanta, USA, 15-17 November 2019
Abstracts BS

4702/A

KILISZEK M., MACIAK K., MACIEJAK A., KOSTARSKA-SROKOSZ E., GIERLAK W., KUCH M.,
DLUZNIEWSKI M., MARCHEL M., OPOLSKI G., SEGIET A., GORA M., BURZYNSKA B.

The utilization of transcriptomic biomarkers for prediction of heart failure development in post-infarction
patients with the use of the ddPCR method.

XXIII International Congress of the Polish Cardiac Society, Katowice, Poland, 26-28 September 2019
Abstracts BS

4703/A

MUSZEWSKA A., STECZKIEWICZ K., STEPNIEWSKA-DZIUBINSKA M., GINALSKI K.
Transposable elements in fungal genomes.

18"™ Congress of European Mycologists, Warsaw-Biatowieza, Poland, 16-21 September 2019
Abstract Book OS p.19

4704/A

ZIELINSKA M., MUSZEWSKA A.

Revision of A1 family of aspartic proteinases in basal fungi.

18" Congress of European Mycologists, Warsaw-Biatowieza, Poland, 16-21 September 2019
Abstract Book PS p.28

4705/A

JANIK A., NIEWIADOMSKA M., SKORUPINSKA-TUDEK K., PERLINSKA-LENART U., LENART J.,
KOLAKOWSKI D., SWIEZEWSKA E., KRUSZEWSKA J.S., PALAMARCZYK G.

Role of dephosphorylation of dolichyl diphosphate in protein glycosylation and morphological transitions

in Candida albicans.

18" Congress of European Mycologists, Warsaw-Bialowieza, Poland, 16-21 September 2019

Abstract Book PS p.155

4706/A

PILSYK S., PERLINSKA-LENART U., GRZESIAK J., ZNOJ A., CHWEDORZEWSKA K.J., AJCHLER-
ADAMSKA M., GLIZIA K., KRUSZEWSKA J.S.

Comparative metagenomic analysis of fungi inhabiting roots of Deschampsia antarctica and Poa annua, two
grass species collected in Antarctica.

18" Congress of European Mycologists, Warsaw-Biatowieza, Poland, 16-21 September 2019

Abstract Book PS p.216

4707/A

PERLINSKA-LENART U., PILSYK S., GRYZ E., TURLO J., HILSZCZANSKA D., KRUSZEWSKA J.S.
Microbiome of fruiting bodies of Burgundy truffle (Tuber aestivum Vittad).

18"™ Congress of European Mycologists, Warsaw-Biatowieza, Poland, 16-21 September 2019

Abstract Book PS p. 238

4708/A

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

The role of E. coli AIkB and its human homolog-ALKBH3 dioxygenases and E. coli glycosylase AIKA in
repair of acrolein adducts to adenine and cytosine.

The 44™ FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019

FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): P-02-035

I1.102



4709/A

DABROWA K., KOZMINSKI P., MIECZKOWSKI A., WIECZOREK G., NIEDZIALEK D.
Photocontrolled slicing of amyloid beta fibrils as a potential therapeutic strategy against Alzheimer's disease.
The 44" FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019

FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): P-24-035

4710/A

HOFFMAN-SOMMER M., SWIEZEWSKA E.

Characterization of the TRAPP complex subunits AtTRAPPC2 and AtTRAPPCS in Arabidopsis thaliana.
International Workshop on Plant Membrane Biology, Glasgow, Scotland, 7-12 July 2019

Program and Abstracts P1.81 p.127

4711/A

SZCZEPANKOWSKA A K., KASARELLO K., KWIATKOWSKA-PATZER B., BARDOWSKI J K.
Mucosally-induced effects of Lactococcus lactis bacteria expressing myelin epitopes in animal multiple
sclerosis model.

7" ISM World Congress on Targeting Microbiota, Krakow, Poland, 10-11 October 2019

Abstracts p.34

4712/A

RADZIWILL-BIENKOWSKA J.M., ROBERT V., SZCZESNY P., ALEKSANDRZAK-PIEKARCZYK T.,
CHAIN F., CHERBUY C., LOUBIERE P., LANGELLA P., THOMAS M., BARDOWSKI J K.,
MERCIER-BONIN M., KOWALCZYK M.

Identification of two proteins involved in adhesion of Lactococcus lactis IBB477 to the intestinal mucosa.
7™ ISM World Congress on Targeting Microbiota, Krakow, Poland, 10-11 October 2019

Abstracts p.79

4713/A

BARDOWSKI J.K.

Nowe technologie i wiedza z obszaru mikrobiologii molekularmnej w produkcji bezpiecznej Zzywnosci.
Zarzadzanie Bezpieczenstwem i Jako$cig Zywnosci -11, Zakopane, 13-15 pazdziernika 2019
Materialy konferencyjne str. 49-62

4714/A

KILISZEK M., MACIAK K., MACIEJAK A., KRZYZANOWSKI K., BURZYNSKA B., GORA M.,
SKROBOWSKI A.

MicroRNA in patients undergoing atrial fibrillation ablation.

XXIII International Congress of the Polish Cardiac Society, Katowice, Poland, 26-28 September 2019
Abstracts P 021

4715/A

KAUS-DROBEK M., WYSEOUCH-CIESZYNSKA A., MUCKE N., HERRMANN H., DADLEZ M.
Glutathionylation of the single cysteine in vimentin impact assembly kinetics and the physical integrity of
the mature filaments.

The 44" FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019

FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): P-17-017

4716/A

WAWRZYNSKA A., SIRKO A.

Sulfur deficiency stress in Arabidopsis and selective ubiquitination-based protein degradation.

The 2nd International Conference on Plant & Molecular Biology, Amsterdam, the Netherlands, 23-25
October 2019

Abstracts, P.57
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4717/A

GRUDEN K., LUKAN T., POMPE-NOVAK M., ZNIDARIC M.T., KLADNIK A., BLEJEC A,,
ZAGORSCAK M., COLL A., MORGIEWICZ K., HENNIG J., BAEBLER .

Spatiotemporal analysis of potato hypersensitive response-conferred resistance to Potato Virus Y: RBOHD is
required for successful virus arrest.

IS-MPMI XVIII Congress, Glasgow, Scotland, 14-18 July 2019

Molecular Plant-Microbe Interactions (2019) 32(10 S): S1.204

4718/A

BORECZEK J., GAWOR J., IZAK D., BARDOWSKI J.K., GROMADKA R., KOWALCZYK M.
Spontaneous vs. supplemented wholemeal spelt sourdoughs: analysis of sourdough microbial community
determined by culture-independent approach.

5" International Conference on Microbial Diversity, Catania, Italy, 25-27 September 2019

Abstracts PS1-4, p.157-158

4719/A

MOSZCZUK B., KRATAN., PILZYS T., GARBICZ D., MARCINKOWSKI M., FORONCEWICZ B.,
ZAGOZDZON R., CYSEWSKI D., PACZEK L., MUCHA K.

Urinary proteomic markers of IgA nephropathy, lupus nephritis and membranous nephropathy.

56™ Congress of the European-Renal-Association (ERA)-European-Dialysis-and-Transplant-Association
(EDTA), Budapest, Hungary, 13-16 June 2019

Nephrology Dialysis Transplantation (2019) 34 (supl 1): SP282

4720/A

MARCINKOWSKI M., PILZYS T., GARBICZ D., IWOWARSKI J., WINIEWSKA M., PRZYGONSKA
K., GIELNIK M., GRZESIUK E., POZNANSKI J.

New partners of FTO protein — biophysical and biochemical studies.

16" Horizons in Molecular Biology, Gottingen, Germany, 9-12 September 2019

Book of Abstracts, P88, p.167

4721/A

ADAMOWICZ-SALACH A., BURZYNSKA B., MACIAK K., SIWICKA A., MATYSIAK M.
Zastosowanie badan genetycznych w rozpoznawaniu stomatocytozy wrodzonej u dzieci.
XXVIII Zjazd Polskiego Towarzystwa Hematologow i Transfuzjologow, 1.6dz, 12-14 wrze$nia
Zeszyt streszczen, s. 33-34

4722/A

KERN-ZDANOWICZ 1., DMOWSKI M.

The antibacterial system based on conjugative mobilization by the IncM plasmid pCTX-M3.
8™ Congress of European Microbiologists, Glasgow, Scotland, 7-11 July 2019

Abstracts BS

4723/A

ZOLADEK T., SOCZEWKA P., TRIBOUILLARD-TANVIER D., DI RAGO J.-P., KAMINSKA J.
Using yeast-based-model to identify drugs for VPS13-dependent rare neurodegenerative diseases.

35™ International Specialised Symposium on Yeasts: Yeast Cornucopia: Yeast for Health and Wellbeing,
Antalya, Turkey, 21-25 October 2019

Abstracts P103

4724/A

PLENKOWSKA J., BOCHENSKA K., MOSKOT M., GABIG-CIMINSKA M.

Quantity of LAMP1 in models mimicking psoriatic inflammation.

9™ International Conference on Biotechnology and Bioengineering, Poznan, Poland, 25-28 September 2019
Program and Abstract Book SP-13 p.26-27
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4725/A

BOCHENSKA K., MOSKOT M., GABIG-CIMINSKA M.

Analiza udziatlu lizosomu w chorobach zapalnych skory: znaczenie dla tuszczycy.
I Konferencja Doktorantow Nauk Przyrodniczych, Gdansk, 25-28 czerwca 2019
Abstrakty str.21

4726/A

PLENKOWSKA J., BOCHENSKA K., MOSKOT M., GABIG-CIMINSKA M.

Analiza organelli przedzialu endosomalno-lizosomalnego w hodowli keratynocytow HaCaT, nasladujacych
tuszczycowy stan zapalny.

I Konferencja Doktorantow Nauk Przyrodniczych, Gdansk, 25-28 czerwca 2019

Abstrakty str. 117

4727/A

MCcINTYRE J.

DNA polymerase iota is acetylate in response to alkylating agents.

10th Central European Genome Stability and Dynamics, Bratislava,Slovakia, 26-27 September 2019
Abstracts Oral Presentation

4728/A

FEDOROWICZ M., SLEDZIEWSKA-GOJSKA E., McINTYRE J.

RNF?2 - ubiquitin ligase responsible for human polymerase iota ubiquitination?

10™ Central European Genome Stability and Dynamics, Bratislava,Slovakia, 26-27 September 2019
Abstracts Poster Presentation

4729/A

KASPEROWICZ S., BUGAJSKA E., POZNANSKI J., MIECZKOWSKA K.

Halogenation improves affinity towards biomolecules. Spectroscopic study of the binding of
heterogeneously halogenated benzotriazoles at the ATP-binding site of protein kinase CK2.
Polish Photoscience Seminar, Swigtokrzyska Polana, 16-19 czerwca 2019

Books of Abstracts P12

4730/A

KASPEROWICZ S., BUGAJSKA E., POZNANSKI J., MIECZKOWSKA K.

Does fluorine activate proximal halogen bonds - the thermodynamic study of ligand binding to the target
protein.

19" European Symposium on Fluorine Chemistry, Warsaw, Poland, 25-31 August 2019

Book of Abstracts Posters p.357

4731/A

HALAS A., KANIAK-GOLIK A., POZNANSKI J., PLOSKI R., SLEDZIEWSKA-GOJSKA E.
Characterization of cellular effects of novel mutation REV3LT2753R connected with rare human
neurological syndrome.

10th Central European Genome Stability and Dynamics Meeting, Bratislava, Slovakia, 26-27 September,
2019

Book of Abstracts BS

4732/A

SOBOLEWSKA A.

The regulation of the levels of Y-family TLS polymerases in response to DNA damage in budding yeast.
10th Central European Genome Stability and Dynamics Meeting, Bratislava, Slovakia, 26-27 September,
2019

Book of Abstracts BS
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4733/A ) )

KRAWCZYK M., SLEDZIEWSKA-GOJSKA E.

Polymerase zeta dependent promutagenic activity of yeast Mms2.

10th Central European Genome Stability and Dynamics Meeting, Bratislava, Slovakia, 26-27 September,
2019

Book of Abstracts BS

4734/A

POLAKOWSKA M., WYSELOUCH-CIESZYNSKA A.

S-gluthationylation in the calprotectin complex — an HDX MS analysis.

9th Symposium on Structural Proteomics, Gottingen, Germany, 3-6 November, 2019
Abstract Book / Poster P22 p.72

4735/A

DETMAN A., MIELECKI D., SIKORA A.

Lactate transformation in acetogenic and methanogecic steps of anaerobic digestion.

16th IWA World Conference on Anaerobic Digestion, Accelerating Natural Cycles, Delft University of
Technology, Delft, The Netherlands, 23-27 June 2019

Book of Abstracts p.1-4

4736/A

SIKORA A., DETMAN A.

A list of the key enzymes useful in searching for metabolic pathways of anaerobic digestion.

16th IWA World Conference on Anaerobic Digestion, Accelerating Natural Cycles, Delft University of
Technology, Delft, The Netherlands, 23-27 June 2019

Abstract Books 4p.

4737/A

PILZYS T., MARCINKOWSKI M., GARBICZ D., KUKWA W., MIECZKOWSKI A., FERENC K.,
POZNANSKI J., GRZESIUK E.

ALKBH dioxygenases overexpressed in HNSCC - new target for anticancer therapy.

7th Trends in Head & Neck Oncology, Athens, Greece, 7-9 November 2019

Abstracts p.57

4738/A

MARCINKOWSKI M., PILZYS T., GARBICZ D., WINIEWSKA M., PRZYGONSKA K., GIELNIK M.,
GRZESIUK E., POZNANSKI J.

Biophysical characterization of human FTO protein - HNSCC related dioxygenase.

7th Trends in Head & Neck Oncology, Athens, Greece, 7-9 November 2019

Abstracts p.60

4739/A

GARBICZ D., PILZYS T., MARCINKOWSKI M., MIECZKOWSKI A., DYLEWSKA M., POZNANSKI
J., GRZESIUK E.

Antrachinones sa ALKBH inhibitors may serve as new anticancer compounds in head and neck cancer.

7th Trends in Head & Neck Oncology, Athens, Greece, 7-9 November 2019

Abstracts p.64

4740/A

WISNIEWSKA M., KUBERSKA R., SLEDZIEWSKA-GOJSKA E., KANIAK-GOLIK A.

Putative regulation of mitochondria by the activated Mec1/Tell pathway: analysis of selected mitochondrial
proteins.

10th Central European Genome Stability and Dynamics Meeting, Bratislava, Slovakia, 26 — 27 September
2019

Abstracts BS
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4741/A

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

UAV operations on King George Island (Antarctica).

The 12th Polish-Czech-Slovak Geographical Seminar. Re-thinking Geography after the Digital Turn:
Changes and Challenges in Central Europe, L.ochow, Poland, 12-14 June 2019.

Abstracts, Oral Presentation.

4742/A

ZMARZ A., RODZEWICZ M., KORCZAK-ABSHIRE M., CHWEDORZEWSKA K.J.
Application of UAV BVLOS flights to monitor polar regions.

DroneTech World Meeting, Torun, Poland, 18-19 October

Abstracts, Oral Presentation

4743/A

KUBERSKA R., SZWAJCZAK E., SLEDZIEWSKA-GOJSKA E., KANIAK-GOLIK A.

The role of £ polymerase in maintaining the stability of the mitochondrial genome.

10" Central European Genome Stability and Dynamics Meeting, Bratislava, Slovakia, 26-27 September 2019
Abstracts, poster

4744/A

SKONECZNY M., NATKANSKA U., SKONECZNA A.

Transcriptome analysis of the Saccharomyces cerevisiae cells reveals early and late events in their response
to high concentration of ethanol.

35™ International Specialised Symposium on Yeasts: Yeast Cornucopia: Yeast for Health and Wellbeing,
Antalya, Turkey, 21-25 October 2019

Abstracts, Poster Presentation 228, p.155

4745/A

SKONECZNA A., DLUGAJCZYK A., KROL K., SKONECZNY M.

Defects in vesicular trafficking leads to loss of genome integrity.

35™ International Specialised Symposium on Yeasts: Yeast Cornucopia: Yeast for Health and Wellbeing,
Antalya, Turkey, 21-25 October 2019

Abstracts, Poster Presentation 231, p.156

4746/A

ANTONIUK-MAJCHRZAK J., KROL K., KURLANDZKA A., SKONECZNY M., SKONECZNA A.
Inefficient DNA damage signaling contribute to genome instability of Saccharomyces cerevisiae swibA
cells.

10™ Central European Genome Stability and Dynamics, Bratislava,Slovakia, 26-27 September 2019
Abstracts BS

4747/A

CIESLA M., FORETEK D., SKOWRONEK E., BOGUTA M.

Regulation of tRNA transcription involves interaction with translation elongation machinery.
RNA Meeting, Krakow, 11-16 June 2019

Abstracts BS

4748/A

GRACZYK D., JURKIEWICZ A.

tRNA transcription regulation in LPS-activated macrophages.
RNA Meeting, Krakow, 11-16 June 2019

Abstracts BS
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4749/A

RUDZINSKA I, ARMATOWSKA A., LESNIEWSKA E., TUROWSKI T., CIESLA M., BOGUTA M.,
The role of Rbs1 protein in control of general response to defects in tRNA biosynthesis in

yeast Saccharomyces cerevisiae.

The 44" FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019

FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): LB-09-01

4750/A

SZOPINSKA M., RUMAN M., BIALIK R., POLKOWSKA Z.,

Examination of fresh water chemistry in maritime Antarctica during austral summer 2017.

International Conference of Computational Methods in Sciences and Engineering, Rhodes, Greece, 1-5 May
2019

AIP Conference Proceedings (2019) 2186: 120010

4751/A

WAWRZYNSKA A., SIRKO A.

Selective ubiquitination-based protein degradation during sulfur deficiency stress in Arabidopsis.
3rd TRANSAUTOPHAGY CA15138 Annual Meeting, Sofia, Bulgaria, 23-25 April 2019
Abstracts nr 30.

4752/A

SURMACZ L., SUROWIECKI P.

The role of Arabidopsis cis-prenyltransferase CPT1 in polyisoprenoid biosynthesis - studies in yeast and
plant systems.

9" European Symposium on Plant Lipids, Marseille, France, 7-10 July 2019

Book of Abstracts, PO-28, p.95

4753/A

SUROWIECKI P., SWIEZEWSKA E., SURMACZ L.

Interaction of CPT with Lew1 is necessary for dolichol biosynthesis in Arabidopsis.
9" European Symposium on Plant Lipids, Marseille, France, 7-10 July 2019

Book of Abstracts, PO-27, p.94

4754/A

ZAJBT-LUCZNIEWSKA M., GUTKOWSKA-STRONKOWSKA M., BUSZEWICZ D., RADKIEWICZ
M., KRAWCZAK J., SWIEZEWSKA E.

Effects of disrupted vesicular transport on plastidial isoprenoid biosynthesis.

9™ European Symposium on Plant Lipids, Marseille, France, 7-10 July 2019

Book of Abstracts, PO-26, p.93

4755/A

BUSZEWICZ D., MAZUR R., KOWALEWSKA L., SOSNOWSKA K., WELC R., SURMACZ L.,
ZAJBT-EUCZNIEWSKA M., ARCHACKI R., KOBLOWSKA M., GRUSZECKI W. L., SWIEZEWSKA E.
Heat stress-inducible plastidial polyprenols affect photosynthesis performance and ultrastructure of
chloroplasts in Arabidopsis.

9™ European Symposium on Plant Lipids, Marseille, France, 7-10 July 2019

Book of Abstracts, PO-25, p.92

4756/A

SOUTHWELL C., SIKKA A., CUSICK J., ACHURCH H., LASHKO A., NEWBERY K., SALTON M.,
KOOL J., HINKE J., WATTERS G., SANTOS M., MILINEVSKY G., KORCZAK-ABSHIRE M.,
RATCLIFFE N., TRATHAN P., BARBOSA A., EMMERSON L.

Final report of the CEMP Special Fund project to develop an image processing software tool (SPPYCAMYS)
for analysis of camera network monitoring data.

39™ Meeting of the Scientific Committe for the Conservation of Antarctic Marine Living Resources
(CCAMLR), Working Group on Ecosystem Monitoring and Management, Concarneau, France, 24 June-5
July 2019 Abstracts BS
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Habilitacje 2019

969/N

MUSZEWSKA ANNA

Roéznice w trybie zycia grzybow znajduja odzwierciedlenie w sktadzie ich genomow.
Differences in fungal lifestyle are reflected in the composition of their genomes.
2019-01-24

Awarding of the degree of Doctor Habilitatus - January 24, 2019

Research done in IBB PAS.

