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Informacja o Instytucie Biochemii i Biofizyki Polskiej Akademii Nauk
Prof. dr hab. Jarostaw Poznanski

Przewodniczacy Rady Naukowe;j
Prof. dr hab. Wojciech Bal

Instytut Biochemii i Biofizyki PAN ma uprawnienia do nadawania stopni:

- doktora w zakresie nauk biologicznych i nauk chemicznych,
- doktora habilitowanego w zakresie nauk biologicznych.

NAKLADY NA DZIALALNOSC IBB PAN w 2020 r.:

Przyznane dotacje: wplywy w roku 2020
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w tym:
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Nagrody MNiSW 0,00 z{
inne 137 970,91 z{
Inne 10750 815,06 74
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3043 798,88 zt
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Temat nr 5: Regulacja ekspresji genowej, synteza i struktura bialek.
Temat nr 5.3: Dodekahedron adenowirusowy — wektor transferu wewnatrzkomorkowego.
Zespél: dr hab. Ewa Szotajska, mgr inz. Matgorzata Podsiadta-Biatoskorska

Cel badania:

Celem naszych badan jest opracowanie metody wykorzystania rekombinowanej czastki
wirusopodobnej (VLP) — dodekahedronu (Dd) jako nosnika dla wewnatrzkomorkowego
dostarczenia czynnikdw terapeutycznych do tkanek nowotworowych oraz jako platformy
dostarczajacej antygeny w konstruowanych szczepionkach.

Opis realizowanych prac:

Nasze dotychczasowe badania w modelu zwierzecym wykazaty, ze optymalng droga
podania koniugatéw dodekahedronu z czynnikami terapeutycznymi jest iniekcja miejscowa,
zapewniajaca akumulacje koniugatu w guzie, bez jego rozprzestrzeniania si¢ w zdrowych
tkankach. Podczas gdy przy powszechnie stosowanym w chemioterapii podaniu dozylnym,
znaczaca czg$¢ koniugatu jest wychwytywana i kumulowana w watrobie. Jest to cze§ciowo
zwigzane z powinowactwem Dd do siarczanow heparanu. Wtlasciwosci tej nie wykazuja
pentamery biatka podstawy pentonu, z ktérych zbudowany jest Dd. Wskazuje to na mozliwos$¢
ich wykorzystania jako no$nika, przeznaczonego do podania dozylnego. Dodatkowo, poniewaz
na powierzchni wolnych pentameréw s3 dostgpne reszty aminokwasowe zaangazowane
w reakcje koniugacji, ktore w strukturze VLP sg ukryte, stwarza to mozliwo$¢ wydajniejszego
przyltaczania czynnikdw terapeutycznych. Przeprowadzone w okresie sprawozdawczym badania
zdolno$ci internalizacyjnych pentameréw biatka podstawy pentonu wykazaly ich wydajne
wnikanie na drodze endocytozy do komorek raka szyjki macicy (linia Hela) oraz
do komoérek migsaka macicy MES-SA DxS5, nadprodukujacych P-glikoproteiny warunkujace
opornos$¢ wielolekowa.

Roéwnolegle we wspotpracy z zespolem prof. Cyryla Grandjean (Uniwersytet w Nant,
Francja) kontynuowano badania nad wykorzystaniem potencjalu Dd jako no$nika antygenow
w konstruowanej szczepionce przeciw infekcjom wywotanym przez pneumokoki. Badano
funkcjonalno$§¢ in vivo preparatu Dd z przylaczonym kowalencyjnie syntetycznym
tetrasacharydem odpowiadajacym fragmentowi polisacharydu otoczkowego Streptococcus
pneumoniae serotypu 14, zdolnemu do wzbudzania produkcji przeciwciat opsonizacyjnych.

Opis najwazniejszych osiagni¢c:

1. Potwierdzenie zdolno$ci internalizacyjnych pentameréw biatka podstawy pentonu,
wskazujagcych na mozliwo$¢ ich wykorzystania jako no$nika czynnikow
terapeutycznych.

2. Wykazanie indukcji swoistej odpowiedzi humoralnej w modelu myszy SPF (specific
pathogen free), po podaniu podskornym preparatu dodekahedronéw niosgcych fragment
polisacharydu otoczkowego Streptococcus pneumoniae.

Wykorzystanie uzyskanych wynikéw:

Wyniki badan funkcjonalno$ci preparatu szczepionkowego sg przedmiotem przestanego do
Glycoconjugate Journal manuskryptu, ktory jest aktualnie recenzowany.



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

w tkankach roslinnych. Badanie struktury i biosyntezy.
Zespol: prof. dr hab. Ewa Kula-Swiezewska, dr Daniel Buszewicz, prof. dr hab. Tadeusz
Chojnacki (do 13.06.2020), dr Malgorzata Gutkowska-Stronkowska, dr Marta Hoffman-
Sommer, dr Aleksandra Weremczuk (od 1.10.2020), mgr Agnieszka Onysk, mgr Natalia Pitka,
dr Karolina Skorupinska-Tudek, dr hab. Liliana Surmacz, mgr Przemystaw Surowiecki,
mgr Karolina Sztompka (od 1.10.2020), mgr Marta Zajbt-Luczniewska, dr Konrad Zdanowski
magistranci: inz. Karolina Sztompka (PW, do czerwca 2020), Emilia Chojak (UW, do lipca
2020), inz. Veena Ramesh (PW, do listopada 2020)
inzynieranci: Mateusz Radkiewicz (PW, do lutego 2020), Piotr Koskowski (PW, do lutego
2020), Maryna Soma (PW)

Cel badania:
Realizowano nastepujace kierunki badan:
1. eukariotyczne cis-prenylotransferazy (CPT) — charakterystyka molekularna

i mechanizmy regulacji;

transkrypcyjna regulacja biosyntezy izoprenoidéw;

Rab-zalezny transport pecherzykowy a procesy komorkowe u roslin;
rola sktadnikéw kompleksu TRAPP w metabolizmie komorki roslinne;;
reduktazy poliprenolu u roslin — charakterystyka molekularna.

agblrwn

Opis realizowanych prac:

Wykazano, ze biatka AtREF (Rubber Elongation Factor) zlokalizowane s3 zaréwno
w siateczce S$rodplazmatycznej (ER) jak 1 ciatkach lipidowych oraz tworza kompleksy
z AtCPT4, zatem mogg by¢ zaangazowane w biosyntez¢ poliizoprenoidow.

Wykazano, ze poliprenole maja wplyw na strukturg¢ ciatek prolamelarnych rzodkiewnika
[publikacja, wsp. dr Lucja Kowalewska 1 dr Radostaw Mazur, Wydz. Biologii, UW] oraz skfad
lipidowy bton tylakoidow (wsp. dr Matgorzata Jemiota-Rzeminska, UJ).

Wykazano, ze czynniki transkrypcyjne HSFA1B 1 HSFAIE oddziatuja z podjednostka
SWP73B kompleksu SWI/SNF.

Wykonano proby heterologicznej ekspresji  skroconych form  AtCPT3, -6 i -7
(wsp. prof. M. Nowotny, MIBMIiK). Réwnolegle wykazano, ze wszystkie te enzymy sg in vitro
substratami kinaz SnRK2 (wsp. dr M. Bucholc, IBB).

Opracowano model struktury heterodimerycznej ludzkiej CPT — NgBR/DHDDS (NgBR
jest homologiem Lew1) [publikacja, wsp. Dr Kariona Grabinska, Yale University].

Wykazano, ze w komoérkach Paramecium tetraurelia ekspresji ulegaja dwa geny PtCPT1 i -
2. Wyciszenie ekspresji PtCPT1, ale nie PtCPT2, powoduje $mier¢ komorek. Obie PtCPT
wykazuja punktowa lokalizacj¢ w ER (wsp. dr J. Nowak, IBB).

Wyciszenie aktywnosci DHDDS w precikach siatkowek myszy (Dhddsflx/flx iCre+)
prowadzi do spadku zawartosci dolicholu (~50% kontroli) przy braku zmian glikozylacji biatek
i niewielkiej dysfunkcji siatkowek [publikacja, wsp. prof. Steven J Fliesler, State University of
New York].

U Plasmodium falciparum pokazano akumulacje mieszaniny poliprenoli i dolicholi
(Pren/Dol-15 -19), profil jest zalezny od stadium rozwojowego pasozyta. Wstepnie
scharakteryzowano PfCPT i PfPPRD - reduktaza poliprenoli [publikacja, wsp. dr Maria
Cassera, University of Georgia].

Wykazano, iz wzrost zawartosci dolicholi koreluje pozytywnie ze wzrostem poziomu
transkryptow obu reduktaz PPRD1 i -2 rzodkiewnika. Uzyskano linie rzodkiewnika wyrazajace
PPRD1 i -2 w fuzji z GFP. Trwajg prace nad uzyskaniem linii pozbawionych aktywnosci
PPRDI (metodg CRISPR/Cas9, wsp. dr S. Sacharowski, IBB).
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Trwaja badania nad charakterystyka wybranych linii mutantéw insercyjnych rzodkiewnika
zawierajacych wstawki w genach kodujacych podjednostki kompleksu TRAPPIII (Transport
Protein Particle) 1 jego adapterow (AtTRAPPC2, -C2L, -C8, -C11, -C12, -C13). Wykazano,
ze podjednostka C8 oddzialuje z rdzeniem kompleksu poprzez biatko adapterowe AtTRAPPC2,
za$ podjednostka C11 - poprzez adapter C2L. Fenotyp mutanta trappc8  rozni si¢ znaczaco
od c11, c¢127, c13". W siewkach mutanta trappc8 poziom dolicholi jest podwyzszony, a zarazem
mutant ten jest mniej wrazliwy od roslin dzikich na stres ER.

Wykazano wptyw geranylogeranylacji biatek Rab na transport auksyn i rozwoj gametofitu
zenskiego u rzodkiewnika [praca w druku, wsp. dr Joanna Rojek, UG]. Kontynuowano badania
nad wptywem prenylacji biatek na rozwdj nasion u rzodkiewnika (wsp. dr Joanna Rojek, UG).
Kontynuowano badania nad tworzeniem komplekséw biatka REP z wybranymi biatkami Rab
metodami genetycznymi i strukturalnymi — HDX (wsp. dr Magdalena Kaus-Drobek, IBB).
Opracowano prace przegladowa dotyczaca funkcji biatek Rab u roslin.

Kontynuowano badania nad lipofektantami zawierajgcymi kationowe pochodne
poliizoprenoidow (PTAI) — proby in vivo terapii genowej chordb nerek [publikacja,
wsp. prof. Elzbicta Kompanowska-Jezierska, IMDiK PAN].

Charakteryzowano bakteryjng glukozylotransferaze MurG (szlak syntezy peptidoglykanu)
[publikacja, wsp. dr Michio Kurosu, University of Tennessee].

Udostgpniono preparaty poliizoprenoidowe kilkunastu grupom badawczym w ramach
dziatalnosci Kolekcji Poliprenoli.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:
Opisanie struktury ludzkiej CPT, pierwszego eukariotycznego enzymu z tej rodziny,
w kompleksie z biatkiem pomocniczym NgBR.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Obecnie brak planoéw wykorzystania wynikow.

Publikacje:
6001, 6009, 6036, 6042, 6043, 6048, 6085

Temat nr 18: Molekularne regulacje syntezy glikokoniugatow w komorkach drozdzy.
Zespol: prof. dr hab. Joanna S. Kruszewska, dr Anna Janik, dr Urszula Perlinska-Lenart,
dr Sebastian Pilsyk, mgr ElZzbieta Gryz

Cel badania:
1. Pokazanie roli biatka YIL102c-A jako podjednostki regulatorowej syntazy
dolichylofosfomannozy (DPM) u Saccharomyces cerevisiae.
2. Wstepna charakterystyka biatka Rot1 Candida albicans.

Opis realizowanych prac:

1. Zaproponowano nowy model budowy 1 dziatania syntazy dolichylofosfomannozy (DPM)
uwzgledniajac odkryte przez nas biatko regulatorowe Yil102c-A homolog biatek Dpm2.

2. Analiza porownawcza sekwencji wykazata 54% identycznosci biatka kodowanego przez
orf19.6029 u Candida albicans z biatkiem Rotl S. cerevisiae. Uwaza sig,
ze biatko Rotl jest biatkiem pomocniczym. Ekspresja zmodyfikowanego genu CaROT1
(kodon CTG kodujacy seryng u Candida i leucyng u S. cerevisiae zmodyfikowano
do TCG kodujgcego seryne u S. cerevisiae) w diploidalnym szczepie S. cerevisiae
rotlA/ROT1 1 roztozenie tetrad dato cztery zywotne spory. Oznacza to, ze biatko
19.6029 odwraca letalng mutacj¢ rot1A u S. cerevisiae bedac homologiem Rotl.
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Opis najwazniejszych osiagniec:

1. Zaproponowano nowy model budowy 1 regulacji aktywnosci syntazy DPM
u S. cerevisiae. Pokazano, ze enzym ten u S. cerevisiae ma budowe podjednostkowsa
a nie jak utrzymywano przez wiele lat budowa monomeryczng. Udowodniono,
ze aktywnos$¢ syntazy DPM jest regulowana przez podjednostke regulatorowg Yil102¢c-A
bedaca homologiem biatka DPMII z Trichoderma.

2. Badania wst¢pne nad biatkiem 19.6029 z Candida albicans wykazaly homologi¢
do biatka Rotl z S. cerevisiae.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wyniki postuzyty do publikacji naukowej oraz do sformutowania projektu grantowego do NCN.

Publikacje:
6092

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

Zespét: prof. dr hab. Joanna S. Kruszewska, dr Urszula Perlinska-Lenart, dr Sebastian Pitsyk,

dr Anna Janik, mgr Elzbieta Gryz

Cel badania:

1. Podniesienia wlasciwosci biokontrolnych u Trichoderma atroviride poprzez zwigkszenie
aktywnosci szlaku mewalonowego.

2. Pokazanie koegzystencji polskiej trufli letniej z grzybami mikoryzujacymi
zasiedlajgcymi owocniki.

3. Wzbogacenie kolekcji grzybow izolowanych ze srodowiska naturalnego.

4. Badanie skutecznos$ci grzybow w procesie odwadniania osadu $ciekowego.

5. Ustalenie funkcji transportera siarczanowego AstA u grzybow.

Opis realizowanych prac:

Ad 1. Zakonczono prace nad wzmocnieniem wlasciwosci przeciwgrzybowych Trichoderma
poprzez regulacje aktywnosci szlaku mewalonowego. Nadekspresja genu kodujacego kluczowy
enzym tego szlaku syntazg pirofosforanu farnezylu uaktywnita odnoge sterolowg szlaku
a szczegollnie produkcj¢ skwalenu zmieniajacego ptynnos¢ bton komorkowych. Zaobserwowano
znaczacy wzrost aktywnosci glikozylacyjnej mutantéw 1 sekrecje hyperglikozylowanych
hydrolaz. Aktywnos$¢ hydrolityczna hyperglikozylowanych hydrolaz okazata si¢ znaczaco
podwyzszona. To spowodowato istotny wzrost wtasciwosci biokontrolnych zmodyfikowanych
SZCZEPOW.

Ad. 2. Zaprezentowano dwa rodzaje podejscia do badan mikrobiomu owocnikow polskiej
trufli letniej: stosujac metod¢ Illumina sequencing i metode hodowli grzyboéw 1 bakterii
z wnetrza owocnika. Obie metody znakomicie si¢ uzupelnity. Mikrobiom grzybowy z trufli
pokazano po raz pierwszy.

Ad 3 Wyizolowano, oczyszczono i zidentyfikowano nastepne grzyby strzepkowe
wyizolowane z stanowisk naturalnych. Grzyby postuzyty do badan w projekcie osuszania osadu
sciekowego szczepionkami grzybowymi. Wyizolowane grzyby wiaczono do kolekeji Pracowni.

Ad 4 Trwaja prace nad masowa hodowla grzyboéw do utylizacji osadu $ciekowego na skale
oczyszczalni sciekow. Opracowywane sg nowe pozywki do ekonomicznej hodowli.



Ad 5. Ustalono, ze warunki hodowli wptywaja na lokalizacj¢ transportera siarczanowego
AstA w komorce. Ustalono, ze AstA przechodzi do mitochondriow przez system Hsp70-
Porinal. Ustalono wptyw AstA na rownowage redox i funkcje tancucha oddechowego.

Opis najwazniejszych osiagniec:
Ustalenie, ze aktywno$¢ odnogi sterolowej szlaku mewalonowego jest istotna dla proceséw
glikozylacji, wydzielania i aktywnos$ci hydrolaz i aktywnos$ci biokontrolnej Trichoderma.
Ustalenie funkcji AstA alternatywnego transportera siarczanu obecnego szczegOlnie
u grzybowych patogenodw roslin. Po raz pierwszy pokazano, ze transporter przechodzi do btony
mitochondrialnej w pewnych okreslonych warunkach hodowli.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wyniki wykorzystano do publikacji naukowych.

Publikacje:
5938, 6072, 6079

Temat nr: 20.1

Tytul tematu: Regulacja transkrypcji tRNA u drozdzy S. cerevisiae.

Zespol: prof. dr hab. Magdalena Rakowska-Boguta, dr Matgorzata Ciesla, mgr Alicja
Armatowska, mgr. Dorota Olszewska, mgr [zabella Rudzinska

Cel badania:
Okreslenie roli biatka Rbsl w regulacji ekspresji Rpb10, podjednostki wspolnej dla RNA
polimeraz.

Opis realizowanych prac:

Poprzednio zidentyfikowalismy dwa czynniki wspomagajace sktadanie kompleksu
polimerazy III RNA (Pol III) u drozdzy: podjednostk¢ Rpb10/ABC108, wspolng dla trzech
polimeraz RNA, oraz biatko Rbsl, ktore fizycznie oddzialuje z kompleksem Pol IlI.
W obecnym okresie sprawozdawczym udato si¢ nam wykaza¢ funkcjonalny zwiazek pomigdzy
tymi czynnikami: Rbs1 stymuluje ekspresj¢ Rpb10, przez co posrednio wplywa na sktadanie Pol
III. Udowodnilismy, Zze Rbs1 jest biatkiem wigzacym poliA-RNA, a do tego wigzania konieczna
jest aktywna domena R3H obecna w N-terminalnej czgsci sekwencji Rbsl. Stosujgc metode
ko-immunoiprecypitacji wykazaliSmy oddziatywanie Rbsl z helikazg Upfl zaangazowang
w degradacjc mRNA poprzez szlak NMD (nonsense mediated decay). Oba biatka maja
przeciwstawny wptyw na poziom RPB10 mRNA; Upfl stymuluje jego degradacje, a Rbsl
powoduje stabilizacje. Wykazano ponadto, ze Rbsl wigze si¢ do sekwencji regulatorowej 3’
w mMRNA RPB10 a nadprodukcja Rbsl jest skorelowana z podwyzszonym poziomem biatka
Rpbl10. Pokazano takze, ze helikaza Upfl ma wplyw na skladanie kompleksu Pol III.
Wieloskalowa analiza oddziatywania Rbs1 z mRNA, wykonana we wspolpracy z laboratorium
Davida Tollervey’a z Uniwersytetu w Edinburgu, wykazata, ze Rbsl wigze si¢ specyficznie
do rejondéw regulatorowych 3’UTR kilkuset mRNA, w tym w dwoch transkryptow kodujacych
podjednostki Pol 111: mMRNA RPB10 i w mRNA RPC19. Na podstawie otrzymanych wynikow
postawiono hipoteze ko-translacyjnego mechanizmu sktadania kompleksu Pol Ill. Rola Rbsl
w tym procesie polegalaby na ulatwieniu fizycznego kontaktu miedzy podjednostkami Pol III
w czasie ich translacji. W ramach poprzednich badan udowodnili§my oddziatywanie Rbsl
z podjednostkg Rpc40. Postulujemy, ze Rbsl zwigzany z Rpc40 oddzialuje z 3> UTR mRNA
RPB10 i 3° UTR3’ mRNA RPC19 ulatwiajac w ten sposdb wigzanie nowo syntetyzowanych
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biatek i formowanie sub-kompleksu Rpc40/Rpc19/Rpb10. Wezesniej wiadomo bylo, ze taki
sub-kompleks powstaje w poczatkowym stadium sktadania Pol III.

Opis najwazniejszych osiagniec:
Wykazano:
1. zdolnos$¢ Rbs1 do wigzania mRNA przez domen¢ R3H,
2. role Rbs1 w kontroli poziomu mMRNA RPB10 i biatka Rpb10,
3. role Upfl i szlaku NMD w kontroli ekspresji Rpb10 1 sktadaniu kompleksu RNA
polimerazy Ill.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wyniki wchodzag w sklad osiggniecia habilitacyjnego Matgorzaty Ciesli (obecnie
W przygotowywaniu). Cz¢$¢ wynikdéw opublikowano.

Publikacje:
5923, 6111, 1008/N, 4803/A, 4804/A

Temat nr 20: Genetyka i biologia molekularna grzybow.

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

Zespoél: dr hab. Réza Kucharczyk, profesor instytutu, dr Chiranjit Panja, mgr Sylwia Pilch,
mgr Emilia Baranowska, mgr Suchismita MAsanat, mgr Marta Kasabuta

Cel badania:
1. Celem badan prowadzonych w zespole jest zrozumienie mechanizméw lezacych
u podtoza choréb spowodowanych mutacjami w genach mitochondrialnych kodujacych
podjednostki syntazy ATP — Atp8 i Atp9.
2. Drugim celem badan jest zrozumienie funkcji ampylazy Fmp40 w komorce — roli
w regulacji cyklu redox redoksyn mitochondrialnych 1 programowanej $mierci komorki
oraz w regulacji aktywnosci systemu fosforylacji oksydacyjne;.

Opis realizowanych prac:

Ad. 1. Analiza mutantow w genie ATP6. Zakonczylismy analiz¢ biochemiczng dziesigciu
szczepOw modelowych niosgcych mutacje w genie ATP6 wyhodowanych w podwyzszonej
temperaturze. UzyskaliSmy cztery szczepy posiadajgce mutacje supresorowe w genie ATP6
kompensujace mutacje atp6-L186P — w jedenastym szczepie modelowym. Wykonali§my
analize biochemiczng tych szczepéw. Analiza in silico jest w toku.

Analiza mutantow w genie ATPS. Otrzymali$my jedena$cie szczepow niosacych mutacje
w mitochondrialnym genie ATP8 — trzy potencjalnie patogenne zwigzane z miopatig mi¢sniowa,
autyzmem 1 schizofrenig oraz osiem wprowadzajacych zmiany konserwowanych aminokwasow
w alaning. ZakonczyliSmy analize biochemiczng tych szczepdéw modelowych wyhodowanych
w warunkach permisyjnych w celu poznania ich skutkéw dla funkcjonowania syntazy ATP.
Eksperymenty na  mitochondriach  wyizolowanych ze szczepéw  wyhodowanych
w podwyzszonej temperaturze sg w toku.

Znaczenie syntazy ATP i kompleksu poryny dla przezywalnosci komorek drozdzy.
W poprzednich latach odkrylismy, Zze wspotwystepowanie dwoch mutacji w genie Atp6 (atp6-
L153P lub atp6-K80E) z wersja podjednostki kompleksu poryny — Om45 w fuzji z GFP na C-
koncu prowadzi do stresu oksydacyjnego w komorce i defektywnej homeostazy jonéw wapnia.
Zbadalismy jak zmienia si¢ ekspresja genow w tych podwoOjnych mutantach technikg
mikromacierzy. Zidentyfikowalismy tylko 88 genow ktorych ekspresja si¢ zmieniata — sg wsrod
nich geny odpowiedzi komoérki na stres. ZbadaliSmy dlugos¢ zycia komorek mutantow
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pojedynczych i podwdjnych, stabilno$¢ i1 integralnos¢ genomu jadrowego metoda FACS
i kometkowa we wspotpracy z dr hab. A. Skoneczng i dr. M. Motoniem.

Ad. 2. Identyfikacja substratow ampylazy Fmp40. Odkrylismy, ze Fmp40 bierze udziat
w cyklu redoksyny Trx3 — gdy brak biatka Fmp40 w mutancie prx/A w warunkach wzrostu
na pozywce oddechowej biatko Trx3 w 50% wystepuje w formie utlenionej (w kontroli
1 mutantach pojedynczych wylacznie w formie zredukowanej), a w warunkach stresu
oksydacyjnego akumuluje si¢ wytacznie forma utleniona Trx3. Ponadto delecje prx/A lub trx3A
lub grx2A kompensujg fenotyp mutanta fmp40A — spadek przezywalnoSci w warunkach stresu
oksydacyjnego. Wykonalismy zatem eksperyment ampylacji in vitro przez ampylaz¢ Fmp40
czterech redoksyn Trx3, Grx2, Prxl i1 Tsa2. Trzy pierwsze redoksyny, zlokalizowane sa
w mitochondriach i sg jej substratami. Tsa2 jest redoksyng zlokalizowana w cytoplazmie
1 nie jest ampylowana przez Fmp40. Zidentyfikowali$my modyfikowane reszty aminokwasowe.
Przygotowujemy narzedzia (plazmidy i szczepy) do zbadania skutkéw in vivo wariantow tych
biatek defektywnych w ampylacji, w szczegolnosci w konteks$cie regulacji cyklu redox Trx3.

Identyfikacja ampylomu mitochondrialnego drozdzy. ZastosowaliSmy dwa podejscia
eksperymentalne majace na celu identyfikacje ampylomu mitochondrialnego: jeden przy uzyciu
techniki  ,click-chemistry” 1 ,pull-down” ampylowanych biatek =z ekstraktow
mitochondrialnych, drugi to pull-down syntazy ATP w celu identyfikacji podjednostek tego
enzymu ulegajacych ampylacji. Modyfikacji szukaliSmy metoda spektrometrii mas.
ZidentyfikowaliSmy biatka ampylowane, w tym podjednostki syntazy ATP. Eksperyment
pierwszy zostanie powtdrzony na nowym spektrofotometrze masowym instytutu.

Opis najwazniejszych osiagniec:
Okreslilismy charakter patologiczny 11 mutacji w genie ATP6 i trzech w genie ATPS.
Podjednostka Atp8 ma bardzo duzy wplyw na funkcjonowanie kanatu FO syntazy ATP.
Zidentyfikowali$my substraty ampylazy Fmp40 w $§rod redoksyn mitochondrialnych oraz
ampylowane podjednostki syntazy ATP.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wyniki zadan beda podstawa trzech rozpraw doktorskich oraz zostang opublikowane
w renomowanych czasopismach naukowych.

Publikacje:
5960, 6014, 6024, 6052, 6065

Temat nr 20: Genetyka i biologia molekularna grzybow.

Temat nr 20.5: Mechanizmy transportu bialek u drozdzy Saccharomyces cerevisiae.
Zespol: prof. dr hab. Teresa Zotadek, dr hab. Joanna Kaminska, doktoranci: mgr Piotr
Soczewka, mgr Damian Kotakowski (do 31.08.2020), mgr Patrycja Wardaszka
(do 30.09.2020).

Cel badania:

Modelowanie w drozdzach mutacji wystepujacych w genach VPS13A-D u chorych
na rzadkie choroby neurodegeneracyjne oraz poszukiwanie $ciezek metabolicznych, biatek
1 lekow, ktore w komorkach kompensujg brak lub defekt genu VPS13 i moga by¢ celem lub
narzedziem terapii u ludzi.

Opis realizowanych prac:
Mutacje w genach VPS13A-D powoduja kilka rzadkich choréb neurodegeneracyjnych.
Mechanizm patogenezy tych choréb nie jest znany i nie ma na nie skutecznego leczenia.
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Uzylis$my fenotypu nadwrazliwo$ci komorek mutanta drozdzy vps13A na obecno$¢ w pozywce
SDS, popularnego detergentu powodujgcego stres, do selekcji supresorow i potencjalnych
lekoéw. ZidentyfikowaliSmy szereg genéw 1 mutacji supresorowych wskazujacych cele
terapeutyczne oraz kilka lekow z biblioteki Prestwick, ktore dalej badamy.

Poszukiwalismy mechanizmu molekularnego pozytywnego wplywu nadekspresji genu
RCN2, kodujacego negatywny regulator kalcyneuryny (fosfatazy zaleznej od wapnia),
na przezywalno$¢ komorek pozbawionych biatka Vps13 w warunkach stresu SDS. Pokazali$my,
ze biatko Ren2 wigze si¢ preferencyjnie z jedng z dwoch podjednostek katalitycznych
kalcyneuryny, Cmp2, i cze$§ciowo hamuje te fosfataze, co jest niezbedne do supresji. Badanie
trzech mutantow punktowych rcn2 wykazalo, ze wigzanie to wymaga obecnosci dwodch
motywow w Rcn2, juz wezesniej opisanego motywu w C-koncu i nowoodkrytego przez nas
motywu W N-koncu. Odkrycie to moze przyczyni¢ si¢ do rozwoju nowe;j strategii terapeutycznej
w chorobach neurodegeneracyjnych opartej na modulacji aktywno$ci wybranych izoform
kalcyneuryny przez peptydy, pochodne specyficznego inhibitora biatkowego.

W wyniku przeszukiwania biblioteki lekow (Prestwick) zidentyfikowali§my trzy grupy
lekow, ktore byty zdolne do supresji fenotypu nadwrazliwosci na SDS szczepu Vps13A. Jedna
z tych grup sa jonofory wigzace miedz. Dodanie siarczanu miedzi do pozywki rowniez
przywracalo wzrost badanego szczepu w warunkach testowych, co sugeruje, ze rolg
zidentyfikowanych jonoforow jest wprowadzenie jonéw miedzi do komoérki. Te wyniki dobrze
korelujg ze zidentyfikowanymi przez nas genami supresorowymi mutacji vps13A: CTR1, CTR3
I CCC2, kodujacymi transportery miedzi. Dodanie soli miedzi do pozywki, jak i obecno$é¢
dodatkowych kopii CTR1, powodowato zwigkszenie poziomu jonéw miedzi ale tez zwigkszenie
poziomu jondéw zelaza w komorce. Nasze wyniki wskazuja, ze mechanizm supresji Vps13A
przez jonofory, CTR1 i CCC2 wymaga obecnosci systemu transportu zelaza, w ktorym jony
miedzi maja sw@j udzial jako kofaktory oksydazy Ftr3 zlokalizowanej w btonie komorkowe;.
Natomiast, supresja przez jonofory nie wymaga obecnosci genow kodujacych mitochondrialne
biatka wigzace miedz. Wyniki te wskazujg na homeostaze miedzi 1 zelaza jako cel terapeutyczny

w opracowywaniu leczenia rzadkich choréb neurodegeneracyjnych zaleznych od gendéw
VPS13A-D.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Uzywajac szczepu VPS13A jako modelu chordéb zaleznych od genow VPS13A-D
pokazali$my, ze fenotypy moga by¢ odwrdocone przez geny RCN2, CTR1, CTR3 i CCC oraz
niektore leki z grupy jonoforow wigzacych miedZz. Wyniki te wskazuja na nowe cele
terapeutyczne i potencjalne sposoby leczenia.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wyniki te sa podstawg dwoch prac wystanych do publikacji oraz s3a czg$cig
przygotowywanej pracy doktorskiej mgr inz. Piotra Soczewki.

Publikacje:
5965, 5982, 6002, 6014, 6015, 1010/N



Temat nr 25: Odpowiedzi komoérek bakteryjnych i komorek drozdzy na uszkodzenia DNA.

Temat nr 25.1: Regulacja wierno$ci replikacji DNA w komérkach bakteryjnych
i drozdzowych.

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

Dzbenska, dr Michal Dmowski, dr hab. Anna Bgbenek, profesor instytutu, mgr Milena

Denkiewicz-Kruk, mgr Matgorzata Jedrychowska, mgr Krystian Lazowski, mgr Magdalena

Komorowska

Cel badania:
Badanie mechanizmoéw stabilnos$ci genetycznej w komorkach modelowych Escherichia coli
I Saccharomyces cerevisiae.