970/N

KERN-ZDANOWICZ IZABELA

Struktura, rozprzestrzenianie i ewolucja plazmidow warunkujacych oporno$¢ na antybiotyki.
The structure, dissemination, and evolution of plasmids conferring antibiotic resistance.
2019-03-19

Awarding of the degree of Doctor Habilitatus - March 19, 2019

Research done in IBB PAS.

971/N

MACIEJCZYK MACIEJ

Opracowanie teoretyczne, projektowanie i implementacja gruboziarnistych modeli kwasow nukleinowych
oraz ich zastosowanie do badania procesu formowania si¢ podwajnej helisy DNA.

Theoretical development, design and implementation of coarse-grained models of nucleic acids and their
application to study of the process of formation of DNA double helix.

2019-04-16

Awarding of the degree of Doctor Habilitatus - April 16, 2019

Research done in IBB PAS.

972/N

SZCZESNY ROMAN J.

Degradacja i kontrola jakosci RNA w mitochondriach czlowieka.
RNA degradation and surveillance in human mitochondria.
2019-10-08

Awarding of the degree of Doctor Habilitatus - October 8, 2019
Research done in IBB PAS.

973/N

KOWALCZYK MAGDALENA

Analiza bior6znorodnosci mikroorganizméw i oddziatywan srodowiskowych w ztozonych ekosystemach ze
szczegdlnym uwzglednieniem bakterii fermentacji mlekowe;.

Analysis of bacterial biodiversity and environmental interactions in complex ecosystems with a special
regard to lactic acid bacteria.

2019-10-08

Awarding of the degree of Doctor Habilitatus - October 8, 2019

Research done in IBB PAS.

974/N

IWANICKA-NOWICKA ROKSANA

Charakterystyka molekularna i funkcjonalna gtdwnych regulatorow transkrypcji prokariotycznych genow
metabolizmu siarkowego CysB i SsuR.

Molecular and functional characteristics of major transcription regulators of prokaryotic sulfur metabolism
genes: CysB and SsuR.

2020-00-10

Awarding of the degree of Doctor Habilitatus - December 10, 2019

Research done in IBB PAS.
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975/N

SIEDLECKI PAWEL

Przewidywanie powinowactwa zwigzkow niskoczgsteczkowych do receptoréw biatkowych. Zastosowanie w
badaniach przesiewowych.

Affinity prediction of low molecular weight compounds to protein receptors. Application to high throughput
screening.

2020-00-10

Awarding of the degree of Doctor Habilitatus - December 10, 2019

Research done in IBB PAS.

976/N

CZAPINSKA HONORATA

Badania strukturalne oddziatywan biatko-DNA na przyktadzie systemow restrykcji-modyfikacji.
Structural studies of restriction-modification systems as a model of protein-DNA interaction.
2020-00-10

Awarding of the degree of Doctor Habilitatus - December 10, 2019

Research done in IBB PAS.

977/N

SABALA IZABELA

Charakterystyka strukturalna i biochemiczna enzymoéw bakteriolitycznych z rodziny M23 oraz ich
wykorzystanie biotechnologiczne.

Structural and biochemical characterisation of bacteriolytic enzymes from M23 family and their
biotechnological applications.

2020-00-10

Awarding of the degree of Doctor Habilitatus - December 10, 2019

Research done in IBB PAS.

977/1/N

ALEKSANDRZAK-PIEKARCZYK TAMARA

Struktura, funkcjonowanie i regulacja systemow metabolizmu cukrow u bakterii fermentacji mlekowe;.
Structure, function and regulation of sugar metabolism systems in lactic acid bacteria.

2019-06-25

Awarding of the degree of Doctor Habilitatus - June 25, 2019

Research done in IBB PAS.
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ROZPRAWY DOKTORSKIE 2019

978/N

PERZANOWSKA-DOMANSKA ANNA

Analiza cytokeratynowych markerow nowotworowych przy uzyciu ukierunkowanej metody spektrometrii
mas wspomagajaca diagnostyke raka ptuc.

(Mass spectrometry-based targeted analysis of cytokeratin tumor markers to improve lung cancer diagnosis.)
Presented February 26, 2019

Research done in the Mass Spectometry Laboratory IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Michat Dadlez

[ang]

979/N

RAZEW MICHAL

Badania strukturalne drozdzowego degradosomu mitochondrialnego mtEXO.
(Structural studies of the yeast mitiochondrial degradosome mtEXO.)
Presented February 26, 2019

Research done in [IMCB and IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: dr hab. Marcin Nowotny

[pol]

980/N

JEDYNAK MARTA

Dodekahedron adenowirusowy, jako skuteczne narzedzie do wewnatrzkomérkowego dostarczania
biomolekut i przezwycigzenia opornosci wielolekowej, warunkowanej obecnoscig Pgp w komorkach
nowotworowych.

(Adenoviral dodecahedron, as an effective tool for intracellular delivery of biomolecules and circumvention
of Pgp-mediated multidrug resistance in cancer cells.)

Presented April 9, 2019

Research done in Department of Protein Biosynthesis IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: dr hab. Ewa Szotajska

[ang]

981/N

PIECHOCKI MARCIN

Analiza ewolucyjna i funkcjonalna homologoéw bakteryjnego czynnika wirulencji HopQ1 z Pseudomonas
syringae.

(Evolutional and functional analysis of homologs of bacterial effector HopQ1 from Pseudomonas syringae.)
Presented April 9, 2019

Research done in Laboratory of Plant Pathogenesis IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: dr hab. Magdalena Krzymowska

[pol]

982/N

PYZIK ADAM

Analiza strukturalna i funkcjonalna konsorcjow mikroorganizméw metanogennych w oparciu o techniki
sekwencjonowania wysokoprzepustowego ze szczegdlnym uwzglednieniem $ciezek metabolicznych
zaangazowanych w proces metanogenezy.

(Structural and functional analysis of the consortia of methanogenic microorganisms based on
highthroughput sequencing with special regard to metabolic pathways involved in methanogenic process.)
Presented May 7, 2019

Research done in Laboratory of RNA Biology and Functional Genomics IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisors: prof. dr hab. Andrzej Dziembowski, dr Leszek Lipinski

[pol-ang]
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983/N

CZERWINSKA JOLANTA

Udziat peroksydacji lipidow w powstawaniu fenotypu przedwczesnego starzenia myszy z niedoborem biatka
ERCCI.

(Contribution of lipid peroxidation to the premature aging phenotype of ERCCI1 protein deficient mice.)
Presented May 28, 2019

Research done in IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: dr hab. Elzbieta Speina

[ang]

984/N

DETMAN ANNA

Analiza wybranych wspotzaleznosci pomigdzy mikroorganizmami na etapie kwasogenezy i octanogenezy w
beztlenowym rozktadzie materii organicznej.

(Acidogenic and acetogenic steps of anaerobic digestion - analysis of the selected interactions between
microorganisms.)

Presented September 26, 2019

Research done in Department of Molecular Biology IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: dr hab. Anna Sikora.

[pol-ang]

985/N

TOCZYDLOWSKA-SOCHA DIANA

Badania funkcjonalne ludzkich metylotransferaz zwigzanych z biosyntezg 5’kofica mRNA.
(Functional studies of human methyltransferases involved in RNA cap biosynthesis.)
Presented October 17, 2019

Research done in [IMCB and IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisors: prof. dr hab. Janusz M. Bujnicki, dr Filip Stefaniak

[pol-ang]

986/N

ZUGAJ DOROTA LUCJA

Charakterystyka funkcjonalna biatka ALKBH10B, partnera kompleksu remodelujacego chromatyne typu
SWI/SNF u Arabidopsis thaliana.

(Functional characteristics of ALKBH10B protein a partner of SWI/SNF chromatin remodelling complex
in Arabidopsis thaliana.)

Presented November 14, 2019

Research done in Department of Protein Biosynthesis IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisors: dr hab. Tomasz Sarnowski, dr Damian Mlelecki

[pol]

987/N

SOBIESCIAK TOMASZ D.

Mikrowzory oraz klastery biatek na chemicznie programowalnych, samoorganizujagcych monowarstwach.
(Protein micropattering and clustering on chemically programmable self-assembled monolayers.)
Presented December 12, 2019

Research done in IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Piotr Zielenkiewicz

[ang]
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PRACE MAGISTERSKIE 2019

988/N

WARDASZKA PATRYCJA

Badanie w drozdzach powigzan funkcjonalnych migedzy kinazg Slt2, regulatorem kalcyneuryny Ren2 i
biatkiem Vps13 zaangazowanym w transport do wakuoli.

(Analysis of functional relations between Slt2 kinase, the calcineurin negative regulator Rcn2 and Vps13
protein involved in trafficking to the vacuole in yeast.)

Presented July 12, 2019

Research done in the Faculty of Chemistry Warsaw University of Technology and IBB PAS.
M.Sc.Thesis Supervisors: dr Monika Wielechowska, dr hab. Joanna Kaminska

989/N

RADULEWICZ ANNA

Analiza funkcjonalna biatek potencjalnie zaangazowanych w replikacj¢ DNA bakteriofaga typu c2
bakterii Lactococcus.

(Functional analysis of proteins potentially involved in the replication c2 type bacteriophage

of Lactococcus sp.)

Presented July 15, 2019

Research done in the Faculty of Biology University of Warsaw and IBB PAS.

M.Sc.Thesis Supervisors: dr Agnieszka Szczepankowska, dr hab. Agnieszka Kwiatek

990/N

TACKIEWICZ MAGDALENA

Wplyw czynnikoéw fizykochemicznych na infekcyjnosc bakteriofagow litycznych wobec bakterii
Lactococcus lactis.

(The influence of physicochemical factors on the infectivity of lytic bacteriophages against Lactococcus
lactis.)

Presented July 15, 2019

Research done in SGGW and IBB PAS.

M.Sc. Thesis Supervisors: dr hab. Matgorzata Ziarno, dr Agnieszka Szczepankowska

991/N

LUKASZEWSKA PATRYCJA

Identyfikacja miejsca inicjacji replikacji oraz charakterystyka bialek zaangazowanych w replikacj¢ DNA u
bakteriofagdw z grupy skl virus litycznych wobec bakterii z gatunku Lactococcus lactis.

(Identification the origin of replication and characterization of proteins involved in DNA replication in
lytic Lactococcus lactis skl virus phages.)

Presented July 15, 2019

Research done in SGGW and IBB PAS.

M.Sc. Thesis Supervisors: dr hab. Matgorzata Ziarno, dr Agnieszka Szczepankowska

992/N

SZULC ANNA ELZBIETA

Poszukiwanie partnerow komorkowych regulatora transkrypcji DdaR w Pseudomonas aeruginosa.
(Searching cellular partners of transcription regulator DdaR in Pseudomonas aeruginosa.)
Presented July 11, 2019

Research done in the Faculty of Chemistry Warsaw University of Technology and IBB PAS.
M.Sc.Thesis Supervisors: dr inz. Joanna Zylinska-Urban, dr hab. Aneta Bartosik

II.113



993/N

HAWRO IZABELA MAGDALENA

Kontrola ekspresji mitochondrialnego genu syntazy ATP ATP9 przez bialka Aepl, Aep2 i Atp25u
drozdzy Saccharomyces cerevisiae.

(The control of mitochondrial ATP9 gene expression by Aepl, Aep2 and Atp25 proteins in

yeast Saccharomyces cerevisiae.)

Presented September 26, 2019

Research done in the Faculty of Biology University of Warsaw and IBB PAS.

M.Sc.Thesis Supervisors: prof. dr hab. Pawel Golik, dr hab. R6za Kucharczyk

994/N

KOWALEWSKI PAWEL

Ocena zaleznosci funkcjonalnej kompleksu SWI/SNF 1 potencjalnych bialek zewngtrznych bedacych
sktadnikami roznych szlakow regulacyjnych u Arabidopsis.

(Evaluation of the functional interdependence of the SWI/SNF complex and potential external proteins that
are components of various regulatory pathways in Arabidopsis.)

Presented April 2, 2019

Research done in SGGW and IBB PAS.

M.Sc.Thesis Supervisors: dr hab. Tomasz Sarnowski

995/N

KROMKA PAULINA

Konstrukcja szczepionki przeciw grypie niosgcej konserwowang czes¢ hemaglutyniny na platformie
dodekahedronu adenowirusowego.

(Developing of influenza vaccine with conservative domain of hemagglutinin on the platform of adenoviral
dodecahedron.)

Presented December 19, 2019

Research done in the Faculty of Biology University of Warsaw and IBB PAS.

M.Sc.Thesis Supervisors: dr hab. Ewa Szotajska
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Miscellanea 2019

286/M

SOCZEWKA P.

First person - Piotr Soczewka.

Disease Models and Mechanisms (2019) 12(1): UNSP dmm039016
DOI: 10.1242/dmm.039016

IF 4.398

287/M

SACHAROWSKI S.P., SARNOWSKI T.J.
Mechanizmy kontrolujgce strukture¢ chromatyny.
Postepy Biochemii (2019) 65(1): 9-20

DOI: 10.18388/pb.2019_252

288'M

SZYMANSKI ., HELBRECHT L., FIEDOROWICZ M., MATAK D., BARTNIK E., GOLIK P.,
SZCZYLIK C., CZARNECKA AM.

Komorki macierzyste raka nerki — pochodzenie i znaczenie.

Postepy Biochemii (2019) 65(2): 95-102

DOI: 10.18388/pb.2019_250

289/M

ZIUZIA-GRACZYK 1., BEBENEK A.
Prymazy prokariotyczne — budowa i funkcje.
Postepy Biochemii (2019) 65(1): 21-30
DOI: 10.18388/pb.2019 253

290/M

EAZOWSKI K., MAKIEEA-DZBENSKA K.

Obecnos¢ rybonukleotydow w DNA ma antagonistyczne znaczenie dla utrzymania stabilno$ci genetycznej
organizmow.

Postepy Biochemii (2019) 65(2): 143-152

DOI: 10.18388/pb.2019_247

291/M

WASILEWSKA E., KACZOROWSKA-HAC B., BURZYNSKA B., MALGORZEWICZ S., JASSEM E.
Asthma and hyperbilirubinemia: a new aspect to analyze?

Postepy Dermatologii i Alergologii (2019) 36(5): 639-642

DOI: 10.5114/ada.2019.89511

IF 1.757

292/M

PASZEWSKI A.

,,Profesor idealny” — czy realny?
Pauza Akademicka (2019) 485: 2-3

293/M

PASZEWSKI A.

Instrumenty demagoga.

Pauza Akademicka (2019) 487: 1
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Publikacje nieuwzglednione w sprawozdaniach z lat 2017-2018
ARTYKULY 2018

5737

KAZUN B., MALACZEWSKA J., KAZUN K., ZYLINSKA-URBAN J., SIWICKI A K.
Immune-enhancing activity of potential probiotic strains of Lactobacillus plantarum in the common carp
(Cyprinus carpio) fingerling.

Journal of Veterinary Research (2018) 62(4): 485-492

DOI: 10.2478/jvetres-2018-0062

IF 0.811

5738

GRYZ P., GERLEE A., KORCZAK-ABSHIRE M.

New breeding site and records of king penguins (Aptenodytes patagonicus) on King George Island (South
Shetlands, Western Antarctic).

Polar Record (2018) 54(4): 275-283

DOI: 10.1017/S0032247418000554

IF 0.712

5738/1

FIEDOROWICZ M., BARTNIK E., SOBCZUK P., TETERYCZ P., CZARNECKA A.M.
Molecular biology of sarcoma.

Oncology in Clinical Practice (2019) 14(6): 307-330

DOI: 10.5603/0CP.2018.0045

IF -

5738/2

MYKOWIECKA A., SZCZESNY P., GORECKI P.

Inferring gene-species assignments in the presence of horizontal gene transfer.

IEEE/ACM Transactions on Computational Biology and Bioinformatics (2018) 15(5): 1571-1578
DOI: 10.1109/TCBB.2017.2707083

IF 2.896

5738/3

JAGIELSKIT., GAWOR J., BAKULA Z., DECEWICZ P., MACISZEWSKI K., KARNKOWSKA A.
cytb as a new genetic marker for differentiation of prototheca species.

Journal of Clinical Microbiology (2018) 56(10): e00584-18 (19 p.)

DOI: 10.1128/JCM.00584-18

IF 4.959

5738/4

HRYNIEWIECKA E., PILECKI T., ZIENIEWICZ K., PACZEK L.

Circadian and short-term blood pressure abnormalities after liver transplantation.
Clinical and Experimental Hypertension (2018) 40(8): 730-733

DOI: 10.1080/10641963.2018.1431248

IF 1.522

5738/5

BEM J., GRABOWSKA I., DANISZEWSKI M., ZAWADA D., CZERWINSKA A.M., BUGAJSKI L.,
PIWOCKA K., FOGTMAN A., CIEMERYCH M.A.

Transient microRNA expression enhances myogenic potential of mouse embryonic stem cells.

Stem Cells (2018) 36(5): 655-670

DOI: 10.1002/stem.2772

IF5.614
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5738/6

HELBRECHT L., SZYMANSKI £.., FIEDOROWICZ M., MATAK D., BARTNIK E., GOLIK P.,
SZCZYLIK C., CZARNECKA A.M.

Metody izolacji komoérek macierzystych raka nerki.

Postepy Biologii Komérki (2018) 45(2): 115-134

IF 0.158

5738/7

RYMASZEWSKI W., DAUZAT M., BEDIEE A., ROLLAND G., LUCHAIRE N., GRANIER C., HENNIG
J., VILE D.

Measurement of Arabidopsis thaliana plant traits using the PHENOPSIS phenotyping platform.
Bio-protocol (2018) 8(4): 2739 ( 15 p.)

DOI: 10.21769/BioProtoc.2739

IF -

ABSTRAKTY 2018

4571/A

MAZUREK T., ARENDARCZYK A., GROMADKA A., MALESA-TARASIUK K., KOBLOWSKA M.,
WILIMSKIR., CZUB P., FILIPIAK K., ZIELENKIEWICZ P., OPOLSKI G.

Peri-coronary adipose tissue expresses pro-inflammatory activity, which may affect coronary atherosclerosis
in patients with coronary artery disease.

30™ Annual Symposium on Transcatheter Cardiovascular Therapeutics (TCT), San Diego, USA, 21-25
September 2018

Journal of the American College of Cardiology (2018) 72(13) suppl. B: B341, TCT-856

4572/A

MYKOWIECKA A., MUSZEWSKA A., GORECKI P.

Inferring time-consistent and well-supported horizontal gene transfers.

IEEE International Conference on Bioinformatics and Biomedicine, Madrid, Spain, 3-6 December 2018
Proceedings IEEE International Conference on Bioinformatics and Biomedicine-BIBM 2018. Ed.
Zheng H. et al. p. 79-83

4573/A

GRZESIUK M., BEDNARSKA A., MIELECKI D., PILZYS T., GARBICZ D., MARCINKOWSKI M.,
GRZESIUK E.

Exposure of Daphnia to environmental concentration of pharmaceuticals results in impact on their biology.
XXXIV International Society of Limnology Congress, Nanjing, China, 19-24 August 2018

Book of Abstracts, 01-O, p.49-50

4574/A

MARCINKOWSKI M., PILZYS T., GARBICZ D., PIWOWARSKI J., WINIEWSKA M., PRZY GONSKA
K., GIELNIK M., GRZESIUK E., POZNANSKI J.

Biophysical studies of FTO dioxygenase and its interactors.

EMBO Workshop: Cellular Signalling and Cancer Therapy, Cavtat, Croatia, 14-18 September 2018
Abstracts of Poster Presentation P3, p.85

4575/A

GARBICZ D., MIELECKI D., PILZYS T., MARCINKOWSKI M., DEBSKI J., KRAWCZYK H.,
GRZESIUK E.

Newly synthesized stilbene and methoxydibenzo[b,f]Jozepin derivatives as a potent anti-cancer compounds.
EMBO Workshop: Cellular Signalling and Cancer Therapy, Cavtat, Croatia, 14-18 September 2018
Abstracts of Poster Presentation P97, p.208
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4576/A

PILZYS T., MARCINKOWSKI M., GARBICZ D., KUKWA W., MIECZKOWSKI A., FERENC K.,
DYLEWSKA M., POZNANSKI J., GRZESIUK E.

Correlation studies of ALKBHs overexpression in neck and head cancer and antraquinones as their
inhibitors.

EMBO Workshop: Cellular Signalling and Cancer Therapy, Cavtat, Croatia, 14-18 September 2018
Abstracts of Poster Presentation P98, p.209

4577/A

DOMINO M., FERENC K., PILZYS T., SKRZYPEK P., MATYBA P., WIELGOSZ M., GAJEWSKI Z.,
GRZESIUK E., ZABIELSKI R.

Changes in IUGR piglets gut and liver metabolism predisposing to preferential use of fatty acids as a source
of energy.

14" International Symposium on Digestive Physiology of Pigs, Brisbane, Australia, 21-24 August 2018
Poster Sessions P.232

4578/A

SOCZEWKA P., KAMINSKA J., ZOLADEK T.

Endoplasmic reticulum-plasma membrane contact sites are required for MYO3-N suppression of vps13A in
yeast model of chorea-acanthocytosis.

EMBO Workshop Membrane Contact Sites in Health and Disease, Arosa, Switzerland,

21-25 September 2018

Abstract Book Poster 103

4579/A

KRAWCZYK M., KOZMA M., SZYMANSKA A., LESZKO K., PRZEDNICZEK M., MUCHA K.,
FORONCEWICZ B., PACZEK L., MOSZCZUK B., MILKIEWICZ P., RASZEJA-WYSZOMIRSKA J.
Effects of liver transplantation (LTx) on health-related quality of life (HRQoL) in patients with PBC.
International Liver Congress, Paris, France, 11-15 April 2018

Journal of Hepatology (2018) 68 (supplement 1): S382 FRI-044

4579/1/A

BOCHTLER M.

The vocabulary of protein-DNA interactions: symmetry, degeneracy, modifications.

31° European Crystallographic Meeting, Oviedo, Spain, 22-27 August 2018

Acta Crystallographica A-Foundation and Advances (2018) 74( supplement S): €2, KN-1

4579/2/A

RUSECKA J., KIERDASZUK B., RYDZANICZ M., STAWINSKI P., KOSTERA-PRUSZCZYK A.,
KAMINSKA A., BARTNIK E., PLOSKI R., TONSKA K.

Exome sequencing reveals a novel homozygous mutation in the RNASEH! gene in a Polish family with
progressive external ophthalmoplegia and ptosis with mitochondrial DNA deletions.

51st Conference of the European-Society-of-Human-Genetics (ESHG) in conjunction with the European
Meeting on Psychosocial Aspects of Genetics (EMPAG), Milan, Italy, 16-19 June 2018

European Journal of Human Genetics (2018) 27 (suppl. 1): 934. E-PO6.15

PRACE MAGISTERSKIE 2018

968/N

KROCIN KONRAD

Optymalizacja izolacji DNA oraz wstepna charakterystyka wybranych wtasciwosci szczepow bakterii
wyizolowanych z ziaren kefirowych: Lactobacillus kefiranofaciens 16, Lactobacillus kefiri 207

i Lactobacillus parakefiri 618.

(Optimisation of DNA isolation and characterisation of selected properties of bacterial strains isolated from
kefir grains: Lactobacillus kefiranofaciens 16, Lactobacillus kefiri 207 i Lactobacillus parakefiri 618.)
Presented March 15, 2018
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M.Sc.Thesis Supervisor: dr Magdalena Kowalczyk

MISCELLANEA 2018

283/M

KROL K.,

First person - Kamil Krol.

Journal of Cell Science (2018) 131(24): jcs228122 (2 p.)
DOI: 10.1242/jcs.228122

IF 4.401

284/M

ADAMOWICZ-SALACH A., BURZYNSKA B., SIWICKA A., SMALISZ K., MATYSIAK M.,
Nietypowy obraz hemoglobinopatii wspoétistniejacej z talasemig .

Nowa Pediatria (2018) 22(4): 145-148

DOI: 10.25121/NP.2018.22.4.145

285/M

KACZMAREK W., LEGOSZ P., SZCZEPANIAK R., LIPINSKA A., MUCHA K.,

Nowe urzadzenie do dynamicznej korekcji kregostupa (DKK): wskazania i przeciwwskazania.
Fizjoterapia Polska (2018) 8(4): 62-72

Publikacje nieuwzglednione w 2017
ARTYKULY 2017

5530/1

HARANCZYK H., CASANOVA-KATNY A., OLECH M., STRZAELKA K.

Dehydration and freezing resistance of lichenized fungi.

Chapter 3 in: Plant Adaptation Strategies in Changing Environment. Ed. Shukla V., Kumar S., Kumar
N., Springer; ISBN 978-981-10-6743-3 [386 p.] 2017, p.77-102

DOI: 10.1007/978-981-10-6744-0 3

IF -

553072

DABROWSKI F., BURDZINSKA A., KULESZA A., CHLEBUS M., KALETA B., BORYSOWSKI J.,
ZOLOCINSKA A., PACZEK L., WIELGOS M.

Mesenchymal stem cells from human amniotic membrane and umbilical cord can diminish immunological
response in an in vitro allograft model.

Gynecologic and Obstetric Investigation (2017) 82(3): 267-275

DOI: 10.1159/000449199

IF 1.183

5530/3

PLESNIAK E., ORION-JEDRYSEK M., JAKUBIAK M., BUCHA M., KRAJNIAK J., MATUSEWICZ M.,
KUFKA D., MATYASIK 1., JANIGA M., LOJEN S., ZIGON S.

Ocena migracji sktadnikow gazu ziemnego w ztozu Borzecin na podstawie wynikow analiz izotopow
trwatych wodoru 1 wegla.

Nafta-Gaz (2017) 73(1): 27-35

DOI: 10.18668/NG.2017.01.03
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ABSTRAKTY 2017

4404/1/A

TUREK-JAKUBOWSKA A., DEBSKI J., JAKUBOWSKI M., SZAHIDEWICZ-KRUPSKA E., GAWRYS
J., RDZANEK K., DOROSZKO A.

Serum proteins interplaying with ischemic stroke - a LC/MS human proteomic study for biomarkers and
potential drug targets.

27" European Meeting on Hypertension and Cardiovascular Protection, Milan, Italy, 16-19 June 2017
Journal of Hypertension (2017) 35 suppl. 2, PP.29.28

4404/2/A

FORONCEWICZ B., MUCHA K., BOCIAN K., WIRKOWSKA A., TRUSZEWSKA A., PERKOWSKA-
PTASINSKA A., KORCZAK-KOWALSKA G., PACZEK L.

Circulating tregs and TH17 cells percanteges in class IV differ from other classes of lupus nephritis.

5" ERA-EDTA Congress, Madrid, Spain, 3-6 June 2017

Nephrology Dialysis Transplantation (2017) 32 (suppl. 3): SP116
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Informacje o dzialalnosci jednostki naukowej PAN w 2019r.
(sporzadzane i przekazywane adresatom wytacznie w wersji elektronicznej)

Adresaci:
1) Wydzial PAN (wtasciwy merytorycznie i organizacyjnie)
2) Biuro Upowszechniania i Promocji Nauki PAN

Termin: 14.02.2020r.

I. INFORMACJE ORGANIZACYJNE

L1
Nazwa Instytut Biochemii i Biofizyki Polskiej Akademii Nauk
Status jednostki’ Instytut Naukowy
Kategoria jednostki” Kategoria A+, Decyzja nr 189/KAT/2017 z dnia 22.11.2017 1.
Dane adresowe’ ul. Pawiflsk.iego 5.A, 02-106 Warszawa, te'l. 22592 2145,22 59221
42, secretariate@ibb.waw.pl, http://www.ibb.waw.pl

1.2. Dyrektor, przewodniczacy Rady Naukowej (innego organu doradczego)
(imi¢ 1 nazwisko, tytul/stopien naukowy; jezeli zmiana na stanowisku nastgpita w ciggu roku
sprawozdawczego, nalezy te informacje podac).

Prof. dr hab. Piotr Zielenkiewicz — do 30.11.2019 r.
Prof. dr hab. Jarostaw Poznanski —od 01.12.2019 r.

Przewodniczacy Rady Naukowej

Prof. dr hab. Andrzej Dziembowski — do 30.11.2019 r.
vacat — 01.12.2019 - 14.01.2020 r.

Prof. dr hab. Wojciech Bal — od 14.01.2020 r.

" Instytut naukowy, pomocnicza jednostka naukowa, miedzynarodowy instytut naukowy
? Przyznana przez MNiSW, data i numer komunikatu
3 Adres, telefon, adres email, strona internetowa jednostki

I1.121




Zatacznik nr 4

1.3. Misja, uprawiane dyscypliny naukowe oraz realizowane gtowne kierunki badawcze.

Misja
Prowadzenie badan naukowych dla poglebienia istniejacej 1 uzyskania nowej wiedzy o molekularnych
podstawach budowy i funkcjonowania organizmow.

Uprawiane dyscypliny naukowe
Nauki biologiczne, nauki chemiczne (biochemia, biofizyka, bioinformatyka, biologia molekularna,
genetyka molekularna, genomika, biotechnologia, chemia biologiczna, chemia fizyczna).

Realizowane gléwne kierunki badawcze

Stosujac  szeroki wachlarz nowoczesnych metod biochemicznych, biofizycznych i
genetycznych (w tym inZynierii genetycznej) Zespoty Instytutu od wielu lat prowadza badania nad
wirusami, bakteriami, grzybami nizszymi oraz roslinami. Organizacja Pracowni Kultur Komorkowych
rozszerzyla zakres prowadzonych prac i spowodowata, ze szereg pracowni do badan wykorzystuje
jako model badawczy kultury komoérek ludzkich, tym samym przyblizajac nas do zrozumienia
mechanizméw dziatajacych w komorkach czlowieka. Poznawane sg struktury i mechanizmy ekspresji
genow oraz ich produktow — biatek i kwasoéw rybonukleinowych.

Postgp techniczny umozliwia systematyczne rozwijanie prac wykorzystujacych analizy
wielkoskalowe, tj. genomiki, transkryptomiki oraz proteomiki i metabolomiki opartych o
spektrometri¢ mas. Stosowane na szerokg skale podejscie genomiczne pozwala na ustalanie sekwencji
nukleotydowych wybranych plazmidoéw, bakteriofagdw oraz tworzenie bibliotek mutantow w
badanych genach. Analizowane sg sekwencje genoméw wiroidow i wirusow roslinnych. Prowadzona
jest analiza funkcjonalna genomu drozdzy oraz Paramecium tetraurelia. Badania te sg prowadzone
wielokierunkowo i obejmujg zaréwno geny, ktorych funkcje sg poznane, jak i te o funkcjach
dotychczas nieustalonych.

Planowanym uzupetnieniem tego kierunku badan jest podejscie eksperymentalne zwigzane z
analizg zmian ewolucyjnych w aspekcie genomiki strukturalnej, funkcjonalnej i poréwnawczej,
wykorzystujace nowoczesne techniki badawcze oparte o analizy ,,optical maping” (mapowanie
genomow). Od kilku lat w Instytucie rozwijane sg takze badania metagenomiczne oparte o analizg
sekwencji catkowitego DNA izolowanego z naturalnych $rodowisk. Metagenomika populacji
mikroorganizméw srodowiskowych moze pozwoli¢ na identyfikacje nowych substancji biologiczne
czynnych o znaczeniu biotechnologicznym lub medycznym.

Genetyka wybranych procesow metabolicznych poznawana jest m.in. na przyktadach
przemian zwigzkow siarkowych u wybranych bakterii, grzyboéw nizszych oraz wykorzystywania
zwigzkoéw cukrowych przez bakterie mlekowe. Badania te prowadzone sg na poziomie molekularnym
i koncentruja si¢ na analizie interakcji bialek regulatorowych z odpowiednimi sekwencjami DNA.
Wykorzystujac drozdze jako modelowe organizmy eukariotyczne, analizowane sg m.in.: biosynteza
hemu i hemoproteidéw, regulacyjne aspekty potranslacyjnych modyfikacji bialek oraz wewnatrz- i
zewnatrzkomorkowy transport bialek.

Badania nad mutageneza i naprawg DNA prowadzone sg zar6wno w systemach
prokariotycznych jak i eukariotycznych. Prace wielu grup badawczych skupiajg si¢ nad poznaniem
funkcji i struktury zlozonych kompleksow biatkowych zaangazowanych w procesy replikacji i
transkrypcji, a takze w naprawe i replikacje uszkodzonych regionow DNA, ze szczegdlnym
uwzglednieniem oksydacyjnych uszkodzen DNA. W modelowych uktadach prokariotycznych badana
jest wierno$¢ procesu replikacji na obydwu niciach DNA, wyjasniany jest udzial poszczegélnych
polimeraz DNA w procesie replikacji DNA, a w uktadach eukariotycznych studiowane sg funkcje
biatek niekatalitycznych wchodzacych w sktad holoenzymow oraz powigzanie mutagenezy i naprawy
DNA z procesami nowotworowymi. Analizowane sg funkcje zardbwno znanych, jak i nowoodkrytych
genow zaangazowanych w procesy mutagenezy i naprawy DNA w chromosomach i mitochondriach
drozdzy.

Analizowane sg procesy patogenezy roslin; poznawane sg mechanizmy obrony roslin przed
infekcjami wirusowymi i grzybicami. Badania te maja charakter kompleksowy i obejmuja obserwacje
roznych procesdOw przebiegajacych w zainfekowanych roslinach oraz poznawanie mechanizmoéw
ekspresji genow wybranych wiruséw ros§linnych. W celu przeprowadzania réznorodnych badan nad
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interakcjami ro$lina-patogen konstruowane sg zaréwno pelne infekcyjne genomy wirusowe, jak i
rosliny transgeniczne.

Poznawane sg funkcje bialek czynnych biologicznie — tzw. biatek opiekunczych, biatkowych
kompleksow przeprowadzajacych replikacje DNA, transkrypcje oraz translacj¢. Prowadzone sg
badania ro$linnych kinaz biatkowych oraz biatek regulujacych metabolizm wapnia. Rdznorodnej,
molekularnej analizie poddawane sg bialka 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 mechanizméw dojrzewania i
degradacji roznych klas RNA. Na tej podstawie inicjowane sg projekty o znaczeniu aplikacyjnym,
ktorych celem jest poszukiwanie nowych lekdw przeciwnowotworowych. Wazna czegScig tych prac
jest rozwijanie metodologii stuzacej do nadprodukcji, oczyszczania i analizy kompleksow biatkowych.

Biofizyczne aspekty oddziatywan biologicznych podstawowych i toksycznych jonow metali
sg badane za pomocg szerokiego wachlarza metod badawczych, obejmujacego techniki
eksperymentalne dostarczajace informacji o termodynamice badanych procesow (kalorymetria ITC i
DSC, potencjometria, termoforeza mikroskalowa) i mechanizmie oddziatywan (spektroskopia UV-
Vis, CD, fluorescencyjna; NMR, szereg technik MS) oraz obliczenia teoretyczne. Do kluczowych
zagadnien poznawczych badanych tymi metodami nalezy zaliczy¢ mechanizmy molekularne w
etiologii choréb neurodegeneracyjnych, przekazywanie sygnatow biologicznych przez jony Ca** i Zn*
oraz reakcje metalozaleznej hydrolizy wigzania peptydowego. Prowadzone sa rowniez badania
stosowane, wykorzystujagce wyniki badan podstawowych.

Struktury wybranych bialek i ich kompleksow oraz niektorych zwigzkow
drobnoczgsteczkowych analizowane s3a zaré6wno metodami biologicznymi jak i1 potgczonymi
metodami fizyko-chemicznymi (w tym jadrowym rezonansem magnetycznym), korelowanymi z
obliczeniami mechaniki i dynamiki molekularne;.

Zaawansowane metody chemii organicznej znajdujg zastosowanie w pracach nad strukturg i
przemianami ro$linnych izoprenoidow 1 syntezami pewnych nukleozydow o funkcjach
przeciwwirusowych 1 przeciwnowotworowych. Ostatnio zintensyfikowane zostaly nadania nad
modelowymi ukladami biatko-ligand w celu wprowadzenia racjonalnej metodyki poszukiwania
specyficznych inhibitorow — obecnie skupiamy si¢ nad kinazami biatkowymi.

Wszystkie omowione badania oparte sg na obszernym wykorzystaniu bioinformatyki.
Rozwijane sg teoretyczne metody analizy sekwencji gendw, struktur ich produktéw, zwijania
fancuchéw biatkowych, powstawania krysztatow biatkowych, tworzenia struktur biatko-kwas
nukleinowy, analiz filogenetycznych, modelowania molekularnego. Prowadzone sa prace nad
réznicowg analizg oddziatywan biatko-biatko na poziomie komorki (interaktomow), co powinno
umozliwi¢ znalezienie kluczowych interakcji dla np. proceso6w chorobowych. Rozwijane sa metody
znajdowania inhibitorow oddziatywan biatek jako potencjalnych lekow w chorobach molekularnych i
dla zastosowan w biotechnologii. Badania nad tym zagadnieniem prowadzone sa w kierunku
opracowania metodologii projektowania takich inhibitoréw dajacej si¢ zastosowa¢ do dowolnych par
biatek o znanej strukturze. Przeprowadzane sa takze symulacje kinetyki ekspresji wybranych genow.

W Instytucie dziata Pracownia Analiz Mikromacierzy. W pracowni tej, we wspolpracy z
innymi laboratoriami, prowadzone sg wielkoskalowe badania ekspresji genow.

Stosowanie w Instytucie wielkoskalowych metod genomiki, proteomiki i transkryptomiki,
wykorzystywanych w badaniach zespotow Instytutu, w polgczeniu z metodami bioinformatycznymi
powoduje uzyskiwanie wynikéw istotnych dla biologii systemow.

W latach 2015-2019 IBB PAN koordynowat projekt ELIXIR — System Informacyjny o Ztozonych
Systemach Biologicznych umieszczony na Polskiej Mapie Drogowej. W projekcie uczestniczg 4
jednostki naukowe z naszego kraju — Instytut Biochemii i Biofizyki PAN oraz uniwersytety: Adama
Mickiewicza, Warszawski oraz Jagiellonski. Polscy badacze beda mieli szanse¢ umieszczenia w
systemie ELIXIR danych z polskich badan i polskich narz¢dzi do analizy danych. W sumie IBB PAN
uczestniczy w sze$ciu projektach z Polskiej Mapy Drogowej. IBB PAN jest takze zaangazowane w
organizacje stacji badawczej do pomiarow biofizycznych w projekcie PolFEL — Polski Laser na
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Swobodnych Elektronach koordynowanym przez Narodowe Centrum Badan Jadrowych w Otwocku-
Swierku.

Lista projektow na Polskiej Mapie Infrastruktury Badawczej (stan na dzien 24.01.2020 r), w ktérych
bierze udziat IBB PAN.

L.p. Tytul Opis Koordynator
Krajowy os$rodek badawczy
ELIXIR — System s‘tanoww}cy czese Uniwersytet im.
Informacyjny o mig¢dzynarodowego RO
1 . . Adama Mickiewicza
Ztozonych Systemach projektu ELIXIR z mapy w Poznaniu
Biologicznych drogowej ESFRI (nauki
biologiczne)
Polskie Krajowa infrastruktura Instytut Biochemii i
2 Multidyscyplinarne badawcza stanowigca wklad | Biofizyki Polskiej
Laboratorium Badan w miedzynarodowy projekt | Akademii Nauk w
Polarnych (PolarPOL) 3108 Warszawie
CePT — Centrum Badan | Krajowy osrodek badawczy quszawskl
3 Przedklinicznych (nauki medyczne) Uniwersytet
Y Y Medyczny
Krajowy os$rodek badawczy
POL-OPENSCREEN — stanowigcy czes¢
Polska Platforma mi¢dzynarodowego Instytut Biologii
4 Insfrastruktury projektu EU- Medycznej PAN
Skriningowej dla Chemii OPENSCREEN z mapy w Lodzi
Biologiczne;j drogowej ESFRI (nauki
biologiczne)
Krajowa infrastruktura .
SOLARIS — Narodowe . Uniwersytet
o . | badawcza stanowigca wktad S
5 | Centrum Promieniowania . . Jagiellonski
Synchrotronowego w migdzynarodowy projekt w Krakowie
i ,CERIC-ERIC”
PolFEL — Polski Laser na Krajowa infrastruktura Narosiowe Centrum
6 Badan Jadrowych w

Swobodnych Elektronach

badawcza
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I1.1. Publikacje naukowe jednostki (liczbowo)

Zatacznik nr 4

Monografie Monografie Artykuly naukowe Artykuly naukowe
naukowe naukowe opublikowane opublikowane

(lub rozdzialy) (lub rozdzialy) w czasopismach . h Pozostale
Liczba wydane przez wydane przez naukowych w ;iisl?;)::n;;c ublikacie
ogélem wydawnictwa wydawnictwa i materialach niezamieszcionych pnaukowje

Zamieszczone niezamieszczone z konferencji w wykazie

w wykazie w wykazie zamieszczonych w czasopism

wydawnictw wydawnictw wykazie czasopism
179 2 1 172 3 1

I1.2. Aktywnos$¢ wydawnicza jednostki

I1.2.1. Wydawnictwa wiasne jednostki w roku sprawozdawczym (liczbowo, dotyczy
wydawnictw, ktore ukazatly si¢ w roku sprawozdawczym)

Z tego
ogolem
wydane wydawnictwa wydawnictwa ciagle
zwarte w tym _ wquczn.t"e Inne Pozostale
czasopisma: w wersji . .
drukowane elektrom'c{znej wydawnictwa ciagle
liczba | naklad | liczba | naklad | liczba | naklad liczba liczba naklad liczba | naklad
tytuléw | wegz. | tytulow | wegz. | tytuléw | w egz. tytuléw tytuléw W egz. tytulow | w egz.