Opis realizowanych prac:

W ramach badan nad mechanizmami inkorporacji i usuwania rybonukleotydéw (RER)
analizowano wptyw RNazy HII na poziom i specyficzno$¢ mutagenezy na obu niciach DNA
w komorkach E. coli niosgcych wariant PolV DNA zmutowany w bramce sterycznej (Y11A).
W celu zbadania wplywu inkorporacji rybonukleotydéw na stabilno$¢ genetyczng E. coli
oznaczono poziom mutagenezy spontanicznej oraz cz¢sto$¢ inkorporaciji rybonukleotydow
do DNA w szczepach produkujacych warianty gléwnej replikazy Pol Il zmienione w serynie
759, znajdujacej si¢ w centrum aktywnym Pol III w poblizu bramki sterycznej. Poréwnano takze
tempo wzrostu oraz wrazliwo$¢ na czynniki genotoksyczne szczepoéw niosacych poszczegdlne
warianty Pol III oraz defekty w systemach naprawy (RER lub aktywnosci korektorskiej Pol III).

W komorkach eukariotycznych kompleks CMG (Cdc45-Mcm2-7-GINS) pelni role
nie tylko helikazy, ale tez platformy koordynujacej dziatanie i budowg replisomu. Ponadto
stymuluje dziatanie polimerazy DNA epsilon (Pole). Analizujac fenotypy mutantow
w poszczegdlnych podjednostkach kompleksu CMG 1 Pole badalismy ich wzajemne
funkcjonalne zalezno$ci 1 wptyw na stabilnos¢ genomu.

W celu okreslenia roli biatka Cdc45 w ksztattowaniu wiernosci procesu replikacji
w drozdzach skonstruowano mutanta Cdc45-1 (G367D). Obecnos¢ zmutowanego allelu cdc45-1
w komorce drozdzy zwigksza ilo§¢ bteddéw replikacyjnych, powoduje wzrost poziomu
spontanicznej mutagenezy i zwigkszony udzial mutatorowej polimerazy zeta (Pol{) DNA.

Do dalszych, badan wpltywu podjednostki Dpb2 Pol & wybrano i scharakteryzowano
mutanta dpb2-108, ktory fenotypy takie jak =zaburzenia replikacji i przebiegu cyklu
komorkowego wykazuje jedynie w okreslonej temperaturze. Bedzie on doskonatym narzedziem
w badaniach udziatu Pol €, a przede wszystkim jej podjednostki Dpb2, w kontroli przebiegu
cyklu komorkowego oraz utrzymaniu stabilnosci genomu w komorkach eukariotycznych.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Analiza spektrum mutagenezy w szczepach niosgcych wariant PolV_Y11A DNA wykazata,
ze RNaza HII pelni kluczowa rol¢ w usuwania rybonukleotydow na nici wiodacej DNA.
Wykazano, ze seryna 759, w centrum aktywnym gléwnej replikazy Pol III, pelni istotng role
w selekcji nukleotydow z wlasciwg reszta cukrowa jak 1 =zasada. Charakterystyka
temperaturowrazliwego mutanta psfl-100, w podjednostce Psfl kompleksu GINS
wyizolowanego w naszym laboratorium, pokazala, ze zmienione oddzialywanie pomiedzy
helikaza a Pol € DNA obniza wierno$¢ procesu replikacji DNA, co manifestuje si¢ zwickszong
ilociag mutacji typu zmiany ramki odczytu, niestabilnoscig sekwencji powtarzajacych si¢
w DNA, powstawaniem jednoniciowych fragmentow DNA podczas syntezy DNA
i zwickszonym zapotrzebowaniem na rekombinacje. Mutant psfl-100 wykazuje brak
przezywalnosci w potaczeniu z delecja genu Rad52, a delecja genu Rad51 powoduje
zwigkszony udzial mutatorowej polimerazy Poll w syntezie DNA. Podsumowujac
wnioskujemy, ze zmienione oddziatywanie pomiedzy helikazg CMG a replikaza Pol € znaczaco
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wplywa na stabilno$¢ materiatu genetycznego, powoduje czgstszy udzial mutatorowej Pol
w syntezie DNA 1 wymaga zwickszonego udzialu rekombinacji jako mechanizmu
umozliwiajgcego kontynuacj¢ syntezy DNA w warunkach uszkodzonego replisomu.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Czes¢ wynikdéw zostata opublikowana, cze$¢ stanowi podstawg dwoch prac inzynierskich i
doktorskich Wyniki dotyczace badan mechanizméw usuwania rybonukleotydow w E. coli
zaprezentowano na IV Sympozjum Doktorantow IBB.

Publikacje:
6040, 6104

Temat nr 25: Odpowiedzi komorek bakteryjnych i komorek drozdzy na uszkodzenia DNA.
Temat nr 25.2: Mechanizmy odpowiedzi komoérek 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  naprawg uszkodzen  genomu
mitochondrialnego drozdzy Saccharomyces cerevisiae jako organizmu modelowego.

Opis realizowanych prac:

1. Mitochondrialne substraty kinaz Mec1/Tell. Biatka Mec i Tell sg apikalnymi kinazami
Sciezki sygnalizacyjnej aktywowanej w odpowiedzi na uszkodzenie DNA jadrowego
(szlak DDR, ang. DNA Damage Response). Jednak kilka doniesien literaturowych oraz
nasze wyniki wskazuja, ze aktywno$¢ tych kinaz nie ogranicza si¢ tylko do wyzej
wymienionej sytuacji 1 lokalizacji w komorce. Pokazalismy, ze szczepy pozbawione obu
kinaz wykazuja silny defekt wzrostowy na podlozach z wysokim st¢zeniem etanolu.
Co wigcej, komorki szczepu bez Mec1/Tell, w odrdznieniu od szczepu typu dzikiego lub
szczepu z przynajmniej jedna kinaza, sa bardzo wrazliwe na etanol. 99% komorek
pozbawionych Mecl/Tell traci zupetlnie zdolno$¢ do podziatu natychmiast
po zawieszeniu w takim podtozu, cho¢ fosforylacja Rad53 w szczepie typu dzikiego,
charakterystyczny znak aktywacji DDR, w tych warunkach nie zachodzi. Zaden aktualny
model opisujacy dziatanie tych kinaz na szlaku DDR nie wyjasnia tych obserwacji,
ale nowa propozycja w literaturze sugerujaca udziat kinaz Mecl/Tell w odpowiedzi
komorki na stres proteotoksyczny jest zgodna z naszymi wynikami. Poszukiwali$§my
nadal bezposrednich mitochondrialnych (lub regulujacych mitochondria) substratow tych
kinaz. Ku naszemu zaskoczeniu wykryliSmy, ze w bialku Snfl fosforylacja motywow
SQ/TQ rozpoznawanych przez Mecl/Tell jest wykrywana zaréwno podczas glodzenia
glukozowego, w kontroli na glukozie oraz podczas aktywacji DDR (traktowanie MMS).
Warto wspomnie¢, ze niedawne doniesienie ujawnito obecnos¢ nowego kompleksu kinaz
Mecl i Snfl w poblizu mitochondrium podczas gtodzenia glukozowego. Dodatkowo,
wykryliSmy w tych warunkach nieznane fosforylowane biatko, ktore ulega
immunoprecypitacji ze Snfl. Dotychczasowe proby wykazania obecnosci Mecl/Tell
w $rodku mitochondrium daty wyniki negatywne.

2. Wplhyw Pol30 na aktywnos¢ mitochondrialnego TLS. WykonaliSmy pierwsze
eksperymenty w ktorych sprawdzaliSmy poziom mitochondrialnej mutagenezy
punktowej w szczepach ze zmienionym biatkiem PCNA, substytucje: K164R
i K127,164R, w poréwnaniu ze szczepem referencyjnym, bez i po potraktowaniu UV.
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Wyniki po UV wskazywaty, ze analogicznie do sytuacji w jadrze, mitochondrialny TLS
wydaje si¢ by¢ regulowany przez ubikwitynacje PCNA na K164. Skonstruowano szereg
szczepoéw delecyjnych do przeprowadzenia dalszych analiz: rev3A, revlA, rad30A,
radl8A. Dodatkowo, wykonaliSmy sprawdzenie lokalizacji  biatka Pol30
w mitochondrium metoda frakcjonowania. PCNA w naszych eksperymentach lokalizuje
si¢ wokot i w $srodku mitochondrium — dociera do matriks. Nie uzyskaliémy jednak
potwierdzenia, ze forma monoubikwitynowana Pol30 jest rzeczywiscie
w mitochondrium.

3. Analiza epistatyczna patogennego allelu MIP1-V8634 w polgczeniu z defektami
mitochondrialnego TLS. Wyniki wskazuja, ze przy silnej niestabilno$ci mtDNA rho*
zwigzane] z tym patogennym podstawieniem w Mipl czg$¢ niestabilno$ci zalezy
od aktywnosci polimeraz Rev3 i Rad30. Taki efekt w warunkach spontanicznych zostat
pokazany po raz pierwszy. Wnioskujemy, ze system mitochondrialnej polimerazy
glownej z pomocniczymi polimerazami TLS wyewoluowal do stanu optymalnej
rownowagi, w ktorej polimeraza Mipl typu dzikiego bardzo skutecznie chroni mtDNA
przed dostepem mniej wiernych polimeraz TLS, dopuszczajac je do replikacji mtDNA
tylko w S$cisle ograniczonych sytuacjach, kiedy aktywno$¢ TLS jest korzystna dla
wiernosci replikacji.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

Zakonczenie badania efektow patogennej substytucji S1192R w genie REV3 skuteczng
publikacja. Znalezienic dowodéw na nowe funkcje konserwowanych kinaz Mecl/Tell
w komorkach drozdzy.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Publikacje oraz 2 prace doktorskie.

Publikacje:
Przyjety artykut do Journal of Molecular Medicine (etap proofs).

Temat nr 25: Odpowiedzi komoérek bakteryjnych i komorek drozdzy na uszkodzenia DNA.
Temat nr 25.3: Koordynacja proceséw naprawy DNA w komodrkach eukariotycznych.
Zespol: prof. dr hab. Ewa Sledziewska-Gojska, dr Agnieszka Hatas, dr Justyna McIntyre,
mgr Mikotaj Fedorowicz, mgr Michat Krawczyk, mgr Aleksandra Sobolewska

Cel badania:

Celem naszych prac jest identyfikacja procesow kontrolujacych stabilno$¢ genetyczna
komorek. W szczegdlnosci chcemy pozna¢ mechanizmy regulujace dziatanie polimeraz
zdolnych do syntezy poprzez uszkodzenia DNA oraz rekombinacyjne $ciezki tolerancji
uszkodzen DNA.

Opis realizowanych prac:

Procesy tolerancji uszkodzen DNA, pelnigce zasadnicza rol¢ w kontroli stabilno$ci
genetycznej, obejmujg funkcjonowanie wyspecjalizowanych polimeraz DNA, zdolnych
do syntezy poprzez uszkodzenia matrycy tzw. polimeraz TLS. Z drugiej strony procesy te
angazuja mechanizmy rekombinacji homologicznej aby oming¢ uszkodzenia DNA przez
regularny kompleks replikacyjny poprzez przejsciowe wykorzystanie nowo syntetyzowanej nici
chromatydy siostrzanej jako matrycy. Zmiana matrycy jest inicjowana poprzez
poliubikwitynacj¢ czynnika procesywnosci replikacji, PCNA, zalezng od kompleksu
zawierajacego pseudoubikwitynaze Mms2 wspoéldziatajacg z Ubcl3 (E2) 1 Rad5S (E3). Nasze
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wczesniejsze badania pokazaly, ze Mms2 moze funkcjonowac¢ takze niezaleznie od znanego
kompleksu ubikwitynujacego Ubcl13/Rad5 modulujagc poziom mutacji spontanicznych.
Ten nowy, promutagenny efekt Mms2 okazal si¢ by¢ zalezny od aktywno$ci mutagennej
polimerazy TLS, polimerazy (Pol)C. Prowadzone w tym roku badania, majace na celu
identyfikacj¢ mechanizmu odpowiadajacego za stymulacje funkcjonowania Poll w trakcie
replikacji nieuszkodzonego DNA, doprowadzity do identyfikacji roli od biatka Defl
w promutagennym efekcie Mms2 sugerujgc, ze odkryta przez nas nowa aktywnos¢ Mms2
powoduje destabilizacj¢ gtownej replikacyjnej polimerazy DNA Pold. Destabilizacja
PolC utatwiataby rekrutacje mutagennej PolC do kompleksu replikacyjnego. Ta sugestia wymaga
jednak dalszego potwierdzenia.

Kontynuowali§my tez prace majace na celu charakterystyke efektow komorkowych
homozygotycznej mutacji (T2753R) w Poll, zidentyfikowanej w wyniku catoeksomowego
sekwencjonowania DNA chlopca wykazujacego opdznienie rozwoju polaczone z hipotrofia.

Wprowadzenie ekwiwalentnej mutacji do sekwencji kodujacej Pol{ drozdzy wykazato,
7e powstajacy w ten sposob wariant PolC zachowuje wprawdzie szczatkowg funkcje polimerazy,
ale powoduje zdecydowane obnizenie zdolnosci do tolerancji uszkodzen DNA manifestujgce si¢
zarbwno zwigkszong wrazliwoscia na UV jak 1 obnizong mutageneza spontaniczng
i indukowang. Fenotypy te ulegaly dalszemu pogl¢bieniu po wylaczeniu w komorkach drozdzy,
alternatywnego do TLS, systemu tolerancji uszkodzen DNA poprzez zmian¢ matrycy.
Dodatkowo pokazali$my, ze badana mutacja ma tez fenotyp mitochondrialny prowadzac
do zwigkszenia niestabilno$ci mitochondrialnego DNA.

Wyniki naszych wczesniejszych i obecnych badan dotyczacych mechanizméw regulujacych
ludzka polimeraze TLS, Poli, nalezagca do rodziny Y polimeraz DNA wskazaty,
1z acetylotransferaza p300/CBP moze w dwojaki sposob regulowac to biatko. Z jednej strony
p300/CBP bezposrednio acetyluje Poli, zwlaszcza w odpowiedzi na dziatanie czynnikow
alkilujagcych. Z drugiej strony inhibicja acetylotransferazy p300/CBP  wywotuje
poliubikwitynacje prowadzaca do destabilizacji biatka tej polimerazy. Wyniki badan
prowadzonych w minionym roku sugeruja, ze p300-zalezna kontrola poziomu biatka Polt moze
by¢ konsekwencja autoregulacji p300, gdyz inhibicja aktywnos$ci acetylotransferazy
w istotnym stopniu ogranicza ilo$¢ samego biatka p300. Dodatkowo udato nam si¢ pokazac
w dwoch réznych liniach komoérkowych, wykorzystujac specyficzny inhibitor jak réwniez
generujac delecje genu, ze do stabilizacji biatka Polt moze rowniez przyczyniaé si¢ ligaza
ubikwitynowa Rnf2, ktora wczeséniej zidentyfikowali§my jako biatko oddziatujace z Polu.
Ponadto, za pomoca reakcji in vitro pokazalismy, ze inna ligaza ubikwitynowa — Pirh2, rowniez
oddziatujaca z Poli, bezposrednio ubikwitynuje ten enzym.

Opis najwazniejszych osiagniec:

PokazaliSmy zmiany stabilno$ci zaréwno jadrowego jak i1 mitochondrialnego DNA
spowodowane przez drozdzowy ekwiwalent pierwszej zidentyfikowanej, hipomorficznej
mutacji ludzkiej PolC prowadzacej do opdznienia rozwoju potaczonego z hipotrofia.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Uzyskane wyniki zostang opublikowane Iub wykorzystane w dalszych badaniach

funkcjonowania procesow tolerancji uszkodzen DNA

Publikacje:
5916, 6016
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Temat nr 27: Analiza funkcjonalna genow wybranych plazmidéw pochodzacych

z bakterii 0 znaczeniu Kklinicznym.

Zespol: dr hab. Izabela Kern-Zdanowicz, mgr Monika Stasiak, mgr Aleksandra Zasun

Cel badania:

Celem prac jest analiza ekspresji genow systemu koniugacyjnego plazmidow z grupy

niezgodnosci IncM grupy odpowiedzialnej za rozprzestrzenianie réznych gendw opornosci
wsrod bakterii z rzedu Enterobacterales (ord. nov.) na caltym $wiecie, na przyktadzie plazmidu
pCTX-M3. Celem drugiego kierunku naszych badan, realizowanych wspdlnie z Narodowym
Instytutem Lekow jest poszukiwanie czynnikéw wirulencji Streptococcus anginosus, bakterii
uprzednio uwazanej za komensalng, jednak od ponad 30 lat coraz czg¢éciej powodujaca u ludzi
infekcje zagrazajace zyciu.

Opis zrealizowanych prac:

1.

Przeprowadzono wstepne badanie regulacji promotorow Pnika | Pubn, promotorow
regionow tra i trb, w obecnosci regulatorow kodowanych przez orf35 i orf36. Do badan
dotgczono takze orf46, jedyny gen zlokalizowany w obrebie rejonu trb, ktory
potencjalnie koduje regulator transkrypcji. Badania powt6rzono dwukrotnie i niestety
uzyskano niekonkluzywne wyniki. Za pomoca powszechnie dostepnych metod
bioinformatycznych w sekwencji aminokwasowej biatka kodowanego przez orf35
(Orf35) nie identyfikowano motywéw wigzania DNA, jednak jego udzial w represji
transkrypcji operonu tra jest zweryfikowany eksperymentalnie. W wyniku analizy
HHsearch (narzedzie bioinformatyczne do analizy odlegltych homologéw bialek)
w Orf35 zostal zidentyfikowany motyw HTH (helix-turn-helix), wykazujacy niskie
podobienstwo sekwencyjne do biatek wigzagcych DNA (wspolpraca z dr. Kamilem
Steczkiewiczem). W sekwencji genu orf36, zlokalizowanego w $rodku rejonu tra,
na nici komplementarnej zidentyfikowane zostaly dwie ramki kodujace biatka
wykazujace podobienstwo sekwencji aminokwasowej do biatek z grupy NAP (Nucleoid
Associated Proteins). Bialka NAP biorg udziat w regulacji ekspresji genow bakterii,
takze gendéw wirulencji. Bedziemy bada¢ role tych bialek w regulacji ekspresji genow
koniugacyjnych pCTX-M3.

Badania oddzialywania bialek systemu partycji z wybranymi biatkami systemu
koniugacyjnego, w bakteryjnym systemie dwuhybrydowym, jako element badania
oddziatywania systemOow koniugacji i partycji w plazmidach IncM. Wykazano silng
zdolno$¢ do dimeryzacji bialek ParB oraz ParA, a takze do oddzialywania z ParA
z ParB. Oddziatywanie z biatkiem Nuc, trzecim elementem systemu partycyjnego, jest
watpliwe zarowno w przypadku ParA jak i ParB. Nie zaobserwowano oddzialywania
ParB z biatkiem facznikowym TrbC, ani z TrbB, biatkiem z domeng tioredoksyny,
kodowanym w rejonie trb. Nie wykazano réwniez oddziatywania ParB z TraU, ATPaza
typu VirB4. Zaobserwowano natomiast stabe oddziatywanie ParB z relaksazg NikB,
co tacznie z poprzednimi wynikami dotyczacymi zaburzenia tworzenia biofilmu przez
komorki E. coli z pCTX-M3 z delecja parA, sugeruje, ze rzeczywiscie system
koniugacyjny wspoétdziata z partycyjnym.

Realizujac cel drugiego kierunku badan — zaprojektowano startery do przeprowadzenia
mutagenezy typu knock-out gendéw o nieznanej funkcji inwazyjnego szczepu
S. anginosus. Przygotowano réwniez wektor do klonowania, pochodny P15A,
umozliwiajacy biato/niebieskie roznicowanie klondéw, zawierajacy terminator T513
1 cigg 4 terminatoro6w operondw rybosomalnych okalajacych miejsce do klonowania.
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Opis najwazniejszych osiagniec:

Potwierdzenie mozliwo$ci oddzialywania systemu koniugacyjnego i systemu partycji
w plazmidzie pCTX-M3. Przygotowanie dogodnego wektora do klonowania genow
S. anginosus.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Uzyskane wyniki zostaty opisane w jednej pracy inzynierskiej i staly si¢ podstawa aplikacji
grantowej.

Publikacje:
6040

Temat nr 31: Studia doktoranckie.
Zespol: prof. dr hab. Ewa Swiezewska (Kierownik Studidw), dr hab. Roman Szczesny
(Dyrektor do Spraw Naukowych IBB PAN), prof. dr hab. Monika Hryniewicz

Na studiach doktoranckich (SD) w IBB PAN zarejestrowanych bylo 117 doktorantow,
w tym realizujagcych projekty doktorskie w IBB PAN - 81 oséb, w Migdzynarodowym
Instytucie Biologii Molekularnej 1 Komorkowej (MIBMiK) - 31 osob, w Centrum Nowych
Technologii Uniwersytetu Warszawskiego — 3 osoby, w Narodowym Instytucie Lekow —
1 osoba oraz w Instytucie Podstaw Informatyki — 1 osoba.

Zgodnie z obowigzujagcymi przepisami Studia Doktoranckie beda prowadzone
do 31 grudnia 2023 roku. Od pazdziernika 2019 r. Instytut nie prowadzi naboru na Studia
Doktoranckie. Nabor prowadzony jest jedynie do szkét doktorskich.

W 2020 roku 14 osobom zostat nadany stopien naukowy doktora.

W roku sprawozdawczym w IBB PAN zorganizowano nast¢pujace cykle wyktadow i1 kursow:
1. OMICS (w okresie od 07.10.2019 do 10.02.2020) — koordynator wyktadow:
dr hab. Marta Koblowska, prof. UW
2. Pisanie Artykulow Naukowych (14.01.-07.02.2020) — prowadzacy dr hab. Piotr
Wasylczyk
3. Cykl wyktadow ,Biologically Active Peptides” (w okresie od 02.03.2020
do 25.05.2020) — koordynator wyktadow dr Arkadiusz Bonna
4. Warsztaty ksztalcagce umiejetnosci dodatkowe ,, Komunikacja naukowa” (w okresie
od 06.03-29.05.2020) — prowadzacy mgr Dariusz Aksamit
Biostatistics (05.10 — 7.12.2020) — prowadzace dr Paulina Wieszczy i dr Maria Kulecka
6. MS Excel poziom $rednio zaawansowany (21 1 28.10.2020) — ALX Sp. z 0. 0. Sp. k

o

Doktoranci mieli rowniez mozliwo$¢ uczestniczenia w cyklach wyktadow organizowanych
w innych instytutach i uczelniach. Kazdy doktorant, w porozumieniu z promotorem, mial
mozliwo$¢ wybrania zaje¢, ktore dotyczyly realizowanych przez niego prac lub ktére w sposob
szczegolny go zainteresowaly.

4 wrze$nia 2020 odbyto si¢ IV Sympozjum Sprawozdawcze SBM IBB. Sympozjum,
zorganizowane przez Samorzad Doktorantow SBM, w zwigzku z obecnie panujacg sytuacja
odbylo si¢ online. Uczestniczytlo w nim 36 doktorantow, przedstawiono 7 wyktadow i1 29
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 zostaly przez dwoéch pracownikow naukowych IBB PAN,
procedure oceny konczyla rozmowa doktoranta z recenzentami 1 promotorem —
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jej podsumowanie przygotowane zostato przez doktoranta i zaakceptowane przez recenzentow
i promotora.

Doktoranci sg wspotautorami 43 pelnych prac naukowych oraz 13 komunikatow
lub plakatéw przedstawionych na zjazdach krajowych 1 zagranicznych. 11 doktorantow
otrzymato dodatkowe finansowanie z funduszy SD (2-8 tys. zt) w ramach konkursu na projekty
badawcze (mini-granty) pisane wg wzorow projektow finansowanych przez Narodowe Centrum
Nauki. Projekty ocenione zostaly przez ckspertow — pracownikoOw naukowych instytucji
zewnetrznych specjalizujacych sie w tematyce bliskiej aplikacjom. Lauratow mini-grantow
obowigzuje przedstawienie sprawozdania merytorycznego i finansowego, ktére oceniane bedzie
przez ekspertow.

W 2020 roku 3 doktorantow otrzymato projekty PRELUDIUM.

Temat nr 32.1: Pracownia Biologii Molekularnej Chorob Skérnych Czlowieka, IBB PAN
w Gdansku
Zespotl: prof. dr hab. Magdalena Gabig-Ciminska, dr Marta Moskot

Cele badan:

1. Opisanie molekularnego mechanizmu dziatania izoflawonu genisteiny w odniesieniu
do zmian komorkowych towarzyszacych tuszczycy, celem uzupelnienia badan
dot. skutecznosci klinicznej genisteiny w leczeniu tuszczycy.

2. Ocena aktywnosci aparatu endosomalno-lizosomalnego w keratynocytach ludzkich
komercyjnej linii komorek skoéry 1 keratynocytach pierwotnych pochodzacych
z naskérka, a takze w materiale skornym pochodzacym od osoéb chorych: zwigzek
z tuszcezyca.

Walidacja modelu tuszczycowego in vitro.

4. Analiza zwigzku deregulacji uktadu endosomalno-lizosomalnego z procesem prezentacji
antygenow przy udziale czasteczek MHC klasy II w odniesieniu do tuszczycy.

5. Charakterystyka przedziatu lizosomalnego w limfocytach CD4+Th pacjentow
dotknietych tuszczyca.

w

Opis realizowanych prac:

Ad 1. Wykonywano badania z udzialem monohodowli in vitro tj. aktywowanych IL-17A,
TNF-a i mieszaning IL-17A/TNF-a keratynocytow, zaroéwno komercyjnej modelowej linii
HaCaT, jak i1 pierwotnych (pKC) pochodzacych z naskérka osob zdrowych. Analizujac
cytotoksyczno$¢ genisteiny, nie stwierdzono statystycznie istotnego wpltywu tego zwiagzku
na zywotnos¢ keratynocytow nieaktywowanych tuszczycowo, jednak zauwazono wyrazng
réznice¢ migdzy liniami komérkowymi wskazujaca, ze pKC sg bardziej wrazliwe na traktowanie
izoflawonem. Z kolei, w przypadku aktywowanych tuszczycowo komorek zaobserwowano
znaczny spadek zywotnosci pKC po traktowaniu mieszaning genisteiny z IL-17A oraz
mieszaning zawierajgcg obie cytokiny, IL-17A i TNF-a. Poniewaz nie zaobserwowalismy
zadnych znaczacych efektéw cytotoksycznych zadnej z badanych cytokin, gdy byly stosowane
bez genisteiny, przypisujemy te konsekwencje wplywie genisteiny w obecnosci cytokin
w pozywce. Stwierdzono, ze genisteina hamuje indukowany IL-17A, TNF-a i IL-17A/TNF-a
szlak fosforylacji MAPK w HaCaTs and pKCs z pewnymi ograniczeniami. Ponadto,
zaobserwowano hamujacy wplyw genisteiny na translokacje dojadrowa podjednostki p65 szlaku
NF-kB w keratynocytach poddanych ekspozycji na IL-17A, TNF-o i IL-17A/ TNF-a.
W dodatku, genisteina obnizyla poziom mRNA genéw zwigzanych z wczesng odpowiedzig
zapalng w tuszczycy (CAMP, CCL20, DEFB4A, PIK3CA, S100A7 i S100A9) oraz MTORC1
| TFEB w HaCaT i pKC traktowanych IL-17A, TNF-a i IL-17A/TNF-a..
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Ad 2. Kontynuowano badania nad wplywem poziomu jondw wapnia w pozywce
na tuszczycowy status zapalny monohodowli in vitro tj. aktywowanych mieszaning IL-1p, IL-
17a, IL-22, OSM i TNF-a keratynocytow. Oceniano ilosciowo i jakosciowo kwasne organella
komoérkowe, badano przepuszczalno$¢ i1 utrzymanie wewnatrzkomoérkowego (lizosomalno-
cytozolowego) gradientu pH, przeprowadzono ewaluacje ultrastruktur endo-lizosomalnych,
analizowano aktywnosci genow: biogenezy i1 dziatania lizosomu, innych lizosomalnych, w tym
czynnikdéw transkrypcyjnych rodziny MIT i1 enzymoéw hydrolitycznych, szlakow przemian
sfingolipidow 1 glikozoaminoglikanéw, zwiazanych z dziataniem kanaléw TRPC oraz
aktywnoscia fosfatazy biatkowej serynowo-treoninowej (kalcyneuryna/PPP3) za posrednictwem
kanalu MCOLNI1, a takze poziomy biatek bton kwasnych organelli komérkowych oraz
wybranych biatek cytoplazmatycznych tj. 4E-BP1/p4E-BP1, p70S6/pp70S6, S100A9, TFEB,
ERK1/2/pERK1/2, LAMP1 i LAMP2 i p62. Przeprowadzono wstgpne badania komorkowych
szlakow sygnalizacyjnych zwigzanych z aktywacja lizosomow, gdzie zbadano lokalizacje
wewnatrzkomorkowa czynnika TFEB oraz jego dojadrowej translokacji zaleznej od mTORCI,
zbadano tez szlaki sygnalizacyjne zalezne od egzo- i endogennego TFEB. Oznaczano tez
aktywnos¢ kwasnej fosfatazy 1 katepsyny D w HaCaT i pKC.

Ad 3. Opracowano modele komérkowe in vitro nasladujace stan zapalny skory w tuszczycy
w postaci monohodowli keratynocytow z uzyciem mieszaniny cytokin, surowicy, imikwimodu
oraz wspothodowli keratynocytow i monocytow THP-1. Przeanalizowano aktywnos$ci genow
markerowych réznicowania keratynocytarnego INV, LOR, KRT 1/5/10/14, FLG, SPRR oraz
gendw kodujacych antybakteryjnych peptydy hBD2, DEFB4A, 11-37 (CAMP), S100A7/8/9,
a takze chemokiny CXCL1/2/8 oraz CCL20, poprzez real-time qRT-PCR, i nastepnie dokonano
walidacji tych wynikow z GEO profile in psoriatic skin lesions, celem wskazania najbardziej
odpowiedniego modelu sposrdod testowanych.

Ad. 4. Zainicjowane badanie obejmuje analizy ilo§ciowych zmian i jakosciowych zaburzen
organelli aparatu endosomalno-lizosomalnego w keratynocytach z fenotypem tuszczycowym,
wptywajacych na nieprawidtowy proces endocytozy antygenu, a takze dalsze przetwarzanie
z udzialem lizosomalnych enzymow proteolitycznych. Badane jest powstawanie
nieprawidlowych fragmentow antygenu prezentowanych przez czasteczki MHC klasy 11, ktore
moga by¢ przyczyna nadmiernej aktywacji limfocytow T 1 nasilenia odpowiedzi
immunologicznej prowadzacej do przewlektego zapalenia obserwowanego w tuszczycy.

Ad. 5. Zainicjowane badanie obejmuje ocen¢ aparatu endosomalno-lizosomalnego
w limfocytach CD4+ Thl, Th2, Thl17 1 Th22 wyizolowanych z krwi osob dotknigtych
tuszczyca. Odpowiedzialny za modulacje odpowiedzi immunologicznej limfocytow T, czynnik
NFAT, podlega regulacji przez sygnalizacje wapniowa, analogicznie do czynnika TFEB,
odpowiedzialnego za biosyntez¢ lizosomdéw. Obserwowane w przypadku tuszczycy zaburzenia
W poziomie wapnia mogg mie¢ wplyw na dziatanie obu czynnikow transkrypcyjnych
1 przektadac¢ si¢ na patogeneze choroby.

Opis najwazniejszych osiagni¢c:
1. Zaswiadczenie 0 wptywie genisteiny na normalizacj¢ fenotypu tuszczycowego.
2. Atestacja o udziale aparatu endosomalno-lizosomalnego w tuszczycy.
3. Optymalizacja modelu in vitro o fenotypie ,,psoriasis-like inflammation”.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
1 wyktad: Serwis sprzatajacy komorek ludzkiego organizmu. Gdanski Uniwersytet

Trzeciego Wieku, Gdansk, Polska, 28 pazdziernika.