I1.2.2. Czasopisma udostgpniane na platformach cyfrowych (De Gruyter Open/Springer; PAN
— Czytelnia Czasopism, Elektroniczna Biblioteka; inne platformy)
Liczba tytulow ogolem, w tym:
Tytul czasopisma, nazwa platformy elektronicznej, na ktorej zostato udostepnione

czasopismo.

nie bylo
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I1.3. Projekty, prace badawcze realizowane w roku sprawozdawczym

Laczna liczba wszystkich projektow (11.3.1-11.3.5): 114

Zatacznik nr 4

w tym:
Projekt w . . . . Olfres .. | Przyznane Instytucja Partnerzy zagraniczni (kraj
Tytul projektu Kierownik projektu realizacji . . . . o i
ramach srodki finansujaca nazwa jednostki), jesli dotyczy
(rok) od-do
1.3.1 Multidyscyplinarne kompleksowe badania Narodowe Centrum
Projekty degradacji i kontroli jako$ci mitochondrialnego Dr hab. Roman Szczesny 2014 | 2020 | 3 000 880 zt .
Nauki
finansowane lub RNA.
dofinansowane ze Globalne analizy genéw plazmidowych z
srodkow Lactococcus lactis w odples1el}1u do ich funkcji Prof dr hab. Jacek Bardowski 2015 | 2020 678 550 21 Narodowe Qentrum
Narodowego oraz wplywu na ekspresj¢ genow Nauki
Centrum Nauki chromosomalnych.
Porowname zaleznoS$ci fur}kq onalnej pomigdzy 1) Max Planck Institute for Plant
szlakiem AMPK kontrolujagcym homeostaze . .
. . Narodowe Centrum | Breeding Research, Niemcy
energetyczna a kompleksem remodelujacym Dr hab. Tomasz Sarnowski 2015 | 2020 | 1159 300 zt . .
: 7 Nauki 2) Max Planck Institute of Molecular
chromatyne¢ typu SWI/SNF, u Arabidopsis i . .
. Plant Physiology, Niemcy
czlowieka.
1) Université Paris Descartes, Francja
2) North Carolina University,
. e California Institute of Technology,
f;‘d;’;ﬁ itg‘g‘t‘c‘}rlt;l“e‘it‘;ﬁcf :gff;ggﬁ‘;wyd‘ % | Prof. dr hab. Michat Dadlez 2015 | 2020 | 3189880 zt NarOd‘;\I“;iﬁenmm USA
Y y P ' 3) DKFZ Heidelberg, Niemcy
4) Cambridge University, Wielka
Brytania
Strukturalr}e 'kon'sekwenq(.e qllgomeryzggl lizeiny- Dr Magdalena Kulma 2015 | 2019 711 620 71 Narodowe Qentrum
toksyny wiazacej sfingomieling tratw lipidowych. Nauki
Dynamika subkomodrkowa efektora HopQ1 -
efektora trzeciego systemu sekrecji z Pseudomonas Dr hab. Magdalena 2015 | 2019 | 1105024 zt Narodowe Qentrum
. Krzymowska Nauki
syringae.
Wykorzystanie techniki zaggszczania celow
sprzezonej z sekwencjonowaniem nowej generacji Narodowe Centrum
w celu izolacji oraz charakterystyki genu Ry-fsto, Prof. dr hab. Jacek Hennig 2015 | 2019 | 1378 670 zt Nauki
warunkujacego skrajng odpornos¢ roslin ziemniaka
(Solanum tuberosum L.) na infekcje PVY.
Rola pr.otegsorrrla.llnej degrad'flcp biatek w r('egulaql Dr Anna Wawrzyfiska 2015 | 2019 504 340 71 Narodowe Qentrum
odpowiedzi roslin na stres niedoboru siarki. Nauki
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Zatacznik nr 4

Regulatory oraz biatka docelowe receptora Narodowe Centrum
9 | selektywnej autofagii AINBR1 w réznych fazach Prof. dr hab. Agnieszka Sirko 2015 | 2019 | 1226140 zt Nauki
niedoboru siarki w roélinach.
Szlaki naprawy DNA uczestniczace w opornosci na . .
10 | terapie fotodynamiczna oraz jako potencjalny cel Drhab. Elzbieta Speina / 2015 | 2019 | 1016830 zt Narodowe Qentrum
Prof. dr hab. Barbara Tudek Nauki
terapeutyczny.
Funkc‘JOElalna. anahzz.i‘b1a%ek Nl‘l.d.lx, mezn'at.lych Prof. dr hab. Grazyna Jagura- Narodowe Centrum

11 | czynnikéw wirulencji, adaptacji i opornosci na 2015 | 2019 679 640 zt .

. . . Burdzy Nauki
antybiotyki Pseudomonas aeruginosa.

12 B.adame.mechamzmow b1’ora{cych udzial w syntezie Dr Jacek Nowak 2016 | 2019 | 1205200 2 Narodowe Qentrum Institute for. Integrative Biology of the
nickodujacych transkryptow. Nauki Cell, Francja
LEW]1 jako biatkowy partner cis-prenylotransferaz Narodowe Centrum

13 | w procesie biosyntezy poliizoprenoidow u Mgr Przemystaw Surowiecki 2015 | 2019 150 000 zt I\\?; uki
Arabidopsis.

Molekularne podstawy amyloidogenezy - struktura

141 dynqmlka konforrr}acyjna wybranych kpmplefksow Dr Igor Zhukov 2015 | 2019 156 000 71 Narodowe Qentrum
ludzkiego biatka prionowego PrPc z kationami Nauki
metali.

Charakterystyka funkcjonalna kompleksow
przebudowujacych chromatyne¢ typu SWI/SNF Mgr. inz. Sebastian Narodowe Centrum

15 zawierajacych podjednostkg¢ SWP73A lub SWP73B | Sacharowski 2016 | 2019 150000 24 Nauki
u Arabidopsis.

Nieznane szlaki przemian metabolicznych octanu, Narodowe Centrum

16 | maslanu, mleczanu i propionianu we wspdlnotach | Dr hab. Anna Sikora 2016 | 2019 970 550 zt Nauki
mikroorganizmdéw produkujacych metan.

17 Regulaqa ppsttranslacy]ne] modyfikacji ludzkiej Dr Justyna McIntyre 2016 | 2020 703 800 21 Narodowe Qentrum
polimerazy iota. Nauki
Nie-katakityczne domeny DRM2, Narodowe Centrum

18 metylotransferazy DNA kierowanej przez RNA. Dr Humberto Fernandez 2016 | 2020 907200 2t Nauki

g | Udziat polimerazy delta DNA w replikacji nici | Prof. dr hab. Twona Fijatkowska | 2016 | 2020 | 993 600 21| Narodowe Centrum
wiodacej w komorkach Saccharomyces cerevisiae. Nauki

20 pre podejscie w projektowaniu inhibitorow Mer inz. Maria Winiewska 2016 | 2019 150 000 71 Narodowe Qentrum
bisubstratowych. Nauki
Identyfikacja funkcji biologicznej oraz

21 | mechanizméw dziatania unikalnych dolicholi w Prof. dr hab. Joanna 2016 | 2020 653 560 zt Narodowe Qentrum

. , Kruszewska Nauki
komoérkach grzybow strzgpkowych.
Mechanizmy inkorporacji i usuwania . . , Narodowe Centrum | National Institutes of Child Health and

22 rybonukleotydéw w komorkach E. coli. Dr Karolina Makieta-Dzbefiska | 2016 | 2020 549360 7t Nauki Human Development, USA
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Zatacznik nr 4

Szczegotowa analiza potencjalnych regulatoréw

23 trans.krypcp z proteomu Pseudomonas aeruginosa. | ooy Ancta Bartosik 2016 | 2021 | 1518 680 2t Narodowe Qentrum
zaleznych od ParA/ParB z wykorzystaniem Nauki
narzgdzi biologii systemow.

Wplyw mobilnych elementéw na metabolizm

24 bgkteru, Dyn.amlczne polimery alfa-hehkalr.l.ych Prof. dr hab. Grazyna Jagura- 2016 | 2019 676 800 21 Narodowe Qentrum
biatek plazmidowych typu Kfr w organizacji Burdzy Nauki
prokariotycznego wrzeciona mitotycznego.

25 | Regulacja polimerazy III RNA w makrofagach. Dr Damian Graczyk 2016 | 2020 776 000 zt Narodc;\\?;l(:,ientrum
Uzycie modelu drozdzowego do badania funkcji
biatek Vps13 zaangazowanych w patogonezg . Narodowe Centrum . . .

26 . ) Prof. dr hab. Teresa Zotadek 2016 | 2019 971 280 zt . University of Geneva, Szwajcaria
rzadkich genetycznych choréb Nauki
neurodegeneracyjnych.

Hydrofobowa solwatacja halogenowych ligandow.

27 | Pomiary termodynamiczne umozliwiajace Prof. dr hab. Jarostaw Poznariski | 2016 | 2020 | 998 100 4| Narodowe Centrum
okreslenie energii swobodnej wigzania Nauki
halogenowego.

Poszukiwanie aktywowanego przez aneksyne 1

23 mechanizmu rnolekularr}ego ochrony .c}.110.r0plastow Dr hab. Dorota Konopka- 2016 | 2020 | 1213200 2t Narodowe Qentrum
przed stresem oksydacyjnym w Arabidipsis Postupolska Nauki
thaliana.

Zmiany w profilu transkryptomicznym i

29 | Protemicznym oraz ele'mentac'h hl.StOI'l'l zyed Prof. dr hab. Elzbieta Grzesiuk | 2017 | 2020 | 1059 740 zt Narodowe Qentrum
Daphnia w odpowiedzi na zwiazki alkilujace Nauki
zanieczyszczajace srodowisko.

Czy oddzialywania z albuming s istotne dla

30 | metalozaleznej toksycznos$ci peptydow beta- Mgr inz. Ewelina Stefaniak 2017 | 2020 150 000 zt Narod(;\l“;lientrum
amyloidowych.

3 Badamg roli i blosynFezy pohprenph typu Dr Liliana Surmacz 2017 | 2021 900 000 2t Narodowe Qentrum
bakteryjnego w komorkach eukariotycznych. Nauki

39 Czy mlkrobloty.ryzos'fer.antarktyczn’y’ch roslin Mer Anna Zndj 2017 | 2020 148 800 71 Narodowe Qentrum
kwiatowych zwigkszaja ich odporno$¢? Nauki
Z’alezny od bl.a fek Rab transport p qgherzykoyvy ! Dr Malgorzata Gutkowska- Narodowe Centrum

33 | rownowaga biosyntezy steroli - gdzie szukaé 2017 | 2020 432 800 zt .

: Stronkowska Nauki
polaczenia?
Nowe powigzania funkcjonalne w komorce Narodowe Centrum

34 | eukariotycznej: transport pecherzykowy Dr hab. Adrianna Skoneczna 2017 | 2020 | 1069 400 zt Nauki
straznikiem stabilnoéci genetyczne;j.
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Zatacznik nr 4

Rola wzajemnego wptywu potranslacyjnych
modyfikacji cystein i wigzania jondw metali na
35 | konformacyjna i funkcjonalng plastycznosé gfelslelf:lelzdra Wystouch- 2017 | 2020 | 1033 600 zt Narodﬁe lientrum
ludzkich bialek S100A8 i S100A9 - biomarkerow n 4
wrodzonej odporno$ci i nowotworzenia.
36 Mechanizmy onkogenezy zwigzanej z mutacjami w Prqf. dr hab. Andrzej 2017 | 2022 | 3 490 750 2 Narodowe Qentrum
DIS3. Dziembowski Nauki
Rola biatka Cdc45 w utrzymaniu stabilnosci Narodowe Centrum
37 | genomu w komérkach drozdzy Saccharomyces Mgr Milena Denkiewicz-Kruk 2017 | 2020 150 000 zt Nauki
cerevisiae.
Promutagenne dziatanie pseudoubikwitynazy . Narodowe Centrum
38 Mms2 w komorkach drozdzy S. cerevisiae. Mer Michat Krawezyk 2017 1 2020 149900 2t Nauki
1) The University of Melbourne,
Australia,
, L 2) University of Strasbourg, Francja,
39 Rola maiych peptydow W transporcie miedzi W Prof. dr hab. Wojciech Bal 2017 | 2020 | 1561000 zt Narodowe Qentmm University of Saskatchewan, Kanada,
organizmie cztowieka - oddziatywania z albumina. Nauki .
3) Karlsruhe Institute of Technology,
Niemcy,
4) St. Mary College, Notre Dame, USA
1) National Clinical Research Center of
Kidney Diseases, Jinling Hospital,
Poznanie mechanizmu funkcjonowania Nanjing University School of
mitochondrialnej syntazy ATP poprzez badanie s Narodowe Centrum | Medicine, Nanjing, Chiny,
40 fenotypow mutacji patologicznych w Dr hab. Ré6za Kucharczyk 2017 1 2020 | 1061 800 zt Nauki 2) Institut de Biochimie et Génétique
mitochondrialnym DNA na modeli drozdzowym. Cellulaires, CNRS-Bordeaux
University (UMRS5095), Bordeaux,
Francja
Rola kinaz SnRK?2 w regulacji alternatywnego . RNA Biology and Molecular
41 | splicingu pre-mRNA 1 biogenezie miRNA w Prof. dr hab. Grazyna 2017 | 2020 | 1631250zt Narodowe Qentmm Physiology, Faculty of Biology,
Co T . Dobrowolska Nauki . L .
odpowiedzi ro§lin na zasolenie. Bielefeld University, Niemcy
42 Molekularny mgchamzm kontroli tempa elongacji Dr hab. Szymon $wiczewski 2017 | 2020 | 1520900 2t Narodowe Qentrum
Poll przez splicing. Nauki
feOIilgl}l/g\r: ki}f;rza?l; Zflrgica)l\l}lvb:g: ht::cali(tlf;ﬁérii do Narodowe Centrum Materials Research Centre, Faculty of
43 | Festonow porarmych -t 2ptad) Dr Jakub Grzesiak 2017 [ 2020 | 647 116zt : Chemistry, Brno University of
warunkow stresowych i potencjat Nauki
. . Technology, Czechy
biotechnologiczny.
Jak aktywacja szlaku kinaz Mec1/Tell (ludzkie
ATR/AM) w odpowiedzi na uszkodzenia genomu Narodowe Centrum
44 | jadrowego wptywa na stabilno$¢ mitochondrialnego | Dr hab. Aneta Kaniak-Golik 2018 | 2021 818 000 zt Nauki
genomu: badanie na drozdzowym modelu mutacji
w polimerazie POLG.
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Rola'bleﬂka R@sl w kontroli generalne;j .0(.1p0w1ed21 Prof. dr hab. Magdalena Narodowe Centrum

45 | komorki drozdzy Saccharomyces cerevisiae na Rakowska-Boeuta 2018 | 2021 957 600 zt Nauki
defekt biosyntezy tRNA. v

46 Badania ter'modynamlczne' wigzania halogenowego Prof. dr hab. Jarostaw Poznasski | 2018 | 2021 | 1398 000 2t Narodowe Qentrum
w klatce (bio)molekularne;j. Nauki
Rola HopBF1, efektora podobnego do kinaz Department of Molecular Biology,

47 | biatkowych, w wirulencji chorobotwodrczych 1]2; he;E;)M:kg:alena 2018 | 2021 | 1767400 zt Narodc;\\;\;e l(:,ientrum University of Texas Southwestern
bakterii. Zymow U Medical Center, USA
Analiza wybranych proceséw wplywajacych na

48 | architekture genomow i sktad proteomow u Dr hab. Anna Muszewska 2018 | 2021 403 840 zt Narodc;\l“;lientrum
grzybow.

49 | Rola bialek z rodziny ALKBH w rozwoju otyloseii | p o 41 haly Elzbicta Grzesiuk | 2018 | 2021 | 1240920 z| Naredowe Centrum
cukrzycy typu 2 na modelu $wini. Nauki
Analiza wybranych aspektow behawioralnych Narodowe Centrum

50 | populacji uchatek Arctocephalus gazella w Dr Matgorzata Korczak-Abshire | 2018 | 2019 50 000 zt we

. Nauki
antarktycznych obszarach chronionych.
Modelowanie struktur 3D i dynamiki kompleksow
RNA z jonami metalu, ze szczegélnym N . .
51 | uwzglednieniem tworzenia si¢ niekanonicznych par | Dr Dorota Niedzialek 2016 | 2019 465 400 zt Narodowe Qentrum Un1ver§1ty of Cambridge, Wielka
o Nauki Brytania
zasad. Rozbudowa modelu gruboziarnistego
SimRNA w kierunku wysokiej rozdzielczosci.

52 Ident'yﬁkaga funkcji jadrowej kinazy TOR u Mgr Pawel Cwick 2018 | 2021 180 000 21 Narodowe Qentrum Max Planc.k Instltut§ of Molecular
Arabidopsis. Nauki Plant Physiology, Niemcy
Kompleks helikazy-polimerazy CMGE jako Narodowe Centrum le Iiiti{:nal Institute of Genetics,

53 | czynnik integrujacy regulacj¢ przebiegu cyklu Dr Michat Dmowski 2018 | 2021 | 1288000 zt we s pont o .

) : Lo Nauki 2) Institut de Génétique Moléculaire de
komoérkowego i replikacji DNA. . .
Montpellier, Francja

54 Mec'han'lzmy regulac.J'l biosyntezy poliprenoli na Dr Daniel Buszewicz 2018 | 2021 990 000 21 Narodowe Qentrum
poziomie transkrypcji. Nauki
Analiza ludzkiego kompleksu SKI, centralnego .

55 | czynnika cytoplazmatycznych §ciezek degradacjii | Dr hab. Rafal Tomecki 2018 | 2023 | 2643 200 zt Narodowe Qentmm European Molecular Blology'

ST Nauki Laboratory, Grenoble, Francja
kontroli jakosci RNA.
Ilosciowa ocena transportu osadéw z lodowcow . .
56 | Szetlandow Potudniowych na podstawie wybranych | Dr hab. Robert Bialik 2018 | 2021 898 400 zt Narodowe Qentrum Stacj? Antarktyczna im. Juana Carlosa
. Nauki I, Chile
metod teledetekcyjnych.
Zmienno$¢ mikrobiomu porostow antarktycznych w Narodowe Centrum

57 | gradiencie troficznym i czasowo przestrzennym Dr Jakub Grzesiak 2018 | 2021 817 020 zt Nauki
(King George Island, South Shetland Islands).