Publikacje:
5978, 6018, 6032, 6033, 6053, 6058
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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: prof. dr hab. Matgorzata F.obocka, mgr Aleksandra Gtowacka-Rutkowska, dr Emil
Stefanczyk (od grudnia 2020), doktoranci: mgr Agnieszka Bednarek, mgr Monika Karasiewicz-
Urbanska (od wrzesnia 2020), mgr Lukasz Katuski (od pazdziernika 2020), mgr Grzegorz
Czerwonka (od pazdziernika 2020)

Cel badania:

Poznanie mechanizméw decydujgcych o szerokim zakresie gospodarzy wybranych
bakteriofagdw, w tym zar6wno bakteriofagow obligatoryjnie wirulentnych jak i bakteriofagdw
tagodnych, ze szczegdlnym uwzglgdnieniem udziatu funkcji litycznych w  determinacji
specyficznosci.

Opis realizowanych prac:

W ramach prac nad identyfikacja funkcji litycznych bakteriofaga P1 istotnych w lizie
réznych gospodarzy tego faga przygotowano nowe kombinacje mutacji w réznych genach
litycznych P1 z wykorzystaniem wymiany rekombinacyjnej. Analiza fenotypu mutantow
podczas lizy pozwolita na wyodrgbnienie genow litycznych niezbednych dla lizy komorek
Escherichia coli lub Enterobacter cloacae, oraz wykazanie, ze zestawy tych genéw roznig sig.
Co wigcej wsrdd holin kodowanych przez Pl zidentyfikowano zarowno klasyczne holiny,
jak 1 tzw. pinholiny, r6znigce si¢ od klasycznych holin mechanizmem dziatania i powodujace
tworzenie tylko niewielkich porow w btonie komodrkowej i depolaryzcje btony. Wykazano
ich funkcjonalno$¢ w wyizolowanych uktadach. Sposrod dodatkowych gospodarzy P1 zdolych
do podtrzymania zarowno rozwoju litycznego P1 jak i1 lizogenii wykorzystano §rodowiskowy
izolat Pantoea agglomerans wrazliwy na infekcje P1, ale niezdolny do podtrzymania lizogenii
ze wzgledu na obecnos$¢ plazmidéw, w tym dwoch niekompatybilnych z profagiem Pl.
W wyniku poprzednich prac uzyskano jego pochodng z jednym niekompatybilnym plazmidem
kodujagcym system toksyna-antytoksyna, letalny dla komorek, ktore utracity plazmid.
Przygotowano niestabilng mini pochodng tego plazmidu niosaca gen antytoksyny i marker
antybiotykoopornosci. Wyleczone przy pomocy tej pochodnej bezplazmidowe komorki
P. agglomerans beda testowane pod katem zdolnosci do podtrzymania lizogenii P1, a nastgpnie
wykorzystane do okreSlenia kinetyki lizy mutantow P1 pozbawionych okreslonych funkcji
litycznych. W ramach kontynuacji prac nad funkcjami litycznymi fagow rodzaju Kayvirus
infekujacych Staphylococcus aureus zidentyfikowano wstepnie nowe geny modutu litycznego
tych fagow, w tym potencjalny gen nowej holiny, zlokalizowany w sasiedztwie
zidentyfikowanego przez nas poprzednio genu dodatkowej endolizyny, tgl, a takze inne geny
kodujace bialka blonowe o potencjalnej funkcji holin. Zaprojektowano system wektorow
wahadlowych E. coli-S. aureus do inaktywacji gendéw kaywirusow z udzialem systemu
CRISPR-Cas10. Ustalono sekwencje genomu oraz wstepnie scharakteryzowano pod wzgledem
wilasciwosci fizjologicznych i morfologii nowo-wyizolowanego faga S. aureus zdolnego
do infekcji niektorych szczepow opornych na kaywirusy. Analiza filogenetyczna wykazala jego
przynalezno$¢ do rodzaju Phietavirus. Zademonstrowano zdolno$¢ nowego bakteriofaga
do przenoszenia plazmidéw pomigdzy szczepami S. aureus droga transdukcji ogolnej, co czyni
go dogodnym wektorem do manipulacji genetycznych w komorkach S. aureus. We wspolpracy
z zespolem prof. Joany Azeredo z Uniwersytetu Minho w Bradze (Portugalia)
scharakteryzowano nowego bakteriofaga Providencia stuartii oraz jego depolimeraze
egzopolisacharydow zdolng do pozbawiania szczepoéw P. stewartii otoczki i uwrazliwiania ich
w ten sposoOb na dziatanie systemu immunologicznego.
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Opis najwazniejszych osiagniec:

Wykazanie, ze bakteriofag P1 koduje holiny dwoch rodzajow réznigce si¢ mechanizmem

dziatania. Poszerzenie panelu bakteriofagéw infekujacych S. aureus o nowo-wyizolowanego
faga specyficznego wzgledem szczepdéw S. aureus opornych na wszystkie badane kaywirusy.
Wykazanie zdolnosci nowego faga do przenoszenia plazmidéw pomigdzy szczepami S. aureus.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Publikacje:
5964, 5974, 6008, 6056, 4786/A, 1025/N

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

Cel badania:

Rozpoznanie molekularnych mechanizméw dzialajacych na poziomie chromatyny

odpowiedzialnych za koordynacj¢ wzrostu, rozwoju i procesow adaptacji roslin do srodowiska.

Opis realizowanych prac:

Kontynuowano badania funkcji biologicznych histonu H1 oraz kompleksu remodelujacego

chromatyng SWI/SNF zawierajacego podjednostke katalityczng BRM. W celu zbadania
powigzania H1 i SWI/SNF wyprowadzono linie Arabidopsis z mutacjami w genach H1.1, H1.2,
H1.3 oraz BRM i poddano je analizom fenotypowym. Stworzono takze lini¢ wyrazajaca BRM-
GFP w tle genetycznym mutacji H1 do badan nad wptywem histondow H1 na rozmieszczenie
kompleksu SWI/SNF. Ponadto wykonano analizy interakcji genetycznych pomig¢dzy mutantami
h1 a mutantem w genie LHP1 z grupy Polycomb.

2.

Prace nad funkcjami kompleksu SWI/SNF i jego podjednostki katalitycznej BRM polegaty na:
1.

wyprowadzeniu linii Arabidopsis niosgcych mutacje punktowe w centrum katalitycznym
biatka BRM;

analizach efektow mutacji w podjednostkach BRD na stabilnos¢ kompleksu SWI/SNF
oraz funkcje podjednostki BRM w regulacji rozwoju lisci;

uzyskaniu homozygotycznych linii posiadajagcych delecje sekwencji  kodujacej
bromodomene¢ w podjednostce BRM oraz

analizach mutantéw wielokrotnych posiadajacych mutacje typu null w trzech
podjednostkach BRD oraz delecj¢ bromodomeny w podjednostce BRM.

Opis najwazniejszych osiagni¢c:

1.

2.

Wykazanie synergistycznego efektu mutacji w genach H1 oraz genie BRM
w odpowiedzi hormonalnej roslin Arabidopsis.

Uzyskanie mutanta Arabidopsis zawierajagcego mutacje insercyjne w trzech genach BRD
oraz delecj¢ uzyskana za pomocag systemu Crispr/Cas9 w regionie kodujacym
bromodomen¢ w podjednostce BRM.

Wykazanie, Zze podjednostki kompleksu SWI/SNF z rodziny BRD s3 niezbedne
dla utrzymania pelnego sktadu i stabilnosci tego kompleksu.

Wykazanie, ze podjednostki BRD sg niezbedne do prawidtowego kierowania kompleksu
SWI/SNF do docelowych miejsc w chromatynie.
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Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wyniki badan wejda w sktad publikacji naukowych.

Publikacje:
5753, 5877, 6054, 4755/A, 4775/A, 4776/A

Temat nr 35: Szczepionki DNA oraz bialka o znaczeniu terapeutycznym
Zesp6t: prof. dr hab. Agnieszka Sirko, dr Anna Goéra-Sochacka, dr Aneta Wigsyk

Cel badania:

Poréwnawcza analiza zmian transkryptomicznych w $ledzionach kur immunizowanych
szczepionka DNA kodujaca hemaglutyning wirusa grypy. Optymalizacja skutecznosci
plazmidow ekspresyjnych stuzacych do immunizacji zwierzat eksperymentalnych w celu
uzyskania jak najwyzszego poziomu przeciwcial przeciwko wybranym antygenom.

Opis realizowanych prac:

Kontynuowano analize transkryptomiczng $ledzion kur immunizowanych szczepionka
DNA kodujaca hemaglutyning wirusa grypy ptakéw. Wyniki tej analizy podsumowano
w formie manuskryptu i opublikowano.

Przygotowano rekombinowane plazmidy ekspresyjne niosgce sekwencje kodujace wybrane
antygeny wirusa SARS-Cov-2 oraz inne biatka, w tym wybrane membranowe biatka ssakow.
Sprawdzono wptyw dodania sekwencji peptydéw sygnalnych SP do biatek cytoplazmatycznych
na efektywnos$¢ badanych szczepionek w stymulacji przeciwciat u myszy 1 kur. Efektywnos$¢
plazmidow zostala potwierdzona poprzez immunizacj¢ zwierzat we wspdlpracy z partnerem
odpowiedzialnym za t¢ cz¢s¢ wspdlnych badan.

Zespot zaangazowany byt takze w analiz¢ dynamiki odpowiedzi pomidora na dwa warianty
wiroida wrzecionowato$ci bulw ziemniaka. Prace te zakonczono przygotowaniem rozprawy
doktorskiej 1 obrong doktoratu.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Uzyskano nowe warianty plazmidoéw szczepionkowych zapewniajace wydajna produkcje
przeciwcial skierowanych przeciwko roznym biatkom wirusa SARS-Cov-2 oraz biatkom
btonowym ssakéw w immunizowanych zwierzg¢tach.

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

Publikacje:
5977, 6054, 1011/N

Temat nr 37: Mechanizmy kontrolujace proces patogenezy komorek roslinnych.
Zespol: prof. dr hab. Jacek Hennig, dr Marta Grech-Baran, dr Anna Grupa-Urbanska,
dr Malgorzata Lichocka, mgr Agata Gorczyca

Cel badania:

Kontynuowali§my badania majace na celu charakterystyke cytoplazmatycznego biatka
receptorowego Ryswo oraz sekwencji genomowej kodujacej to biatko. Receptor ten nalezy
do rodziny bialek TIR-NB-LRR, warunkujacy odporno$¢ typu kraficowego (ang. Extreme
Resistance, ER) na infekcje wirusem Y ziemniaka (PVY). Ponadto, prowadzili$my badania
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ktorych wyniki wskazuja na udzialu biatka Aneksyny-5 z Arabidopsis thaliana w procesie
rozwoju i dojrzewania pytku.

Opis realizowanych prac:

W obrgbie bialka ptaszcza (CP) PVY zidentyfikowaliSmy subdomeny budujace szkielet
strukturalny  uczestniczacych w interakcji z domeng receptorowg biatka Rysto.
Zidentyfikowali$my trzy aminokwasy (Serize Argis7 i ASp2o1) w obrebie centralnej (ang. core)
czesci biatka, ktore stabilizujg strukture kieszeni wigzacej RNA wirusa a jednoczesnie czyni
biatko rozpoznawalnym przez receptor Rysw. Przeprowadzona analiza, in silico, sekwencji
kodujacych biatka CP dla 65 wirusow, w obrebie rodziny Potyviridae, wykazata silnie
zakonserwowany ich plan budowy. Wykorzystujgc transgeniczne rosliny tytoniu (Nicotiana
tabacum) wyrazajace gen Ryswo, jako model, sprawdzaliSmy mozliwo$ci rozpoznawania CP 10
réznych wirusow z rodziny Potyviridae.

StwierdziliSmy, ze zachowana struktura subdomeny centralnej CP u rdéznych
przedstawicieli Potyviridae czyni mozliwym ich rozpoznawanie przez receptor RYsto,
co skutkuje indukcjg reakcji obronnej komorek ros§linnych.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:
Identyfikacja subdomeny centralnej biatka ptaszcza (CP) wirusa PVY rozpoznawanej przez
receptor Rysto.

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

Publikacje:
5935, 6096

Temat nr 42: Mutacje indukowane i adaptacyjne

Zespok: prof. dr hab. Elzbieta Grzesiuk, dr hab. Anna Sikora, profesor instytutu, dr Damian
Mielecki, dr inz. Anna Detman, mgr Tomasz Pilzys, mgr Damian Garbicz, mgr Michatl
Marcinkowski

Cel badania:
Zespot realizowat nastepujace cele badawcze:
1. Zmiany w transkryptomie Daphnia po dziataniu cyklofosfamidu i cisplatyny.
2. Lokalizacja bialkka FTO w tkankach 1 kompartmentach komoérkowych $wini
w zalezno$ci od wieku i zastosowanej diety.
3. Okreslenie potencjalnych wilasciwosci przeciwnowotworowych nowosyntetyzowanych
pochodnych trojpierscieniowych dibenzodiazepin, oksepin i stilbendw.
4. Opracowanie wynikow badan nad wybranymi przemianami metabolicznymi
1 interakcjami pomiedzy mikroorganizmami w czasie beztlenowego rozkladu materii
organicznej.
5. Badania wstepne nad okre$leniem zdolno$ci mikrobiomu przewodu pokarmowego
do transformacji mleczanu 1 octanu do maslanu na modelu zdrowej $wini.

Opis realizowanych prac:

Ad. 1. mRNA sekwencjonowano w trybie ,,pair-end”, z glgbokoscig od 79 do 113 min
odczytow dla pojedynczej probki. Odczyty przycinano oraz filtrowano ze wzgledu na dlugosé
1 zawarto§¢ N. Usunigto odczyty pochodzace od rRNA i mtRNA, lub tylko rDNA.
Przygotowano pliki annotacji dla dwoch linii Daphnia magna, Xinb3 oraz SK. Wykonano
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mapowanie do genomdéw (assemblies) linii  Xinb3 (GCA 001632505) oraz SK
(GCF_003990815), bez lub z mtDNA (STAR aligner). Liczno$¢ transpryptdw oszacowano
takze z wykorzystaniem transkryptomow dostepnych dla linii Xinb3 (BioProject:
PRINA284518) oraz SK (BioProject: PRINA490613). W obr¢bie przypisanych gendow
(featureCounts) mapuje si¢ ok. 80 — 90% odczytow.

Ad. 2. Po raz pierwszy stwierdzilismy lokalizacjc FTO in vivo w cytoplazmie
specyficznych tkanek i komoérek np. w komorkach B trzustki. Na wysokim poziomie FTO bylo
wyrazone w mozdzku, $liniankach i nerkach, a u $win z niska waga urodzeniowag (IUGR)
wyrazenie FTO w moézdzku i1 nerkach bylo jeszcze bardziej podwyzszone. W migsniach ilos¢
FTO zalezata od wieku: w mlodym wieku byta duza, a u osobnikoéw dorostych biatka tego nie
wykrywano. Wnioskujemy, ze biatko FTO pelni w organizmie wiele, jeszcze nie poznanych
funkcji. Wyniki badan zawarto w publikacji Sci Reports (2020) 10:13029. Charakterystyka
bialek z rodziny ALKBH zostata przedstawiona w przegladowce IUMB Life (2020) 1-19.

Tematyka powyzsza byla przedmiotem pracy doktorskiej Tomasza Pilzysa p.t. ,,Aktywno$¢
bialek z rodziny AIkB w warunkach homeostazy i stanach patologicznych” obronionej
10.12.2020.

Ad. 3. Przebadano 33 nowe pochodne dibenzodiazepin, 6 pochodnych stilbenow
1 4 oksepiny pod katem ich wlasciwosci przeciwnowotworowych. Badanie cytotoksycznosci
wykonano na ludzkich liniach komorkowych: Eufa30 (fibroblasty), HEK293 (komorki
embrionalne nerki), HeLa (rak szyjki macicy), U87 (glejak wielopostaciowy) oraz BICR18
(nowotwor krtani). Dla dziewigciu zwigzkéw o najwyzszej cytotoksycznosci i selektywnosci
wykonano detekcje apoptozy/nekrozy przy uzyciu cytometrii przeptywowej 1 zestawu
z aneksyna V 1 jodkiem propidyny. Wyniki badan zawarto w trzech publikacjach:
Biomedicine&Pharmacotherapy,123 (2020) 109781; Molecules 2020, 25, 906; Molecules 2020,
25, 2855.

Ad. 4. Wyniki badan opisano w czterech pracach:

1. Detman et al. Dynamics and complexity of dark fermentation microbial communities
producing hydrogen from sugar beet molasses in continuously operating packed bed
reactors, przyjeta do druku we Frontiers in Microbiology 30.11.2020 r. (Front. Microbiol.
11:612344, doi: 10.3389/fmicb.2020.612344), bedzie opublikowana w 2021 r.

2. Detman et al. Dynamics of dark fermentation microbial communities in the light
of lactate and butyrate production, w recenzji w Microbiome (DOI:10.21203/rs.3.rs-
67649/v1).

3. Detman et al. An evaluation of the acidogenesis products effect on the biogas production
performed with metagenomics and isotopic approaches, w recenzji w Biotechnology for
Biofuels.

4. Bucha et al. Microbial methane formation from different lithotypes of Miocene lignites
from the Konin Basin, Poland: Geochemistry of the gases and composition of the
microbial communities. International Journal of Coal Geology (2020) 229: 103558.

Ad. 5. Przeprowadzono szereg doswiadczen w uktadach hodowli stacjonarnych na podtozu
minimalnym z dodatkiem sacharozy i/lub mleczanu oraz octanu sodu zaszczepionych probkami
odchodéw 6-miesigcznych zdrowych $win (rasy LandracexPietrain). Badano produkty
metabolizmu i pH ptynow hodowlanych. Pokazano, Ze sacharoza jest fermentowana do kwasow
mastowego, octowego, mlekowego, propionowego i etanolu. Wykazano zdolno$¢ bakterii
katowych do przemiany octanu 1 mleczanu do maslanu.

Opis najwazniejszych osiagniec:
1. Odkrycie lokalizacji biatka FTO na poziomie komoérki w cytoplazmie, a na poziomie
organu w trzustce, w szczegolnosci w komorkach B, co implikuje zwigzek biatka FTO
z cukrzyca typu 2.
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2. Sposréd 33 nowych pochodnych dibenzodiazepin, cztery wykazaly obiecujace
wlasciwosci przeciwnowotworowe, dzieki czemu mozna okresli¢ kierunek przysztych
syntez chemicznych i dalszych badan.

3. Okreslenie rownowagi (proporcji) pomiedzy bakteriami ciemnej fermentacji
a bakteriami kwasu mlekowego optymalnych dla wydajnej i stabilnej produkcji wodoru
we wspolnotach bakterii fermentacji kwasnych.

4. Wykazanie, ze dominujgce produkty fermentacji kwasnych wplywaja na szlaki produkcji
metanu poprzez zmian¢ aktywnos$ci metabolicznej metanogenow oraz bior6znorodnosci
wspolnoty mikroorganizmoéow produkujacych metan.

5. Obiecujace wyniki dla dalszych badan 1 opracowania szybkiego nieinwazyjnego testu
okreslajacego zdolnos¢ mikrobiomu przewodu pokarmowego do produkcji maslanu.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Wyniki badah nad rola FTO w metabolizmie na poziomie komorek i tkanek na modelu
swini wnosza dodatkowa wiedze¢ nt. rozwoju otytosci i cukrzycy typu 2.

Poznanie mechanizméw przemian zachodzacych na poszczegdlnych etapach beztlenowego
rozktadu materii organicznej sg istotne dla optymalizacji i optacalnosci ekonomicznej
pozyskiwania biogazéw: biowodoru i biometanu.

Wstepne wyniki do przysztych badan nad opracowaniem podstaw testu do szybkiej
diagnostyki stanu zdrowia jelita.

Publikacje:
5918, 5939, 5987, 6003, 6027, 6038, 1017/N, 4801/A

Temat nr 46: 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 Karolina Kotecka, mgr Ewa Lewicka, mgr Monika Mitura,
mgr Magdalena Modrzejewska

Cel badania:

Celem badan nad plazmidami koniugacyjnymi o szerokim spektrum gospodarzy BHR
(z grup niezgodno$ci IncP-1 1 IncU) jest zidentyfikowanie mechanizméw adaptacji tych
plazmidow do odlegtych filogenetycznie gospodarzy m.in. mechanizméw regulacji ekspresji
genoéw (w module replikacji, stabilnosci 1 transferu koniugacyjnego). Celem drugiego kierunku
naszych badan jest wyjasnienie plejotropowego dziatania chromosomalnie kodowanych biatek
ParA i ParB (homologéw plazmidowych biatek partycyjnych) w Pseudomonas aeruginosa.

Opis realizowanych prac:

Poprzednie badania nad modulem stabilizacyjnym plazmidu o szerokim spektrum
gospodarzy RA3 (IncU) zdefiniowaly sie¢ regulatorowa 1 organizacje transkrypcyjna,
co doprowadzito do identyfikacji nowego mechanizmu regulacji ekspresji gendow zaleznego
m.in. od lokalizacji genu wewnatrz modulu (gene transcript dosage). W okresie
sprawozdawczym przygotowano trzy manuskrypty i opublikowano dwa (trzeci zostat
zaakceptowany) dotyczgce regulacji ekspresji genow modutu stabilizacyjnego plazmidu RA3
w réznych gospodarzach i badan nad budowa, strukturg i funkcja alfa-helikalnego, tworzacego
filamenty, biatka KfrA. Przeprowadzono doswiadczenia ko-lokalizacji fluorescencyjnie
znakowanych biatek partnerskich KfrAras 1 KfrCraz w komorkach Escherichia coli.
Skonstruowano szereg mutantow delecyjnych RA3, dzigki ktorym wykazano zaleznos¢
procesow koniugacji i partycji w komorkach Pseudomonas putida. Regulatorem tych procesow
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jest biatko KfrC wykazujace zdolnos¢ oddziatywania z KfrA i kompleksem partycyjnym oraz
VirD4, biatkiem facznikowym migdzy relaksosomem a transferosomem w procesie koniugacji.

Drugi kierunek naszych badan koncentruje si¢ na hipotezie udziatu biatka ParB w regulacji
ekspresji genow poprzez zmiany topologii chromosomu P. aeruginosa. Kilkanascie
skonstruowanych wcze$niej mutantow chromosomalnych PAO1161 (zmutowane allele parB,
miejsca wigzania ParB: parS, motywy 7 nt) wykorzystano w analizie ChIP-seq.
Przeprowadzono tez wstepne analizy 3C wptywu wybranych mutacji na topologi¢ chromosomu.
Zbadano poziom ParB w komoérkach w réznych warunkach wzrostu i1 udzial proteaz w jego
degradacji. Kontynuowane sg badania nad regulatorami transkrypcji wchodzacymi w interakcje
z ParB lub ktérych poziom w komorce zmienia si¢ w mutantach par. Zidentyfikowano regulony
biatek PA1196, PA2121, PA2577, PA3027, PA3458 oraz PA3973 w P. aeruginosa. Trwaja
prace nad okresleniem wzajemnych zalezno$ci pomiedzy badanymi biatkami, kontrolowanymi
przez nie genami i ich znaczeniem dla biologii P. aeruginosa. Przygotowano 4 manuskrypty,
z ktorych jeden zostal wyslany do recenzji (mSystems, ASM), a kolejne 3 zostang wyslane
w najblizszym czasie.

Opis najwazniejszych osiagniec:

1. Wykazano $cista korelacje procesOw horyzontalnego 1 wertykalnego rozprzestrzeniania
si¢ plazmidu RA3 w populacji niektorych gospodarzy np. P. putida.

2. Zidentyfikowano proteazy ClpXP 1 Lon regulujace poziom ParB w komodrkach
P. aeruginosa w czasie cyklu komérkowego.

3. Wykazano rolg biatka PA2121 (BsrA) w kontroli waznych szlakéw metabolicznych
w P. aeruginosa, a takze jego udzial w sieci regulacyjnej zaangazowanej w regulacje
metabolizmu w odpowiedzi na zmienne warunki bytowania np. stres.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Uzyskane wyniki badan sa podstawa 4 publikacji naukowych oraz jednej przyjetej
do druku (BMC Microbiology). Wyniki zostaty przedstawione w formie 3 posterow na krajowe;j
konferencji naukowej doktorantow.

Publikacje:
5927, 5930, 6031, 6034, 1022/N

Temat nr 47: Modelowanie struktury i funkcji bialek

Zespol: prof. dr Piotr Zielenkiewicz, dr hab. Szymon Kaczanowski, profesor instytutu, dr hab.
Piotr Pawtowski, dr hab. Pawet Siedlecki, dr Dorota Niedziatek, dr Norbert Odolczyk, dr Kamil
Steczkiewicz, mgr Agnieszka Gromadka, prof. dr Krzysztof. Mucha, prof. dr Leszek Paczek,
dr hab. Radostaw Zagozdzon

Cel badania:
Rozwoj metod i narzedzi bioinformatyki i biologii systemow.

Opis realizowanych prac:
1. Wymodelowano strukturg 1 opisano funkcje biatka KfrA bioracego udziat w represji
plazmidu RA3. (PUBMED ID: 33097508)
2. Wymodelowano strukture czwartorzedowa kompleksu receptora RAGE zwigzanego
z biatkami S100B.
3. Zinterpretowano wyniki analiz biofizycznych, w szczegdlnosci HDX w kontekscie
dynamiki i oligomeryzacji biatek SI00A8 i ST00A9.
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Zidentyfikowano oraz sklasyfikowano biatka SSAP (single strand annealing proteins)
w bakteriach Firmicutes i ich fagach.

Przewidziano struktury i funkcje dla biatek orf35 i orf36 z plazmidu pCTX-M3.
Przewidziano strukture biatka PA2504 z Pseudomonas aeruginosa.

Zakonczono analizy sekwencyjne genomow szesciu przedstawicieli starych ewolucyjnie
grzybow.

Wyjasniono specyficzno$¢ metylotransferazy histonowej AT1G14030 z Arabidopis
thaliana.

Opracowano liniowg procedur¢ estymacji skltadu aminokwasowego minimalnego
samodzielnie funkcjonujgcego genomu i uzyskane przy jej uzyciu wyniki w oparciu
o dane doswiadczalne Nasuia deltocephalinicola, Candidatus Carsonella ruddii,
Nanoarchaeum equitans oraz postulat Ventera.

Opracowano analityczng cz¢$¢ kinetycznego modelu metabolizmu pochodnych puryny.
Obecnie jest on na etapie literaturowego kompletowania wartosci parametrow.

Zbadano wplyw tadunku elektrycznego aminokwaséw na infekcyjnos¢ wirusa SARS-
Cov-2 oraz potencjalnych metod przeciwstawiania si¢ zakazeniu opartych
o wykorzystanie zjawiska dlugozasiggowych oddziatywan kulombowskich.

Na podstawie analizy interfejsu kompleksu wirusowego biatka S z ludzkim receptorem
ACE2, zaprojektowano peptydowe inhibitory blokujace utworzenie kompleksu
odpowiedzialnego za poczatkowy etap infekcji wirusem SARS-CoV-2. Peptydy zostaty
zsyntetyzowane 1 przekazane do weryfikacji eksperymentalnej. Przy pomocy
mikroskalowej termoforezy wykazano, iz dwa z trzech zaprojektowanych peptydow
wiaza sie do powierzchni wirusowego biatka S ze statg dysocjacji KD ~200 nM. Peptydy
zostaty poddane dalszej optymalizacji.

Wytypowano zestaw zwigzkow niskoczasteczkowych 1 potwierdzono eksperymentalnie
ich powinowactwo do autotaksyny.

Wykonano adnotacje funkcjonalng genomu mitochondrialnego 1 plastydowego
P. wickerhamii.

Wykonano segmentacyjng, gleboka sie¢ neuronowa pozwalajaca okresla¢ potencjalne
miejsca wigzania zwigzkdw niskoczasteczkowych na powierzchniach biatek. Precyzja
sieci jest ~2x wigksza niz najblizszej konkurencji (~45% TP).

Wymodelowano  struktur¢ pseudowezia RNA, uczestniczacego w  procesie
programowanej zmiany ramki odczytu podczas translacji genomu wirusa SARS-CoV-2,
w oparciu o0 opublikowane dane eksperymentalne. Na podstawie symulacji dynamiki
molekularnej wskazano fragmenty struktury pseudowezla najbardziej podatne na
destabilizacj¢ poprzez oddzialywania z czasteczkami ligandow. Wymodelowano
kilkadziesigt potencjalnych ligandow metodami chemii kwantowej, dokowania
i sterowanej dynamiki molekularnej, dzigki czemu wyszczegdlniono kilkanascie
czasteczek o najwiekszym potencjale destabilizujagcym pseudowezet.

Przeprowadzono symulacje dynamiki molekularnej modelu biatka RAGE z ligandem
S100B (autor K.Steczkiewicz) i na ich podstawie zaproponowano najbardziej
prawdopodobny scenariusz agregacji biatka RAGE w funkcjonalny receptor.

Poréwnanie genoméw wirusa SARS-CoV-2 pochodzacych z réznych regionow $wiata
umozliwilo wytypowanie regiondw o najwyzszej zmiennosci. Najwyzszym poziomem
zmienno$ci charakteryzowaty si¢ geny: N, ORF3a oraz S. Wytypowane regiony
0 najwyzszej zmiennosci w kolejnym etapie badan wykorzystano do opracowania testu
diagnostycznego.
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Opis najwazniejszych osiagniec:

Zaprojektowano szereg istotnych farmakologicznie inhibitorow enzymow i oddziatywan
biatko-biatko, m.in. peptydowe inhibitory oddziatywania biatka kolca wirusa SARS-CoV-2
z receptorem ACEZ2.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Dokonano 2 zgtoszen patentowych.

Publikacje:
5942, 5949, 5955, 5956, 5963, 5969, 5969, 5971, 6012, 6063, 6071, 6076, 6082, 6088, 6090,
6097, 6113

Temat nr 48: Badania wczesnych etapow zwijania i agregacji bialek.
Zespol: prof. dr hab. Michal Dadlez, dr Magdalena Kaus-Drobek, dr Aleksander Moysa, Lilia
Zhukova

Cel badania:

Temat poswigcony jest badaniom wlasnos$ci strukturalnych biatkowych uktadow
o tendencjach agregacyjnych i1 wysokiej zawarto$ci dynamicznych struktur. Zesp6l stosuje
wachlarz technik spektrometrii mas i in. do badania cech strukturalnych réznych uktadow
biatkowych, trudnych w analizie ze wzglgdu na tendencje oligomeryzacyjne lub zawarto$¢
dynamicznych, natywnie nieustrukturowanych regionéw. Udaje si¢ w ten sposdb uzyskac
informacje o takich wtasno$ciach struktur oligomerdow jak przekrdj czynny na zderzenia czy
stabilnos$¢ sieci wigzan wodorowych stabilizujacych struktury. Metody te stosujemy do badan
roznych uktadow agregujacych takich jak peptyd AP, zwigzany z chorobg Alzheimera, biatka
filamentu posredniego (IF), biatka kompleksu czynnikow elongacji translacji hEF1B, btonowe
toksyny bakteryjne, receptor RAGE, czy inne trudne w badaniach strukturalnych uktady, jak
przeciwciala terapeutyczne czy biatka natywnie nieustrukturowane. Ze wzgledu na silne
wlasnosci agregacyjne 1 wysoka dynamike (obecnos$¢ regionéw natywnie nieustrukturowanych)
badania strukturalne tych asocjatow biatkowych napotykaja na duze trudnosci, dlatego
stosowanie nieklasycznych metod badan strukturalnych jest nicodzowne.

Opis realizowanych prac:

Wykonano analiz¢ strukturalng kompleksow uzyskanej wczesniej pelnej formy receptora
RAGE (zawierajacej region transblonowy i czgs¢ cytoplazmatyczng) z biatkiem S100B,
z zastosowaniem Native MS, wymiany proton-deuter (HDX) i sieciowania chemicznego.
Na tej podstawie opracowano nowy model struktury heterooktameru FL-RAGE-S100B
z wykorzystaniem danych krystalograficznych wskazujacych na dwa tryby wigzania tetrameru
S100B do domen V receptora (publikacja w recenzji). Zakonczono watek konsekwencji
strukturalnych modyfikacji redox Cysteiny 328 w vimentynie. Wykazano odwracalng
depolimeryzacje filamentow vimentyny przez glutationylacj¢ tej cysteiny (6112), jako
potencjalny mechanizm dekompozyc;ji filamentéow do struktur ULF sterowanej procesami redox
1 ich odtwarzania w innym regionie komorki. Zakonczono tez opracowywanie struktury
kompleksu hEF1B we wspotpracy z prof. B. Negrutskim, IMCB, Kijow, Ukraina, praca wystana
do druku. Z uzyciem techniki HDX okreslono miejsca kontaktu w C-koncowych regionach
oligomerycznych form kompleksu biatek centrioli Sas6 i Ana2 w Drosophila potwierdzajac ten
wynik analizg mutacyjng (6091). Bialka te cechuje wysoka dynamika utrudniajgca klasyczne
analizy strukturalne.
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Opis najwazniejszych osiagniec:
1. Opracowanie nowego modelu struktury heterooktameru FL-RAGE-S100B.
2. Wykazanie redox-zaleznego mechanizmu depolimeryzacji-polimeryzacji filamentow
vimentyny przez glutationylacj¢ cysteiny 328 (6112).
3. Okreslenie miejsca kontaktu w C-koncowych regionach oligomerycznych form
kompleksu biatek centrioli Sas6 i Ana2 w Drosophila (6091).

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Uzyskane rezultaty wejda w sktad publikacji.

Publikacje:
5990, 6006, 6091, 6112

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
Salanski, 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 oraz populacji komoérek, mozliwosci zasiedlania
przez nie nowych Srodowisk oraz wplywu bakterii mlekowych na organizm ludzki 1 zwierzecy,
jak rowniez poprzez oddzialywanie LAB na mikrobiote przewodu pokarmowego, W aspekcie
poznawczym i aplikacyjnym.

Opis realizowanych prac:
Wielokierunkowe badania prowadzone nad bakteriami mlekowymi obejmowaty:

1. Analiz¢ mozliwosci komplementacji szlaku syntezy kwasu propionowego w wybranych
bakteriach fermentacji mlekowej poprzez sklonowanie brakujacych genéw pduCDEP
(propanadiol utilization genes) lub genu kodujacego epimeraz¢ metylo-malonylo Co-A
i wprowadzenie do komorek Escherichia coli oraz wybranych LAB.

2. Analize bioréznorodno$ci mikroorganizméw w ztozonych ekosystemach takich,
jak spontaniczne zakwasy piekarskie z pelnoziarnistej maki Zytniej oraz pszennej
zwyczajnej i orkiszowey.

3. Badanie produkcji egzopolisacharydow (EPS) przez szczepy z rodzaju Weissella
wyizolowane z zakwasow piekarskich.

4. lIzolacje¢ z réznych $rodowisk (z roslin, fermentowanych produktow roslinnych
i mlecznych) i identyfikacje genetyczng szczepow bakteryjnych wytwarzajacych EPS.

5. Analizy biochemiczno-funkcjonalne potencjalnego biatka replikacyjnego faga
Lactococcus lactis pod katem zdolno$ci wigzania i rozplatania substratow DNA oraz
identyfikacji partnerow bialkowych (bakteryjnych i fagowych) za pomoca spektrometrii
mas i dwuhybrydowego systemu BATCH.

6. Testy przesiewowe okreslajace cechy probiotyczne wybranych szczepéw bakterii
mlekowych, w tym ocena zdolnosci adhezyjnych do mucyn, oporno$ci na antybiotyki
oraz zdolno$¢ przetrwania w symulowanych warunkach panujacych w przewodzie
pokarmowym (niskie pH, obecnos¢ soli zotciowych).

7. Kontynuacj¢ analizy szczepow LAB wykazujacych aktywno$¢ antyproliferacyjna
w hodowlach tkankowych, w tym badania wplywu LAB na poziom miRNA oraz
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poziomy cytokin w wybranych liniach nowotworowych oraz sekwencjonowanie
genomow wybranych szczepow.

8. Identyfikacje, klasyfikacje i wielkoskalowa analiz¢ rekombinaz typu SSAP (single-
strand annealing proteins) kodowanych przez bakterie Firmicutes i ich fagi.

Opis najwazniejszych osiagniec:

1. Rekonstrukcja genetyczna peilnej drogi Wood-Werkman oraz propanodiolu
w wybranych LAB i E. coli.

2. Pozyskanie nowych szczepéw bakterii z rodzaju Leuconostoc 1 Weissella
wytwarzajacych EPS.

3. Opracowanie warunkow optymalnych do uzyskania wysokiej wydajno$ci produkcji EPS
oraz wytypowanie wysoko wydajnych szczepow Weissella confusa/cibaria
wytwarzajacych dekstran.

4. Wykazanie funkcji dla hipotetycznego biatka replikacyjnego faga L. lactis jako ATP-
zaleznej helikazy w kierunku 5°-3°.

5. Identyfikacja szczepow bakterii mlekowych o korzystnych cechach probiotycznych
(dobra adhezja do mucyn, oporno$¢ na niskie pH i sole zotciowe, brak gendéw opornosci
na antybiotyki), ktore moga by¢ wykorzystane w opracowywaniu preparatow
wspomagajacych terapi¢ chorob cywilizacyjnych.

6. Stworzenie nowe] wysokiej jakosci bazy biatek SSAP, podziat zidentyfikowanych
rekombinaz SSAP na siedem r6znych rodzin, wydzielenie jako nowej, odrebnej rodziny
SSAP biatek podobnych do Sak3.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Uzyskane wyniki zostaly w czeSci przedstawione w publikacjach naukowych, a takze
umozliwily przygotowanie 1 ztozenie Zgloszen Patentowych w Urzedzie Patentowym RP. Czg$¢
wynikow stanowi¢ bedzie podstawe podjecia nowych badan podstawowych jak rowniez
aplikacyjnych.

Publikacje:
5929, 5951, 5964, 5975, 6028, 6084

Temat nr 50: Przewodzenie sygnalu stresu osmotycznego w roslinach.

Zespol: prof. dr hab. Grazyna Dobrowolska, dr hab. Dorota Konopka-Postupolska, dr Maria
Bucholc, dr Anna Kulik, dr Justyna Maszkowska, dr Lidia Polkowska-Kowalczyk, dr Jadwiga
Szczegielniak, dr Olga Sztatelman, dr Katarzyna Szymanska; doktoranci: mgr Julia Rachowka,
mgr Adrian Kasztelan, mgr Krystyna Stephenson; magistranci: Oliwia Hawryluk, Ytalia Lavalle
Fernandez, Klaudia Ordyniak, Mateusz Radkiewicz, Zuzanna Staszatek, Daniel Szelaggowski

Cel badania:
Celem prowadzonych badan byto:
1. poznanie roli kinaz SnRK2 (SNF1-related protein kinases 2) w regulacji biogenezy
MIRNA, starzenia rosliny i ruchach chloroplastow;
2. zbadanie roli kwasu fosfatydowego w regulacji szlaku przesylania sygnatow przez
kinazy SnRK2;
3. identyfikacja kinaz CDPK ziemniaka uczestniczacych w odpowiedzi na stres
osmotyczny;
4. zrozumienie mechanizmow fizjologicznych i molekularnych dziatania aneksynyl.
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Opis realizowanych prac:

1.

Na podstawie analizy EMSA (Electrophoretic Mobility Shift Assay) wykazano,
ze zastgpienie reszty Ser27 znajdujacej si¢ w domenie RRM biatka GRP8 kwasem
glutaminowym obniza jego zdolno$¢ wigzania pre-miRNA398. Kwas glutaminowy
funkcjonalnie moze zastgpowaé ufosforylowana reszte seryny. Wczesniejsze wyniki
wykazaty, ze Ser27 jest fosforylowana przez kinazy SnRK2 w odpowiedzi na zasolenie.
Wynik ten potwierdza rol¢ kinaz SnRK2 w regulacji biogenezy miRNA.

Zbadano udzial kwasu fosfatydowego (PA, phosphatidic acid) w regulacji szlaku
sygnalowego kinaz SnRK2 grupy 1 (nieaktywowanych przez ABA). Wykazano, ze PA
(16:0, 18:1) wplywa na strukture SnRK2.4, reguluje aktywnos$¢ i lokalizacj¢ fosfatazy
PP2CA, negatywnego regulatora aktywnosci SnRK2. Ponadto PA ma wplyw
na fosforylacje i1 lokalizacj¢ niektorych substratow SnRK2.

Zbadano udzial kinaz SnRK2 z grupy 1 w regulacji procesu starzenia lisci Arabidopsis
thaliana. Wykazano, ze w odcietych lisciach podwojnych mutantéw insercyjnych
snrk2.4/2.10 w warunkach zasolenia utrata chlorofilu, produkcja reaktywnych form tlenu
oraz wyciek jonow z komorek sg znacznie wyzsze niz w ro$linach typu dzikiego oraz
mutantach pojedynczych snrk2.4 i snrk2.10. Wynik ten wskazuje, ze liScie roslin linii
snrk2.4/2.10 starzejg si¢ szybciej niz liscie roslin pozostatych linii. Wykazalismy roznice
w profilach ekspresji badanych kinaz w lisciach w zaleznosci od ich wieku oraz stopnia
rozwoiju.

Kontynuowano badania dotyczace odpowiedzi ziemniaka na stresy abiotyczne. Zbadano
ekspresj¢ wszystkich 23 genéw z rodziny kinaz CDPK zaréwno w lisciach
jak i w korzeniach ro$lin ziemniaka po potraktowaniu 20% PEG 6000. W lisciach
zaobserwowano wzrost ekspresji StCDPK2, StCDPK10 i StCDPK16. Natomiast
w przypadku korzeni obserwowano wzrost ekspresji StCDPK4, StCDPKS5, StCDPK11,
StCDPK12, StCDPK15, StCDPK17, StCDPK23. Wczesniejsze badania wykazaty,
ze same geny byty indukowane réwniez w odpowiedzi na zasolenie 1 suszg.

W celu zbadania fizjologicznej funkcji poszczegdlnych domen biatka PMI1, bedacego
potencjalnym inhibitorem kinaz SnRK2, wykorzystujac technike CRISPR/Cas9
uzyskano linie mutantow delecyjnych Arabidopsis thaliana pozbawione catego
lub fragmentow genu PMI1.

Wykazano aktywacje kinaz SnRK2.4 oraz SnRK2.10 w odpowiedzi na stres wysokiej
lub niskiej temperatury.

Wykazano, ze ruchy chloroplastoéw rzodkiewnika sa hamowane w reakcji na stres solny.
Zahamowanie jest znacznie stabsze w mutancie snrk2.1/4/5/10.

Wykazali$my, ze jednym z mechanizméw oddziatywania aneksyny 1 na rownowage
oksydoredukcyjng komorek Arabidopsis thaliana, jest wplyw na synteze i regeneracje
kwasu askorbinowego. Aneksyna 1 jest tez niezbedna dla prawidlowego transportu
sacharozy przez pochwe okolowigzkowa do migkiszu tykowego. Obecnie weryfikujemy
te obserwacj¢ przez bezposredni pomiar zawartosci sacharozy w soku floemowym.
Poprzez te mechanizmy aneksyna 1 wplywa na tolerancje roslin na dziatanie
suboptymalnych czynnikow §rodowiska.

Opis najwazniejszych osiagnie¢c:

Wykazano, ze ruchy chloroplastoéw Arabidopsis thaliana sa hamowane w reakcji na stres

solny w sposob zalezny od kinaz SnRK2.
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Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Uzyskane wyniki maja charakter poznawczy, poszerzaja nasza wiedze na temat odpowiedzi
roslin na stresy abiotyczne. W przysztosci moga zosta¢ wykorzystane do uzyskania roslin
uzytkowych o zwig¢kszonej odpornosci na niekorzystne warunki srodowiska.

Publikacje:
5936, 5946, 5962, 6021, 5932, 1001/N, 1014/N

Temat nr 51: Strukturalne i funkcjonalne konsekwencje modyfikacji potranslacyjnych
bialek.

Zespol: dr Aleksandra Wystouch-Cieszynska, mgr Magdalena Polakowska (doktorantka),

Magdalena Chybicka (magistrantka)

Cel badania:

Kontynuacja badan nad rola redoksowych modyfikacji grup tiolowych cystein w regulacji
aktywnos$ci ludzkich biatek zwigzanych z procesami pierwotnej odpowiedzi immunologicznej
I nowotworzenia.

Opis realizowanych prac:

Opracowano efektywne metody wuzyskiwania homogennych preparatow wielu
zidentyfikowanych in vivo proteoform dwoch ludzkich biatek zaangazowanych w pierwotng
odpowiedz immunologiczng oraz procesy nowotworzenia. Kontynuowano poroéwnawcze
badania tych proteoform, przede wszystkim z wykorzystaniem metod opartych o spektrometrig
mas. Opracowano metod¢ i przeprowadzono analizy kinetyki reakcji trans S-nitrozylacji
I S-glutationylacji w kompleksach tworzonych przez biatka ST00AS8, S100A9 i wimentyng.

Opis najwazniejszych osiagni¢c:

W warunkach in vitro potwierdzono wptyw obecnosci kalprotektyny na szybko$¢
redoksowych modyfikacji potranslacyjnych cysteiny 328 — kluczowej reszty aminokwasowej
regulujacej procesy oligomeryzacji oraz wigzania jonow cynku w wimentynie.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Uzyskane wyniki s3 przedmiotem publikacji, pracy magisterskiej oraz prac
przygotowywanych do druku.

Publikacje:
6112

Temat nr 52: Analiza wybranych genow metabolizmu komorkowego Arabidopsis thaliana
ze szczegOlnym uwzglednieniem gendow Nudix.
Sklad zespotu: dr hab. Elzbieta Kraszewska, mgr Joanna Drabinska (doktorantka)

Cel badania:

Ustalenie biologicznej funkcji biatka PA2504 w komorkach Pseudomonas aeruginosa.
Celem prac bylo okreslenie biologicznej funkcji biatka PA2504 ze szczegdlnym
uwzglednieniem jego roli w kompleksie jaki tworzy z transkrypcyjnym regulatorem
egzotoksyny A biatkiem PtxS. Oprocz regulacji ekspresji egzotoksyny, PtxS reguluje
transkrypcje gendw zwigzanych z katabolizmem glukozy.
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Opis realizowanych prac:

Analiza roli biatka PA2504 P. aeruginosa w funkcjonowaniu kompleksu PtxS/PtxR

Badania fenotypowe mutantéw AptxS oraz APA2504/AptxS zawieraly analize tempa
wzrostu szczepdéw na podtozach zawierajacych rézne zrodta wegla takie jak glukoza, kwas
glukonowy czy kwas 2-ketoglukonowy, analiz¢ ruchéw bakterii, badania wrazliwosci szczepow
na antybiotyki, zdolnosci do tworzenia biofilmu, oraz produkcji czynnika wirulencji
piocyjaniny. Powyzsze badania nie wykazaly znaczacych réznic pomigdzy szczepem
rodzicielskim a badanymi szczepami delecyjnymi. Nie wykazano takze wplywu biatka PA2504
na aktywno$¢ promotoréw Pioxa, Pkgu 0raz Pgad kontrolowanych przez kompleks PtxS/PtxR.
Wyniki powyzsze sugeruja, ze obserwowana interakcja pomiedzy biatkiem PA2504 a biatkiem
PtxS nie ma znaczacego wplywu na analizowane fenotypy w danych warunkach
eksperymentalnych.

W zwigzku z tym, ze gen PA2504 potozony jest w genomie P. aeruginosa PAO1161
w okolicy operonéw zwigzanych z metabolizmem pirokatechiny (cathechol), kwasu
antralinowego oraz kwasu metylotoluenowego (toluate) sprawdzono czy biatko PA2504 moze
by¢ powigzane z produktami gendéw tych operondw. Nie obserwowano roznic wzrostowych
pomigdzy szczepami APA2504, AptxS oraz APA2504/AptxS na poditozu z dodatkiem
pirokatechiny czy kwasu antralinowego, co sugeruje, ze produkt genu PA2504 nie wspodtpracuje
z produktami genow z sasiednich operonow.

Analiza RNA-seq.

Powyzsze eksperymenty nie wskazaly wyraznie funkcji PA2504, w zwigzku z tym
aby przyblizy¢ odpowiedZ na to pytanie przeprowadzono analize transkryptomiczng (RNA-seq)
mutanta APA2504. Analiza ta wykazala obnizenie ekspresji szeregu gendéw zwigzanych
z transportem i metabolizmem siarki.

Analiza wzrostu mutanta APA2504 na podtozach zawierajacych rézne zwigzki siarki.

Analiz¢ prowadzono migdzy innymi z uzyciem ptytki PM4 systemu Biolog. Zbadano
w ten sposob wzrost bakterii w warunkach glodu siarkowego (cysteina, metionina, glutation,
tauryna) oraz w warunkach bez glodu siarkowgo (siarczan, tiosiarczan). Chociaz brak PA2504
powoduje obnizenie ekspresji szeregu bialek zwigzanych z transportem i1 metabolizmem siarki
to analizy wzrostowe mutanta z wykorzystaniem réznych zrodet siarki nie wskazuja
na bezposredni udziat PA2504 w metabolizmie badanych zwigzkow. Zwazywszy jednak
na nieograniczong liczbe zwigzkéw siarki, nie mozna wykluczyé, ze w przeprowadzonych
badaniach nie uwzgledniono zwigzku, ktéry wymagal by obecnos¢ PA2504 do transportu
czy rozktadu.

Opis najwazniejszych osiagni¢c:
PA2504 jest pozytywnym regulatorem szeregu bialek zwigzanych z transportem
I metabolizmem siarki w komorkach P. aeruginosa.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Uzyskane wyniki zostang przedstawione do druku oraz bedg zawarte w pracy doktorskiej

mgr Joanny Drabinskie;j.

Publikacje:
6034, 6106
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Temat nr 54: Mechanizmy molekularne dzialania joné6w metali czynnych biologicznie.
Zespol: prof. dr hab. Wojciech Bal, dr hab. Marcin Grynberg, dr Igor Zhukov, dr Adam
Mieczkowski, dr Krzysztof Drabikowski, dr Irena Paczkowska, dr Dorota Radecka
(do 1.10.2020), mgr Aleksandra Witkiewicz-Kucharczyk, mgr Dawid Ptonka, mgr Karolina
Bossak-Ahmad, mgr Ewelina Stefaniak, mgr Radostaw Kotuniak, mgr Maciej Plichta,
mgr Marta Wisniewska, mgr Joanna Ziemska-Legiecka, mgr Urszula Majcher-Seledyn

Cel badania:

Celem badan jest poznanie mechanizméw molekularnych lezacych u podioza proceséw
fizjologicznych z udziatem jonow metali, szczegolnie miedzi, srebra 1 cynku oraz procesow
toksycznych z udziatem jonéw metali cigzkich i kancerogennych, w tym: niklu, kobaltu, kadmu,
srebra 1 palladu. Zwrocona zostanie rOwniez uwaga na praktyczne wykorzystanie uzyskiwanych
wynikow.

Opis realizowanych prac:

Kontynuowano prace nad reakcja hydrolizy wigzania peptydowego pod wplywem jonow
1 nanoczastek metali (5992, 6046), a takze badania eksperymentalne oddziatywan jonéw Cu(Il)
1 Pd(Il) z peptydami biologicznymi z rodziny AB (5995, 6020, 6073, 6094, 6105), oddzialywan
Cu(Ill) z albuming i1 peptydami modelowymi (5959, 6019, 6044, 6045), oddziatywan
molekularnych i komorkowych toksycznych jonéw Ag(l) (5941, 5991), oraz nitrozylacji palca
cynkowego (6064), w tym wspolpracujgc z partnerami krajowymi i zagranicznymi.
Opublikowano takze model teoretyczny oddziatywan molekularnych w nanoskali (5952).
Ponadto dr hab. M. Grynberg we wspolpracy migdzynarodowej badal zagadnienia zwigzane
z opisem biatek o niskiej zlozonosci (5884, 6012). Dr A. Mieczkowski opublikowat cztery
artykuty z dziedziny syntezy organicznej 1 chemii medycznej we wspolpracy
dr. B. Bieszczadem i grupami krajowymi (5934, 6003, 6037, 6041) i trzy artykuly w innych
wspolpracach z roznych dziedzin chemii biologicznej (5937, 5980, 6079). Dr I. Zhukov
we wspolpracy z roznymi oS$rodkami opublikowal trzy artykuly z dziedziny badan
strukturalnych NMR biatek (5940, 5967, 6026). Dr K. Drabikowski opublikowal artykut
na temat ubikwitynacji i SUMOilacji w Caenorhabditis elegans (5914). Obroniono dwa
doktoraty zatwierdzone przez RN (Ilona Marszatek — sensory cynkowe i Bartosz Bieszczad —
synteza organiczna lekow) 1 przeprowadzono dwie obrony przed komisja RN (Karolina Bossak-
Ahmad — peptydy 3N i Ewelina Stefaniak — peptydy Ap).

Opis najwazniejszych osiggnie¢:
1. Odkrycie mechanizmu aktywacji i wymiany miedzi w kompleksach typu ATCUN
(6019).
2. Przedstawienie mechanizmu toksycznos$ci srebra, zwigzanego z uszkodzeniem palcow
cynkowych (5941, 5991).
3. Opracowanie metody opisu reakcji chemicznych w nanoskali (W. Goch, 5952).
4. Opracowanie nowych czasteczek cytotoksycznych (B. Bieszczad, 5934, 6003, 6041).

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Uzyskano patent krajowy zwigzany z zastosowaniami pochodnej chitozanu, chitationu
(PL235482 B1).

Publikacje:

5884, 5914, 5934, 5937, 5940, 5941, 5952, 5959, 5967, 5980, 5991, 5992, 5995, 6003, 6012,
6019, 6020, 6026, 6037, 6041, 6044, 6045, 6046, 6064, 6073, 6079, 6094, 6105
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Temat nr 55: Analiza genetyczna podstaw wybranych chorob dziedzicznych.
Zespol: dr hab. Beata Burzynska, profesor instytutu, dr Monika Gora, mgr Karolina Maciak,
Katarzyna Konieczna (magistrantka WUM do lipca 2020)

Cel badania:
Celem prowadzonych badan byto:

1. Przeprowadzenie  charakterystyki  genetycznej  pacjentow z  wrodzonymi
niedokrwisto$ciami hemolitycznymi.

2. Kontynuowanie badan majacych na celu zidentyfikowanie miRNA zwigzanych
z migotaniem przedsionkéw (MP), jako biomarkeréw skutecznej ablacji u pacjentow.

3. Okreslenie zmiany w ekspresji miRNA w tkance watroby krolikow podczas zakazenia
wirusem krwotocznej choroby krolikow (RHDV).

Opis realizowanych prac:

Ad 1. W celu potwierdzenia/wykluczenia stomatocytozy wrodzonej, u wybranej grupy
pacjentow przeprowadzono sekwencjonowanie genu PIEZOL. Ponadto, sekwencjonowanie
egzomowe zostalo wykonane u pacjentow z ciezkg niedokrwistoscia hemolityczng, u ktorych
parametry hematologiczne oraz wyniki testéw biochemicznych nie wykazaly jednoznacznej
przyczyny niedokrwisto$ci.

Ad 2. Przeprowadzono sekwencjonowanie matych nickodujacych RNA w surowicy
od pacjentow z nawrotem i bez nawrotu MP. Na podstawie wynikdw sekwencjonowania,
danych literaturowych i1 przewidywanego poziomu ekspresji sposrdéd miRNA réznicujacych
pacjentdow z nawrotem MP i1 bez nawrotu, wybrano 10 miRNA. Z dodatkowych probek
surowicy krwi, otrzymanych od niezaleznej kohorty walidacyjnej, wyizolowano miRNA,
a nastepnie zoptymalizowano warunki oznaczania poziomu ekspresji szeSciu miRNA
za pomocg emulsyjno-kropelkowego PCR (ddPCR, ang. digital droplet PCR).

Ad 3. Oceniono ekspresje miRNA (ocu-miR-122-5p, ocu-miR-155-5p i ocu-miR-16b-5p)
w tkance watroby oraz surowicy krwi krolikow eksperymentalnie zarazonych RHDV.

Opis najwazniejszych osiagni¢c:

Za pomoca sekwencjonowania egzomowego wykryto dwie rézne mutacje w genie PKLR
(kinaza pirogronianowa), odpowiedzialne za wystgpowanie zagrazajacej zyciu anemii
hemolitycznej. Bioinformatyczna analiza oraz modelowanie molekularne wskazuja, ze zmiana
p.S499P wplywa niekorzystnie na stabilno$¢ enzymu, ktory jest niezbedny do produkcji energii
w erytrocytach.

Wyniki sekwencjonowania wykazaly, ze poziomy 34 miRNA byly istotnie rozne
w surowicy od pacjentdw z nawrotem MP w poréwnaniu z pacjentami bez nawrotu MP.

Badania poziomow ekspresji oraz analiza funkcjonalna wykazata, ze ocu-miR-155-5p, ocu-
miR-16b-5p i ocu-miR-122-5p moga regulowaé ekspresje genéw zaangazowanych
w procesy skorelowane z ostrg niewydolno$cig watroby (ALF) u krélikoéw zakazonych wirusem
choroby krwotocznej krolikow.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Otrzymane wyniki zostaly wykorzystane w publikacjach. Analizy miRNA w konteks$cie
migotania przedsionkow w przysztosci moga by¢ wykorzystane do kwalifikacji pacjentow
do leczenia zabiegowego AF i przy ocenie szans pacjenta na dobry efekt przeprowadzonego
zabiegu.

Publikacje:
5915, 5924, 5926, 5931, 6047, 6083, 4784A
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Temat nr 56: Genomika Paramecium tetraurelia.
Zespol: dr Robert Gromadka, drJacek Nowak, drJulita Gruchota, dr Michat Jaskiewicz,
doktoranci: mgr Dawid Owsian, mgr Katarzyna Nowak

Cel badania:

Paramecium tetraurelia jest jednokomorkowym  organizmem  eukariotycznym
charakteryzujacym si¢ obecnoscig dwoch rodzajow jader w obrebie cytoplazmy. Podczas
kazdego cyklu plciowego matczyne jadro somatyczne - makronukleus jest degradowane,
a nowy makronukleus powstaje z jadra generatywnego — mikronukleusa. W czasie rozwoju
nowego makronukleusa genom mikronuklearny podlega ztozonym rearanzacjom, ktérych wzor
jest dziedziczony epigenetycznie pomiedzy starym i nowym makronukleusem: nastepuje
usunigcie elementow wielokopijnych (m. in. transpozondéw i minisatelitow) oraz precyzyjne
wyciecie krotkich, jednokopijnych, niekodujacych sekwencji IES (ang. Internal Eliminated
Sequence). Matczyne dziedziczenie wzoru eliminacji wymaga udzialu szeregu czynnikow
zwigzanych ze szlakiem interferencji RNA. W procesie tym uczestniczg rozne klasy
niekodujacych RNA, miedzy innymi krétkie, charakterystyczne dla procesow plciowych
skaningowe RNA (scnRNA) pochodzace z mikronukleusa oraz dtuzsze, niekodujace transkrypty
syntetyzowane w matczynym makronukleusie oraz nowym makronukleusie.

Gtéwnym celem badan jest poznanie mechanizméw zwigzanych z synteza i metabolizmem
niekodujacych transkryptéw z wykorzystaniem orzg¢ska Paramecium tetraurelia jako organizmu
modelowego. Weryfikowana jest hipoteza, iz aktywowane podczas proceséw plciowych
czynniki regulujace transkrypcje moga bra¢ udziat 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 strong syntezy
niekodujacych transkryptow. Badany jest udziat czynnikéw elongacji transkrypcji (min.: TFIIS,
Spt5 i Spt4) w regulacji rearanzacji DNA w Paramecium.

Opis realizowanych prac:

Wsrod biatek, ktore zostaty zidentyfikowane przy wykorzystaniu spektrometrii mas jako
oddziatujace z SptSm, Spt4dmA lub Ptiwi09 (wyrazane podczas procesow piciowych wigzace
krotkie RNA biatko PIWI) znalezliSmy szereg czynnikéw zwigzanych z modyfikacja
transkryptow (poliadenylacja, splicingiem) oraz transportem pomig¢dzy jadrem a cytoplazma
(min. B i a importyny). Pozwolito to postawi¢ hipotezy dotyczgce udziatu czynnikow elongacji
transkrypcji w: (1) posttranslacyjnej modyfikacji niekodujacych transkryptoéw, (2) powstawaniu
kompleksu scnRNA z biatkiem PIWI, (3) transporcie RNA z jadra.

Zastosowano strategie badawcza polegajaca na wyciszaniu ekspresji genéw kodujacych
biatka, ktore potencjalnie oddziatujg SptSm, SptSmA oraz Ptiwi09. Wybrano kilkanascie genow
kodujacych zar6wno znane czynniki zwigzane min z poliadenynlacjg jak i nieznane biatka. Dla
kilku genéw wyciszanie dato fenotyp letalny we wzroscie wegetatywnym, a kilka innych genéw
wykazywato zwigkszong $miertelno$¢ po procesie ptciowym, co pozwala sadzi¢, iz moga by¢
zaangazowane w metabolizm niekodujacych RNA. Trwaja dalsze badania zwigzane
z lokalizacja wewnatrzkomérkowa, wpltywem na rearanzacji genomu oraz synteze¢ krotkich
NcRNA.

Ponadto pracowano nad nowymi narz¢dziami badawczymi. Zaprojektowano i zamdowiono
przeciwciala poliklonalne do biatek Spt5Sm, SptSv, TFIIS4 oraz Ptiwi0l. Przeprowadzono
walidacje dostarczonych ~ przeciwciat ~ wykorzystujac analizy  typu  western
oraz immunofluorescencje in situ, ktore wykazaty, iz tylko przeciwciato do Ptiwi09 wigze si¢
W sposob specyficzny. Ponadto prowadzone sg prace nad systemem umozliwiajagcym analize
interakcji biatko-biatko w systemie in vivo w oparciu o zjawisko FRET. Zaprojektowano
1 zamoOwiono syntetyczne geny kodujace biatka fluorescencyjne Venus i Cerulean zgodne
z kodem genetycznym oraz profilem czestosci kodonow dla P. tetraurelia. Nastepnie wykonano
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konstrukty zawierajace te biatka w fuzji z biatkami Spt5v i SptdvA w celu przetestowania
narzedzia. W uzyskanych podwojnych transformantach obserwowano fluorescencje obu biatek
fuzyjnych w jadrze. Udalo si¢ zaobserwowaé zjawisko FRET, jednak na bardzo niskim
poziomie. Trwajg prace nad optymalizacja tego systemu.

Opis najwazniejszych osiagniec:
Uzyskanie pierwszego specyficznego przeciwciata do wigzacego scnRNA biatka Ptiwi09.

Publikacje:
brak

Temat nr 58: Identyfikacja i charakterystyka mikroorganizmow potencjalnie uzytecznych
w bioremediacji.

Zespol: dr hab. Urszula Zielenkiewicz, dr hab. Anna Muszewska, mgr Joanna KIlim,

mgr Tomasz Walter, mgr Matgorzata Ortowska, MsC Vandana Kaushal

Cel badania:

Celem prowadzonych badan jest doglgbne poznanie wlasciwosci wybranych konsorcjow
mikroorganizméw a takze izolowanie, identyfikacja 1 charakterystyka szczepow bakterii oraz
grzyboéw z roznych srodowisk.