58 Czy maszyflerla apoptotyczna jest starg adaptacja Dr hab. Szymon Kaczanowski 2018 | 2021 786 200 zt Narodowe Qentrum
do warunkow tlenowych? Nauki
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Kinazy biatkowe SnRK2 jako integratory sygnatow Narodowe Centrum
59 | srodowiskowych w regulacji procesu starzenia u Dr Anna Marta Kulik 2018 | 2021 | 1552100 zt Nauki
roslin.
Izolacja genéw odpornosci na z infekcje PVY . L
60 | ziemniaka (Solanum tuberosum L.) uzytecznych w | Prof. dr hab. Jacek Hennig 2018 | 2021 | 1457500 7| Narodowe Centrum | The Sainsbury Laboratory, University
. L . . Nauki of East Anglia, Wielka Brytania
hodowli odpornosciowej i ich analiza funkcjonalna.
Rola d{oksygenaz E. coli AlkB ! ludeleJ. ALKBH3 Narodowe Centrum | The Institute of Cancer Research,
61 | oraz glikozylazy AlKA E. coli w naprawie Mgr Matgorzata Dylewska 2018 | 2019 90 481 zt Nauki Wiclka Brytania
adduktow akroleiny do adeniny i cytozyny w DNA. ot
62 | Rola kinazy TOR w regulacji statusu chromatyny. | Mgr inz. Pawet Cwiek 2018 | 2019 83 676 zt Narodowe Qentrum Max Planck.Instltute for Plant Breeding
Nauki Research, Niemcy
o i Pty b Nardoe Conu | el ol of S
63 yloldt . oeeny Mgr inz. Ewelina Stefaniak 2018 | 2019 122 962 7zt . Technology and Medicine, Wielka
szczelinie synaptycznej w kontekscie Nauki Brvtania
neurotoksyczno$ci Choroby Alzheimera. vt
64 Charakterystyka klopow Streptococcus pyogenes Dr hab. !zabela Kern- 2018 | 2021 | 1027302 2 Narodowe Qentrum
opornych na makrolidy. Zdanowicz Nauki
65 Mechamzmy chroche przed u§zkodzen1am1 Dr Ulrike Topf 2018 | 2019 | 1200 800 Narodowe Qentrum
oksydacyjnymi podczas starzenia. Nauki
Przygotowanie i charakteryzacja zestawu mutantow
Arabidopsis thaliana dla wybranych podjednostek Narodowe Centrum
66 TRAPP - homologéw ssaczych biatek Dr Marta Hoffman-Sommer 2018 | 2019 30430 zt Nauki
specyficznych dla kompleksu TRAPP-III.
Integracja przekazu sygnatu od $wiatla i stresu
67 | osmotycznego - funkcje molekularne biatka PMI1 z | Mgr Olga Sztatelman 2019 | 2022 | 1242600 zt Narodﬁilientrum
Arabidopsis thaliana.
1) Institute of Experimental Botany,
Academy of Sciences of the Czech
. s Republic, Czechy
68 Dohchol - super 11p1d,n1§zb¢dn}./ dla ' l?rqf. _dr hab. Ewa Kula- 2019 | 2022 | 1997400 2 Narodowe Qentrum 2) Science for Life Laboratory,
funkcjonowania komorki eukariotyczne;j. Swiezewska Nauki . . .
Stockholm University, Szwecja
3) Bijvoet Center for Biomolecular
Research, Utrecht, Holandia
Charakterystyka determinantow genetycznych
systemu mannozo-specyficznej fosfotransferazy Narodowe Centrum
69 (Man-PTS) warunkujacych wrazliwosé na nowo Mgr Aleksandra Tymoszewska | 2019 | 2021 139 800 zt Nauki
zidentyfikowane bakteriocyny podklasy Ild.
Rola i wspoldziatanie dehydrogenazy AidB i Narodowe Centrum
70 | dioksogenazy AlkB w naprawie uszkodzen zasad Dr hab. Agnieszka Maciejewska | 2019 | 2022 924 400 zt K
DNA i RNA. Nauki
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Analiza zalezno$ci funkcjonalnej pomiedzy organo-
specyficznym wyborem alternatywnych miejsc . .
71 | startu transkrypcji (altTSS) a remodelingiem Dr Szymon Kubala 2019 | 2022 | 1618 800 zt Narodﬁiﬁentrum lgdezziiiilcﬁiir;;t;tute for Plant Breeding
chromatyny zaleznym od kompleksu SWI/SNF u ’ Y
Arabidopsis.
Ocena funkcji biologicznej podjednostki typu SNF5
7 kompleksu SWI/SNF g{lr{z‘b.zdopszs. thqhana z Mer Jarostaw Steciuk 2019 | 2022 210 000 71 Narodowe Qentrum Max Planck .Instltute for Plant Breeding
wykorzystaniem nowej linii insercyjnej z Nauki Research, Niemcy
inaktywacja genu kodujacego t¢ podjednostke.
1) University of Strasbourg, Francja
Nowe mechanizmy molekularne w . Narodowe Centrum | 2) Technical University Delft, Holandia
73 pozakomdrkowym transporcie miedzi. Prof. drhab. Wojciech Bal 2019 12022 ) 1522 000 zt Nauki 3) St. Mary College, Notre Dame, USA
4) Imperial College, Wielka Brytania
Charakterystyka determinantow genetycznych
biosyntezy kwasu priopionowego oraz analiza ich | Dr hab. Tamara Aleksandrzak- Narodowe Centrum
" funkcjonalnosci w wybranych bakteriach Piekarczyk 2019 1 2022 623 000 2t Nauki
fermentacji mlekowe;j.
Topologia chromosomu Pseudomonas aeruginosa. | Prof. d hab. Grazyna Jagura- Narodowe Centrum
75 Rola biatka partycyjnego ParB. Burdzy 2019 12022 |2 100 800 zt Nauki
Analiza transkryptomiczna genomow
76 Saccharomyge cerevisiae W przeblegq ewolucji Mer Joanna Klim 2019 | 2020 69 900 21 Narodowe Qentrum
prowadzonej w warunkach laboratoryjnych - Nauki
badanie stabilnosci modutdéw funkcjonalnych.
77 Biatko PA2504 - nowy gracz w systc?mle regulacji Mgr Joanna Drabifiska 2019 | 2021 138 720 Narodowe Qentrum
egzotoksyny A Pseudomonas aeruginosa. Nauki
University of Louisville School of
78 Pr.oteomlczna gnghza 1qterakg1 biatek wirusa Zika Prof. dr hab. Michal Dadlez 2019 | 2021 | 1072126 2 Narodowe Qentrum Medicine, Department of Neurqloglcal
z jaderkowymi biatkami komorek gospodarza. Nauki Surgery, Department of Microbiology
and Immunology, USA
79 Prohepcydyna jako molekularny cel wiazania Mgr Dawid Ptonka 2019 | 2021 69 600 zt Narodowe Qentrum Warwick University, Wielka Brytania
kadmu. Nauki
Badanie zaburzen homeostazy miedzi w
go | drozdzowym modelu rzadkich chordb Mgr inz. Piotr Soczewka 2019 | 2021 112800 71| Narodowe Centrum
neurodegeneracyjnych zwigzanych z deficytem Nauki
biatek VPS13.
Regulacja $mierci komorki i aktywnosci OXPHOS s Narodowe Centrum | Institut de Biochimie et Génétique
81 przez AMPylaze Fmp40 u drozdzy S. cerevisiae. Dr hab. R6za Kucharczyk 2019 1 2022 | 1671600 2t Nauki Cellulaires, Francja
"Bet-hedging" u roslin - wielopoziomowa analiza ) Narodowe Centrum
82 | zmiennosci czasu spoczynkowego nasion - od Dr hab. Szymon Swiezewski 2019 | 2024 | 3 711 000 zt I\\?; uki
pojedynczego nasiona do populacji.
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Podstawy kinetyki wymiany miedzi pomig¢dzy . Narodowe Centrum | 1) Technical University Delft, Holandia
83 modelowymi peptydami i malymi czasteczkami. Mer Radowslaw Kotuniak 2019 1 2021 13224024 Nauki 2) Imperial College, Wielka Brytania
34 Rola efe!dora }-lppAGl w wirulencji bakteryjnych Dr Magdalena Gorecka 2019 | 2022 | 1021 800 2t Narodowe Qentrum
patogendw roslinnych. Nauki
Projektowanie fotoprzetaczalnych rozbrajaczy
85 | biomateriatdéw zbudowanych z wtokien Dr Dorota Niedziatek 2019 | 2022 618 600 zt Narodc;\\;\;e l(:,ientrum
amyloidowych. !
36 Identyfikacja nieznanych rﬁegulatorovy wtomego Dr Ruslan Yatusewich 2019 | 2022 | 1456 400 2t Narodowe Qentrum
czasu spoczynkowego nasion u Arabidopsis. Nauki
Biologia i systematyka antarktycznych szczepow
bakterii kwasu mlekowego z rodzaju . . Narodowe Centrum
87 Carnobacterium w $wietle analiz fenotypowych i Megr inz. Katarzyna Kosiorek 2019 2021 139980 2L Nauki
genomicznych.
Platforma oparta o nanociata (VHH) przec1wk0 1) University of Leeds, Wiclka
podjednostkom kompleksu remodelujacego Narodowe Centrum | Brytania
88 chromat.ynf; typu SW.I/S.NF jako innowacyjne ) Dr hab. Tomasz Sarnowski 2019 | 2022 | 1499400 zt Nauki 2) Max-Planck nstitute of Molecular
narzedzie do precyzyjnie kontrolowanej inaktywacji Plant Physiology. Nieme
kompleksu i badan w biologii molekularne;. y &Y y
Charakterystyka funkcji 1 wiazania substratow Narodowe Centrum
89 | przez biatko opiekuncze prefoldyne w procesach Dr Ulrike Topf 2019 | 2022 | 1 882500 zt I\\;{a ki
fizjologicznych i podczas stresu komérkowego. !
Mechanizmy zachowania metylacji DNA u ssakow: . L
90 | czas, wierno$¢ i podstawy kopiowania wzoru Prof. dr hab. Mathias Bochtler 2019 | 2022 | 1737600 zt Narodowe Qentrum East.Chma'l Normal U niversity, College
. Nauki of Life Science, Chiny
metylacji.
Analiza wielofunkcyjna biatka C6orf203 bedacego Narodowe Centrum Department of Molecular Biology at
91 | nowym czynnikiem zaangazowanym w metabolizm | Mgr Anna Kotrys 2019 | 2020 133 352 zt Nauki Massachusetts General Hospital and
ludzkiego RNA mitochondrialnego. Harvard Medical School, USA
9 Szlgkl transportu niekodujacych RNA w czasie Dr Julita Gruchota 2019 | 2022 999 465 71 Narodowe Qentrum Institut de Biologie In.tegratlve de la
mejozy. Nauki Cellule (I2BC), Francja
93 Iden.tyﬁkaqa czynnikow wirulencji Streptococcus | Dr hab. ¥zabela Kern- 2019 | 2022 | 1005620 2 Narodowe Qentrum
anginosus. Zdanowicz Nauki
Analiza funkcjonalna biatek z domeng AAA 25
94 pod kgtem I,Ch udziatu w procesic rep.hkacp Dr Agnieszka Szczepankowska | 2019 | 2020 48 565 zt Narodowe Qentmm
bakteriofagéw Lactococcus lactis wyizolowanych z Nauki
zaburzonych proceséw fermentacyjnych.
11.3.2 | Wykrywanie zagrozenia nagla $micrcia Dr Pawet Szczgsny 2015 | 2019 | 1199750 24 NCBiR
Projekty 16zeczkowa.
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finansowane lub
dofinansowane ze
srodkow
Narodowego
Centrum Badan i
Rozwoju

Transkryptomiczne biomarkery do stratyfikacji
indywidualnego ryzyka rozwoju pozawatowej
niewydolnosci serca.

Dr hab. Beata Burzynska

2015

2019

1 244 000 zt

NCBiR

Innowacyjna instalacja produkujaca wodor i metan
metoda mikrobiologiczng z odpaddw i produktow
ubocznych przemystu cukrowniczego wraz z
zastosowaniami otrzymywanych gazow i
zapewnieniem samowystarczalnosci energetycznej
oczyszczalni $ciekdw w cukrowni.

Dr hab. Anna Sikora

2016

2020

2 544 270 zt

NCBIiR

Zastosowanie nowych metod rozpoznawania i
leczenia padaczki oraz zaburzen neurorozwojowych
u dzieci w oparciu o model kliniczny i komoérkowy
padaczki zaleznej od szlaku mTOR.

Prof. dr hab. Michat Dadlez

2017

2021

3928 980 zt

NCBiR

11.3.3

Projekty
finansowane przez
inne organizacje
krajowe (w tym
MNiSW, NAWA)

Selektywna autofagia w Arabidopsis thaliana.

Prof. dr hab. Agnieszka Sirko

2019

2019

20 000 zt

NAWA

Badania transportu jondw miedzi przez biatko
CTRI1: chemia koordynacyjna i wymiana jondw
miedzi z peptydem amyloid beta.

Dr Nina Wezynfeld

2018

2019

241 500 zt

MNiSW

University of Strasbourg, Francja

POL-OPENSCREEN - Polska Platforma
Infrastruktury Skriningowej dla Chemii
Biologiczne;j.

Prof. dr hab. Piotr Zielenkiewicz

2018

2023

11 500 000 zt

MNiSW

Analiza funkcji kompleksow remodelujacych
chromatyng¢ typu SWI/SNF w kontroli struktur
chromatynowych wyzszego rzedu.

Mgr Paulina Kondrak

2015

2020

199 980 zt

MNiSW

Optycznie czynne
4,5dihydrobenzo(b)(1,5)diazocyny, jako nowe
struktury uprzywilejowane wykorzystane do
projektowania lekow przeciwnowotworowych.
Projektowanie, synteza i badanie wlasciwosci
cytotoksycznych selektywnych i niskotoksycznych,
hybrydowych inhibitoréw deacetylazy histonowej
(HDAO).

Mgr Bartosz Bieszczad

2016

2020

220 000 zt

MNiSW

Zastosowanie metod bioinformatyki i biologii
molekularnej do znajdowania substancji o
potencjalnym dziataniu na fizjologi¢ czlowieka.

Prof. dr hab. Piotr Zielenkeiwicz

2017

2021

170 520 zt

MNiSW

Gene-loops and antisense transcription as mediators
of stress memory in plants.

Dr Lien Brzezniak

2018

2020

800 000 zt

FNP

Mouse Genome Engineering Facility - generation of
animal models for biomedical and preclinical
studies.

Prof. dr hab. Andrzej
Dziembowski

2018

2021

3319980 zt

FNP

Next-generation cancer diagnostics and therapy
guidance of lung and breast cancer patients using
mass spectrometry-based proteomics.

Dr Dominik Domanski

2018

2021

1333280 zt

FNP
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1 | Mitochondrial double-stranded RNA: its origin, | 1) o poman Szezesny 2018 | 2021 | 2166 850 zt FNP
turnover and involvement in human diseases.
1 functlonal interactions of human proteins involved Prqf. dr hab. Andrzej 2016 | 2019 | 3 161 000 2t FNP
in post-transcriptional regulatory mechanism. Dziembowski
2 | AAntisense transcription requirement for plant Dr hab. Szymon $wiezewski | 2017 | 2020 | 2 996 000 zt FNP
external environment sensing.
Mass Spectrometry of Biopharmaceuticals -
13 | improved methodologies for qualitative and Prof. dr hab. Michat Dadlez 2017 | 2020 | 3071 706 7k FNP
structural characterization of drugs, proteinaceous
drug targets and diagnostic molecules.
14 | The role of POLRID, a common subunit of RNA | py 1y, i Gracayk 2018 | 2021 | 1751616z FNP
polymerases I and III in colorectal cancer.
11.3.4.
Projekty . . . .
finansowane przcz 1 Relgulatlon of glene exprlesswn by non-canonical Prqf. dr habi(AndrzeJ 2013 | 2019 | 6 194 100 2 UE
podmioty/instytucje poly(A) and poly(U) polymerases. Dziembowski
zagraniczne
35 Identyfikacja epigenetycznych mechanizméw
II{ne': 'ro'ekt 1 | regulujacych ekspresje kluczowych supresorow Dr hab. Tomasz Sarnowski 2018 | 2021 | 599 000,00 zt Polpharma
Projexty nowotworzenia w jasnokomorkowym raku nerki.

*$rodki ogélem przyznane na okres realizacji przez instytucje¢ finansujaca projekt
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I1.3.6. Wyniki prac badawczych:

— Wybrane 2 wazniejsze wyniki uzyskane w ramach projektéw/ prac badawczych
(wymieni¢ nazwe) realizowanych lub zrealizowanych w roku sprawozdawczym
(na kazdy opis — maks. 500 znakéw ze spacjami).

A Bacterial Effector Mimics a Host HSP90 Client to Undermine Immunity.

Lopez VA, Park BC, Nowak D, Sreelatha A, Zembek P, Fernandez J, Servage KA, Gradowski M,
Hennig J, Tomchick DR, Pawtowski K, Krzymowska M, Tagliabracci VS. Cell. 2019 179(1):205-218.
PMID: 31522888

Glownym celem badan prowadzonych w Pracowni Patogenezy Roslin IBB PAN jest opis procesow
obronnych komorek roslinnych po infekcji mikroorganizméw patogennych. Pracownicy i doktoranci
PPR IBB PAN we wspolpracy z innymi o$rodkami badawczymi opisali mechanizm dziatania biatka
HopBF1, jednego z tzw. bialek efektorowych, warunkujacych zjadliwo$¢ bakterii patogennych.
Efektor HopBF1 z fitopatogennych bakterii Pseudomonas syringae jest zalozycielem nieopisanej
dotychczas rodziny kinaz. Biatko HopBF1 fosforyluje konserwowang reszt¢ seryny w
eukaryotycznych biatkach opiekunczych z rodziny HSP90. W konsekwencji unieczynnia HSP90 i
blokuje odpowiedz obronng komoérek gospodarza. Badania te nie tylko przyczynity si¢ do zrozumienia
mechanizméw wirulencji bakterii patogennych, lecz dostarczyty narzedzia do badania funkcji HSP90
oraz dezaktywacji tego biatka, co mogtoby by¢ wykorzystane m.in. w terapii przeciwnowotworowej
(komentarz w Nature [2019, 573, 312-313], a takze w Nature Plants [2019, 5, 1110-1111]).

Quantitative proteomics revealed C6orf203/MTRES1 as a factor preventing stress-induced
transcription deficiency in human mitochondria.

Kotrys AV, Cysewski D, Czarnomska SD, Pietras Z, Borowski LS, Dziembowski A, Szczesny RJ.
Nucleic Acids Res. 2019 47(14):7502-7517. PMID: 31226201

Ekspresja ludzkiego genomu mitochondrialnego wymaga aktywno$ci wyspecjalizowanej maszynerii
biatkowej. Celem prowadzonych prac jest poznanie m.in. mechanizméw molekularnych
odpowiedzialnych za regulacje ekspresji genomu mitochondrialnego w warunkach stresu.
Przeprowadzone badania doprowadzily do identyfikacji nowego czynnika kodowanego przez gen
MTRESI (C60ORF203), ktory przeciwdziala obnizeniu poziomu mitochondrialnych RNA w
warunkach nieprawidlowej ekspresji genomu mitochondrialnego. Wykazano, ze biatko MTRESI
dziata na poziomie transkrypcji. Zaproponowano, ze podwyzszenie poziomu biatka MTRES] shuzy
jako mechanizm kompensujacy zapobiegajacy skutkom zaburzonej ekspresji  genomu
mitochondrialnego. Wydaje sig, ze jest to pierwsze zidentyfikowane ludzkie biatko o takiej funkcji.

— Najwazniejsze w roku sprawozdawczym osiggni¢cie dziatalno$ci naukowej jednostki
0 znaczeniu ogolnospotecznym lub gospodarczym, jezeli zjawisko wystapito (maks. 500
znakow ze spacjami).

brak

— Wybrane 2 wazniejsze zastosowania wynikow badan naukowych lub prac rozwojowych o
znaczeniu spolecznym (np. w zakresie ochrony zdrowia, ochrony §rodowiska
1 dziedzictwa przyrodniczego, ochrony zabytkéw i dziedzictwa kulturowego, inne)
1 gospodarczym (m.in. nowe technologie, wdrozenia, licencje); dziatania zwiekszajace
innowacyjno$¢, jezeli zjawisko wystapilo (na kazdy opis — maks. 500 znakow ze
spacjami).
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Patent nr US10398665, zagraniczny, przyznany 03.09.2019. ,,Zwiazki niskoczasteczkowe jako
modulatory zmutowanego bialka CFTR i ich zastosowanie w leczeniu choréb wywolanych
dysfunkcjami bialka CFTR.",,Compounds as modulators of a mutant CFTR protein and their use for
treating diseases associated with CFTR protein malfunction”

Odolczyk Norbert, Zielenkiewicz Piotr, Wieczorek Grzegorz, Edelman Aleksander, Tondelier
Danielle, Fritsch Janine

W opracowaniu wynalazku zastosowano metody modelowania molekularnego, ktore pozwolily
zaprojektowa¢ nowy mechanizm interwencji farmakologicznej w mukowiscydozie. Mechanizm ten
zostal wykorzystany do zaproponowania czterech réznych klas zwigzkow niskoczasteczkowych, ktore
wigzac si¢ do zmutowanego biatka CFTR przeciwdzialaja jego przedwczesnej degradacji.
Przeprowadzone eksperymenty wykazaly pozadang aktywnos$¢ zaproponowanych zwigzkow,
stwarzajac szans¢ na opracowanie nowatorskiej terapii w leczeniu mukowiscydozy wywotanej
mutacjg delF508 w genie CFTR.
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I1.4. Dzialalno$¢ jednostki o charakterze innowacyjnym, aplikacyjnym
I1.4.1. Ochrona wtasno$ci intelektualnej (dotyczy uprawnien jednostki z tytulu patentu/prawa ochronnego w mysl obowigzujacych aktow
prawnych z zakresu ochrony wtasnos$ci przemystowej), w tym:
— wykaz zgloszen patentowych i uzyskanych patentow

tiosangiwamycyne oraz sposob zwalczania
szkodliwych ro§lin.