Opis realizowanych prac:

Poszerzono charakterystyke sSrodowiskowego szczepu Acinetobacter Iwoffii Z2S207
o badania funkcjonalnosci zindentyfikowanych w genomie systeméw toksyna-antytoksyna
(8 roznych operondéw TA z rodzin RelBE 1 HigBA). Wszystkie zostaty sklonowane w wektorach
testowych, a nastepnie sprawdzono ich aktywnos$¢ poprzez testy stabilnosci plazmidow
niosacych dany operon oraz wptyw aktywnego biatka toksyny na wytwarzanie w warunkach
stresowych komorek “persister”.

Przeprowadzono poglebione analizy LC-MS meta-proteoméw badanych bioreaktorow
wodoro- i metanogennych oraz biologicznych osadoéw beztlenowych oczyszczalni Sciekow
cukrowniczych. W tym celu zmodyfikowano wcze$niej przygotowana wiasng specjalng baze
danych do analiz proteomicznych (wykorzystujaca sekwencje meta-genomow oraz meta-
transkryptomow badanych obiektow) poprzez potaczenie z unikalnymi rekordami baz UniProt.
Nowa baza zawiera obecnie ponad 6,5 min rekordow. Baza ta jest uzywana obecnie
do identyfikacji biatek w metaproteomie oczyszczalni $ciekow.

Kontynuujac wspodtprace z Instytutem Lotnictwa Sieci Badawczej +Lukasiewicz
przeprowadzono testy mozliwosci detekcji komorek bakteryjnych przez autorskiej konstrukcji
kamere wielospektralng QUERCUS6 w komorze prézniowej w warunkach imitujacych
pidropusze lodowe otoczenia Enceladusa - satelity Saturna. W wyniku opracowanej symulacji
kinetycznej rozpraszania komorek o roznej gestosci okreSlono optymalng dla mozliwosci
detekcji komponentu mikrobiologicznego przez kamerg, jej odlegto$¢ od orbity satelity.

W roku sprawozdawczym rozszerzono wspolprace z Zakladem Bioinformatyki.
Przeprowadzamy analizy eksperymentalnej ewolucji genomow (z wykorzystaniem organizmu
modelowego Saccharomyces cerevisiae), a takze eksperymentalne testowanie hipotezy
endosymbiotycznego pochodzenia apoptozy poprzez probe komplementacji braku wybranych
biatek apoptotycznych w mutantach delecjnych drozdzy, przez homologiczne biatka
organizmow roéznych domen filogenetycznych. Geny tych bialek, odpowiednio zmodyfikowane
wzgledem drozdzowych, zostaly zsyntetyzowane chemicznie i bgdg wprowadzane poprzez
rekombinacje w miejsce badanych gendw w genomie drozdzy.
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Dodatkowo sprawdzamy eksperymentalnie, postulowane w wyniku wtasnych analiz
bioinformatycznych, terapeutyczne dziatanie wybranego roslinnego miRNA na procesy zapalne,
w komorkach eukariotycznych.

W zakresie badan genomicznych grzyboéw w biezacym roku:

1. Zidentyfikowano geny metabolizmu kobalaminy w genomach grzyboéw nalezacych
do roznych linii ewolucyjnych, co pozwala przypuszczaé, ze cecha ta byta
rozpowszechniona u wspolnego przodka.

2. Przeprowadzono analiz¢ poréwnawcza szeSciu genomoOw organizméw nalezacych
do Mucorales i Umbelopsidales. Analizy ujawnily obecnos$¢ 1 wptyw bakterii zwigzane;j
z jednym z grzybow. Dane eksperymetnalne wykazaly obecno$¢ kwasu gamma
linolenowego i fukozy w S$cianie tych organizmow potwierdzajac te cechy jako
wyrozniajace Mucoromycotina.

3. Woykoano analizy klastréw metabolicznych w ponad 150 genomach organizméow
zaliczanych do Mucoromycotina, ktora wykazata powszechne wystgpowanie klastrow
terpenowych, sideroforow 1 nierybosomalnych syntetaz biatek.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:
1. Wykazano funkcjonalno$¢ plazmidowych systemow TA szczepu A. lwoffii ZS207.
2. Wykazano, ze sie¢ interakcji gendow nie ma wplywu na ewolucje kompensacyjng
nastepujaca po delecji genéw u drozdzy.
3. Zidentyfikowano geny metabolizmu kobalaminy w genomach grzybow pierwotnych.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wyniki zostaly wykorzystane w publikacjach naukowych — opublikowanych, bedacych
W recenzji oraz obecnie przygotowywanych manuskryptach.

Publikacje:
5928, 5955, 5997, 6025, 6099

Temat nr 60: Mechanizmy podzialow komorkowych
Zespol: dr hab. Anna Kurlandzka, prof. instytutu

Cel badania:

Kontynuowano wspotprace z dr. hab. Szymonem Kaczanowskim (IBB PAN) polegajaca
na testowaniu jednej z hipotez dotyczacych mechanizméw ewolucji, stabilno$ci modutow
funkcjonalnych. Modelowym organizmem byty drozdze Saccharomyces cerevisiae.

Opis realizowanych prac:

Analizowano los modutow funkcjonalnych w populacjach S. cerevisiae pozbawionych
genow COG7 i NUP133 poddanych eksperymentalnej ewolucji w warunkach hodowli ciagte;j.
Analizowano zmiany na poziomie transkrypcyjnym 1 ich zwigzek sieciami interakcji
genetycznych. Uczestniczono w analizach dotyczacych zmian transkrypcyjnych regulacji
transkrypcji niezaleznych od nagromadzenia mutacji adaptacyjnych.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Stwierdzono, Ze sie¢ interakcji genetycznych ma bardzo ograniczony wptyw na trajektorie
ewolucyjne populacji drozdzy w warunkach hodowli ciagglych. Ustalono, ze w tych warunkach
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dochodzi do wustalenia réwnowagi metabolicznej majacej odbicie w zmianie profilu
transkrypcyjnego, ale niepowigzanej z mutacjami.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wyniki zostang wykorzystane w publikacjach naukowych.

Publikacje:
6099

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

Cel badania:

Poznanie roli i mechanizmu dziatania czynnikéw splicingowych w regulacji ekspresji
gendéw na poziomie transkrypcji i alternatywnego skladania genow w komorkach zmienionych
nowotworowo.

Opis realizowanych prac:

Kontynuowano badania poswigcone roli czynnikow splicigowych CWC22 i SRSF2
w jasno-komorkowym raku nerki (ang. clearcellrenalcell carcinoma, ccRCC). Oba biatka
istotnie wptywaja na przezywalnos$¢ pacjentow z ccRCC. Przeprowadzono analize funkcjonalng
gené6w o zmienionej ekspresji na poziomie transkryptow oraz specyficznych izoform
splicingowych w linii ccRCC po niezaleznym obnizeniu ekspresji CWC22 1 SRSF2. Geny
o zmienionej ekspresji zidentyfikowano przy uzyciu mikromacierzy typu HTA firmy Thermo
Fisher. Ustalono, zZe obnizenie badanych czynnikéw splicingowych wptywa zaréwno
na zaburzenia splicingu, jak 1 na zmiany transkrypcji wielu genow (obnizenie SRSF2 zmienia
poziom ponad 2500, a CWC22 ponad 3500 transkryptéw). Deficyt SRSF2, a takze CW(C22
przyczynia si¢ przede wszystkim do pomijania egzondw. Analize¢ funkcjonalng otrzymanych list
genow przeprowadzono wykorzystujac dostgpne narzedzia bioinformatyczne — g:Profiler,
QIAGEN IngenuityPathway Analysis (QIAGEN IPA) oraz Transcriptom Analysis Console
(TAC).

Badania funkcjonalne wskazaly migdzy innymi, Zze obnizenie poziomu SRSF2 moze by¢
powodem zaburzen metabolizmu komodrkowego, gldwnie hamowania biosyntezy cholesterolu.
Z kolei obnizenie CWC22 prawdopodobnie przyczynia si¢ do zwigkszenia migracji
1 inwazyjnosci komoérek. Wsrod genéw o zmienionej ekspresji na obu listach znajdujg si¢ takie,
ktorych zaburzenia ekspresji maja kluczowe znaczenie dla przezywalnoSci pacjentow
z jasnokomorkowym rakiem nerki — co ustalono analizujac dane dostgpne
w The CancerGenome Atlas (TCGA). Do tej grupy genow nalezg geny z rodziny aldo-keto
reduktaz AKRI1C, ktéorych nieprawidlowa ekspresja jest wigzana z wieloma typami
nowotworow, jednak jak dotad nie z ccRCC. Co ciekawe zmiany poziomu transkryptow
AKRI1C jak i zaburzenia wzoru alternatywnego sktadania genow byty bardzo zblizone zar6wno
po obnizeniu SRSF2 jak i CWC22. Moze to wskazywac¢ na udzial obu czynnikow w regulacji
gendw tej rodziny.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Wskazanie czynnikow splicingowych SRSF2 i CWC22 jako regulatorow kluczowych
funkcji dla procesu nowotworzenia.

Ustalenie w oparciu o dane transkryptomiczne z TCGA z uzyciem platformy UACLAN
(http://ualcan.path.uab.edu), ze obnizenie CWC22 koreluje ze stopniem ztosliwosci
nowotworow grupy ccRCC.
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Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wyniki zostang wykorzystane do opracowania nowego wniosku grantowego oraz zostang
przedstawione w formie publikacji naukowej.

Publikacje:
brak

Temat nr 64: Posttranslacyjne modyfikacje bialek jako mechanizm regulacji szlakow
przekazywania sygnalu.

Zespoét: dr hab. Magdalena Krzymowska, profesor instytutu, dr Magdalena Gorecka, dr Marcin

Piechocki, dr Patrycja Zembek, doktoranci: mgr Bartosz, mgr inz. Jakub Kwiatkowski,

mgr Dominika Nowak

Cel badania:
Glownym celem realizowanych badan bylo poznanie mechanizmu, na drodze ktorego
efektor HopQ1 interferuje z kaskada kinaz MAP.

Opis realizowanych prac:

Pseudomonas syringae to gramujemna bakteria, ktore infekuje wiele gatunkow roslin
o duzym znaczeniu gospodarczym. Kazdy szczep tej bakterii dostarcza do komoérek gospodarza
swoisty zestaw biatek, zwanych efektorami. Efektory interferuja z odpowiedzig obronng roslin,
stad poznanie ich funkcji jest kluczowe dla zrozumienia mechanizméw patogenezy.
Ich dziatanie nakierowane jest, na ogot, na krytyczne komponenty szlakow przekazywania
sygnatu, ktore w konsekwencji ulegaja modyfikacji badZ degradacji.

HopQ1 to efektor, ktory od wielu lat jest przedmiotem badan mojego zespotu. Efektor ten
blokuje kaskad¢ kinaz MAP uruchamiang w komoérkach roslinnych w nastgpstwie ataku
patogena. Molekularny mechanizm tego zjawiska nie zostat dotychczas poznany. Nasze
doswiadczenia wykazaty, ze HopQl wptywa na poziom MEK2, drugorzedowej kinazy
w kaskadzie MAP w tytoniu oraz bezposrednio wigze t¢ kinaze. Metody immunodetekcji oraz
spektrometrii mas ujawnily, ze dwie reszty lizynowe (172. 1 201.) w sekwencji MEK2 ulegaja
ubikwitynacji.

Ponadto, przyjeta przez nas hipoteza robocza zaktadata, ze HopQl wptywalby
na mozliwos¢ tworzenia dimeréw przez MEK2, co z kolei negatywnie regulowatoby kaskade
kinaz MAP. Jako pierwszy etap wiodacy do weryfikacji tej hipotezy, zaprojektowaliSmy
warianty MEK2, ktore przypuszczalnie nie tworza komplekséw. Nieoczekiwanie okazalo sig,
ze ckspresja  MEK2 Y97S_Y114G, niedimeryzujacego wariantu MEK2, prowadzi
do masywnego obumierania tkanki, sugerujac, ze tworzenie oligomerow negatywnie reguluje
odpowiedz obronng roslin.

Nasze doswiadczenia wskazujg zatem na dwa nowe mechanizmy regulujace kaskade kinaz
MAP w roslinach, tj. oligomeryzacj¢ drugorzedowej kinazy oraz kontrole stabilno$ci tego biatka
poprzez ubikwityno-zalezng degradacje. Tak wigc badania, ktorych gtownym celem bylo
poznanie mechanizmu, na drodze ktérego efektor HopQl1 interferuje z kaskada kinaz MAP
przyczynity si¢ do odkrycia nowych aspektow dziatania kaskady kinaz MAP gospodarza.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Nasze badania sugeruja, ze aktywnos$¢ kinazy MEK2 jest negatywnie regulowana poprzez
tworzenie homodimeréw, natomiast na poziom tego biatka wptywa jego stan ubikwitynacji.
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Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Badania te przyczynity si¢ do wyjasnienia podloza wirulencji fitopatogennych bakterii,
ale tez do zrozumienia sposobu funkcjonowania krytycznych elementéw odpowiedzi obronnej
roslin, co w sumie moze w przysztosci by¢ przetozone na wypracowanie skutecznego systemu
ochrony roslin.

Publikacje:
brak

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

Zespok: prof. dr hab. Jarostaw Poznanski, dr Maria Winiewska-Szajewska, 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$ci
miedzy strukturg a funkcja biologiczng. Badania opierajg si¢ przede wszystkim na analizie
struktur budowanych w oparciu o dane dostepne dla podobnych uktadow (na przykiad
modelowanie przez homologi¢), w kontekscie dostgpnych danych doswiadczalnych (aktywno$¢
biologiczna, parametry biochemiczne, dane kinetyczne, pomiary termodynamiczne, pomiary
spektroskopowe, analizy statystyczne). Poszukiwane sg konkretne typy oddziatywan lub ich
kombinacje, ktore thumacza obserwowany efekt.

Opis realizowanych prac:
1. Analiza wplywu atomow halogenu na oddzialywanie halogenowanych ligandoéw
z biatkami: okreslenie wzglednego wkladu termodynamicznego wigzania halogenowego
w relacji do innych efektow zwigzanych z wprowadzeniem atomu halogenu
do czasteczki liganda. Opracowano 1 wykonano synteze kolejnych serii
polihalogenowanych zwigzkéw heterocyklicznych zawierajacych roézne kombinacje
atomow halogenu (F, CI, Br, 1) jako potencjalnych inhibitoréw kinazy biatkowej CK2.
Badania termodynamiczne wigzania tych zwigzkéw do docelowego biatka pozwalajg
na coraz dokladniejsza separacje wkladow oddziatywan hydrofobowych
i elektrostatycznych od specyficznych oddziatywan halogen-biatko (5980, 5981, 5989).
2. Interpretacja danych medycznych, biochemicznych lub biofizycznych w kontekscie
danych strukturalnych o badanych obiektach — seria prac opartych o modelowanie przez
homologi¢ prowadzonych we wspotpracy z réznymi grupami (5915, 5946, 5966, 5976,
6026, 6061, 6069, 6094).
Optymalizacja algorytmow analizy danych testow biofizycznych/biochemicznych (6069).
Modele strukturalne oddzialywania krotkich peptydéw z jonami metali budowane
na podstawie znanej chemii koordynacyjnej (6094).

~ow

Opis najwazniejszych osiagni¢c:

W obliczu pandemii COVID-19 wspélnie z grupg Prof. Piotra Zielenkiewicza
zaangazowaliSmy si¢ w analiz¢ oddziatywania zwigzkow niskoczasteczkowych z domeng RBD
wirusowego biatka S. Kombinacja symulacji in silico oraz pomiaréw MST doprowadzita
do wytypowania kilku uktadow, ktére stanowia podstawe dwoch zgloszen patentowych.
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Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Uzyskane wyniki znalazty si¢ (badz znajda si¢) w publikacjach naukowych. Wytypowane
zwigzki mogg by¢ punktem wyjscia dla lekow przeciw SARS-COV-2 (zgloszenia patentowe
P.435261 i P.436491).

Publikacje:
5915, 5946, 5966, 5976, 5980, 5981, 5989, 6026, 6061, 6069, 6083, 6094

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

Cel badania:

1. Analiza sekwencji genoméw bakterii  Streptococcus pneumoniae w  celu
scharakteryzowania inwazyjnego serotypu 19A w Polsce w ramach wspolpracy
z Narodowym Instytutem Lekow.

2. Sekwencjonowanie 1 analiza sekwencji genomow bakterii Streptococcus pyogenes
nalezacych do wybranych grup szczepow (serotypow) tego gatunku, w ktorych
zaobserwowano nielosowy zwigzek z opornos$cig na stosowane antybiotyki z klasy
makrolidow i linkozamidow a udzialem podobnych szczepow wsrod krazacej populacji
w ramach konsorcyjnego projektu ,,Charakterystyka klonéw Streptococcus pyogenes
opornych na makrolidy”.

3. Sekwencjonowanie genomowe III generacji z wykorzystaniem odczytéw o bardzo duze;j
dhugosci w celu ustalenia kompletnej sekwencji chromosomu XII u drozdzy.

4. Analiza sekwencji genomoéw alg z rodzaju Prototheca sp.w celu zidentyfikowania
potencjalnych genéw wirulencji.

5. Sekwencjonowanie i analiza genomow mitochondrialnych psow (Canis lupus familiaris)
w celu identyfikacji mutacji odpowiedzialnych za procesy nowotworowe w ramach
wspotpracy z Uniwersytetem Przyrodniczym w Lublinie.

6. Metagenomiczna analiza heterotroficznej mikrobiocenozy anatarktycznych porostow
w celu okreslenia biordéznorodnos$ci zbiorowisk porostowych w rejonach polarnych.

Opis realizowanych prac:

Wdrozono procedure sekwencjonowania w oparciu o protokot firmy 10x Genomics
co pozwolito na uzyskanie sekwencji genomow alg z rodzaju Prototheca sp. o wysokiej jakosci.

We wspotpracy z Instytutem Genetyki 1 Biotechnologii UW kontynuowano prace nad
uzyskaniem bardzo dtugich (ultra-long >1Mb) odczytow z wykorzystaniem technologii Oxford
Nanopore co pozwoli po raz pierwszy na ustalenie konsensusu sekwencji repetytywnych
macierzy tDNA chromosomu XII u drozdzy.

Kontynuowano prace nad sekwencjonowaniem i analizg genomoéw bakterii Streptococcus
pyogenes. W ramach prowadzonych prac okre$lano typ sekwencyjny badanych izolatow,
identyfikowano geny opornosci na antybiotyki, a takze poszukiwano geny odpowiedzialne
za wirulencje.

Z wykorzystaniem aparatu MiSeq firmy Illumina, wykonano sekwencjonowania: DNA
totalnego z 6 szczepdéw bakterii z rodzaju Streptococcus pneumoniae; DNA totalnego 193
szczepOw bakterii z rodzaju Streptococcus pyogenes; 36 genomow mitochondrialnych z DNA
leukocytow psow, 79 probek srodowiskowych pochodzacych z porostdow wystepujacych
w Antarktyce, a takze 12 genomoéw alg z rodzaju Prototheca sp. Dla kazdej probki bakteryjnego
DNA uzyskano okoto 0,5 miliona sparowanych odczytéw o dlugosciach 300 nukleotydowych
(metoda Paired End-Illumina), czyli $rednio 300 milonéw par zasad na probke. W przypadku
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genomow alg uzyskano min. 1 miliard par zasad na probk¢. Genomy mitochondrialne psow
sekwencjonowano otrzymujgc min. 100 krotne pokrycie genomu czyli min. 20 milionow
par zasad na badang probke. Lacznie uzyskano ponad 100 miliardéw par zasad. Pozwolito
to na zlozenie petnych genomow jak rowniez obecnych w komorkach plazmidow.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Uzyskanie kompletnych sekwencji genomow mitochondrialnych psoéw a takze identyfikacja
mutacji odpowiedzialnych za transformacje nowotworows.

Optymalizacja metodyki izolacji genomowego DNA oraz sekwencjonowania Ill generacji
z wykorzystaniem technologii Oxford Nanopore w celu uzyskania bardzo dlugich odczytow
(ultra-long >1Mb).

Otrzymanie wysokiej jakosci sekwencji i ztozen genoméw alg z rodzaju Prototheca sp.
Uzyskane wyniki pozwola na ustalenie kompletnych map fizycznych genomoéw organelli,
a takze wytypowanie markeré6w w jadrowym DNA do identyfikacji genetyczne;.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Identyfikacja mutacji w mitochondrialnym DNA psoéw odpowiedzialnych za transformacje
nowotworowg przyczynie si¢ do opracowania nowych strategii leczenia nowotworéw u tych
zwierzat.

Uzyskanie kompletnej sekwencji chromosomu XII u drozdzy umozliwi wyjasnienie
mechanizmow regulujacych wielko$¢ i strukture macierzy rDNA w genomie tego organizmu.

Metagenomiczna analiza heterotroficznej mikrobiocenozy antarktycznych porostow
pozwoli na okres$lenie bior6znorodnosci zbiorowisk porostowych, ktore sa ekologicznie
waznym organizmem w rejonach polarnych.

Publikacje:
5927, 5929, 5975, 5997, 6008, 6028, 6055, 6060, 6082, 4781/A, 4782/A, 4786/A

Temat nr 67: Metabolizm siarki w roslinach.
Zespoél: prof. dr hab. Agnieszka Sirko, dr Jerzy Brzywczy, dr Marzena Siefko, dr Anna
Wawrzynska, dr Marcin Olszak, doktoranci: mgr Anna Niemiro, mgr Justyna Piotrowska

Cel badania:

Kontynuacja badan nad znaczeniem procesow selektywnej degradacji biatek na drodze
autofagii lub proteasomalnej w odpowiedzi roslin na niedobory zwigzkéw odzywczych.
Okreslenie roli O-acetyloseryny w sygnalizacji niedoboru siarki w ro$linach.

Opis realizowanych prac:

PrzeprowadziliSmy analiz¢ transkryptomiczng korzeni i pgdéw linii Arabidopsis z delecja
receptora selektywnej autofagii, NBR1 (NBR1-KO). W korzeniach roslin NBR1-KO
zauwazyliSmy zwiekszong ekspresje genow zwigzanych z sygnalizacja cytokinin. Dalsza analiza
promotorow tych genéw wykazata, ze wigkszo$¢ z nich jest regulowana przez czynniki ABF3
i ATHBG6, co sugerowalo ze w ro$linach nie posiadajacych ekspresji NBR1 czynniki te nie
sg degradowane. Udalo nam si¢ wykaza¢, ze oba czynniki oddziatuja z biatkiem NBRI,
aczkolwiek nie wiemy jeszcze czy oddzialywanie to jest potrzebne do degradacji ABF3
1 ATHB6. PrzeanalizowaliSmy réwniez zawarto$¢ fiotohormondéw w lisciach i korzeniach roslin
z nadekspresja lub delecjag NBR1. W analizowanych liniach zaobserwowalis$my liczne zmiany
w profilu cytokinin. Wyrazny fenotyp skrécenia korzeni siewek obu linii hodowanych
w obecno$ci egzogennej cytokininy wskazuje na powigzania NBR1 z sygnalizacja tych
fitohormonow.
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Sklonowali§my promotory wybranych gendw tzw. ,,clusteru OAS”, ktdre zostang nastgpnie
uzyte przez partnera niemieckiego do poszukiwania wigzacych si¢ czynnikow transkrypcyjnych
w drozdzowym systemie jedno-hybrydowym. Réwnoczesnie promotory te sklonowaliSmy
do wektorow binarnych umozliwiajgcych ekspresje gendéw reporterowych (GUS 1 GFP)
w roélinach. Konstrukty te zostaly wprowadzone do rosélin Arabidopsis. Trwajg prace nad
stabilizacjg linii mutantow Isul, Isu2, Isu3, Isu4 oraz Isu2&4, krzyzowaniem mutantow
1 uzyskaniem linii wielokrotnych mutantéw delecyjnych tych gendw.

Zauwazylismy nadwrazliwo$¢ na glukoze stworzonej przez nas linii Arabidopsis z delecja
kluczowego dla deficytu siarki czynnika transkrypcyjnego, SLIM. Obecnie analizujemy zwiazki
metabolizmu siarkowego z metabolizmem weglowym/sygnalizacja glukozowa.

SkonstruowaliSmy 6 transgenicznych linii Arabidopsis z ekspresja E3 ligaz
ubikwitynowych, ktorych geny sa specyficznie regulowane przez niedobodr siarki. Naszym
celem jest znalezienie bialek docelowych tych ligaz; prace nad ustawieniem metodyki
z uzyciem analizy mass-spec trwaja.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

Zaobserwowanie mozliwo$ci modulacji roslinnego szlaku sygnalizacyjnego cytokinin oraz
kwasu abscysynowego przez NBR1. Uzyskanie mutantéw delecyjnych jedno- lub wielo-
krotnych dla niektorych LSU. Zaobserwowanie zaangazowania biatka SLIM1 w ko-regulacje
metabolizmu siarkowego 1 wegglowego.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wiyniki zostaty opisane w 5 artykutach naukowych.

Publikacje:
5961, 5972, 5996, 6061, 6067

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

Cel badania:

Celem badan jest poznanie roli kodowanych jadrowo biatek zaangazowanych
w metabolizm RNA w mitochondriach réznych gatunkow drozdzy, a takze zrozumienie tego,
jaka role odgrywala jadrowa kontrola metabolizmu RNA w ewolucji oddziatywan jadrowo-
mitochondrialnych.

Opis realizowanych prac:

Kontynuowano analizy funkcjonalne w mutantach Candida albicans pozbawionych funkcji
gléwnego kompleksu odpowiadajacego za degradacje RNA w mitochondriach — mtEXO.
Kontynuowano takze badania nad wigzaniem pochodzacego z Saccharomyces cerevisiae biatka
Dmrl bedacego czynnikiem stabilizujacym mitochondrialny RNA z docelowym miejscem
wigzania w rRNA malej podjednostki mitorybosomu. Prowadzono tez badania nad rolg
egzorybonukleazy Pet127 w metabolizmie RNA w mitochondriach C. albicans.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Wykazano, ze biatko Petl27 ma aktywno$¢ procesywnej egzorybonukleazy 5°-3°
zlokalizowang w domenie PD-(D/E)XK biatka. Brak tej egzorybonukleazy nie powoduje
dysfunkcji oddechowej, jednak na poziomie molekularnym objawia si¢ akumulacja RNA
intronowych i zaburzeniami dojrzewania transkryptow mitochondrialnych. Zakoficzono analizy
fenotypu molekularnego i fizjologicznego mutantow mtEXO u C. albicans, wykazujace
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kluczowa rolg tego kompleksu w ksztaltowaniu transkryptomu mitochondriéw i ztozono
manuskrypt publikacji.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Wyniki dotyczace analizy wigzania biatka Dmrl z RNA matej podjednostki mitorybosomu
zostaly opublikowane w czasopismie RNA. Manuskrypt dotyczacy roli mtEXO w ksztattowaniu
transkryptomu mitochondriéw C. albicans zostal ztozony do recenzji (obecnie wprowadzane
sg poprawki po pierwszych recenzjach).

Publikacje:
6050

Temat nr 69: Metabolizm RNA u Eucaryota.

Zespo6t: dr hab. Roman Szczesny, dr Damian Graczyk, dr hab. Rafal Tomecki, dr Jolanta
Czerwinska, dr Marta Jedynak, dr Talimur Reza, dr Agnieszka Tudek, doktoranci: mgr Kamila
Affek, mgr Joanna Grochowska, mgr Agata Jabczynska, mgr Aneta Jurkiewicz, mgr Kamil
Kobytecki, mgr Hitha Gopalan Nair, mgr Neuton Gorjdo, mgr Karolina Wrobel

Cel badania:

Podstawowym celem badan prowadzonych w ramach tematu jest zrozumienie
mechanizméw transkrypcyjnej i posttranskrypeyjnej regulacji ekspresji genow u Eukaryota,
w tym udziatu tych mechanizméw w odpowiedzi na patogeny lub stany patologiczne.

Opis realizowanych prac:

Analiza mechanizmu aktywacji kompleksu egzosomu przez kompleks SKI1 w cytoplazmie

PrzeprowadziliSmy seri¢ eksperymentow majacych na celu okreslenie struktury
przestrzenne] kompleksu SKI. OczyscilisSmy kompleks 1 przeprowadziliSmy jego analizg
z uzyciem kriogenicznej mikroskopii elektronowej. OpracowaliSmy réwniez metody
otrzymywania superkompleksow zawierajacych kompleks SKI, ktorych badania strukturalne
w przyszto$ci powinny przyczyni¢ si¢ do wyjasnienia mechanizméw wspotpracy migdzy SKI
oraz innymi maszyneriami bialkowymi uczestniczacymi w regulacji metabolizmu mRNA
w cytoplazmie. PrzeprowadziliSmy szereg eksperymentow majacych na celu ustalenie roli
poszczegdlnych domen podjednostek SKI w formowaniu tego kompleksu. Znaczaca czg$¢
przeprowadzonych do$wiadczen biochemicznych byta poswigcona identyfikacji nowych
czynnikdéw, z ktorymi moga oddziatywaé podjednostki kompleksu SKI. Potencjalne
oddzialywania zostaty juz cze$ciowo potwierdzone.

Strukturalne i biochemiczne  determinanty  specyficznosci  substratowej  biatek
modyfikujgcych RNA

ZakonczyliSmy cykl badan nad struktura przestrzenng i aktywnos$cig biochemiczng
nukleotydylotransferazy CutA. We wspotpracy z dr. hab. Marcinem Nowotnym poznaliSmy
struktur¢ badanego biatka wykorzystujac krystalografi¢ rentgenowska. Badania strukturalne
oraz szczegdlowe badania biochemiczne pozwolily nam zaproponowa¢ m.in. dlaczego CutA ma
wysoka specyficzno$¢ w stosunku do CTP, ale takze zrozumieliSmy cechy enzymu, ktore
powoduja, ze CutA nie wykorzystuje jako substratu GTP.

Metabolizm RNA w mitochondriach

Prowadzone sg prace majace na celu identyfikacje i charakterystyke funkcjonalng biatek
zaangazowanych ~w  ekspresj¢ genomu mitochondrialnego. Kontynuowano analiz¢
mechanizmow degradacji ludzkiego RNA mitochondrialnego. PrzeprowadziliSmy badania, ktore
wykazaly rol¢ ludzkiej mitochondrialnej oligorybonukleazy REXO2 w usuwaniu produktow
ubocznych obrobki prekursorowego RNA mitochondrialnego oraz produktéw koncowych
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aktywnos$ci degradosomu mitochondrialnego. Wykazali§my, ze usuwanie krotkich RNA przez
REXO2 jest niezbedne do utrzymania prawidtowego poziomu dwuniciowego RNA
mitochondrialnego. Kontynuowano prace nad rolg innych nowo zidentyfikowanych czynnikow,
ktorych aktywno$¢ jest niezbgdna w kontroli mitochondrialnego dsRNA. Przeprowadzono
rowniez seri¢ badan nad biatkiem metabolizmu podstawowego, w przypadku ktorego
przypuszczamy, ze jest zaangazowane w metabolizm RNA w mitochondriach czlowieka.

Regulacja aktywnosci RNA polimerazy 11l u ssakow oraz znaczenie zaburzen tego procesu
w stanach patologicznych czlowieka

Wykonane zostaly badania majace na celu sprawdzenie roli wystgpowania wielu kopii
genow tRNA oraz wzajemnej ich regulacji. Przeprowadzone eksperymenty, w ktérych usunigto
kilka kopii jednego izoakceptorowego tRNA, pozwolity okresli¢, ze regulacja indywidualnych
tRNA nie jest ze sobg skorelowana. Stosujac podobng metodologie, sprawdzono jak terminatory
w genach tRNA wplywaja na poziom ich ekspresji. Dodatkowo, przeprowadzono badania,
w ktorych sprawdzono role biatka MAF1, w regulacji RNA polimerazy III w makrofagach
stymulowanych liposacharydami. Wykazano, ze biatko to pelni kluczowg role w regulacji RNA
polimerazy III w tych warunkach, i Zze zaburzenie tej regulacji wplywa na odpowiedz prozapalna
makrofagéw. Kontynuowano takze prace nad rolg biatka POLRID, podjednostki RNA
polimerazy Ill, w rozwoju raka jelita grubego.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

1. Wykazanie roli REXO2 w kontroli krétkich RNA mitochondrialnych i utrzymaniu
prawidlowego poziomu mitochondrialnego dwuniciowego RNA (publikacja Szewczyk
i wsp. Nucleic Acids Research).

2. ldentyfikacja podtoza molekularnego specyficznosci substratowe;j
nukleotydylotransferazy CutA (publikacja Malik i wsp. Nucleic Acids Research).

3. Okreslenie roli biatka MAF1 w regulacji RNA polimerazy III w makrofagach oraz jego
wplywu na fizjologie tych komorek (Jurkiewicz 1 wsp. Praca wystana do recenzji).

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

Publikacje:
5923, 5998, 5993, 6069

Temat nr 70: Biologia strukturalna bialek stuzacych jako narzedzia do modyfikacji
genetycznych.
Zespotl: prof. dr hab. Matthias Bochtler, mgr. Igor Helbrecht, mgr. Michat Pastor

Cel badania:

Modyfikacje DNA petlnig bardzo rdézne funkcje w organizmach prokariotycznych
i eukariotycznych, ale zwigzane z nimi procesy biochemiczne sg ewolucyjnie zachowane. Celem
naszych badan jest odkrycie i scharakteryzowanie biatek, ktore moglyby znalez¢ zastosowanie
w inzynierii genomowej i/lub epigenomowej oraz zastosowanie tych enzymow do wyjasnienia
mechanizmow epigenetycznych zachodzacych w organizmach eukariotycznych.

Opis realizowanych prac:

Nowe techniki oparte o systemy CRISPR

Scharakteryzowalismy enzymy i1 systemy CRISPR, ukierunkowane na czasteczki RNA
(Cas13, Csm). Zweryfikowali$my mozliwos$¢ zastosowania tych systemow do wyciszania RNA
0 zdefiniowanej sekwencji u danio pregowanego (jako organizmu modelowego, w ktorym
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techniki oparte na interferencji RNA sa malo skuteczne). JesteSmy w trakcie testowania
mozliwosci zastosowania protokotow opartych o system SHERLOCK CRISPR do wykrywania
obecnosci wirusa COVID-19 metodg przeptywu bocznego.

Nowe enzymy zalezne od modyfikacji DNA

Wiele endonukleaz restrykcyjnych zaleznych od modyfikacji wykorzystuje domeny SRA
do swoistego wigzania modyfikowanego DNA. Domeny SRA naleza do nadrodziny PUA, ktora
poza nimi obejmuje domeny znane, jako wigzace RNA. OdkryliSmy naturalnie wystepujace
biatka zbudowane z domen PUA (ale nie SRA) oraz domen nukleazowych. Wykazalismy,
ze bialka te sg zalezne od modyfikacji 1 jedno z nich scharakteryzowalismy strukturalnie
I biochemicznie.

Rozktad procesow epigenetycznych w czasie

Czas wprowadzania 1 usuwania modyfikacji DNA cieszy si¢ ostatnio sporym
zainteresowaniem. Chcemy okresli¢ moment wprowadzania metylacji z wysoka rozdzielczo$cia
czasowy, dzigki zastosowaniu techniki pulse-chase (znakowania z uzyciem BrdU lub EdU
a nastgpnie wykrywania znacznikow). Naszym glownym narz¢dziem bedzie sekwencjonowanie
metoda Nanopore. JesteSmy w trakcie opracowywania oprogramowania, ktore bedzie
jednoczesnie  wykrywatlo w  sekwencji  DNA  modyfikacje  oraz  znaczniki,
co powinno umozliwi¢ precyzyjne okreslenie momentu wprowadzania modyfikacji.

Badania epigenomu owadow

W przypadku niektorych owadoéw (pszczot, os lub mrowek), ten sam genom prowadzi
do powstawania organizméw o bardzo réznych funkcjach i sposobach zycia (np. krélowych
1 robotnic). Ten dymorfizm rozwojowy jest zwykle wigzany z eusocjalnoscia tych owadow.
Chcemy wyjasni¢, w jaki sposob epigenom definiuje rozwdj owadow i kontroluje ich funkcje
spoteczne. W tym celu poréwnujemy genomy organizméw zdolnych i niezdolnych
do rozmnazania (krélowych 1 robotnic). Obiektem naszych badan sa gtownie pszczoty miodne,
w przypadku ktorych koncentrujemy si¢ obecnie na grupie rebeliantek. Dodatkowo prowadzimy
badania os, u ktorych eusocjalnos¢ pojawita si¢ prawdopodobnie niezaleznie
od pszczot.

Opis najwazniejszych osiagni¢c:

OdkryliSmy 1 scharakteryzowalismy nowe rodziny endonukleaz zaleznych od modyfikacji
zbudowanych z domen PUA oraz domen HNH (Pastor i wsp., w druku). Opracowali$my nowg
metode wylaczania RNA z uzyciem systemOw CRISPR i1 wykazaliSmy jej skutecznos¢
do wyciszania matczynego i zygotycznego RNA w danio pregowanym (Fricke 1 wsp., 2020).

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Cze$¢ z naszych badan jest prowadzona we wspotpracy z firmg New England Biolabs
(USA). Celem firmy jest wykazanie, ze produkowane przez nig enzymy, a wsrdd nich te, ktore
wspolnie charakteryzujemy, moga znalez¢ zastosowanie w inzynierii genetycznej i badaniach
epigenetycznych/epigenomowych (Lutz i wsp., 2020, Kisiala i wsp., 2020, Pastor i wsp.,
w druku).

Publikacje:
6057, 3066, 6075, 6077, 6098
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Temat nr 71: Stres Srodowiskowy jako zrddlo niestabilnosci genetycznej.
Zespol: dr hab. Adrianna Skoneczna, profesor instytutu, dr Kamil Krol (do marca), mgr Justyna
Antoniuk-Majchrzak, mgr Anna Diugajczyk, mgr Tuguldur Enkhbaatar (od marca)

Cel badania:

1. W komorkach Saccharomyces cerevisiae defektom transportu pecherzykowego czesto
towarzysza fenotypy niestabilno$ci genetycznej, wiaczajac w to rowniez zmiany
zawartosci DNA. Celem badan jest poznanie mechanizméw molekularnych
prowadzacych do aneuploidii w komoérkach drozdzy pozbawionych sprawnego
transportu pecherzykowego.

2. Badanie regulacji potranslacyjnej drozdzowej rekombinazy Rad51.

Opis realizowanych prac:

Ad.1. W szczepach drozdzy, w ktorych defekt transportu wewnatrzkomorkowego wigze si¢
z anomaliami zawartosci DNA oraz podwyzszong czestoscia uszkodzen DNA i rejondw
jednoniciowych (mierzonych czesto$cig rekrutacji do DNA bialek Rad52 1 Rfal)
przeanalizowano zmiany poziomu wybranych biatek biorgcych udzial w naprawie peknig¢ DNA
oraz modyfikacje potranslacyjne tych bialek obserwowane zwykle w warunkach stresu
genotoksycznego. Wykryto zmiany ruchliwosci biatek Cdcl3, Rfal oraz Rad51podczas
elektroforezy, ktore wiazemy ze stanem ich fosforylacji. Poniewaz fosforylacja analizowanych
biatek wptywa na ich trwatos¢, lokalizacje komérkows, zdolno$é do tworzenia kompleksow czy
aktywno$¢ enzymatyczng, a w efekcie kontroluje ich funkcje molekularne, sadzimy,
ze W szczepach z pozbawionych funkcjonalnego transportu pecherzykowego dochodzi do
anomalii w przebiegu rekombinacji homologicznej oraz do zmian dhlugos$ci rejonow
telomerycznych.  Zbadanie  dlugo$ci  telomerow w  szczepach  rvsl614/rvsi6iA,
rvs1674/rvs1674, sys1A/sys1A i ypt6A/ypt6A oraz analiza obecnosci struktur DNA typowych dla
rekombinacji pozwoli na weryfikacje¢ tej hipotezy.

Ad.2. Analizowano zmiany czasu pottrwania Rad51 w warunkach kontrolnych i podczas
stresu genotoksycznego, a takze poziom podstawowy Rad51 w szczepach pozbawionych
aktywnos$ci proteasomalnej lub aktywnosci ligaz ubikwitynowych. Stwierdzono akumulacje
Rad51 w szczepach z mutacjg proteasomalng oraz w szczepach pozbawionych okreslonych
enzymOow E2 1 E3. Analiza form Rad51 wykrywanych metoda hybrydyzacji typu Western
PO oczyszczeniu na ztozu Ni?*-NTA biatek modyfikowanych ubikwityna wyznakowang metka
histydynowa pozwolito na wykrycie, ze Rad51 ulega poliubikwitynacji.

Opis najwazniejszych osiagni¢c:

1. Wykazanie, ze fosforylacja biatek Cdcl3, Rad51 i Rfal, warunkujaca ich funkcje
molekularne podczas naprawy uszkodzen DNA w rejonach telomerycznych, jest
zmieniona w szczepach pozbawionych genow RVS161, RVS167, SYS1i YPTG6.

2. Wykazanie, ze trwatos¢ rekombinazy Rad51 regulowana jest na drodze ubikwityno-
zaleznej proteolizy 1 zmienia si¢ w warunkach stresu genotoksycznego.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

1. Odkrycie, ze niesprawny system transportu pecherzykowego wplywa na sprawno$¢
systemOw naprawy DNA tak w warunkach kontrolnych, jak i w warunkach stresu
genotoksycznego i prowadzi do aneuploidyzacji genomu w komodrkach S. cerevisiae,
sugeruje podobne fenotypy w komodrkach czlowieka niosgcych mutacje w ludzkich
ortologach analizowanych przez nas genéw. Tym samym, mutacje w genach kodujacych
biatka transportu pecherzykowego mogg w komorkach ludzkich dziata¢ pro-onkogennie.

2. Poniewaz komoérkowy poziom rekombinazy Rad51 decyduje o trybie procesowania
peknie¢ DNA podczas naprawy na drodze rekombinacji homologicznej (nadmiar Rad51
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prowadzi do rekombinacji nieuprawnionej), to poznanie mechanizméw regulacji
poziomu i aktywnosci tego biatka pozwoli na przewidzenie sposobu naprawy peknieé
DNA i otwiera mozliwo$¢ ich regulacji. Podobne mechanizmy dzialajg przypuszczalnie
w komorkach ludzkich regulujgc funkcje 1 poziom ortologicznych biatek RADS1
1 BRCAI, ktorych regulacja przektada si¢ na konkretne choroby, w tym na nowotwory
piersi.  Wyniki otrzymane podczas przeprowadzonych badan s3 podstawa
przygotowywanych publikacji.

Publikacje:
5976

Temat nr 72: Genomika funkcjonalna odpowiedzi komérek eukariotycznych na stresy
srodowiskowe.
Zespol: dr hab. Marek Skoneczny, dr Anna Chelstowska, mgr Zuzanna Frydzinska

Cel badania:
1. Analiza roli i lokalizacji wewnatrzkomdrkowej Hsp31p, biatka odpowiedzi na stres
o aktywnosci glioksalazy III w drozdzach Saccharomyces cerevisiae.
2. Poznanie nowej drogi importu bialek do peroksysomow, organelli uczestniczacych
w ochronie przed stresem oksydacyjnym.
3. Analiza transkryptomu komorek drozdzy w warunkach hodowli ciagte;.

Opis realizowanych prac:

Ad 1. Jak wczesniej ustalilismy, Hsp31p jest zlokalizowane w periplazmie, a wobec braku
motywu kierujacego do sekrecji droga klasyczng (ER/Aparat Golgi’ego/btona plazmatyczna)
postulujemy, ze jego sekrecja odbywa si¢ droga niekonwencjonalng. Niekonwencjonalne §ciezki
sekrecji sa stabo poznane, a ostatnio skupity wiele uwagi, gdyz ujawnity si¢ ich powigzania
z chorobami neurodegeneracyjnymi i nowotworowymi. Wobec tego nasze badania na modelu
drozdzowym zyskuja dodatkowy walor praktyczny. W minionym roku poszukiwaliSmy reszt
aminokwasowych w polipeptydzie Hsp31p istotnych dla sekrecji tego biatka do periplazmy.
Ustalilismy, ze podstawienia aminokwasowe Ser209->Pro i Phel7->Ser blokujg sekrecje tego
biatka. Brak koncowych 8 aminokwasow polipeptydu ma podobny skutek. Towarzyszy temu
zwigkszona wrazliwo$¢ komorek drozdzy na toksyczny metyloglioksal, ktory jest substratem dla
aktywnosci enzymatycznej Hsp31p. Nasze wyniki wskazujg ponadto, ze niewydzielane warianty
Hsp31p podlegaja szybkiej degradacji w komorce.

Ad 2. Analizowalismy wplyw podstawien aminokwasowych w polipeptydzie oksydazy
acylo-CoA (AOx) na jej oddziatywanie z receptorem Pex5p i na jej import do peroksysomow.
WykonaliSmy modelowanie struktury AOx 1 okresliliSmy rozmieszczenie reszt
aminokwasowych istotnych dla oddziatywania i importu AOx. Okazato si¢, ze cho¢ rozrzucone
w roznych rejonach polipeptydu reszty te tworza domene¢ na powierzchni sfaldowanego biatka,
co wskazuje, ze sygnat PTS3 jest typu ,,signal patch”.

Ad 3. Ten poboczny watek badawczy zostal podjety w zastepstwie poprzednio
zaplanowanych, gdyz w przeciwienstwie do nich, nie wymagal pracy eksperymentalnej (ta byta
wykonana wczesniej) 1 mogt by¢ zrealizowany mimo ograniczen wynikajacych z pandemii
COVID-19. W ramach wickszego projektu mikroewolucyjnego analizowaliSmy zmiany
zachodzgce w transkryptomie komorek hodowanych w sposob ciggly w stabilnych warunkach.
Zaobserwowali§my, ze oprocz zmian wynikajacych z pojawiajacych si¢ w populacjach komorek
zmutowanych alleli réznych genéw wiele zmian poziomow ekspresji byto niezaleznych
od mutacji. Zjawisko to poddano analizie in silico.
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Opis najwazniejszych osiagniec:

Ad 1. Sekrecja Hsp31p jest procesem specyficznym, a jego prawidtowa lokalizacja jest
wazna dla zycia komorki drozdzy. Uzyskany wynik poszerza nasza wiedz¢ na temat
niekonwencjonalnej sekrecji Hsp31p i pomoze w ustaleniu warunkéw do przeprowadzenia
planowanego eksperymentu  wielkoskalowego poszukiwania bialek uczestniczacych
w niekonwencjonalnej sekreciji.

Ad 2. Sygnat PTS3 kierujacy AOx do peroksysomow jest typu ,,signal patch”, czyli ztozony
z aminokwaséw rozmieszczonych w rdéznych miejscach tancucha polipeptydowego,
ale lezacych w poblizu na powierzchni natywnie sfaldowanego biatka.

Ad 3. W komorkach drozdzy hodowanych przez wiele generacji w stabilnych warunkach
hodowli ciaglej dochodzi do powolnej zmiany poziomoéw ekspresji wielu gendw, czemu
nie towarzyszag zmiany w genomie. Zmiany te odzwierciedlaja adaptacj¢ komorek
do stabilnego, nie stresowego srodowiska i prawdopodobnie sg zakodowane epigenetycznie.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wyniki badan zostaty, badZ zostang opisane w publikacjach naukowych oraz zaprezentowane na
konferencjach naukowych.

Publikacje:
5976, 6099

Temat nr 73: Uwarunkowania biologiczne, geochemiczne i genetyczne struktur

i funkcjonowania ekosystemow polarnych na tle zmian klimatycznych.
Zespoél: dr hab. Robert J. Bialik, profesor instytutu, dr Jakub Grzesiak, dr Matgorzata Korczak-
Asbshire, dr Joanna Plenzler, mgr Katarzyna Totkacz, mgr Michat Dziembowski, lic. Katarzyna
Fudala

Cel badania:

Celem badan byla ocena fluktuacji abiotycznych skladowych $rodowiska wywotanych
zmianami klimatycznymi w regionie Antarktyki Zachodniej 1 ich wplyw na destabilizacje
struktury 1 funkcjonowanie zaré6wno ladowych, jak i morskich zespolow roslinnych oraz
zwierzecych. Ponadto podjeto si¢ proby przeniesienia aparatu genetycznego zwigzanego
z produkcja PHA do Escherichia coli oraz konstrukcji mutantow delecyjnych w genie syntazy
PHA szczepdw psychrofilnych.

Opis realizowanych prac:

Dokonano analizy przezywalnosci transformantow szczepoéw psychrofilnych oraz ich
nietransformowanych odpowiednikéw po poddaniu ich dzialaniu czynnikow fizyko-
chemicznych o ré6znym natezeniu (UV, pH, Temp., etc.). Ponadto wykonana zostala obrobka
I analiza fizjologiczna, genetyczna i mikroskopowa bakterii wyizolowanych z 6 gatunkow
porostow  antarktycznych. Prowadzono obserwacje fauny Wyspy Krola Jerzego
z wykorzystaniem bezzalogowych statkow powietrznych. Przygotowano mapy rejonu Patelnia
na zachodnim brzegu Zatoki Admiralicji oraz opracowano seri¢ zdje¢ pozyskanych z 22
nalotow UAV w okresie wystepowania hareméw potudniowych stoni morskich. Poddano
analizie dane =z monitoringdw prowadzonych na Polskiej Stacji Antarktycznej
im. H. Arctowskiego.

Opis najwazniejszych osiagniec:
Pokazano statystycznie istotne réznice w wielkosci osobnikéw mirung poludniowych
w poszczegolnych haremach wystepujacych w  rejonie Potwyspu Patelnia. Ponadto,
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na podstawie wskaznikow geoakumulacji zaobserwowali$émy podwyzszone st¢zenie Pb
W jeziorze w poblizu obiektow Stacji Arctowskiego oraz Cd w rejonie Lodowca Ekologii.
Biorgc pod uwage zmiany klimatyczne i nasilenie antropopresji, nasze badanie wskazuje,
ze Antarktyka wymaga szczegolnego skupienia si¢ na sezonowej dynamice zawartosci
mineratow i ocenie zanieczyszczen w ciekach wystepujacych w poblizu stacji badawczych.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Uzyskano wglad w role polihydroksykwasow w adaptacji zimnolubnych bakterii
do zmiennych warunkéw polarnych, jak roéwniez w zmienno$§¢ mikrobiomu porostow
antarktycznych w zaleznosci od siedliska 1 wieku plechy oraz uzyskanie unikalnych szczepow
bakterii o potencjale biotechnologicznym.

Publikacje:
5920, 5929, 5943, 5950, 5983, 6007, 6028, 6074, 6078, 6086, 4781/A, 4782/A, 4802/A

Temat nr 74: Udzial chromatyny w kontroli podstawowych procesow regulatorowych

u Eukariota.
Zespoél: dr hab. Tomasz Sarnowski, profesor instytutu, dr Szymon Kubala, dr Anna Maassen,
doktoranci: mgr inz. Pawel Cwiek, mgr inz. Paulina Oksinska, mgr inz. Jarostaw Steciuk,
mgr inz. Magdalena Zaborowska, mgr Magdalena Wilga, , mgr inz. Jakub Szurmak, mgr Robert
Binkowski, magistranci: Joanna Kosior, Emilia Staszor, Weronika Gajewska, stypendysta:
Jakkapong Kluebsoongnoen (do pazdziernika 2020)

Cel badania:

Gléwnym celem badan w 2020 roku byta identyfikacja wplywu zaburzen
w funkcjonowaniu kompleksow SWI/SNF na przebieg istotnych procesow regulacyjnych
u FEukariota a takze okre$lenie zwiazku pomiedzy uszkodzeniem kompleksu SWI/SNF
a réznymi nowotworami- m.in. jasnokomoérkowym rakiem nerki i zaawansowanym rakiem
pecherza moczowego. Nadrzednym celem realizowanej dzialalno$ci badawczej byto
wykorzystanie technik dostepnych w laboratorium do opracowania czynnika przeciwko
wirusowi SARS-CoV-2 opartego o naoprzeciwciata i bakteriofaga M13.

Opis realizowanych prac:

W prowadzonych badaniach wykorzystane zostaty najnowocze$niejsze techniki i metody
biologii molekularnej takie jak: sekwencjonowanie nowej generacji (RNA-seq, ChIP-seq),
identyfikacja skladu biatkowego 1 modyfikacji biatek za pomoca spektrometrii mas,
elektroforeza 2D a takZze zawansowane techniki metabolomiczne, fenotypowanie, analizy
fizjologiczne itp. W badaniach wykorzystane zostaly rosliny Arabidopsis, ludzkie linie
komorkowe oraz krewetka — trzy warto$ciowe uktady modelowe. Okreslony zostal wplyw
utraty/uszkodzenia kompleksow SWI/SNF na istotne procesy regulacyjne a takze oceniony
zostal skutek utraty funkcjonalno$ci kompleksow SWI/SNF w wybranych typach nowotwordw.

W  badaniach dotyczacych opracowania neutralizatora SARS-CoV-2 wykorzystano
najnowoczesniejsze techniki takie jak produkcja fragmentow DNA kodujacych biatko wirusa
bez wykorzystania matrycy, nadekspresja bialek w réznych systemach, oczyszczanie biatek,
technika Phage Display, ELISA a takze inne techniki majace na celu okreslenie specyficznosci
nanoprzeciwciat skierowanych przeciwko biatku koronawirusa SARS-CoV-2.

Opis najwazniejszych osiagniec:
1. Zidentyfikowano nanoprzeciwciato rozpoznajace biatko koronawirusa SARS-CoV-2.
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2. Rozwinigto platform¢ umozliwiajacg identyfikacje nanoprzeciwciat skierowanych
przeciwko roznym patogenom.

3. Ustalono wptyw zaburzenia funkcji kompleksu SWI/SNF na rozwdj zaawansowanego
raka pecherza.

4. Wykazano istotng role kompleksow SWI/SNF w jasnokomérkowym raku nerki
i oceniono efekt ich zaburzen w tym typie nowotworu.

5. Okreslono role kompleksow SWI/SNF w odpowiedzi Arabidopsis na stres chtodu.

6. Oceniono role kompleksow SWI/SNF w wyborze alternatywnego miejsca startu
transkrypcji u Arabidopsis.

7. Ustalono istotng role kompleksow SWI/SNF w sygnalizacji za pomocg hormonow
u krewetki.

8. Zebrano dostepne dane na temat kardiotoksyczno$ci w leczeniu nowotwordéw.

9. Podsumowano funkcje biatek z rodziny ALKB u Arabidopsis i cztowieka.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Uzyskane wyniki ujete zostaty w doniesieniach na migdzynarodowej konferencji naukowej
w formie wyktadow i plakatow a takze prezentowane podczas Kongresu ,,Zdrowie Polakow”.
Wyniki uzyskane podczas realizacji zaplanowanych doswiadczen postuzyly do konstrukeji
publikacji naukowych, ktore zostaly opublikowane w migdzynarodowych czasopismach
naukowych a takze zostaty wykorzystane do konstrukcji nowych projektéw badawczych.

Publikacje:
5921, 5985, 5986, 5987, 5988, 6035, 4788/A, 4790/A, 4791/A, 4792/A, 4793/A, 4795/A,
4796/A, 47971A, 4798/A, 296/M

Temat nr 76: Molekularne mechanizmy regulacji czasu spoczynkowego nasion.

Zespol: dr_hab. Szymon Swiezewski, profesor instytutu, dr Ruslan Yatusevich, dr Lien
Brzezniak, dr Sebastian Sacharowski, dr Michat Krzyszton, dr Julia Zinsmeister, dr Krzysztof
Kokoszka,

dr Ewa Krzywinska, doktoranci: mgr Grzegorz Brzyzek, mgr Ce Wang, mgr Ferran Sanchez,
mgr Aleksandra Kmera, mgr Miguel Coelho, magistranci: Katarzyna Jedrzejewska, Emilia
Cepowska, Katarzyna Muter

Cel badania:

Celem badan jest poznanie na poziomie molekularnym mechanizméw kontroli czasu
spoczynkowego nasion u roslin.

Spoczynek nasion to wazna cecha wielu nasion umozliwiajaca im niekietkowanie pomim
o sprzyjajacych warunkow zewnetrznych. Umozliwia to nasionom przeczekanie krétkotrwatych
okresOw sprzyjajacej pogody w oczekiwaniu na wiasciwy moment kietkowania.

Celem badan jest poznanie molekularnych podstaw ustanawiania 1 kontroli spoczynku
nasion u roslin. W tym celu wykorzystywane s3 narz¢dzia zaréwno biologii molekularnej
jak 1 genetyki roslin opisujgc mechanizmy pozwalajace roslinom dopasowaé glebokos¢
spoczynku nasion do panujacych warunkow.

Opis realizowanych prac:

W ujetym sprawozdaniem okresie nawigzaliSmy wspotprace z osrodkiem NARO w Japonii
z ktérym wspolnie prowadzimy badania nad rola antysensu 1GOD w kontroli spoczynku
u zb6z. Kontynuowali$my tez badania nad nowym niekodujagcym antysensownym transkryptem
z genu DOG1 ktory w przeciwienstwie do 1GOD pozytywnie reguluje ekspresje genu DOGI.
Nasz prace dotyczyly tez analizy roli antysensownych transkryptow w kontroli alternatywnego
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splicingu. ZaczgliSmy tez badania dotyczace analizy zmienno$ci spoczynku nasion wsrod
odmian Arabidopsis thaliana.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Za najwazniejsze osiggniecie z tego okresu uwazam odkrycie przez nas morfologicznych
markerow predyspozycji do ustanawiania spoczynku nasion Arabidopsis thaliana.
To fascynujace i zaskakujace odkrycie pokazujace, ze nasiona wyprodukowane z jednego
rodzica 1 genetycznie identyczne wykazuja zmiennos$¢ fenotypu, ktora powigzana jest z sitg
spoczynku ma duzy potencjat nie tylko naukowy ale i aplikacyjny.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Uzyskane prze nas wyniki zostaly w omawianym okresie wykorzystane skutecznego
zaaplikowania i1 uzyskania dodatkowych $rodkéw na badania z Fundacji na Rzecz Nauki
Polskiej, sg takze przedmiotem przygotowywanej do wystania publikacji naukowe;.

Publikacje:
brak

Temat nr 77: Mechanizmy powstawania i naprawy uszkodzen DNA
Zesp6t: dr hab. Elzbieta Speina, dr hab. Agnieszka M. Maciejewska, mgr Malgorzata
Dylewska, mgr Izabela R. Dabrowska

Cel badania:

1. Okreslenie roli systemow naprawy uszkodzen oksydacyjnych DNA w nabywaniu
oporno$ci na terapi¢ fotodynamiczng (PDT).

2. Badanie nowych klas zwigzkow matoczgsteczkowych jako potencjalnych lekow
w chemioterapii.

3. Poszukiwanie substratéw dehydrogenazy AidB.

4. Charakterystyka funkcji eukariotycznego homologa dioksygenazy AlkB — ABH2.

5. Okreslenie zalezno$ci hydrofobowosci pochodnych benzotriazolu od pH.

Opis realizowanych prac:

Ad. 1. Wyizolowano komorki oporne na PDT z ludzkich komorek raka szyjki macicy SKG-
Illa 1 przeprowadzono badania biochemiczne. Oceniono poziom ekspresji genow
zaangazowanych w BER, m. in. APE1 i PARP1, wydajnos¢ BER poprzez badanie aktywnosci
enzymoOw zaangazowanych we wszystkie gtowne etapy BER, podjeto probe uwrazliwienia
opornych komodrek SKG-IIIaR na PDT poprzez hamowanie potencjalnych celow. Komorki raka
szyjki macicy oporne na PDT wykazaty silniejszg ekspresj¢ niektorych biatek BER, takich jak
APE1 i PARPI oraz zwigkszong aktywno$¢ glownych etapow BER w poréwnaniu z komorkami
wrazliwymi.

Ad. 2. Przeprowadzono badania przesiewowe nowo zsyntetyzowanych w Zaktadzie
Biofizyki IBB PAN (we wspoOlpracy z dr Adamem Mieczkowskim) zwigzkow
matoczasteczkowych pod katem dziatania genotoksycznego/cytotoksycznego przy uzyciu
szerokiego panelu komoérek nowotworowych i1 nienowotworowych. Dwa zwigzki wykazaly
silniejsze dzialanie niz wyj$ciowy tadalafil na liniach komorkowych HEK 293T 1 MCF7.

Ad. 3. Poréwnano czesto$é wystepowania mutacji AT—TA pod wplywem obecnosci 1,N°-
etenoadeniny w DNA w szczepach pozbawionych aktywnosci dehydrogenazy AidB
i dioksygenazy AIkB. Poziom mutacji powstajagcych w mutancie pozbawionym aktywnosci
AidB byt wyzszy niz w mutancie podwojnym. Produktem ubocznym reakcji naprawy
etenoadduktow przez AlkB jest dziatajacy mutagennie i cytotoksycznie glioksal. Obnizenie
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poziomu mutacji w szczepie pozbawionym obu aktywno$ci naprawczych, gdzie glioksal
nie jest generowany, wskazuje, ze funkcja AidB moze by¢ detoksyfikacja glioksalu.

Ad. 4. U mutantéw delecyjnych abh2 linii komérkowej DT40 zaobserwowano akumulacje
komorek w fazie S/G2 oraz zwigkszong aktywacj¢ punktu kontrolnego fazy S w odpowiedzi
na dzialanie MMS. Analiza dynamiki replikacji DNA na poziomie pojedynczej czasteczki
z wykorzystaniem techniki DNA fiber wykazata spowolnienie elongacji widetek replikacyjnych.
Dane te wskazuja na istotng role ABH2 w naprawie uszkodzen blokujacych replikacje
1 przeciwdzialanie stresowi replikacyjnemu wywotanemu dzialaniem zwigzkéw alkilujgcych
I wprowadzajacych wigzania krzyzowe, jak i w naprawie endogennych uszkodzen DNA.

Ad. 5. Badanie hydrofobowosci 1H-Benzotriazolu i 4,5,6,7-Tetrafluoro-1H-Benzotriazolu
w zakresie pH od 3 do 10 przeprowadzono przy uzyciu RP-HPLC. Uzyskane wyniki pokazuja,
ze wraz ze wzrostem pH zwigzku staje si¢ on mniej polarny. Wyniki tych badah mogg mie¢
zastosowanie do okreslenia biodostgpnosci oraz aktywno$ci zwigzkow stosowanych jako
inhibitory dla kinazy CK2 (we wspotpracy z mgr A. Stefaniuk i prof. J. Poznanskim).

Opis najwazniejszych osiagniec:

1. Naprawa DNA jest waznym mechanizmem opornosci na PDT w liniach komorkowych
raka szyjki macicy. Ponadto inhibitor jednej z gtéwnych kinaz DDR, ATM 1 inhibitory
szlaku BER (APE1 i PARPI) moga sta¢ si¢ skutecznymi adiuwantami, ktore zwigksza
skuteczno$¢ terapii fotodynamicznej wraku szyjki macicy.

2. Dioksygenaza ABH2 bierze udzial w naprawie uszkodzen blokujacych replikacje.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Uzyskane wyniki wykorzystano w komunikacie konferencyjnym, pracy doktorskiej
I magisterskiej oraz b¢da opisane w publikacjach.

Publikacje:
5980, 5989, 6000, 6027, 1009/N, 4787/A, 1023/N

Temat nr 78: Mechanizmy utrzymywania homeostazy bialkowej

Zespot: dr Ulrike Topf, Karolina Goscinska (doktorantka), Ismail Tahmaz (doktorantka), Sidra
Kashif (doktorantka; do 15.12.2020), dr Somayeh Shahmoradi Ghahe (PostDoc), Marta Ptonka
(Specjalista), Sara Domagata (Student; do 31.12.2020)

Cel badania:
Identyfikacja post-transkrypcyjnych mechanizméw odpowiedzialnych za dostosowanie
syntezy biatek oraz faldowania biatek w odpowiedzi na stresowe warunki srodowiska.