Maciej Wojcikowski,
Katarzyna Sosnowska

PAN

Kraj lub
Numer Data Numer . , . organizacj
L.p. | zgloszenia zgloszenia prawa Tytul Tworc.a / T'vs.'or.cy Nazwa uprawnionego a gdzie
(nazwisko i imie) z patentu
patentowego | patentowego | wylacznego dokonano
zgloszenia
Norbert Odolczyk Institut Pasteur
Methods and compositions modifying cystic | Aleksander Edelman Institut National de la Recherche
1. EP 3448410 | 06.03.2019 fibrosis transmembrane conductante Piotr Zielenkiewicz Medicale EPO
regulator activity. Grazyna Kuzminska- Instytut Biochemii i Biofizyki
Faure PAN
Sposdb oczyszczania srodowiska
zanieczyszczonego estrami siarkowymi,
nowe szczepy bakteryjne, nowe bialka, Ewa Furmanczyk
) WO 09.05.2019 konstrukt kwasu nukleinowego, wektor, Michat Kaminski Instytut Biochemii i Biofizyki WIPO
) 2019088859 o komorka gospodarz, sposob wytwarzania Adam Sobczak PAN
szczepow bakteryjnych i nowych bialek, Leszek Lipinski
kompozycja ich zastosowania oraz sposob
bioremediacji srodowiska.
Zastosowanie tiosangiwamycyny jako .
substancji chwastobdjczej, kompozycja g:jj;éﬁg?gfli’i Uniwersytet Warszawski
3. P-431125 11.09.2019 chwastobdjcza zawierajaca ’ Instytut Biochemii i Biofizyki Polska
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Agata Jurczak-Kurek,
Szczep bakteriofaga oraz zastosowanie Sylwia Bloch,
szczepu bakteriofaga do fagotypowania i Bozena Nejman- . iy
P431559 | 22.10.2019 swalczania bakterii z rodzaju Escherichia, | Falehezyk, Eﬂg@ﬁfﬁﬁﬂ%‘fi g:gt“t Polska
zwlaszcza enterokrwotocznych szczepow Agnieszka Necel, y
Escherichia coli. Alicja Wegrzyn,
Grzegorz Wegrzyn
Szczepionka, kompozycja farmaceutyczna, Ewa Kula-Swiczewska
no$nik kwasoéw nukleinowych oraz innych Monika Rak Instytut Biochemii i Biofizyki
substancji aktywnych biologicznie, .. .
PL231158 zastosowanie kompozycji do wytwarzania Zbigniew Madeja PAN
P.410063 04.11.2014 L pozyc] .wyt . Tadeusz Chojnacki Uniwersytet Jagiellonski Polska
(P-410063) szczepionki oraz zastosowanie kationowych 5 . .
. . Katarzyna Gawarecka Instytut Chemii Organiczne;j
pochodnych poliprenoli PTAI do Marek Masnvk PAN
wytwarzania substancji Marek ChmiZleWSki
immunomodulujacych.
Czynnik zwickszajacy efektywnosé Agnieszka Sirko
ynnik zwigxszajacy v . Wilodzimierz Zagorski-
szczepionki DNA skierowanej przeciw Ostoja
wirusowi, preparat plazmidowy DNA, . L . SR .
PL231230 . , . Patrycja Redkiewicz Instytut Biochemii i Biofizyki
P.411543 11.03.2015 (P-411543) szczepionka DNA, sposob otrzymyw_ama Chantal Pichon PAN Polska
zmodyfikowanego wektora ekspresyjnego .
- .. .| Anna Gora-Sochacka
oraz zastosowanie sekwencji nukleotydowej
roz . & NF k B Anna Stachyra
poznawanej przez czynni appa B. Patrik Midoux
Matgorzata Lobocka
Monika S. Hejnowicz
Kamil Dabrowski
Dariusz Izak Instytut Biochemii i Biofizyki | LuroPean
EP1 Staphylococcus aureus strains for production | Agnieszka Gozdek yw z Patent
5797403. . . PAN, Instytut Immunologii i
1 31.08.2015 3186362 of monoclonal phage preparations deprived Aleksandra Gtowacka Teranii Dodwiadczalne: PAN Office,
of contamination with plasmid DNA Jan Gawor im I? Hirszfelda ! Zgloszenie
Jarostaw Kosakowski T PCT
Robert Gromadka
Beata Weber-Dabrowska

Andrzej Gorski
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associated with CFTR protein malfunction

Danielle Tondelier
Janine Fritsch

Matgorzata Lobocka
Agnieszka Gozdek
Dariusz Izak . e . European
. . Agnieszka Zalewska Instytut Biochemii i BIOﬁZ.yl.ﬂ Patent
EP15778720. Enterococcus faecalis strains for production PAN, Instytut Immunologii i
8. 31.08.2015 3186361 . Jan Gawor T, . Office,
1 of monoclonal phage preparations. . . Terapii Doswiadczalnej PAN .
Kamil Dabrowski im. 1. Hirszfeld Zgloszenie
Robert Gromadka fm. L. Hirszieica PCT
Beata Weber-Dabrowska
Andrzej Gorski
9, P 400236 02.08.2013 PL233402 Sposob oczyszczania sciekow o wyspk1§] . Wojciech Bgl Instytut Biochemii i Biofizyki Polska
zawartosci metali, zwlaszcza srebra i miedzi. | Izabela Zawisza PAN
Katarzyna Zientara-Rytter
Grzegorz Moniuszko . T .
10. \1/\4(1)201 1PLO0 1 57 102011 EP 2633044 | A plant homolog to autophagy protein P62. Anna Wawrzynska glAngt Biochemii i Biofizyki EPO
Jolanta Lukomska
Agnieszka Sirko
Beata Burzynska
Monika Gora . R, .
Transcriptomic biomarkers, method for Agata Maciejak Instytut Biochemii i Biofizyki
L PAN
determination thereof and use of Dorota Tutacz Warszawski Uniwersviet
11. EP15712187 | 21.12.2016 EP3105350 | transcriptomic biomarkers for individual risk | Marek Kiliszek Zaw wersyt EPO
. . . . . Medyczny
assessment of developing post-infraction Marcin Michalak .
. . Uniwersytet Medyczny w
heart failure. Grzegorz Opolski Biatvmstoku
Krzysztof Matlak Y
Stawomir Dobrzycki
A virus-like particle vector for delivery of Ewa Szolajska
2. EPA 09.04.2010 EP2437787 pharmaceutical agents, a process for the Jadwiga Chroboczek Instytut Biochemii i Biofizyki EPO
10726635.5 manufacture thereof, its uses and a Lo PAN
. . Monika Zochowska
pharmaceutical composition.
Norbert Odolczyk
Us Compounds as modulators of a mutant CFTR I()}lroztergzolrezlil)\lfiec‘;g;:k Instytut Biochemii i Biofizyki
13. 14/969,609 15.12.2015 US10463639 | protein and their use for treating diseases Aleksander Edelman PAN USA
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Norbert Odolczyk
US Compounds as modulators of a mutant CFTR 1:}1:;; Zﬁ?fﬁﬁik Instytut Biochemii i Biofizyki
14. 14/969,598 15.12.2015 US10420738 | protein and their use for treating diseases £ yu 2y, USA
. . . . Aleksander Edelman PAN
associated with CFTR protein malfunction . .
Danielle Tondelier
Janine Fritsch
Norbert Odolczyk
Piotr Zielenkiewicz
Compounds as modulators of a mutant CFTR . . S .
15. us 15.12.2015 US10398665 | protein and their use for treating diseases Grzegorz Wieczorek Instytut Biochemii i Biofizyki, USA
14/969,573 . . . . Aleksander Edelman PAN
associated with CFTR protein malfunction . .
Danielle Tondelier
Janine Fritsch
— wykaz zgloszen i uzyskanych praw ochronnych na wzory uzytkowe
Kraj lub
L.p. Numer zgloszenia | Data zgloszenia Numer prawa Tytul Tw()rc.a / T.VY 6r.cy Nazyva organizacja gdzie
wylacznego (nazwisko i imi¢) uprawnionego dokonano
zgloszenia
brak
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I1. 5. Dzialalnos$¢ jednostki na rzecz terytorialnych struktur samorzadowych

(krotki opis)

— prowadzenie, wspieranie badan naukowych i prac rozwojowych z obszaru tematyki
regionalnej;

— inicjowanie i prowadzenie prac oraz studiow koncepcyjnych zwigzanych z regionem;

— inne formy dziatalnosci jednostki w zakresie wspolpracy z samorzadem terytorialnym.

nie dotyczy

I1.6. Ksztalcenie i rozwoj kadry naukowej

I1.6.1. Wykaz uzyskanych tytuléw i stopni naukowych pracownikéw jednostki w roku

sprawozdawczym:

— profesora nadany przez Prezydenta RP (imi¢ i nazwisko pracownika)

— doktora habilitowanego (imi¢ i nazwisko pracownika, tytul rozprawy habilitacyjnej,
dziedzina i zakres nadanego stopnia naukowego)

Dziedzina i zakres

Imie i nazwisko Tytul rozprawy habilitacyjnej nadanego stopnia naukowego

Réznice w trybie zycia grzybow
Anna Muszewska znajduja odzwierciedlenie w sktadzie
ich genomow.

nauki biologiczne
dyscyplina biologia

Struktura, rozprzestrzenianie i
ewolucja plazmidéw warunkujacych
opornos¢ na antybiotyki.

Izabela Kern-
Zdanowicz

nauki biologiczne
dyscyplina biochemia

Struktura, funkcjonowanie i regulacja
genow metabolizmu cukréw u bakterii
fermentacji mlekowej ze szczegdlnym
uwzglednieniem katabolizmu laktozy i
celobiozy u Lactococcus lactis.

Tamara Aleksandrzak-
Piekarczyk

nauki biologiczne
dyscyplina biologia

Degradacja i kontrola jako$ci RNA w | nauki biologiczne

Roman Szczesny mitochondriach cztowieka. dyscyplina biologia

Analiza bior6znorodnos$ci
mikroorganizmow i oddziatywan

Magdalena srodowiskowych w ztozonych nauki biologiczne
Kowalczyk ekosystemach ze szczegdlnym dyscyplina biochemia
uwzglednieniem bakterii fermentacji
mlekowej.

Przewidywanie powinowactwa

zwigzkow niskoczasteczkowych do nauki biologiczne

Pawet Siedlecki receptorow biatkowych. d lina biofizvk
Zastosowanie w badaniach yscypiina biotizyka
przesiewowych.

Charakterystyka molekularna i
Roksana Iwanicka- funkcjonalna gtéwnych regulatorow nauki biologiczne
Nowicka transkrypcji prokariotycznych genéw | dyscyplina biochemia

metabolizmu siarkowego CysB i SsuR.
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— doktora (imi¢, nazwisko pracownika, tytut rozprawy doktorskiej, dziedzina 1 zakres
nadanego stopnia naukowego)

Imie¢ i nazwisko

Tytul rozprawy doktorskiej

nadanego stopnia naukowego

Dziedzina i zakres

I1.6.2. Wykaz tytutéw i stopni naukowych nadanych przez jednostke w roku
sprawozdawczym innym osobom (niezatrudnionym w jednostce):

- doktora habilitowanego

Imi¢ i nazwisko

Tytul rozprawy habilitacyjnej

Dziedzina i zakres
nadanego stopnia naukowego

Maciej Maciejczyk

Opracowanie teoretyczne, projektowanie
1 implementacja gruboziarnistych modeli
kwasoéw nukleinowych oraz ich
zastosowanie do badania procesu
formowania si¢ podwajnej helisy DNA.

nauki biologiczne
dyscyplina biofizyka

Thomas Fricke

Regulacja odptaszczenia rdzenia HIV-1.

nauki biologiczne
dyscyplina biochemia

Paulina Jackowiak

Identyfikacja fragmentow RNA w
wybranych uktadach eukariotycznych
oraz charakterystyka zidentyfikowanych
czasteczek w kontekscie ich biogenezy i
potencjatu funkcjonalnego.

nauki biologiczne
dyscyplina biologia

Honorata Czapinska

Badania strukturalne oddziatywan
biatko-DNA na przyktadzie systemow
restrykcji-modyfikacji.

nauki biologiczne
dyscyplina biochemia

Izabela Sabata

Charakterystyka strukturalna i
biochemiczna enzymow
bakteriolitycznych z rodziny M23 oraz
ich wykorzystanie biotechnologiczne.

nauki biologiczne
dyscyplina biochemia

- doktora

Imie i nazwisko

Tytul rozprawy doktorskiej

Dziedzina i zakres
nadanego stopnia naukowego

Badania strukturalne drozdzowego

nauki biologiczne

Michal Razew degradosomu mitochondrialnego . . .
mtEXO. dyscyplina biochemia
. Badania funkcjonalne ludzkich dziedzina nauki $ciste i
Diana Toczydtowska- . .
Socha metylotransferaz zwigzanych z przyrodnicze

biosynteza 5’konca mRNA.

dyscyplina nauki biologiczne
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I1.6.3. Studia doktoranckie - stan na dzien 31 grudnia (w przypadku srodowiskowych studiow
wypetnia jeden upowazniony do tego instytut naukowy PAN lub instytut PAN w ktorym sq
afiliowani doktoranci srodowiskowych studiow, co wynika z uregulowan pomiedzy
Jjednostkami prowadzqcymi dane srodowiskowe studia doktoranckie)

Liczba uczestnikow studiéw doktoranckich prowadzonych przez
instytut naukowy PAN, w podziale na formy studiéw i ple¢

Liczba uczestnikow
pobierajacych stypendia

doktorantow:
stacjonarne w tym: przyjeci | niestacjonarne | w tym: przyjeci
studia w roku studia w roku
doktoranckie | sprawozdawczym | doktoranckie | sprawozdawczym
K M K M K M K M
86 57 19 10 0 0 0 0

Liczba uczestnikow studiow doktoranckich

ogolem

w tym: przyjeci
w roku
sprawozdawczym

w tym: stypendium
doktoranckie,
o ktérym mowa
w art. 200 ust. 1
ustawy z dnia 27 lipca
2005 r. - Prawo o
szkolnictwie wyzszym,
przyznane przez
dyrektora instytutu
PAN prowadzacego
studia (art. 285
ustawy
z dnia 3 lipca 2018r.
Przepisy
wprowadzajace
ustawe - Prawo
o szkolnictwie
wyZszym i nauce)

ogoblem

120 120

Blizsze informacje o doktorantach niebedgcych obywatelami polskimi, zwanymi dale;j

,,cudzoziemcami”

Liczba cudzoziemc6w ogdlem

w tym: przyjeci w roku sprawozdawczym

28 10
Kraj pochodzenia Lic.z ba . Kraj pochodzenia Lic‘z ba .
cudzoziemcow cudzoziemcow
1) Chiny 2 1) Chiny 1
2) Hiszpania 1 2) Indie 6
3) Indie 17 3) Iran 1
4) Iran 1 4) Turcja 1
5) Litwa 1 5) Wiochy 1
6) Niemcy 1
7) Portugalia 2
8) Turcja 1
9) Ukraina 1
10)Wtochy 1
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I1.6.4 Szkoty doktorskie - stan na dzien 31 grudnia - prosba o podanie danych odrebnie dla

kazdej szkoly doktorskiej

(w przypadku szkot doktorskich prowadzonych wspolnie przez kilka podmiotow:
- podaje sie dane dotyczqce wylqcznie doktorantow przypisanych sktadajgcemu sprawozdanie

instytutowi PAN
albo

- dane dotyczgce wszystkich instytutow PAN podaje jeden upowazniony instytut PAN jesli tak
wynika z uregulowan pomigdzy podmiotami prowadzqcymi szkote, bedgcy podmiotem
odpowiedzialnym za wprowadzanie danych do systemu POL-on)

Nazwa szkoly doktorskiej

prowadzonej przez instytut PAN lub wspoélnie
prowadzonej z innymi podmiotami

SZKOLA DOKTORSKA MEDYCYNY TRANSLACYINE]J
,,Bench to Bedside — B 2 B 4 PhD”

ksztalcenie w szkole doktorskiej

Podmiot odpowiedzialny za wprowadzanie
danych do systemu POL-on i uprawniony do
otrzymania Srodkow finansowych na wspélne

Centrum Medyczne Ksztalcenia Podyplomowego

Podmioty wspélnie prowadzace szkol¢ doktorska

Warszawie

1) Centrum Medyczne Ksztatcenia Podyplomowego w

2) Instytut Medycyny Dos$wiadczalnej i Klinicznej im.
Mirostawa Mossakowskiego PAN w Warszawie

3) Instytut Biochemii i Biofizyki PAN w Warszawie

4) Instytut Biocybernetyki i Inzynierii Biomedycznej im.
Macieja Natecza PAN w Warszawie

ksztalcenie w szkole doktorskiej

Dyscypliny, w ktérych prowadzone jest

1) nauki medyczne
2) nauki biologiczne
3) nauki biomedyczne

Liczba doktorantéw szkoly doktorskiej w instytucie naukowym

Liczba doktorantéw pobierajacych

PAN (w podziale na ple¢ doktorantéow): stypendia:
w tym:
otrzymujacy stypendium
. doktoranckie,
Liczba doktorantéw szkoty doktorskiej v t.ym. . 0 ktérym mowa
, przyjeci w roku Ogolem
- ogolem 4 sprawozdawczym w art. 209 ust. 1 ustawy z
dnia 20 lipca 2018 r. -
Prawo o szkolnictwie
WyZszym i nauce
K M K M
4 0 4 0 4

Blizsze informacje o doktorantach szkot doktorskich niebedacych obywatelami polskimi,
zwanymi dalej ,,cudzoziemcami”

Liczba cudzoziemcéw ogolem

w tym:

przyjeci w roku sprawozdawczym

1

1

Kraj pochodzenia

Liczba

cudzoziemcow

Kraj pochodzenia

Liczba
cudzoziemcow

1) Biatorus

1

1) Biatorus

1
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I1.6.5 Wykaz uzyskanych doktoratow w ramach studiow doktoranckich pod kierunkiem
promotora z jednostki PAN:

Imie i nazwisko

Tytul rozprawy doktorskiej

Dziedzina i zakres

nadanego stopnia naukowego

Anna Perzanowska-
Domanska

Analiza cytokeratynowych markerow
nowotworowych przy uzyciu
ukierunkowanej metody spektrometrii
mas wspomagajaca diagnostyke raka
phuc.

dziedzina nauki biologiczne
dyscyplina biochemia

Marta Jedynak

Dodekahedron adenowirusowy, jako
skuteczne narzg¢dzie do
wewnatrzkomorkowego dostarczania
biomolekut i przezwyci¢zenia
opornosci wielolekowej,
warunkowanej obecnoscig Pgp w
komorkach nowotworowych".

dziedzina nauki biologiczne
dyscyplina biochemia

Marcin Piechocki

Analiza ewolucyjna i funkcjonalna
homologow bakteryjnego czynnika
wirulencji HopQ1 z Pseudomonas
syringae.

dziedzina nauki biologiczne
dyscyplina biochemia

Adam Pyzik

Analiza strukturalna i funkcjonalna
konsorcjow mikroorganizmow
metanogennych w oparciu o techniki
sekwencjonowania
wysokoprzepustowego ze
szczegblnym uwzglednieniem $ciezek
metabolicznych zaangazowanych w
proces metanogenezy.

dziedzina nauki $ciste i
przyrodnicze
dyscyplina nauki biologiczne

Jolanta Czerwinska

Udziat peroksydacji lipidow w
powstawaniu fenotypu
przedwczesnego starzenia myszy z
niedoborem biatka ERCC1.

dziedzina nauki $ciste i
przyrodnicze
dyscyplina nauki biologiczne

Anna Detman

Analiza wybranych wspoétzaleznosci
pomiedzy mikroorganizmami na etapie
kwasogenezy i octanogenezy w
beztlenowym rozktadzie materii
organicznej.

dziedzina nauki $ciste i
przyrodnicze
dyscyplina nauki biologiczne

Dorota Zugaj

Charakterystyka funkcjonalna biatka
ALKBH10B, partnera kompleksu
remodelujacego chromatyne typu
SWI/SNF u Arabidopsis thaliana.

dziedzina nauki $ciste i
przyrodnicze
dyscyplina nauki biologiczne

Wykaz uzyskanych doktoratéw w ramach szkot doktorskich:

Imie¢ i nazwisko Tytul pracy doktorskiej Dziedzina i dyscyplina naukowa

0 0 0

I1.6.6 Mtodzi naukowcy, o ktorych mowa w art. 360 ust. 2 ustawy z dnia 20 lipca 2018 r.
Prawo o szkolnictwie wyzszym i nauce, ktorzy otrzymali w roku sprawozdawczym
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stypendium ministra wlasciwego do spraw szkolnictwa wyzszego i1 nauki dla wybitnych
mtodych naukowcow - ogélem 0 .