Opis realizowanych prac:

1. Rola cytoplazmatycznego rybosomalnego biatka eL40 w neutralizacji stresu
pochodzenia mitochondrialnego.
Postugujac si¢ metodami biochemicznymi oraz wykonujac analizy z wykorzystaniem
mikroskopii fluorescencyjnej badaliSémy rol¢ biatka eL40 w biogenezie mitochondriow.
OdkrylisSmy, ze biatko eL40 jest zaangazowane w utrzymanie prawidlowej morfologii
mitochondriow oraz homeostazy biatek, gdy mitochondria nie dziataja poprawnie.
Uzyskane wyniki wpasowuja si¢ w nasza hipotezeg, ktora zaktada, ze biatko eL40 jest
czujnikiem stresu oksydacyjnego wywotanego przez niefunkcjonalne mitochondria.
Uwazamy, ze bialko eL40 moze bra¢ udzial w mechanizmie sprze¢zenia zwrotnego
wykorzystujacego selektywng translacje mitochondrialnych bialek oraz produkcje
enzymoOw antyoksydacyjnych do przywrocenia homeostazy biatek w komorce.
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2. Identyfikacja funkcji biatka Hef3, paraloga biatka eEF3, podczas stresu oksydacyjnego.
Poszukujac biatek zaangazowanych w ochrong przed stresem oksydacyjnym szukalismy
takich gendéw, ktorych delecja powoduje zwigkszenie wrazliwosci na stres oksydacyjny.
Zidentyfikowalismy biatko Hef3 jako nowe biatko zwigzane z rybosomem, ktérego
funkcja jest potrzebna do przetrwania podczas stresu oksydacyjnego. Biatko Hef3,
o do tej pory nieznanej funkcji, jest jednym z paralogéw drozdzowego biatka eEF3.
Wykazalismy, ze gen HEF3 ulega ekspresji podczas stresu oksydacyjnego, a biatko Hef3
jest konieczne do selektywnej translacji bialek zaangazowanych w ochrong
antyoksydacyjna.

3. Funkcja biatka opiekunczego prefoldyny w biogenezie mitochondriow
Z wykorzystaniem mikroskopii fluorescencyjnej zbadalismy wptyw pojedynczej delecji
kazdej z podjednostek prefoldyny na morfologie mitochondriow w komorkach drozdzy.
Wykazalismy, ze niezalezne usuni¢cie dwoch z szesciu podjednostek kompleksu
prefoldyny powoduje znaczacy defekt morfologii mitochondriéw, a przyczyna tego
zaburzenia jest dalej badana. Stosujac podejscie in silico stwierdziliSmy, ze delecje
badanych podjednostek prefoldyn sg syntetycznie letalne z kilkoma innymi genami.
Dzigki temu odkryliSmy potencjalne interakcje z genami mitochondrialnymi.
Kontynuujemy nasze badania w celu sprawdzenia czy biatka kodowane przez owe geny
mitochondrialne oddziatuja z podjednostkami prefoldyn lub sg nowymi substratami
kompleksu opiekunczego prefoldyny.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

W naszej pracy udalo nam si¢ znalez¢é powigzanie miedzy czynnikami maszynerii
translacyjnej oraz maszynerii zaangazowanej w skladanie bialek a utrzymaniem homeostazy
biatek 1 wtasciwej funkcji mitochondriow.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Niektore z opisanych powyzej wynikdéw zostaly opublikowane w czasopismach naukowych
(Goscinska et al, 2020; Goscinska and Topf, 2020). Pozostale wyniki
sa przygotowywane do publikacji.

Publikacje:
6102, 6108

Pracownia Sekwencjonowania Dna I Syntezy Oligonukleotydow
Zespol: dr Robert Gromadka, mgr Beata Babinska, mgr Ewa Kalinska, mgr Malgorzata
Filipiak, mgr Jan Gawor, mgr Karolina Wylot, mgr Karolina Zuchniewicz, dr Piotr Dzierzbicki.

W 2020 roku ramach dziatalnosci ustlugowej dla IBB zsyntetyzowano 3 980
oligonukleotydow oraz zsekwencjonowano na aparatach ABI 3730 1 ABI 3730 x1 12 046 matryc
DNA, co przy $redniej dtugosci odczytu 850bp daje 10 239 100 zasad.

Dla 97  zleceniodawcow  spoza IBB  zostaly  zrealizowane  zamdwienia
na zsekwencjonowanie 29 893 matryc i zsyntetyzowano 10 240 oligonukleotydow.

Za pomoca sekwenatorow genomowych Illumina MiSeq oraz NextSeq zsekwencjonowano
dla IBB 193 genomy bakteryjne i 79 probek srodowiskowych uzyskujac tacznie 64 GB par
zasad.

W ramach wspotpracy z jednostkami spoza Instytutu zsekwencjonowano: 149 genomow
bakteryjnych, 8 genomow bakteriofagdw, 36 genomow mitochondrialnych psa, 19 genomow alg
Prototheca sp. oraz 88 probek srodowiskowych otrzymujac tacznie okoto 115GB par zasad.
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Za pomocg sekwenatora genomowego GridlON zsekwencjonowano dla IBB 27 genomow
bakteryjnych, oraz 1 genom drozdzy uzyskujac tacznie 7GB par zasad.

W ramach wspolpracy z jednostkami spoza Instytutu zsekwencjonowano: 4 genomy
bakterii 1 37 plazmidow bakteryjnych otrzymujac tagcznie okoto 6,1GB par zasad.

Syntezy oligonukleotydow 1 sekwencjonowanie matryc wykonano dla nastepujacych
zaktadow IBB:

matryce oligonukleotydy
1. | Zaktad Biochemii Drobnoustrojow 2793 927
2. | Zaktad Biochemii Lipidow 299 245
3. | Zakltad Biochemii Roslin 482 387
4. | Zaktad Biologii Antarktyki 275 66
5. | Zaktad Biologii Molekularnej 473 368
6. | Zaktad Biofizyki 338 240
7. | Zaktad Biosyntezy Biatka 223 120
8. | Zaktad Genetyki 1045 399
9. | Pracownia Biologii RNA i Genomiki Funkcjonalnej 530 187
10. | Pracownia Glikobiologii Grzybow 669 300
11. | Pracownia Mutagenezy i Reperacji DNA 4625 376
12. | Pracownia Patogenezy Roslin 92 45
13. | Pracownia Sekwencjonowania DNA 100 190
14. | Instytut Genetyki i Biotechnologii UW 102 130

Oprécz zamoéwien z Instytutu Biochemii 1 Biofizyki zrealizowane zostaly zamowienia
na sekwencjonowanie DNA 1 syntezg oligonukleotydow dla zleceniodawcow spoza Instytutu:

1 | Instytut Biologii Doswiadczalnej im. M. Nenckiego, Warszawa
2 | Instytut Biologii Medycznej PAN, L6dz

3 | Instytut Biocybernetyki i Inzynierii Biomedycznej, Warszawa

4 | Instytut Chemii Bioorganicznej PAN, Poznan

5 | Instytut Chemii Fizycznej, Warszawa

6 | Instytut Farmakologii PAN, Krakow

7 | Instytut Genetyki Cztowieka PAN, Poznan

8 | Instytut Genetyki i Hodowli Zwierzat PAN, Jastrzebiec

9 | Instytut Genetyki Roslin PAN, Poznan

10 | Instytut Hematologii i Transfuzjologii, Warszawa

11 | Instytut Immunologii i Terapii i Doswiadczalnej PAN, Wroctaw
12 | Instytut Medycyny Doswiadczalnej i Klinicznej PAN, Warszawa
13| Instytut Medycyny Wsi, Lublin

[N
IS

Instytut Podstawowych Probleméw Techniki PAN, Warszawa
Miedzynarodowy Instytut Biologii Molekularnej i Komérkowej Warszawa
Instytut Fizjologii i Patologii Stuchu, Warszawa

Instytut Hodowli i Aklimatyzacji Roslin /oddziaty

Instytut Matki i Dziecka, Warszawa

Instytut Wiokien Naturalnych i Ros$lin Zielarskich, Poznan

Instytut Psychiatrii i Neurologii, Warszawa
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21

Instytut Zootechniki PIB, Krakow

22

Muzeum i Instytut Zoologii PAN, Warszawa

23

Narodowy Instytut Zdrowia Publicznego — PZH, Warszawa

24

Panstwowy Instytut Weterynaryjny PIB, Pulawy

25

Wojskowy Instytut Higieny i Epidemiologii, Warszawa

26

Akademia Wychowania Fizycznego, Poznan

27

Uniwersytet Gdanski, Gdansk

28

Uniwersytet im. A. Mickiewicza, Poznaniu

29

Uniwersytet Jagiellonski, Krakow

30

Uniwersytet Jana Kochanowskiego, Kielce

31

Uniwersytet im. Kardynata Stefana Wyszynskiego, Warszawa

32

Uniwersytet Kazimierza Wielkiego, Bydgoszcz

33

Uniwersytet Marii Curie-Sktodowskiej, Lublin

34

Uniwersytet Mikotaja Kopernika, Torun

35

Uniwersytet Przyrodniczy, Lublin

36

Uniwersytet Przyrodniczy, Poznan

37

Uniwersytet Przyrodniczy, Wroctaw

38

Uniwersytet Przyrodniczo Humanistyczny, Siedlce

39

Uniwersytet Rolniczy, Krakow

40

Uniwersytet Rzeszowski, Rzeszow

41

Uniwersytet Szczecinski, Szczecin

42

Uniwersytet Slqski, Katowice

43

Uniwersytet Wroctawski, Wroctaw

44

Uniwersytet Warszawski, Warszawa

45

Uniwersytet Warminsko-Mazurski, Olsztyn

46

Uniwersytet Medyczny, 1.6dz

47

Uniwersytet Medyczny, Poznan

48

Uniwersytet Medyczny, Wroctaw

49

Uniwersyteckie Centrum Kliniczne WUM, Warszawa

50

Gdanski Uniwersytet Medyczny, Gdansk

51

Pomorski Uniwersytet Medyczny Szczecin

52

Slaski Uniwersytet Medyczny w Katowicach, Katowice

53

Warszawski Uniwersytet Medyczny, Warszawa

54

Zachodniopomorski Uniwersytet Technologiczny w Szczecinie, Szczecin

55

Politechnika Gdanska, Gdansk

56

Politechnika Rzeszowska, Rzeszow

57

Politechnika Wroclawska, Wroctaw

58

Szkota Gléwna Gospodarstwa Wiejskiego, Warszawa

59

Wojskowa Akademia Techniczna ,Warszawa

60

Centrum Badan Molekularnych i Makromolekularnych PAN, L.odzi

61

Centrum Onkologii w Warszawie

62

Swietokrzyskie Centrum Onkologii, Kielce

63

Wojewddzki Inspektorat Weterynarii Opole
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64

Wojewodzka Stacja Sanitarno-Epidemiologiczna Bydgoszcz

65

Zaktad Ichtiobiologii i Gospodarki Rybackiej PAN w Gotyszu

66

Fundacja Rozwoju UTP, Bydgoszcz

67

Adamed Pharma SA (Pienkéw)

68

Alab Laboratoria sp.zo.0.Warszawa

69

Animallab s.c w Lodzi

70

Bacto-Tech sp.z 0.0. Torun

71

Bioceltix sp.z 0.0. Wrocltaw

72

Biomed S.A. Krakow

73

Biosens Lab sp.z 0.0. Warszawa

74

Bioton SA Warszawa

75

Cellis sp.zo.0.Warszawa

76

CELON PHARMA SA

77

Celther Polska sp.z 0.0. £.6dz

78

Centrum Diagnostyki Genetycznej Genescreen, Kobylnica

79

ElementZero Biolabs, Berlin

80

EURX sp. z 0.0., Gdansk

81

Genomtec S.A, Wroclaw

82

Genoplast, Rokocin

83

Green-Bio-technology sp.z 0.0., Stara Iwiczna

84

Hurt-Chem Hurtownia Odczynnikéw Chemicznych, Duchnice

85

Laboratorium Badan Genetycznych sp. z o0.0., Lublin

86

Medigen sp.z 0.0., Warszawa

87

Medycyna Diagnostyczna PUM sp. z 0. 0., Szczecin

88

Personather sp.z 0.0., Konstantynow L.odzki

89

Plant Research Laboratories sp.z 0.0.,Warszawa

90

Proteon Pharmaceuticals S.A, £.6dz

91

Przedsiebiorstwo Handlowe VINC, Gdyni

92

Read Gene SA, Szczecin

93

RDLS sp.z 0.0., Warszawa

94

Samodzielny Publiczny Zespot Opieki Zdrowotnej nr.1, Rzeszow

95

Stowarzyszenie dla Natury Wilk, Godziszka

96

Synevo Polska, Warszawa

97

Terrabio sp.z 0.0., Wroctaw

Srodowiskowe Laboratorium Spektrometrii Mas

Zespoét: prof. dr hab. Michat Dadlez, dr Dominik Domanski, dr Ewa Sitkiewicz, mgr Jacek
Oledzki, mgr Magdalena Bakun, mgr Agnieszka Fabijanska, mgr Piotr Zarebski, mgr Radostaw
Jazwiec, mgr Emilia Samborowska, mgr Mariusz Radkiewicz, mgr Agata Malinowska,
Michat Kistowski, mgr Katarzyna Dabrowska, mgr Katarzyna Bak, mgr Agnieszka
Fatalska, mgr Bianka Swiderska, mgr Dominik Cysewski, mgr Jakub Dabrowski, mgr Marta

mgr

Tomkiewicz, mgr Aleksandra Robak, mgr Weronika Puchata.

Cel dzialania:
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Analizy proteomiczne i metabolomiczne.

Opis realizowanych prac:

Laboratorium, wzorem lat poprzednich, uczestniczytlo w wielu projektach, wykonujac
réznego typu analizy proteomiczne i analizy zwigzkéw niskoczasteczkowych, w tym lekow i ich
metabolitow. Globalne analizy proteomiczne ze znakowaniem iTRAQ i w ujeciu ,,label free”
wspomogly na przyktad wykazanie synaptycznej, lokalnej biogenezy bialek mitochondrialnych
(6049), pozwolity na opracowanie profilu proteomicznego biatek $liny u chorych na chorobe
Parkinsona, wykrywajac zmieniony poziom biatka S100A6 i in. (w recenzji). Globalna analiza
proteomiczna Tetrahymena thermophila z zahamowang ekspresjg biatek Spef2A i Cfap246-like
oraz ich analiza interaktomiczna pomogty zidentyfikowaé gtowne biatka centralnego aparatu
ruchu rzeski oraz zmiany zachodzace w budowie wyrostka C1b u mutantéw Tetrahymena.

Dzieki koimmunoprecypitacji i MS zidentyfikowano interaktory biatka UPFI1, waznego
czynnika biorgcego udzial w przeciwdzialaniu wytwarzania nieprawidlowych bialek
w komorkach (5945), fosfatazy PP4 (6110), czy zrekonstytuowano funkcjonalny kompleks holo
U7 snRNP, odpowiedzialny za processing histonowego mRNA (5946). Mapowanie modyfikacji
potranslacyjnych zastosowano do identyfikacji miejsc glikacji i acetylacji w alfa
2-antyplazminie (5933), nitrozylacji w biatku KEap1 (5913).

Badania strukturalne bialek wspomagane przez MS (HDX, Native MS, X-linking)
przyniosty wiedz¢ o kompleksach jonéw metali z palcami cynkowymi (5941), wlasnosciach
strukturalnych izoform roslinnego sensora stresu oddziatujacego z kinazami SnRK2 (5946), czy
domeny SANT/Myb biatek FLASH and YARP z fragmentem NPAT w kompleksie obrobki
histonowych mRNA (6026). Opracowano nowe narzedzie analizy danych HDX (6087).

Czg$¢ laboratorium specjalizujagca si¢ w analizach substancji niskoczasteczkowych
kontynuowata oznaczanie lekow immunosupresyjnych we krwi pelnej (Novartis, Centrum
Zdrowia Dziecka, Synevo) oraz aktywnego metabolitu leflunomidu (Sandoz) jako laboratorium
diagnostyczne. Kontynuowali§my wspolprace z osrodkiem klinicznym Slaskiego Uniwersytetu
Medycznego w Katowicach w zakresie monitorowania terapii kwasem mykofenolowym
1 rapamycyna.

W  ramach dziatalno$ci niediagnostycznej kontynuowaliSmy wspotprace z firma
OncoArendi przy rozwijaniu ich nowatorskich substancji leczniczych. Rozpoczelismy
wspolprace z firma FiLeClo w ramach projektu majacego na celu stworzenie nowych substancji
bakteriobojczych bedacych pochodnymi Salinomycyny. We wspotpracy z prof. Bzowska
(Wydziat Fizyki, UW) badaliSmy absorpcj¢ potencjalnych lekéw hamujacych enzymy
metabolizmu puryn przez Helicobacter pylori (formycyna A, formycyna B, fosforan
pirydoksalu, chlorowodorek pirydoksalu, immucylina H oraz metronidazolu) (praca ztozona
do druku). Dla firmy Cellis rozpoczeliSmy oznaczanie cytostatykoéw uwalnianych z no$nikow
bialkowych opracowywanych przez nich w celu poprawy bezpieczenstwa terapii
przeciwnowotworowej. Kontynuowali§my wspotprace z zespotami dr. hab. Roberta Oleka
(AWF Poznan) i prof. dr hab. Marcina Ufnala (WUM) w ramach oznaczenia metabolitow
bakterii jelitowych: trimetyloaminy (TMA) i jej tlenku (TMAO) w o0soczu oraz
rotkotancuchowych  kwasow  tluszczowych  (KLKT) w  probkach  biologicznych.
We wspoélpracy z dr. hab. Adamem Hamedem (IBD PAN) prowadzone byly prace majace
na celu ustawienie metody oznaczania neuroprzekaznikéw w homogenatach tkanek mozgu.

Opis najwazniejszych osiagniec:
1. Woykazanie synaptycznej, lokalnej biogenezy bialek mitochondrialnych (6049).
2. Struktura kompleksu domeny SANT/Myb biatek FLASH and YARP z fragmentem
NPAT w kompleksie obrobki histonowych mRNA (6026).

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
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Uzyskane wyniki beda opublikowane w mi¢dzynarodowych czasopismach.

Publikacje:

5913, 5932, 5933, 5941, 5945, 5946, 5948, 5953, 5961, 5979, 5984, 6006, 6013, 6026, 6030,
6039, 6049, 6051, 6061, 6063, 6070, 6071, 6087, 6110, 4780/A, 4783/A, 4789/A, 4794/A,
4800/A

Pracownia Analiz Mikromacierzy
Zespol: dr hab. Marta Koblowska, dr Roksana Iwanicka-Nowicka

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

Opis realizowanych prac:

Podobnie jak w ubiegltych latach w 2020 roku w Pracowni Analiz Mikromacierzy
przeprowadzono eksperymenty z uzyciem technologii mikromacierzy DNA. W tym analizy
na poziomie transkryptomu — 48 mikromacierzy, oraz badania wzoru metylacji DNA czlowieka
— 144 mikromacierze, a takze analizy Real Time PCR, ustalanie jakosci RNA i bibliotek
do RNA-seq. Wykonano takze szereg analiz bioinformatycznych, w tym funkcjonalnych
z uzyciem oprogramowania QIAGEN Ingenuity Pathway Analysis (QIAGEN IPA).

Tematyka prowadzonych prac byla bardzo zréznicowana, mi¢dzy innymi analizowano
zmiany na poziomie transkrypcyjnym w komorkach migéni gladkich naczyn cztowieka
w zaleznoS$ci od typu starzenia, wykonano analizy ekspresji w wybranych liniach komérkowych
jasnokomorkowego raka nerki (ang. Clear cell renal cell carcinoma, ccRCC), a takze
przeprowadzono badania zmian na poziomie metylacji DNA w probkach nowotwordéw jajnika
w celu ustalenia sygnatur metylacji DNA charakterystycznych dla stopnia zaawansowania
nowotworu.

Naukowcy, z ktorymi Pracownia wspotpracowata w 2020 r.:

1. Prof dr hab. Matgorzata L.obocka — Instytut Biochemii i Biofizyki PAN
Dr hab. Urszula Zielenkiewicz - Instytut Biochemii i Biofizyki PAN
Dr Szymon Kubala - Instytut Biochemii i Biofizyki PAN
Dr hab. Anna Bielak — Instytut Biologii Doswiadczalnej im. M. Nenckiego PAN
Dr hab. Agnieszka Piekietko-Witkowska — Centrum Medycznego Ksztalcenia
Podyplomowego
Dr hab. Agnieszka Fugowska — Zaktad Genetyki, Instytut Psychiatrii 1 Neurologii
Dr hab. Renata Matlakowska — Wydzial Biologii, Uniwersytetu Warszawskiego.
Dr hab. Edyta Brzdoska-Wojtowicz — Wydziat Biologii, Uniwersytet Warszawski
Dr n. med. Lukasz Szafron — Centrum Onkologii — Instytut im. Marii Sktodowskiej-
Curie
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Opis najwazniejszych osiagniec:

Analiza funkcjonalna uzyskanych wczesniej wynikow dotyczacych badan fibroblastow
od pacjentow z dziedziczng chorobg Niemanna-Picka wskazata, ze w patogenezie choroby moga
mie¢ znaczenie zaburzenia apoptozy i autofagii, nieprawidtowosci cytoszkieletu oraz aktywacja
odpowiedzi immunologicznej (5944).

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Uzyskane wyniki beda opublikowane w migdzynarodowych czasopismach.
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Publikacje:
5944

1.58



Pracownia Mikroskopii Konfokalnej i Fluorescencyjnej
Zespol: dr Malgorzata Lichocka, dr Anna Anielska-Mazur

Cel dzialania:

Analiza mikroskopowa zywego i1 utrwalonego materiatu biologicznego w oparciu o techniki
mikroskopii $wietlnej i fluorescencyjnej. Dziatalno§¢ pracowni obejmuje prowadzenie
indywidualnych szkolen oraz wykonywanie analiz mikroskopowych realizowanych w ramach
ustlugi oraz wspotpracy naukowe;.

Opis realizowanych prac:

W oparciu o infrastruktur¢ Pracowni Mikroskopii Konfokalnej i Fluorescencyjnej
wykonywane byly analizy mikroskopowe komorek roslinnych (m.in. Arabidopsis thaliana,
Brassica napus, Nicotiana tabacum, Nicotiana benthamiana), bakterii (np. z rodzaju
Pseudomonas, Bacillus), drozdzy (Saccharomyces cerevisiae), pierwotniakoéw (Paramecium
caudatum).

W roku sprawozdawczym realizowano biezace szkolenia z obslugi mikroskopu
fluorescencyjnego Nikon E800 oraz mikroskopu konfokalnego Nikon C1, umozliwiajgc
samodzielno$¢ pracy. Dla zainteresowanych stron realizowano zlecenia analiz mikroskopowych.
W ramach wspotpracy z zespotem prof. Grazyny Dobrowolskiej w biezacym roku realizowano
analizy w zakresie m.in.: zmian lokalizacji biatek w warunkach stresu solnego (GRP, PMI1);
zmian lokalizacji anneksyny 1 w odpowiedzi na jasmonidy oraz wptywu jej braku na proces
endocytozy.

Prowadzono nadzér nad stanem technicznym mikroskopéw i sprzetu w PMKIiF oraz
biezacych konserwacji w celu nieprzerwanej funkcjonalnosci pracowni. Mikroskop konfokalny
Nikon C1 wykorzystano w wymiarze 599 godzin. Mikroskop fluorescencyjny Nikon E-800
wykorzystano w wymiarze 127 godzin. Z infrastruktury korzystali pracownicy IBB PAN,
doktoranci oraz magistranci z: Zaktadu Biochemii Roslin, Zaktadu Biosyntezy Biatka, Zaktadu
Biochemii Lipidéw, Zaktadu Genetyki, Pracowni Patogenezy Roslin, Pracowni Analiz
Mikromacierzy, Zakladu Biochemii Drobnoustrojow. W roku 2020 z ustug pracowni
nie korzystaty jednostki zewngtrzne.

Opis najwazniejszych osiagni¢c:

We wspotpracy z zespolem prof. Grazyny Dobrowolskiej wykonano analize BiFC dla kinaz
z rodziny SnRK2 i ich potencjalnych substratow w protoplastach uzyskanych z linii
komorkowych Arabidopsis T87 (Klimecka et al., 2020; Tarnowski et al., 2020).

Wykonano analiz¢ lokalizacji biatka PIN 1, PIN 3 oraz ekspresji reportera odpowiedzi
auksynowej pDRS5rev:3xVenus-N7 w korzeniach rzodkiewnika dzikiego typu oraz w mutantach
rgtb1-1, rgth1-2, z zaburzeniami w prenylacji biatek Rab (wsp. M. Gutkowska) (Rojek et al.,
2020).

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

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

Publikacje:
6021, 5946
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Laboratorium Analiz Modyfikacji Genetycznych
Zespol: dr Jarostaw Cie$la

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

Opis realizowanych prac:
Laboratorium shuzy §rodowisku naukowemu w analizie ilo$ciowej specyficznych mRNA,
a takze okreslaniu liczby kopii kwasow nukleinowych w materiale dostarczonym przez klienta.

Opis najwazniejszych osiagnie¢

Wykonano ustugi pomiaru ilosciowego mRNA w réznych probkach dostarczonych przez
klientow IBB oraz zewngtrznych. Oznaczano rowniez liczbe kopii gendw w materiale
dostarczonym przez klientow. Wykonano okoto 6102 reakcji, tacznie z opracowaniem metodyki
analiz i projektowaniem starterow.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Wykonane w ramch wspotpracy wyniki oznaczania poziomu mRNA oraz liczby kopii beda
zamieszczone w publikacjach naukowych.

Wyniki wykonane nie we wspotpracy tylko komercyjnie generujg przychody dla Instytutu.

Publikacje:
5932, 5944

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

W 2020 roku produkowano w komorkach owadzich w systemie FlashBac:
1. Biatka ludzkie: FTO, kalmoduling, fosfodiesterazg 5 (PDES).
2. Biatka wirusowe: biatko podstawy pentonu adenowirusa — niemodyfikowane oraz
ze znacznikiem histydynowym na N-koncu.
Otrzymane rekombinowane biatka byly wykorzystywane do realizacji tematow statutowych
IBB PAN.

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

W 2020 roku w Pracowni realizowane byly badania dotyczace szeregu zagadnien:

1. Analizy stezen miedzi w komorkach typu HEK293 oraz w innych liniach komorek
ludzkich (mgr Maciej Plichta — grupa prof. dr. hab. Wojciecha Bala, Zaktad Biofizyki).

2. Katabolizmu beta amyloidu w komorkach ludzkich (dr hab. Simon Drew, Zaktad
Biofizyki).

3. Badania wlasciwosci biologicznych, w tym efektu cytotoksycznego nowych pochodnych
dibenzoadiazocynowych (dr Adam Mieczkowski, mgr Bartosz Bieszczad — grupa
prof. dr. hab. Wojciecha Bala, Zaklad Biofizyki; mgr Damian Garbicz — grupa
prof. dr hab. Elzbiety Grzesiuk, Zaktad Biologii Molekularne;j).
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10.

11.

12.

13.

14.

15.

Badania wptywu zmian strukturalnych nowych analogéw tadalafilu, inhibitora
fosfodiesterazy typu 5 (PDES), na efekt cytotoksyczny i wigzanie ligandu do biatka
(dr Adam Mieczkowski, Zaktad Biofizyki; dr hab. Elzbieta Speina, Zaktad Biologii
Molekularnej).

Wykorzystania linii komoérkowych do badan wlasciwoSci nowo syntetyzowanych
antynowotworowych/antybakteryjnych zwigzkéw z grupy antrachinonow, stilbenow
1 dibenzodiazepin (grupa prof. dr hab. Elzbiety Grzesiuk, Zaktad Biologii Molekularnej).
Badania na liniach komorkowych roli biatek ALKBH w metabolizmie komorki, rozwoju
otytosci 1 cukrzycy typu 2 (grupa prof. dr hab. Elzbiety Grzesiuk, Zaklad Biologii
Molekularnej).

Roli peroksydacji lipidow w chorobach rzadkich oraz poszukiwania nowych lekow
przeciwnowotworowych (grupa dr hab. Elzbiety Speiny, Zaktad Biologii Molekularne;j).
Opracowania metod proteomicznych wspomagajacych diagnostyke raka piersi opartych
na celowanych metodach spektrometrii mas (dr Dominik Domanski, Srodowiskowe
Laboratorium Spektrometrii Mas).

Identyfikacji epigenetycznych mechanizméw regulujacych ekspresje kluczowych
supresorow nowotworzenia w jasnokomorkowym raku nerki (grupa dr. hab. Tomasza
Sarnowskiego, prof. IBB PAN, Zaktad Biosyntezy Bialka).

Zastosowania czgstki wirusopodobnej — dodekahedronu adenowirusowego jako nos$nika
dla czynnikow o potencjalnym dziataniu terapeutycznym (grupa dr hab. Ewy Szotajskiej,
Zaktad Biosyntezy Biatka).

Oznaczania Aneksyng V apoptozy w mutantach drozdzy Saccharomyces cerevisiae
(grupa dr hab. Rozy Kucharczyk prof. IBB PAN, Zaktad Genetyki).

Roli RNA polimerazy Il w nowotworzeniu (grupa dr. Damiana Graczyka, Pracownia
Biologii RNA i Genomiki Funkcjonalnej).

Analizy zawarto§ci DNA w komodrkach drozdzowych niosagcych mutacje w genach
kodujacych biatka zaangazowane w replikacje DNA 1 kontrole cyklu komorkowego
(grupa prof. dr hab. Iwony Fijatkowskiej, Pracownia Mutagenezy i Reperacji DNA).
Wykorzystania metod cytometrii przeptywowej do analizy zawartosci DNA
w komorkach drozdzowych oraz do badania markerow apoptozy 1 ilosciowego
oznaczania reaktywnych form tlenu (dr hab. Adrianna Skoneczna, mgr Justyna
Antoniuk-Majchrzak, mgr Anna Dhugajczyk, mgr Tuguldur Enkhbaatar, Aleksandra
Leszczynska, Pracownia Mutagenezy 1 Reperacji DNA).