Milodzi naukowcy bedacy doktorantami odbywajgcymi
studia doktoranckie lub ksztalcgcymi si¢ w szkole
doktorskiej

Milodzi naukowcy bedacy pracownikami
jednostki

0 0

I1.6.7. Udzial pracownikéw jednostki w roznych formach ksztatcenia podoktorskiego w
instytucjach  zagranicznych (studia, staze, stypendia, inne, ukonczone w roku
sprawozdawczym). Dotyczy osob, ktore bedac pracownikami jednostki, uczestniczyly w tych
formach ksztalcenia.

L.p.

Wybrane uzyskane
Okres najwazniejsze rezultaty
Imie i nazwisko Zagraniczny oSrodek Forma ksztalcenia badawcze (ew.
pracownika naukowy ksztalcenia rok od-do ’ publikacje-tytul
autorzy, czasopismo,
nr, strony)

Wykazano zmiany w
lokalizacji biatek Rab w
mutancie rgth] (Rab
geranylogeranylotransfer
aza) oraz brak zmian w
mutancie smt2
Laboratory of Cell Biology, (metylotransferaza
Institute of Experimental Staz podoktorski 25.08.2019- steroli).

Botany, CAS, Prague, 23.02.2020 Wyprowadzono mutanty
Czechy podwojne i potrojne w
genach kodujgcych
biatka z rodziny RabA4.
Wykazano brak ko-
lokalizacji biatek RabA4
z markerami plazmodesm
i syntaza kalozy.

Matgorzata
Gutkowska-
Stronkowska

Norbert Institut Pasteur, Paryz, Staz podoktorski czerwiec- publikacja w
Odolczyk Francja P sierpien 2019 | przygotowaniu

Badania in vitro
wykazaty, ze
oddzialywanie
kompleksu GINS
zawierajacego
zmutowang podjednostke
Psf1-100 z kompleksem
polimerazy epsilon jest
znaczgco ostabione.

Dr Michat National Institute of Staz naukow pazdziernik —
Dmowski Genetics, Mishima, Japonia y listopad 2019

Ustalenie optymalne;j
metody izolowania DNA
pazdziernik- genomowego z tkanek
grudzien 2019 zotwia Lepidochelys
olivacea. Zalozenie

Universidad Nacional
Damian Mielecki | Autonoma de México, Stypendium/staz
Mexico

sztucznych gniazd zétwia
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L. olivacea w celach
monitorowania wptywu
temperatury na
determiacjg pici.

Publikacja w
przygotowaniu
Max-Planck-Institute for Warsztaty - 9th
gaidiKa“S' Biophysical Chemistry Symposiumon | 03.06.11.2019 ;
robe Gottingen, Niemcy Structural Proteomics
Enhanced
oligomerization of full-
Warsztaty length .RAGE .by synergy
. of the interaction of its
Modelling .
rotein domains
Aleksander Max-Planck-Institute for Ic::)om lexes based Alexander Moysa,
Biophysical Chemistry prexe 03.11.2019 | Dietmar Hammerschmid,
Moysa s . on restraint data -
Gottingen, Niemcy . . Roman H.
Xlink Analizer .
Szczepanowski, Frank
Sobott & Michal Dadlez
HADDOCK Scientific Reports
volume 9, Article
number: 20332 (2019)
Enhanced
oligomerization of full-
length RAGE by synergy
of the interaction of its
domains
Aleksander University of Leeds, Wielka | . 24.08.2019- gi;‘ri‘;f‘;flal\fn‘zzi‘s’chmi q
Moysa Brytania yp 30.08.2019- ’

Roman H.
Szczepanowski, Frank
Sobott & Michal Dadlez
Scientific Reports
volume 9, Article
number: 20332 (2019)
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11.6.8. Opieka nad studentami

Liczba studentéw odbywajacych Liczba prac magisterskich wykonanych pod kierunkiem
praktyki w jednostce PAN pracownikéw naukowych jednostki PAN
Ogotem ogolem w uczelniach w jednostkach PAN
macierzystych
85 32 20 28

I1.7. Dzialalnos¢ dydaktyczna pracownikow jednostki

Liczba 0s6b prowadzacych, ogdtem:
Wyszczegodlnienie zajecia ze studentami (wyktady, wyklady (inne, poza zajgciami ze
¢wiczenia seminaria, itp.) studentami)
1. w kraju 40 11
a) w uczelniach 25 2
b) w innych instytucjach 15 9
2. za granica 3

Wykaz krajowych i/lub zagranicznych osrodkow naukowych, w ktérych pracownicy
jednostki prowadzili dzialalno$¢ dydaktyczna w roku sprawozdawczym.

Nazwa placowki

BioCEN

Festiwal Nauki 2019

Instytut Biochemii i Biofizyki PAN

Instytut Geofizyki PAN

Liceum Ogolnoksztatcace Niepubliczne Nr 40 w Warszawie

Politechnika Warszawska

Przedszkole Ala ma kota w Warszawie

VXN R WD —

Szkota Gléwna Gospodarstwa Wiejskiego

10. Szkota Podstawowa nr 95 w Zabkach

11. Uniwersytet Gdanski, Wydziat Oceanografii i Geografii, Gdynia

12. Uniwersytet Kardynata S. Wyszynskiego

13. Uniwersytet Warszawski, Wydziat Biologii i Wydziat Matematyki, Informatyki i
Mechaniki

14. Uniwersytet Warszawski, Wydziat Matematyki, Informatyki i Mechaniki

I1.8. Wspolpraca z zagranica
I1.8.1. Zagraniczne instytucje naukowe, z ktorymi wspotpracuje jednostka

Spoteczne Liceum Ogolnoksztatcace nr 4 im. Batalionu AK Parasol w Warszawie

zakres
Lp. Kraj Partner Nazwa dokumentu Okres obowiazywania wspoélpracy
1. |Chile Instituto Antartico Chileno | Yicmorandum of od 28.04.2017 wspolpraca
Understanding naukowa
Jiemin Wong ::Elc()iszch
2. | Chiny East China Normal University | Projekt NCN SHENG 01.10.2019-30.09.2022 realizacia
Shanghai 1zac)
projektu
. National Research Centre, Umowa dwustronna Polska- wymiana
3. | Eeipt Dokki, Cairo Egipt 0d 06.07.2019 osobowa
4. | Francja Martin Teichmann Projekt NAWA Polonium projekt przyznany w 2019, wspoltpraca
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Uniwersytet w Bordeaux czas trwania projektu - naukowa
01.2020-12.2021
Hubert Becker projekt przyznany w 2019, wsp6lpraca
5. |Francja CNRS/Université de Projekt NAWA Polonium czas trwania projektu - neI: Kowa
Strasbourg/IBMC 01.2020-12.2021 UKo
Etienne Schwob . .
. . Projekt NCN Harmonia wspoOlpraca
6. |Francja Instltu'te of Molecu!ar UMO-2015/18/M/NZ3/00402 05.2018-05.2021 naukowa
Genetics, Montpellier
. . Material Transfer Agreement, do zakonczenia .
. Said El Alaoui . , wspolpraca
7. | Francja Covalab S.A.S Mutual Nondisclosure wspolpracy; (MTA naukowa
T Agreement podpisany 27.11.2018)
- Sanofi-Aventis Recherche &
Developpement
. - Institut Pasteur, , wspolpraca
9. |Francja _ Inserm Transfert Sa, Umowa o wspotpracy do 30.09.2020 naukowa
- University Paris Descartes,
- Inserm, Cnrs
. Institut Jean-Pierre Bourgin . . wspotpraca
10. |Francja (UPB) INRA Projekt NAWA Polonium 01.01.2019-31.12.2020 naukowa
11. | Hiszpania IPLA-CSIC, Instituto de Porozumienie PAN/CSIC od 2007 r. wspdlpraca
Productos Lacteos naukowa
. . . wspoOlpraca
Hiroyuki Araki . .
. . . . Projekt NCN Harmonia naukowa —
12. |Japonia Ngthnal Instltut.e of Genetics, UMO-2015/18/M/NZ3/00402 05.2018-05.2021 realizacja
Mishima, Japonia .
projektu
13. | Niemcy Ruhr-Universitat Bochum List intencyjny bezterminowo wspolpraca
naukowa
Csaba Koncz, George
. Coupland, Franziska Turck L wspotpraca
14. | Niemcy Max-Planck Institute for Plant Guest scientist contract do 31.12.2020 naukowa
Breeding Research, Kolonia
Alisdair Fernie . . .
15. | Niemcy Max-Planck Institute for ge::;l—;?tlg collaboration do 31.07.2022 fo&igsza
Molecular Plant Physiology £
Boris S. Negrutskii
Institute of Molecular Biology wsnotoraca
17. | Ukraina and Genetics, National Umowa o wspoélpracy bezterminowo POIp
. naukowa
Academy of Sciences of
Ukraine
wspotpraca
Roger Woodgate . .
S . | Projekt NCN Harmonia naukowa —
18. |USA Laboratory of Genomic Integri UMO-2015/18/M/NZ3/00402 04-2016 — 04.2020 realizacja
ty, NIH .
projektu
Laura Niedernhofer,
Department of Metabolism List intencyjny o wspolprac wspoOlpraca
19. |USA and Aging, The Scripps encyjny p Y, 2011 do teraz p
. . obecnie umowa ustna naukowa
Research Institute, Scripps
Florida
wspotpraca
20. | Wiclka Brytania | Richard Bayliss Projekt NCN Harmonia 31.07.2022 naukowa
University of Leeds realizacja
projektu
.. T wspolpraca
Wojciech Niedzwiedz .
. . g Projekt NCN ETIUDA naukowa —
21. | Wielka Brytania | Institute of Cancer Research, UMO-2018/28/T/NZ1/00456 01.10.2018 —31.09.2019 realizacja
London .
projektu
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Wojciech Niedzwied2 NAWA Program im ::Eﬁipvf]zcj‘
22. | Wielka Brytania | Institute of Cancer Research, o8 ' 01.12.2019 - 30.11.2020 N
Iwanowskiej realizacja
London .
projektu

I1.9. Miedzynarodowe centra naukowe (dzialajace w strukturze jednostki)

I1.9.1. Dane organizacyjne:

- nazwa centrum/rok zatozenia/ dyrektor/przewodniczacy Rady Naukowe;.

Nazwa

Rok zatozenia

Dyrektor

Przewodniczacy
Rady Naukowej

11.9.2. Dzialalno$¢ naukowa:

- aczna liczba opublikowanych prac;

- wybrane wyniki dzialalno$ci naukowe;j (krotki opis 2 wybranych wynikow, na kazdy
opis — maks. 500 znakow ze spacjami).
I1.9.3. Dziatalnos$¢ dydaktyczna:

- krotki opis dziatalnosci dydaktyczne;.
11.9.4. Pozostate informacje, wynikajace ze specyfiki dziatania centrum (krotki opis).

nie dotyczy

I1.10. Upowszechnianie i promocja osiaggni¢¢ naukowych

II.10.1.

Konferencje naukowe (debaty,

dyskusje,

organizowane/ wspotorganizowane przez jednostke,

Liczba ogélem: 3

inne formy

spotkan naukowych)

z tego:
Nazwa konferencji Organizator, Rodzaj konferencji Liczba
miejsce, data wspolorganizatorzy Krajowa | miedzynarodowa | wystapien
Instytut Biochemii i
Sympozjum "Dzien Chordb BlOﬁ.Z .ykl I.)AN’ Instytgt
. . Matki i Dziecka, Polskie
Rzadkich: diagnostyka,
SoLe Towarzystwo X 2
leczenie i opieka”, Biochemiczne, Polskie
28.02.2019, Warszawa . ..
Towarzystwo Biologii
Komérki
10th Inhibitors of Protein . ...
. Instytut Biochemii i
Kinases Conference [IUMB ) .
NS . Biofizyki PAN,
Focused Meeting joined with !
. Uniwersytet
the 2nd Challenges in :
. Warszawski, X 4
Molecular Biology, . .
. . . .. Migdzynarodowa Unia
Biophysics and Biomedicine . ee 1y ..
. Biochemii i Biologii
Meeting Molekularnej
14-19.09.2019, Warszawa !
BACTERIOPHAGES IN Komitet Biotechnologii
SCIENCE AND IN PAN, Polskie X 2
PRACTICE Mini- Towarzystwa
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symposium Biochemiczne, Polskie
27.11.2019, Warszawa Towarzystwo Biologii
Komoérki, Instytut
Biochemii i Biofizyki
PAN

I11.10.2. Udziat jednostki w przedsiewzigciach promujacych i popularyzujacych wyniki badan
naukowych (np. festiwale i1 pikniki naukowe, wystawy 1 targi, w tym targi ksigzki,
artystyczne, inne): nazwa i miejsce imprezy, ewentualne wyrdznienia zwigzane z udziatem
jednostki w tej imprezie (krotki opis).

Pracownicy naukowi i doktoranci IBB PAN od wielu lat maja swoj wktad w przyblizaniu
dzieciom 1 mlodziezy $wiata nauki poprzez prowadzenie lekcji, warsztatow 1 spotkan w
ramach Festiwalu Nauki. Podczas 23 edycji Festiwalu Nauki (20-29.09.2019, Warszawa)
zostaty zaprezentowane nastepujace tematy:

Lekcja

Jak ,,zobaczy¢” geny plazmidowe u bakterii mlekowych? —26.09.2019

dr hab. Magdalena Kowalczyk, dr hab. Tamara Aleksandrzak-Piekarczyk, doktoranci: mgr
Agata Rézga, mgr Weronika Puzia, mgr Jakub Boreczek, mgr Przemystaw Satanski

Fermentowane artykuty spozywcze, otrzymywane przy udziale bakterii mlekowych, sg nie
tylko smacznymi produktami odzywczymi, ale moga korzystnie wptywaé na kondycje
cztowieka. Bakterie te sg takze zrodlem roznych gendéw i enzymow wykorzystywanych w
biotechnologii. Wiele z uzytecznych przemystowo wtasciwosci zapisanych jest w plazmidach.
Pokazano, jak mozna wykry¢ obecno$¢ bakterii mlekowych i obejrzymy ich komorki.
Uczestnicy spotkania dowiedzieli si¢ takze, co 1 w jaki sposéb moéwig nam o sobie bakterie
mlekowe. Pokazano wnetrze komorki bakteryjnej i jak wyglada jej DNA.

Warsztaty, spotkania

Czym sa plazmidy i jaka rol¢ odgrywaja u bakterii? — 26.09.2019

dr hab. Izabela Kern-Zdanowicz

Uczestnicy dowiedzieli sig¢, co to jest plazmid, jakie znaczenie plazmidy maja dla bakterii
oraz w jaki sposob plazmidy moga przemieszczaé si¢ z bakterii do bakterii. Uczestnicy
wykonali wymazy z wybranego przez siebie miejsca (np. ekran telefonu, banknoty, plecak
dton, wiosy) i1 posiew na podtoze state. Wyniki posiewoéw zostaty przestane uczestnikom w
postaci zdje¢ szalek.

Kolorowy swiat bakterii —21.09.2019

dr hab. Aneta Bartosik, dr Adam Kawalek, dr Pawet Wawrzyniak, doktorantki: mgr
Katarzyna Kotecka, mgr Monika Mitura, mgr Magdalena Modrzejewska

Na warsztatach uczestnicy zapoznali si¢ z pracg w laboratorium, przeprowadzili eksperyment
z wykorzystaniem enzymu produkowanego przez bakterie, a takze wyhodowali i obejrzeli
pod mikroskopem wtasne bakterie.
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Gen — jak go ugryz¢? — 21.09.2019

doktorantki: mgr Agata Jurkiewicz, mgr Izabela Rudzinska, mgr Marta Ptonka

Uczestnicy zapoznali si¢ z pracg w laboratorium badawczym oraz z nie- ktorymi metodami
biologii molekularnej, a takze przeprowadza eksperyment z wykorzystaniem trawienia
enzymami restrykcyjnymi.

Mitochondria - komoérkowe elektrownie z wlasnym genomem — 21.09.2019

dr Jolanta Czerwinska, dr Lukasz Borowski, mgr Agata Jedroszkowiak

Uczestnicy mogli zapozna¢ si¢ z podstawowymi wiadomosciami na temat mitochondriow, ich
budowy, funkcji oraz roli w procesach komodrkowych. W trakcie zaje¢ praktycznych
uczestnicy poznajg podstawowe techniki biologii molekularnej, wykonaja eksperyment,
ktérego celem bedzie zbadanie zmiennos$ci sekwencyjnej genomu mitochondrialnego, a takze
przeprowadza obserwacje mitochondridow przy uzyciu mikroskopii fluorescencyjne;j.

Elegancki nicien zdobywca Nobla, Caenorhabditis elegans jako gwiazda wsréd
organizmow modelowych —22.09.2019

mgr Vladyslava Liudkovska, dr Marta Jedynak, dr Lukasz Borowski, mgr Katarzyna
Kowalska

Uczestnicy mogli zapozna¢ si¢ z podstawowymi wiadomo$ciami na temat nicieni: ich
budowa, cyklem zyciowym i fizjologig. Zaprezentowany zostanie przeglad gléownych odkry¢
naukowych dokonanych na nicieniach i najciekawsze kierunki przysztych badan. W trakcie
zaj¢¢ praktycznych uczestnicy poznali podstawowe techniki pracy z nicieniami,
przeprowadzili obserwacje fenotypoéw spowodowanych mutacjami w poszczegdlnych genach
oraz przygotuja preparaty do obserwacji nicieni przy uzyciu mikroskopii fluorescencyjne;.
Uczestnicy rowniez wykonajg proste eksperymenty majace na celu zbadanie wplywu réznych
czynnikdw na chemotaksje — reakcje ruchowa nicieni na bodzce chemiczne.

I1.11. Dzialalno$¢ zaplecza naukowego jednostki, o charakterze ogolnosrodowiskowym,

w tym:

I.11.1. Muzea, wystawy, kolekcje specjalne 1 eksponaty, banki zasoboéw m.in. genetycznych,

1 in. w strukturze jednostki

— ceksponaty, kolekcje — dzialy, grupy — krétki opis nabytkéw w roku sprawozdawczym

— udostepnianie zbiordw kolekcji i zasobow (rodzaj zadan i ushug specjalistycznych — krotki
opis).

I1.11.2. Laboratoria, stacje diagnostyczne, obserwatoria, prace terapeutyczne, itp.

— zadania, ushugi, $wiadczenia (rodzaj zadan, ustug i §wiadczen — krotki opis);

— uzyskane certyfikaty za wdrozenia systemoéw jakosci, migdzynarodowych, przyjetych w
UE (opis);

— uzyskane akredytacje Polskiego Centrum Akredytacji lub rownorzednego, systemy jakosci
(opis).

nie dotyczy
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I1.12. Nagrody i wyrdéznienia naukowe uzyskane przez pracownikow jednostki w roku
sprawozdawczym
I1.12.1. Nagrody krajowe i zagraniczne przyznane za dziatalno$¢ naukowg
nazwa-rodzaj nagrody/za co przyznana/przez kogo/komu

(m.in. Prezydenta RP, Prezesa Rady Ministrow, nagrody PAN, nagrody akademii nauk
1 instytucji rownorz¢dnych, nagrody resortowe, uczelni, fundacji, towarzystw, instytucji oraz
0s0b dziatajacych na rzecz nauki, nagrody przyznawane przez jednostke).

Nr Nazwa/rodzaj Przez kogo
Za co przyznana Komu przyznana
tematu nagrody przyznana
Osiagniccia w zakresie dziatalnosci
naukowej. Za dorobek naukowy z
Nagroda Prezesa . . .. Prezes Rady L.
1. . zakresu biochemii, chemii . Ewa Kula-Swiezewska
Rady Ministrow . . h , Ministréw
bioorganicznej i badan molekularnych
zwigzkdw izoprenoidowych.
Nagroda Ministra 74 naczace osiaeniccia w zakresie Minister Nauki i
2. Nauki i Szkolnictwa 2 ashie . Szkolnictwa Roman Szczesny
. dziatalnosci naukowej .
Wyzszego Wyzszego
Za osiggnigcia naukowe w obszarze
nauk o zyciu - odkrycie mechanizmu
degradacji mitochondrialnego RNA w Narodowe Centrum
3. Nagroda NCN komorkach ludzkich, wskazujacego Nauki Roman Szczesny
na rol¢ mitochondriow w regulacji
nieswoistej odpowiedzi
immunologiczne;j.
Stvpendium dla L'Oréal Polska Dla
4. ypen Za dorobek habilitacyjny. Kobiet i Nauki (19 Ulrike Topf
habilitantek .
edycja Polska)
Za zidentyfikowanie genu odpornosci Komitet
5. AgroBioTech-2019 | . LYK sent odp Biotechnologii PAN Marta Grech-Baran
ziemniaka na infekcje wirusem PVY .
1 Bayer Sp.z o.0.
. Za pracg eksperymantalng:
Pierwsza nagroda ; . .
Komisji ds. Nagrod Ur1dylatlog by TUT4/7 Restricts Rada Naukowa IBB | Andrzej Dziembowski
6. . | Retrotransposition of Human LINE-1s
Rady Naukowej . PAN Pawet Krawczyk
IBB PAN Cell.174(6): 1537—-1548. doi:
10.1016/j.cell.2018.07.022
e Za pracg eksperymantalng:
Wyro6znienie . .
Komisji ds. Nagrod Mltoqhondrlal (.10.uble—. stran.d ed.RNA Rada Naukowa IBB | Andrzej Dziembowski
7. Rady Naukowes triggers antiviral signalling in PAN Roman Szczesn
I%B PAN | humans. Nature, 560(7717):238-242. eshy
doi: 10.1038/s41586-018-0363-0.
Za najlepszg prace przegladowa:
Regulation of tRNA synthesis by the
Pierwsza nagroda | general transcription factors of RNA Damian Graczyk
8 Komisji ds. Nagrod | polymerase III - TFIIIB and TFIIIC, | Rada Naukowa IBB Matgorzata Ciesla
: Rady Naukowe;j and by the MAF1 protein. Biochim PAN Magdalena Rakowska-
IBB PAN Biophys Acta Gene Regul Mech. Boguta

1861(4):320-329. doi:
10.1016/j.bbagrm.2018.01.011.
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Za pracg przegladowa: Terminal

Wyrdznienie nucleotidyl transferases (TENTS) in
9 Komisji ds. Nagréd | mammalian RNA metabolism. Philos | Rada Naukowa IBB Andrzei Dziembowski
) Rady Naukowe;j Trans R Soc Lond B Biol Sci. 373. PAN !
IBB PAN 20180162. doi:
10.1098/rstb.2018.0162
Analiza cytokeratynowych markerow
Wyroznienie . nowotworquch Przy uzyeil - - | pada Naukowa IBB Anna Perzanowska-
10. rozprawy ukierunkowanej metody spektrometrii ,
7. . ) PAN Domanska
doktorskiej mas wspomagajaca diagnostyke raka
phuc.
Wyréznienic Udziat peroksyflacp lipidow w
powstawaniu fenotypu Rada Naukowa IBB .,
12. rozprawy . Jolanta Czerwinska
doktorskiei przedwczesnego starzenia myszy z PAN
. niedoborem biatka ERCCI.
Analiza wybranych wspoétzaleznosci
Wyrdznienie pqrm@dzy mlkroorganlzmaml na Rada Naukowa IBB
13. rozprawy etapie kwasogenezy i octanogenezy Anna Detman
7 . . PAN
doktorskiej w beztlenowym rozktadzie materii
organicznej.
14 Wryrzozr:;me Degradacja i kontrola jakosci RNA w | Rada Naukowa IBB Roman Szczesn
: OzZprawy mitochondriach cztowieka. PAN 0 czesny
habilitacyjnej
Wyréznienie Przewidywanie powinowactwa
Y zwigzkow niskoczasteczkowych do | Rada Naukowa IBB . .
15. rozZprawy P . Pawet Siedlecki
e receptorow biatkowych. Zastosowanie PAN
habilitacyjnej . .
w badaniach przesiewowych.
Wyrdznienie szmce w t1yb1§ zycia grzybow | Rada Naukowa IBB
16. rozprawy znajduja odzwierciedlenie w sktadzie Anna Muszewska
SN ) X PAN
habilitacyjnej ich genomow.
III miejsce - ,,Most
Prqm1’§1ng Science Za prezentacj¢ posteru: Bartosik AA, Komitet
Prize” for Poster . . s
. Kotecka K, Modrzejewska M, Organizacyjny “17th
Presentation at .
Kawalek A, Jagura-Burdzy G International
postdoctoral level — . T .
. . ,,Jowards survival — logarithmic Biannual
17th International . . .
17. . versus stationary phase studies on Conference on Aneta Bartosik
Biannual . " »
Pseudomonas aeruginosa” - 17th Pseudomonas”,
Conference on . .
v International Biannual Conference on Kuala Lumpur,
Pseudomonas”,

Kuala Lumpur,
Malezja, 22-26
lipca 2019

Pseudomonas, Kuala Lumpur,
Malezja, 2019

Malezja, 22-26 lipca
2019
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Abstract: The role of E. coli AlkB and
its human homolog-ALKBH3

PTBioch
44th FEBS Congress

18. PTBioch Bursary | dioxygenases and E. coli glycosylase (6-11 Tuly, 2019: Matgorzata Dylewska
AIKA in repair of acrolein adducts to Krakz]),w) ’
adenine and cytosine.
“Alpha-helical KfrC protein is a linker Kpmlte;t
. Organizacyjny III
between relaxosome and active Sympozjum
19. [ micj see za partioning comple>,(,e s 1 RA3 p.1 asmid Doktorantow SBM Monika Mitura
prezentacje plakatu | from IncU group” Monika Mitura, PAN. Dzickanow
Ewa Lewicka, Grazyna Jagura- o
Lesny, 14 czerwca
Burdzy 2019
Komitet
,»Characterization of transcriptional Organizacyjny 111
1 micisce 7a regulator PA3458 from Pseudomonas Sympozjum
20. rezenta cJ lakatu aeruginosa” Karolina Kotecka, Adam | Doktorantow SBM Karolina Kotecka
p e P Kawalek and Aneta Agnieszka PAN, Dziekanow
Bartosik Lesny, 14 czerwca
2019
Nagroda zespotowa:
Zbigniew Pietras,
Magdalena Wojcik,
Za najlepsza prac¢ doswiadczalng z Polskic Lukasz. S. Borowski,
Nagroda im. Jakuba zakresu biochemii lub biologii Maciej Szewczyk,
21. . > . Towarzystwo -
Karola Parnasa molekularnej wykonana calkowicie w Biochemiczne Tomasz Kulinski,

pracowni na terenie Polski

Dominik Cysewski, Piotr
Stepien, Andrzej
Dziembowski, Roman
Szczesny (autor wiodacy)

I1.12.2. Nagrody i wyr6znienia przyznane za praktyczne zastosowanie wynikow B+R
nazwa-rodzaj nagrody/za co przyznana/przez kogo/komu
(m.in. Prezydenta RP, Prezesa Rady Ministrow, nagrody PAN, nagrody resortowe, uczelni,
fundacji, towarzystw, instytucji oraz osob dzialajacych na rzecz nauki, krajowych izb
gospodarczych, medali 1 wyrdznien przyznanych na targach krajowych i zagranicznych,
nagrody przyznawane przez jednostke).

Nr Nazwa/rodzaj Za co przyznana Przez kogo Komu przyznana
tematu nagrody przy przyznana przy
Nagroda Ministra Za znaczace osiaeniccia w zakresic Minister Nauki i
1. Nauki i Szkolnictwa czace osigghicela v . Szkolnictwa Jacek Bardowski
. dziatalnosci wdrozeniowe;j .
Wyzszego Wyzszego
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II1.ZATRUDNIENIE
II1.1. Zatrudnienie wedtug stanu na 31 grudnia roku sprawozdawczego (w jednostce PAN
jako podstawowym miejscu pracy, jesli dotyczy)*.

Zatrudnienie wedlug stanowisk — w podziale na ple¢

i pracownicy naukowi .
ogolem w pozostali

osobach w tym profesorowie pracownicy
czk. PAN instytutu

Razem profesorowie adiunkei asystenci

K M K M K M K M K M K M K M

251
61 | 57 | 10 6 0 0 10 6 | 23| 13 | 18 | 32 | 89 | 44

II1.2. Zatrudnienie Srednioroczne w przeliczeniu na petne etaty™:
Liczba ogolem/w tym naukowych.
252,35/105,67

II1.3. Zatrudnienie w roku sprawozdawczym — stan na dzien 31 grudnia wedtug o$wiadczen,
o ktorych mowa w art. 265 ust. 5 1 art. 343 ust. 7 ustawy z dnia 20 lipca 2018 r. - Prawo
o szkolnictwie wyzszym i nauce.

I1.3.1. Liczba pracownikow ogotem (w przeliczeniu na pelne etaty, z jednym miejscem po
przecinku), ktorzy po raz pierwszy do 31 grudnia 2019 r. ztozyli o$wiadczenie, o ktérym
mowa w art. 265 ust. 5 ww. ustawy, upowazniajace do zaliczenia do liczby pracownikow
prowadzacych dziatalno$¢ naukowa w danej dyscyplinie, do tzw. liczby N - 120
z tego w nastepujacych dyscyplinach naukowych lub artystycznych:

1) nauki biologiczne — 89;

2) nauki chemiczne — 10;

3) nauki biologiczne/ nauki chemiczne — 15

4) nauki biologiczne/ nauki chemiczne — 2

5) nauki biologiczne/ nauki o ziemi i Srodowisku — 2

I11.3.2. Liczba os6b ogotem (w przeliczeniu na pelne etaty, z jednym miejscem po przecinku)
prowadzacych dziatalno$¢ naukowg 1 biorgcych udzial w prowadzeniu dziatalno$ci naukowe;,
ktére po raz pierwszy do 30 listopada 2019 r. zlozyly oswiadczenie, o ktorym mowa
w art. 343 ust. 7 ww. ustawy - o$wiadczenie o dziedzinie 1 dyscyplinie, ktdrg reprezentuja
— 138,
Z tego:

— liczba pracownikow, ktorzy zlozyli oswiadczenie o reprezentowaniu jednej dyscypliny,
w kazdej z dziedzin nauki lub sztuki i dyscyplinie naukowej lub artystycznej, okre§lonych
w rozporzadzeniu Ministra Nauki i Szkolnictwa Wyzszego z dnia 20 wrzes$nia 2018 r.
w sprawie dziedzin nauki i dyscyplin naukowych oraz dyscyplin artystycznych (Dz. U.
z 2018 r. poz. 1818):

1) dziedzina nauk S$cistych i przyrodniczych, dyscyplina nauki biologiczne — 106;

2) dziedzina nauk $cistych i przyrodniczych, dyscyplina nauki chemiczne — 10;

— liczba pracownikéw, ktorzy ztozyli oswiadczenie o reprezentowaniu dwoch dyscyplin:
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dziedzina nauk $cistych i przyrodniczych, dyscyplina nauki biologiczne;

dziedzina nauk $cistych i przyrodniczych, dyscyplina nauki chemiczne — 16,
dziedzina nauk $cistych i przyrodniczych, dyscyplina nauki biologiczne;

dziedzina nauk medycznych i nauk o zdrowiu, dyscyplina nauki medyczne — 2;
dziedzina nauk $cistych i przyrodniczych, dyscyplina nauki biologiczne;

dziedzina nauk $cistych i przyrodniczych, dyscyplina nauki o ziemi i Srodowisku — 2;
dziedzina nauk $cistych i przyrodniczych, dyscyplina nauki chemiczne;

dziedzina nauk $cistych i przyrodniczych, dyscyplina nauki biologiczne — 2;
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IV.INNE FORMY ZRZESZENIA JEDNOSTEK NAUKOWYCH PAN

— powolane dla potrzeb wspolnych przedsiewzie¢ naukowych lub prac rozwojowych
(centra doskonalosci, centra PAN, sieci i konsorcja naukowe, centra naukowe uczelni,
centra naukowo-przemystowe instytutow badawczych, inne)

IV.1. Dziatajace w jednostce Centra Doskonatosci:
1. Centrum Doskonalos$ci — Genomika /16.09.2004/status nadany przez KBN
2. 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. Przynalezno$¢ jednostki do centrow PAN
Nazwa/data powotania centrum PAN /specjalno$¢ naukowa/ jednostki naukowe
tworzace centrum; krotki opis dziatalnosci
nie dotyczy

IV.3. Przynaleznos$¢ jednostki do sieci naukowych
Poda¢ nazwy 5 najwazniejszych dla dziatalnosci jednostki

Data
L.p. Nazwa pov:i(;lcaima Specjalnos$¢ naukowa Jednostki naukowe tworzgce sie¢
naukowej
Zastosowanie systemow . .
bioinformatycznych, Bai?;;iga?;??ia‘ce
1 bio t:clﬁrll(;glcl)cgzirclzggclh do 22.09.2011 p?zebadanie nquch - Instytut Bio.cherpii i Biofizyki PAN
’ poszukiwania nowych o zw1qzkéw chemicznych | - Warszawski Uniwersytet Medyczny
zwiazkéw obnizajacych biols?ﬂélﬁccyﬁﬁz;l?ilu
stezenie cholesterolu. )
- Uniwersytet Warszawski
- Centrum Badan Ekologicznych PAN
- Instytut Badawczy Lesnictwa
- Instytut Biochemii i Biofizyki PAN
Poznawanie i ochrona - Instytut Dendrolpgii PAN SR,
. . 3 rosmorodnosei - Instytut Hodowli i Aklimatyzacji Roslin
Krajowa Sie¢ Informacji biologi . - Instytut Ochrony Przyrody PAN
o Biordznorodnosci tologiczney, ze - Instytut Systematyki i Ewolucji Zwierzat PAN
(Global Biodiversity szczegblnym - Morski Instytut Rybacki
2. Information Facility 28.08.2008 “Wzg;?‘i“llfmemk‘;bszam - Muzeum i Instytut Zoologii PAN
GBIF) 018K, 8 ta' ¢ - Szkota Gléwna Gospodarstwa Wiejskiego
http://www.gbif.edu.p/ gro‘tmdzem.a’. - Uniwersytet Gdanski
09.12.2003, GBIF- 2001/ | dosﬁ;zgifggylch o | - Uniwersytet Jagielloriski
bioréznorodnosci - Uniwersytet Mikotaja Kopernika
- Uniwersytet Opolski
- Uniwersytet Slaski
- Uniwersytet w Bialymstoku
- Uniwersytet Wroctawski
- Zaktad Badania Ssakow PAN
Sterowanie programem Badania zajmujace si¢ - Szkota Gléwna Gospodarstwa Wiejskiego,
rozwoju ukladu problematyka z zakresu | - Uniwersytet Przyrodniczy w Lublinie,
3 pokarmowego i 27.05.2008 rozwoju struktury i - Uniwersytet Jagiellonski — Collegium Medicum,
’ ekosystemu jelitowego o funkcji przewodu - Instytut Genetyki i Hodowli Zwierzat PAN,
noworodkow dla pokarmowego, - Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
poprawy zdrowia mikrobiologii przewodu | - Uniwersytet Medyczny — Collegium Medicum
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dorostych zwierzat i

pokarmowego, zywienia

im. Ludwika Rydygiera w Bydgoszczy,

cztowieka nowo narodzonych - Katolicki Uniwersytet Lubelski,
ssakow, jak rowniez ich | - Uniwersytet Rolniczy im. Hugona KoHataja.
praktycznym
wykorzystaniem w
rolnictwie i medycynie.
- Uniwersytet Warszawski,
- Uniwersytet Adama Mickiewicza,
- Uniwersytet Marii Curie-Sktodowskie;j,
Metabolizm RNA u Badania metabolizmu - Instytut B¥oche.1.m ! I,B 19ﬁzyk1 PA.N’
4. . 20.02.2008 . - Instytut Biologii Do$wiadczalnej im. M.
eukariota RNA u eukariota. Nenckicgo PAN
- Instytut Chemii Bioorganicznej PAN,
- Instytut Fizyki PAN,
- Centrum Onkologii — Instytut
DZlala.lnosc ha rzeez - Centrum Badan Molekularnych i
rozwoju metgdologn Makromolekularnych PAN
map(r)lr:tlacr;)r:z o - Instytut Chemii Bioorganicznej PAN,
rezonagn su}'] dro v%e o - Instytut Chemii Organicznej PAN,
. nsu Ja £0> - Instytut Chemii Fizycznej PAN,
Nowe zastosowania majaca na celu - Uniwersytet Warszawski
niserl:gtoil;zgno ; kome:z('i;ﬁizr:'e badan | " Wydziatl Chemii; Politechnika Warszawska,
5. gney & 20.05.2008 ! A - Szkota Zaawansowanych Technologii
rezonansu jadrowego w NMR w chemii Chemicznveh i Materialowveh
chemii, biologii, farmacji organicznej, - Wdzial C}ilemiczn wyen,
i medycynie bioorganicznej ] Poﬁtechrﬂka Lo dzkz’
i farmaceutycznej oraz - Wydzial Chemiczny’
i mefi’“c’logig oras - Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
diaenos tyce}:,rrlne dvezne - Narodowy Instytut Lekow,
ghostyce medyczne - Instytut "Pomnik - Centrum Zdrowia Dziecka".
in vitro
IV.4. Przynalezno$¢ jednostki do konsorcjow naukowych
Poda¢ nazwy 5 najwazniejszych dla dziatalno$ci jednostki
L.p. Nazwa Data . Specjalnos¢ Jednostki naukowe tworzace konsorcjum
powolania naukowa
POL-OPENSCREEN,
Polska Platforma
Sl?rlifri?lftr(?vlfftel%rc}illa chemia - Instytut Biologii Medycznej PAN
1. ngowe) ¢ - 96.04.2018 . : - Instytut Biochemii i Biofizyki PAN
Chemii Bioorganicznej bioorganiczna N . .
) o . - Instytut Chemii Bioorganicznej PAN
jako cze$¢ konsorcjum
europejskiego EU-
OPENSCREEN ERIC
- Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
- Uniwersytet Slaski,
- Uniwersytet Jagiellonski,
- Uniwersytet im. Adama Mickiewicza,
- Uniwersytet Marii Curie Sktodowskiej,
- Uniwersytet Gdanski,
7 Polskie Konsorcjum 25092014 badania polarne |~ Uniwersytet Jana Kochanowskiego,

Polarne (PKPol)

- Uniwersytet Mikotaja Kopertka,

- Uniwersytet Wroctawski,

- Instytut Geofizyki PAN,

- Instytut Oceanologii PAN,

- Instytut Nauk Geologicznych PAN,

- Akademia Morska w Gdyni,

- Panstwowy Instytut Geologiczny — Panstwowy Instytut
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Badawczy,
- Politechnika Gdanska,
- Uniwersytet Warszawski,
- Uniwersytet Lodzki,
- Politechnika Warszawska.

Konsorcjum realizujace
projekt: ,,.Szczepionka

przeciw grypic - - Instytut Biotechnologii i Antybiotykow,

- Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,

(:trizorvrvlacyjnf: 30.12.2013 biochemia - Uniwersytet Gdaiski,
ymywanie - Instytut Rozrodu Zwierzat i Badan Zywnoséci PAN
antygenow
podjednostkowych”
Konsorcjum realizujace
projekt: ,,Funkcjonalne - Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
zroznicowanie 01.02.2013 biochemia - Universite de Geneve,
niekodujacych RNA u - Uniwersytet Warszawski
Eukariota”
- Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
- Instytut Biocybernetyki i Inzynierii Biomedycznej PAN,
biologia, - Instytut Biologii Do$wiadczalnej PAN,
Biocentrum Ochota 28.12.2007 medycyna, - Instytut Medycyny Dos$wiadczalnej i Klinicznej PAN,
bioinzynieria - Instytut Podstawowych Problemow techniki PAN,
- Miedzynarodowy Instytut Biologii Molekularnej i
Komorkowe;.

IV.5. Udziat jednostki w pracach innych form zrzeszen powotanych dla potrzeb wspdlnych
przedsiewzie¢ naukowych lub prac rozwojowych (centra naukowe uczelni, centra naukowo-
przemystowe instytutow badawczych, inne)

Nazwa Data . Specjalnos¢ Jednostki naukowe zawiazujace umowe
powolania naukowa
Porozqmleme 0 11.01.2016 badania polarne - InsFytut Biochemii i B1of12yk1 PAN,
wspolpracy - Uniwersytet Warszawski

- Instytut Biochemii 1 Biofizyki PAN,
01.03.2016 biochemia - Instytut Rybactwa Srédladowego im. Stanistawa
Sakowicza w Olsztynie (IRS Olsztyn)

Umowa naukowo-
badawcza

Chemia organiczna i

analityczna,
Basic cooperation 12.06.2016 biochemia, - Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
agreement o biofizyka, biologia |- University of Orleans, France
syntetyczna,
chemoinformatyka
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IV.6. Uczestnictwo instytutu w federacji (stan przygotowania do utworzenia federacji, nazwa
1 siedziba federacji, data utworzenia federacji decyzja administracyjng, jednostki
uczestniczace w federacji, prezydent federacji, zakres dziatania federacji, wyniki ewaluacji
jakosci dziatalnosci dla federacji).

nie dotyczy

Warszawa, dnia 14 lutego, 2020 r.

* zgodnie z obowigzujacymi przepisami.
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