Regulacji ~ funkcjonowania  wyspecjalizowanych  polimeraz  DNA  (grupa
prof. dr hab. Ewy Sledziewskiej-Gojskiej, Pracownia Mutagenezy i Reperacji DNA).
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Lista seminariéw wygloszonych w roku 2020 w IBB PAN

L.p. Data Prelegent Tytul seminarium
Prof. dr hab. Marcin Drag
(Katedra Chemii Bioorganicznej, Metody rownoleglego obrazowania
1.|07.01.2020 | Wydziat Chemii, Politechnika o e
Wrociawska) Zymow proteolitycznycn.
Laureat Nagrody FNP 2019
2 114.01.2020 dr Kamil Steczkiewicz Do we need protein structure modelling
T (Zaktad Bioinformatyki, IBB PAN) experts?
3.|28.01.2020 f[r)‘;fr'eirt;a:’ééagfﬁy Poznatiski "Ewaluacja 2017-2020"
4.104.02.2020 | MEer inz. Sylwia Pilch The function of Fmp40 protein — the only
T (Zaktad Genetyki, IBB PAN) known S. cerevisiae AMPylase.
mgr Karolina Kotecka Functional analysis of transcriptional
5.111.02.2020 |(Zaktad Biochemii Drobnoustrojow, regulators PA3027, PA3458 and PA3973
IBB PAN) from Pseudomonas aeruginosa.
Deepshikha Malik .
(Laboratory of Protein Structure Mechqnlsm .Of exonuclease gnd non-
6.18.02.2020 . . canonical uridyl transferase in mMRNA
International Institute of Molecular and !
: : metabolism.
Cell Biology in Warsaw)
mgr Michat Krawczyk New mechanism engaging Mms2 protein in
7.102.06.2020 | (Pracownia Mutagenezy i Reperacji shaping genetic stability of yeast
DNA) Saccharomyces cerevisiae.
mgr Aleksandra Sobolewska Regulation of translesion synthesis Y-
8.123.06.2020 | (Pracownia Mutagenezy i Reperacji family DNA polymerases in cell cycle of S.
DNA, IBB PAN) cerevisiae.
Dibenzodiazocine scaffolds as convenient
9.130.06.2020 | mgr Bartosz Bieszczad privileged structures useful in the design of
(Zaktad Biofizyki, IBB PAN) biologically active compounds.
- Henryk Arctowski Polish Antarctic Station:
10.]20.10.2020 (DZraES& g?gfgéi?fgtirktyki, IBB PAN) Opening a new avenue for future scientific
endeavors.
11.1 27 10.2020 Dr Ulrike Topf (Zaktad Genetyki, IBB | Regulation of protein homeostasis upon
N PAN) mitochondrial stress.
Dr Justyna Mclntyre . .
12.110.11.2020 |(Pracownia Mutagenezy i Reperacji ?(?I%/%aetrlgsne?;g uman translesion DNA
DNA, IBB PAN) '
Dr hab. Magdalena Kowalczyk ervironmental interactions n complex
13.]24.11.2020 |(Zaktad Biochemii Drobnoustrojow, . . .
IBB PAN) ecosystems with a special regard to lactic
acid bacteria.
. . DNA microarrays - a high-throughput
14.101.12.2020 (DzraQ?:dR];)il;Sda;ieh;\?gfaﬁligFévéCL(ZN) technology f(_)r genotyp_ing, epigenetics and
gene expression analysis.
Dr Micha Turek Muscular exopheresis: Its role and
15.108.12.2020 | (Pracownia Fizjologii Molekularnej .

Zwierzat, IBB PAN)

regulation during C. elegans life cycle
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Dr Matgorzata Ciesla

Biogenesis and regulation of RNA

16.]15.12.2020 | (Pracownia Transkrypcji tRNA, IBB I . .
PAN) polymerase I11 in yeast S. cerevisiae.
Dr Anna Wawrzynska .
17.122.12.2020 | (Pracownia Homeostazy Biatek ssjllflf:ij(je;ﬁ:?:rl]itorrzsmgﬁgsri]:lsn::lr?t];the
Roslinnych, IBB PAN) y Tesp plants.
Seminaria doktoranckie rok akademicki 2020/2021
1.108.10.2020 | (Pracownia Patogenezy Roslin, IBB - . gp pathog
PAN) interaction by HopQ1 - a Type 'I_'hree
Effector from Pseudomonas syringae.
2 108.10.2020 |™Mer Marta Plonka Aggregation of Rbs1 protein and its
T (Zaktad Genetyki, IBB PAN) influence on cell cycle in yeast.
mgr Karolina Wojciechowska TRAIL sensitizes ESCRT-I- depleted cells
3.122.10.2020 |(Laboratorium Biologii Komorki, to death through accumulated TRAILR2 in
MIBMIiK) a caspase-dependent manner.
4.12210.2020 | ™" Matgorzata Habich Investigating mechanisms of SIDS points to
T (Zaktad Bioinformatyki, IBB PAN) internal phosphate shifts
mgr Aneta Jurkiewicz . .
5.105.11.2020 | (Pracownia Biologii RNA i Genomiki rF:]Z%l:éat}:(;neosf RNA polymerase 111 in
Funkcjonalnej, IBB PAN) Phages.
mgr Dominika Nowak , . )
6.105.11.2020 |(Pracownia Patogenezy Roslin, IBB | Dont Waf‘t You on Our First Date: How
PAN) HopBF1 Ditches the Chaperone.
: s Predicting binding affinity of small
mgr Marta Stepniewska-Dziubinska N ) .
7.105.11.2020 (Zaklad Bioinformatyki, IBB PAN) molecules in ligand-receptor systems using
neural networks.
mgr Magdalena Modrzejewska Extensive analysis of three transcriptional
8.119.11.2020 |(Zaktad Biochemii Drobnoustrojow, regulators from Pseudomonas aeruginosa
IBB PAN) proteome.
9.[19.11 2000 | MO Ewelina Stefaniak Cu(ll) binding properties of N-truncated A
T (Zaktad Biofizyki, IBB PAN) peptides: In search of biological function.
mgr Justyna Antoniuk-Majchrzak o . .
10.]03.12.2020 | (Pracownia Mutagenezy i Reperacji The rple_ of SWI6 In protecting cells against
DNA., IBB PAN) genetic instability.
11| 03.12.2000 | Mt Dawid Ptonka Iron regulator hepcidin as an intra- and
N (Zaktad Biofizyki, IBB PAN) extracellular target for selected metals.
mgr Elzbieta Gryz Biological functions and mechanisms of
12.117.12.2020 | (Pracownia Glikobiologii Grzybow, IBB |action of unique lipid compounds, dolichols
PAN) in filamentous fungal cells.
mgr Monika Mitura Role of KfrC in linking of two vital
13.]117.12.2020 |(Zaktad Biochemii Drobnoustrojow, processes in broad-host-range RA3 plasmid

IBB PAN)

biology.
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HABILITACJE 2020

999/N

ADAMCZYK MALGORZATA

Regulacja i kontrola sieci metabolicznych w biochemii systemowej. Nowe aspekty regulacji genow
i kontroli metabolizmu glukozy u S. cerevisiae.

Regulation and control of metabolic networks in systems biochemistry. New insights on gene
regulation and control of glucose metabolism in S. cerevisiae.

Awarding of the degree of Doctor Habilitatus — January 14, 2020

Research done in IBB PAS.

S.3618

1000/N

DREW SIMON

Wigzanie miedzi poprzez nieprawidlowo zwiniete biatka i1 peptydy zwigzane z chorobami
neurodegeneracyjnymi.

Copper binding of misfolding proteins and peptides implicated in neurodegenerative diseases.
Awarding of the degree of Doctor Habilitatus - March 3, 2020

Research done in IBB PAS.

S.3619

1001/N

SZCZEGIELNIAK JADWIGA

Rola kinazy biatkowej zaleznej od jonéw wapnia (ZmCPK11) z kukurydzy w odpowiedzi na stresy
abiotyczne.

The role of Zea mays calcium-dependent protein kinase (ZmCPK11) in response to abiotic stresses.
Awarding of the degree of Doctor Habilitatus — March 3, 2020

Research done in IBB PAS.

S.3620

1002/N

POKRZYWA WOJCIECH

Komoérkowe systemy kontroli jako$ci biatek w rozwoju 1 starzeniu sig.
Cellular protein quality control in development and aging.

Awarding of the degree of Doctor Habilitatus — March 3, 2020
Research done in IBB PAS.

S.3621

1003/N

NOWAK ELZBIETA

Badania strukturalne i biochemiczne biatek bioracych udzial w procesie naprawy DNA i odwrotne;]
transkrypciji.

Structural and biochemical studies of enzymes involved in DNA repair and reverse transcription.
Awarding of the degree of Doctor Habilitatus - January 14, 2020

Research done in IBB PAS.

S.3622
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1003/1/N

SZAFRANSKI PRZEMYSEAW

Niekodujace aspekty molekularnej genetyki dysplazji ACDMPV.
Non-coding aspects of the molecular genetics of the dysplasia ACDMPV.
Awarding of the degree of Doctor Habilitatus - January 14, 2020
Research done in IBB PAS.

S.3645

11.104



ROZPRAWY DOKTORSKIE 2020

1004/N

KEMPINSKI BLAZEJ

Identyfikacja nowych sekwencji aminokwasowych kierujacych biatka do peroksysoméw w
drozdzach Saccharomyces cerevisiae.

(Identification of a new sequences directing proteins to peroxisomes in yeast Saccharomyces
cerevisiae.)

Presented March 10, 2020

Research done in Department of Genetics IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: dr hab. Marek Skoneczny

[pol]
S.3623

1005/N

MARSZALEK ILONA

Kompleksy ternarne sensoréw fluorescencyjnych dla jonéw cynkowych.
(Ternary complexes of fluorescent sensors for zinc ions.)

Presented May 12, 2020

Research done in IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Wojciech Bal

[ang]
S.3624

1006/N

SUGUNAN SREEDEVI

Zlokalizowana translacja kodowanych jadrowo biatek mitochondrialnych u Danio pregowanego.
(Localized translation of nuclear encoded mitochondrial proteins in zebrafish.)

Presented May 12, 2020

Research done in IIMCB, CENT and IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisors: prof. dr hab. Agnieszka Chacinska, dr Cecilia Lanny Winata

S.3625

1007/N

KOTRYS ANNA V.

Analiza funkcjonalna biatka C60rf203, nowego czynnika zaangazowanego w metabolizm RNA w
mitochondriach cztowieka.

(Functional analysis of C6orf203 protein, a new factor involved in RNA metabolism in human
mitochondria.)

Presented June 16, 2020

Research done in IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: dr hab. Roman Szczesny

[ang]
S.3626
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1008/N

LESNIEWSKA EWA

Nowe aspekty regulacji transkrypcji tRNA - od sktadnia kompleksu polimerazy III RNA do jego
degradaciji.

(Novel layers of tRNA transcription regulation - from assembly of polymerase RNA I11 complex to
its degradation.)

Presented September 15, 2020

Research done in Department of Genetics IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Magdalena Boguta

[ang]
S.3627

1009/N

DZIUBAN-LECH DOROTA

Charakterystyka statusu redoks oraz profilu wybranych lipidéw u myszy z deficytem biatka
naprawy DNA - ERCCL.

(Characterization of the redox status and selected lipid profile in mice deficient in DNA repair
protein — ERCCL1.)

Presented September 22, 2020

Research done in Department of Molecular Biology and Department of Lipid Biochemistry IBB
PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: dr hab. Elzbieta Speina

S.3628

1010/N

KOLAKOWSKI DAMIAN

Charakterystyka i funkcja wybranych domen i motywu FFAT drozdZzowego biatka Vps13 i ludzkie;j
choreiny.

(Characterization and function of selected domains and the FFAT motif of yeast Vps13 protein and
human chorein.)

Presented September 22, 2020

Research done in Department of Genetics IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: dr hab. Joanna Kaminska

[pol]
S.3629

1011/N

WIESYK ANETA

Analiza porownawcza transkrytomu Solanum lycopersicum w przebiegu tagodnej i ostrej infekcji
wiroidem wrzecionowatosci bulw ziemniaka (PSTVd).

(Comparative analysis of Solanum lycopersicum transcriptome upon mild and severe infection of
potato spindle tuber viroid (PSTVd).)

Presented October 20, 2020

Research done in Department of Protein Biosynthesis IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisors: prof. dr hab. Agnieszka Sirko, dr Anna Gora-Sochacka

[pol]
S.3630
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1012/N

POLESZAK KATARZYNA

Charakterystyka kompleksu MLH1-MBD4, tworzonego przez biatka biorgce udzial w naprawie
DNA.

(Characteristics of the MLH1-MBD4 complex, formed by proteins involved in DNA repair.)
Presented October 13, 2020

Research done in International Institute of Molecular and Cell Biology and IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Janusz Bujnicki

[pol]
S.3631

1013/N

BIESZCZAD BARTOSZ LUKASZ

Uktady dibenzodiazocynowe jako dogodne struktury uprzywilejowane, uzyteczne w projektowaniu
zwigzkow aktywnych biologicznie.

(Dibenzodiazocine scaffolds as convenient privileged structures useful in the design of biologically
active compounds.)

Presented October 29, 2020

Research done in Department of Biophysics IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisors: prof. dr hab. Wojciech Bal, dr Adam Mieczkowski

[pol]
S.3632

1014/N

MASZKOWSKA JUSTYNA

Identyfikacja biatek fosforylowanych przez kinazy biatkowe SnRK2 (SNF1-related protein kinases
2) niezalezne od kwasu abscysynowego w odpowiedzi rosliny na stres zasolenia.

(Identification of proteins phosphorylated by ABA-unresponsive SNF1-related protein kinases 2
(SnRK2s) in the plant response to salinity stress.)

Presented 17 November 2020

Research done in IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prf. dr hab. Grazyna Dobrowolska

[ang]
$.3633

1015/N

STEPNIEWSKA-DZIUBINSKA M.,

Wykorzystanie sieci neuronowych do przewidywania aktywnos$ci zwigzkow niskoczgsteczkowych
w uktadach ligand-receptor.

(Predicting binding affinity of small molecules in ligand-receptor systems using neural networks.)
Presented November 17, 2020

Research done in Department of Bioinformatics Institute of Biochemistry and Biophysics Polish
Academy of Sciences.

Ph.D. Thesis Supervisor: dr hab. Pawet Siedlecki

[ang]
S.3634
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1016/N

KOWALSKI LUKASZ

Pozamitochondrialne czynniki wptywajace na import i degradacje biatek mitochondrialnych.
(Extramitochondrial factors affecting import and degradation of mitochondrial proteins).
Presented December 3, 2020

Research done in CENT, IIMCB and IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisors: prof. dr hab. Agnieszka Chacinska, dr Piotr Braggoszewski

[ang]
S.3635

1017/N

PILZYS TOMASZ

Aktywno$¢ biatek z rodziny AIkB w warunkach homeostazy i stanach patologicznych
(The activity of AIkB family proteins under homeostasis and pathological conditions).
Presented December 10, 2020

Research done in IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. Dr hab. Elzbieta Grzesiuk

[pol-ang]
S.3636

1018/N

BOSSAK-AHMAD KAROLINA

Tworzenie kompleksow ternarnych przez peptydy zawierajace His2 w obecnosci jonow Cu(Il).
Ilosciowa analiza peptydow ludzkich i drozdzowych.

(Ternary complex formation of His2 peptides in the presence of Cu(ll) ions. A quantitative analysis
of selected human and yeast peptides).

Presented December 15, 2020

Research done in IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisors: Prof. dr hab. Wojciech Bal, dr Tomasz Fraczyk

[ang]
S.3637

1019/N

STEFANIAK EWELINA

Dystrybucja jonéw miedzi pomigdzy peptydami amyloidu-f a biomolekulami obecnymi w
szczelinie synaptycznej w chorobie Alzheimera

(Distribution of copper ions between amyloid-f peptides and biomolecules present in the synaptic
cleft in Alzheimer's disease).

Presented December 22, 2020

Research done in IBB PAS.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Wojciech Bal

[ang]
S.3638
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PRACE MAGISTERSKIE 2020

1020/N

SZYLINSKA MARLENA MAGDALENA

Molekularne podstawy rozwoju opornosci na aureocynopodobng bakteriocyng BHT-B oraz inne
zwiazki o dziataniu przeciwbakteryjnym u bakterii fermentacji mlekowe;.

(Molecular basis of the resistance development to aureocin-like bacteriocin BHT-B and selected
antibiotics in lactic acid bacteria.)

Presented July 14, 2020

Research done in the Faculty of Chemistry Warsaw University of Technology and Institute of
Biochemistry and Biophysics Polish Academy of Sciences.

M.Sc.Thesis Supervisors: dr hab. Joanna Ciesla, dr hab. Tamara Aleksandrzak-Piekarczyk
S.3639

1021/N

SZTOMPKA KAROLINA MARTA

Poszukiwanie biatkowych partneréw cis-prenylotransferazy 4 (CPT4) w procesie biosyntezy
poliizoprenoidow u Arabidopsis thaliana.

(Searching for protein partners of cis-prenylotransferase 4 (CPT4) in biosynthesis of
polyisoprenoids in Arabidopsis thaliana.)

Presented 14 July 2020

Research done in the Faculty of Chemistry Warsaw University of Technology and Institute of
Biochemistry and Biophysics Polish Academy of Sciences.

M.Sc.Thesis Supervisors: dr hab. Joanna Ciesla, dr hab. Liliana Surmacz

S.3640

1022/N

OWCZAREK SZYMON

Wstepna charakterystyka biatka AidB kodowanego w obrebie potencjalnego operonu pa3973-
pa3970 w Pseudomonas aeruginosa.

(Preliminary characterization of AidB protein encoded within putative pa3973-pa3970 operon in
Pseudomonas aeruginosa.)

Presented 5 November 2020

Research done in the Faculty of Chemistry Warsaw University of Technology and Institute of
Biochemistry and Biophysics Polish Academy of Sciences.

M.Sc.Thesis Supervisors: dr hab. Jolanta Mierzejewska, dr hab. Aneta Bartosik

S.3641

1023/N
CIEPIELAK MARTYNA
Sygnalizacja uszkodzen DNA 1 starzenia komorkowego (senescencji) w ludzkich fibroblastach z

mutacjami szlaku niedokrwisto$ci w odpowiedzi na produkty peroksydacji lipidow

(Signaling of DNA damage and cellular aging (senescence) in human fibroblasts with mutations in
the genes of the Fanconi anemia pathway in response to the lipid peroxidation product, 4-hydroxy-
2-nonenal).

Presented December 29, 2020

Research done in Faculty of Biology University of Warsaw and Institute of Biochemistry and
Biophysics Polish Academy of Sciences.

M.Sc.Thesis Supervisors: prof. Dr hab. Katarzyna Tonska, dr hab. Elzbieta Speina

S.3642
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1024/N

KUNERT ZUZANNA ZOFIA

Zwiazek lokalizacji kolonii stoni morskich Mirounga leonina z cechami szorstkos$ci terenu .
(Relationship between location of Mirounga leonina colonies and terrain roughness features ).
Presented December 16, 2020

Research done in Faculty of Geography and Regional Studies University of Warsaw and Institute of
Biochemistry and Biophysics Polish Academy of Sciences.

M.Sc.Thesis Supervisors: dr Matgorzata Korczak-Abshire, dr Anna Zmarz

S.3643

1025/N

KALUSKI LUKASZ

Charakterystyka bakteriofaga Staphylococcus aureus o nietypowej specyficznosci szczepowe;.
(Characteristics of Staphylococcus aureus bacterophage with atypical strain specificity).

Presented September 28, 2020

Research done in Faculty of Agriculture and Biology at the Warsaw University of Life Sciences and

Institute of Biochemistry and Biophysics Polish Academy of Sciences.
M.Sc.Thesis Supervisors: prof. dr hab. Matgorzata Lobocka
S.3644
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PUBLIKACJE NIEUWZGLEDNIONE W SPRAWOZDANIU Z 2019 ROKU

5912

LECHOWSKA K., KUBALA S., WOJTYLA L., NOWACZYK G., QUINET M., LUTTS S.,
GARNCZARSKA M.

New insight on water status in germinating Brassica napus seeds in relation to priming-improved
germination.

International Journal of Molecular Sciences (2019) 20(3): 540 (24 p.)

DOI: 10.3390/ijms20030540

IF 4.183

5912/1

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

The use of bacteriophages in animal health and food protection.

Chapter in: Phage Therapy: A Practical Approach, Springer. Ed. A. Gorski, R. Miedzybrodzki,
J. Borysewski. ISBN 978-3-030-26735-3 [385 p.] 2019, p.213-256

DOI: 10.1007/978-3-030-26736-0_9

996/N

ARMATOWSKA ALICJA AGATA

Wplyw biatka Rbs1 na indukcj¢ czynnika transkrypcyjnego Gen4 u drozdzy.

(The effect of Rbs1 on the induction of Gen4 transcription factor in yeast.)

Presented July 8, 2019

Research done in the Faculty of Chemistry Warsaw University of Technology and IBB PAS.
M.Sc.Thesis Supervisor: prof dr hab. Magdalena Rakowska-Boguta

997/N

GRZELAK KATARZYNA

Analiza metaproteomu osadow biologicznych.

(Analysis of the biological sediment's metaproteome.)

Presented September 30, 2019

Research done in the Faculty of Chemistry Warsaw University of Technology and IBB PAS.
M.Sc.Thesis Supervisors: prof dr hab. Magdalena Rakowska-Boguta, dr hab. Urszula Zielenkiewicz

998/N

ENKHBAATAR TUGULDUR

Posttranskrypcyjna regulacja helikazy Srs2 w warunkach stresu replikacyjnego w
drozdzach Saccharomyces cerevisiaae.

(Post-transcriptional regulation of Srs2 helicase under conditions of replication stress
in Saccharomyces cerevisiae.)

Presented September 16, 2019

Research done in the Faculty of Biology University of Warsaw and IBB PAS.
M.Sc.Thesis Supervisors: dr hab. Jan Fronk, dr hab. Adrianna Skoneczna

294/M
BAL W.

Dobry amyloid f? Wtasciwosci chemiczne peptydow Apfax wskazuja na ich znaczenie biologiczne.
Wiadomosci Chemiczne (2019) 73(5-6): 352-366

4757/A

PODLACHA M., GRABOWSKI L., KOSZNIK-KWASNICKA K., WEGRZYN A.
Testing safety of phage therapy in a mouse model.

Mini-Symposium Bacteriophages in Science and in Practice, Warsaw, 27 November 2019
Scientific Program p.2-3
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4758/A

GLOWACKA-RUTKOWSKA A., GOZDEK A., ULATOWSKA M.L, EMPEL J., KOZINSKA A.,
GAWOR J., ZUCHNIEWICZ K., GROMADKA R., KWIATEK M., WEBER-DABROWSKA B.,
L.OBOCKA M.

Diversity of potential therapeutic phages and their interaction with bacteria - implications for the
use of phages to fight bacterial pathogens.

Mini-Symposium Bacteriophages in Science and in Practice, Warsaw, 27 November 2019
Scientific Program p. 4-5

4759/A

SZCZEPANKOWSKA A K., CHMIELEWSKA-JEZNACH M.

Mining the genomes and physiological analyses of Lactococcus c2virus phages.
Mini-Symposium Bacteriophages in Science and in Practice, Warsaw, 27 November 2019
Scientific Program p. 8

4760/A

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

Roles of genes and open reading frames from the exo-xis region of lambdoid bacteriophage
genomes.

Mini-Symposium Bacteriophages in Science and in Practice, Warsaw, 27 November 2019
Scientific Program p. 5-6

4761/A

UFNAL M., HUC T., DRAPALA A., SAMBOROWSKA E., KONOP M.
Dietary TMAO exerts beneficial effects in heart failure rats.

Experimental Biology Meeting, Orlando, USA, 6-9 April 2019

FASEB Journal (2019) 33(suppl. 1): Abstract Number: 592.11

4762/A

UFNAL M., ONYSZKIEWICZ M., GAWRYS M., HUC T., ALEKSANDROWICZ M.,
SAWICKA A., KOZNIEWSKA E., SAMBOROWSKA E.

Butyric acid, a gut bacteria-produced metabolite, decreases arterial blood pressure via a gut-vagus
nerve signaling in rats.

Experimental Biology Meeting, Orlando, USA, 6-9 April 2019

FASEB Journal (2019) 33(suppl. 1): Abstract Number: 516.8

4763/A

SHAHMORADI-GHAHE S., KOSICKI K., ZARAKOWSKA E., OLINSKI R., TUDEK B.
The role of non-coding RNAs and epigenetic mediated gene silencing in resistance to
photodynamic therapy.

Young Scientists Conference on Molecular and Cell Biology, Warsaw, 11 April 2019
Abstract Book, p.67

4764/A

BAZLEKOWA-KARABAN M., IZERT M., IWANICKA-NOWICKA R., GROMADKA A,
TUDEK B., SAPARBAEV M.

The role of DNA repair protein APE1/Ref-1 in transcriptional regulation of genes in B-cell
lymphoma cells treated with phtotodynamic therapy.

13th 3R Meeting: Replication - Repair - Recombination. From Molecular Mechanisms to Clinical
Applications, Presqu'ile de Giens, France, 21-24 May 2019

Abstracts P10

4765/A

SZTATELMAN O., SITKIEWICZ E., LABUZ J., DOBROWOLSKA G.
Osmotic stress activated kinases and their role in chloroplast movement.
XLVI Winter School, Zakopane, Poland, 11-15 February 2019
Abstracts, L1.3, p.14

4766/A
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HERMANOWICZ P., BANAS A K., SZTATELMAN O., GABRYS H., LABUZ J.
Chloroplasts exhibit accumulation response after UVB irradiation in a phototropin — dependent
manner.

2019 ESP-IUPB World Congress. Light and Life, Barcelona, Spain, 25-30 August 2019

Book of Abstracts. PO99, p.405

4767/A

BAZANT A., SZTATELMAN O., ZGLOBICKI P., HERMANOWICZ P., LABUZ J., LEJA K.
Analysis of a putative photolyase encoded by At4g25290.

2019 ESP-IUPB World Congress. Light and Life, Barcelona, Spain, 25-30 August 2019

Book of Abstracts P100, p.406

4768/A

SZTATELMAN O., SITKIEWICZ E., LtABUZ J., DOBROWOLSKA G.

Osmotic stress activated kinases in the regulation of light induced chloroplast movements.
2019 ESP-IUPB World Congress. Light and Life, Barcelona, Spain, 25-30 August 2019
Book of Abstracts P107, p.457

4769/A

LABUZ J.,, HERMANOWICZ P., BANAS A.K., BAZANT A., SZTATELMAN O., STRZALKA
W., CHRISTIE J., GABRYS H.

The role of phototropin interactions in eliciting chloroplast movements.

2019 ESP-IUPB World Congress. Light and Life, Barcelona, Spain, 25-30 August 2019

Book of Abstracts P132, p.569

4770/A

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

Vesicular trafficking contribution to genome maintenance.

10th Central European Genome Stability and Dynamics, Bratislava,Slovakia, 26-27 September
2019

Abstracts BS

4771/A

KASZTELAN A., SZTATELMAN 0., PLEWKA P., NUC P., SZWEYKOWSKA-KULINSKA Z.,
JARMOLOWSKI A., DOBROWOLSKA G.

The role of ABA unresponsive SnRK2 kinases in regulation of miRNA biogenesis in plant response
to salinity.

24" Annual Meeting of the RNA Society, Krakéw, Poland, 11-16 June 2019

Program & Abstracts, 901

4772/A

FATALSKA A, RICHTER M.M., STEPINAC E., KOVACS L., DONG G., DADLEZ M.,
GLOVER D.M.

Structural studies of centrosomal protein complex (Gorab-Sas6).

CSH Asia Conference Cilia & Centrosomes, Suzhou, China, 14-18 October 2019

Book of Abstracts, Oral Presentation, p.17

4773/A

PANDA P., KOVACS L., DZHINDZHEV N., GEYMONAT M., FATALSKA A., PERSICO V.,
RIPARBELLI M., CALLAINI G., GLOVER D.M.

Rcd4:Ana3, A sub-complex required by a daughter centrioles to undergo centriole to centrosome
conversion in Drosophila.

CSH Asia Conference Cilia & Centrosomes, Suzhou, China, 14-18 October 2019

Book of Abstracts, Poster, p.33
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4TT4/A

KOVACS L., CHAO-CHU J., SCHNEIDER S., FATALSKA A., RICHTER M.M., GOTTARDO M.,
TZOLOVSKY G., DZHINDZHEV N., RIPARBELLI M., CALLAINI G., DADLEZ M.,

GLOVER D.M.

The double-faced Golgin Gorab ensures centrosome and cilia biogenesis.

CSH Asia Conference Cilia & Centrosomes, Suzhou, China, 14-18 October 2019

Book of Abstracts, p.85

4TT5/A

ARCHACKIR., JARONCZYK K., SOSNOWSKA K., ZABOROWSKI A., KOBLOWSKA M.,
IWANICKA-NOWICKA R., JERZMANOWSKI A.

Bromodomains are essential for the functions of Arabidopsis SWI/SNF complex.

Impact of Chromatin Domains on Plant Phenotypes Conference, Madrid, Spain, 9-11 December
2019

Book of Abstracts, p.18

47T6/A

STACHULA P., SOSNOWSKA K., JARONCZYK K., WOJCIKOWSKI P., SIEDLECKI P.,
ARCHACKIR.

Functional analysis of BRM chromatin remodeler using catalytic point mutations.

Impact of Chromatin Domains on Plant Phenotypes Conference, Madrid, Spain, 9-11 December
2019

Book of Abstracts, P19.76

ATTTIA . )

KOLAKOWSKI D., ZOLADEK T., KAMINSKA J.

Cations regulates chorein APT1 domain binding to PI3P in vitro.
The 44th FEBS Congress, Krakow, Poland, 6-11 July 2019
FEBS Open Bio (2019) 9 (supplement 1): LB-18-01

4778/A

SZAMOTA-LEANDERSSON K., NIETUBYC R.,CZUMAP., KRAWCZYK P, KRZYWINSKI J.,
SEKUTOWICZ J., STASZCZAK M., SZEWINSKI J., BAL W., POZNANSKI J., BARTNIK A.,
FIEDOROWICZ H., JANULEWICZ K., PALKA N.

Polfel - new facility in Poland.

39" Free Electron Laser Conference, Hamburg, Germany, 26-30 August 2019

Conference Proceedings, THP081: 746-748, ISBN 978-3-95450-210-3. JACoW Publishing
DOI: 10.18429/JACoW-FEL2019-THP081

4779/A

TOMCHICK D.R., SREELATHA A., YEE S.S., LOPEZ V.A., PARK B.C., KINCH L.N., PILCH S.,
SERVAGE K., ZHANG J., JIOU J., KARASIEWICZ-URBANSKA M., LOBOCKA M.,

GRISHIN N.V., ORTH K., KUCHARCZYK R., PAWLOWSKI K., TAGLIABRACCI V.S.

Protein AMPylation by an evolutionarily conserved pseudokinases.

American Crystallographic Association Meeting, Covington, USA, 20-24 July 2019

Acta Crystallographica A-Foundation and Advances (2019) 75 (part al): A316

4779/1/A

NECEL A., TOPKA G., DYDECKA A., BLOCH S., NEJMAN-FALENCZYK B., JURCZAK-
KUREK A., GRABSKI M., WEGRZYN A., WEGRZYN G.

"When antibiotic treatment fails" - bacteriophage vB_Eco4M-7 to the rescue in the fight against
Escherichia coli O157: H7.

9th International Conference on Biotechnology and Bioengineering, Poznan, Poland, 25-28
September 2019

Program and Abstract Book SP-02
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4779/121A

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

Mysterious orf63, orf60a, orf61 and ea22 gene of lambdoid bacteriophages.

9th International Conference on Biotechnology and Bioengineering, Poznan, Poland, 25-28
September 2019
Program and Abstract Book SP-03

A4779/3/A

TOPKA G.

Characterization and lytic activity new isolated phages and their potential application and
biotechnological importance.

9th International Conference on Biotechnology and Bioengineering, Poznan, Poland, 25-28
September 2019

Program and Abstract Book SP-01
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Zalacznik nr 4

Informacje o dzialalnosci jednostki naukowej PAN w 2020 r.
(sporzadzane i przekazywane adresatom wylacznie w wersji elektronicznej)

Adresaci:
1) Wydzial PAN (wlasciwy merytorycznie i organizacyjnie)
2) Biuro Upowszechniania i Promocji Nauki PAN

Termin: 08.02.2021 r.

. INFORMACJE ORGANIZACYJNE

I.1.
Nazwa Instytut Biochemii i Biofizyki Polskiej Akademii Nauk
Status jednostkit Instytut Naukowy
Kategoria jednostki? Kategoria A+, Decyzja nr 189/KAT/2017 z dnia 22.11.2017 r.
Dane adresowe? ul. Pawinskiego 5A, 02-106 Warszawa, te.l. 22 592 21 45, 22 592 21
42, secretariate@ibb.waw.pl, http://www.ibb.waw.pl

1.2. Dyrektor, przewodniczacy Rady Naukowej (innego organu doradczego)
(imi¢ i nazwisko, tytul/stopien naukowy; jezeli zmiana na stanowisku nastgpita w ciaggu roku
sprawozdawczego, nalezy te informacje podac).

Dyrektor
Prof. dr hab. Jarostaw Poznanski

Przewodniczacy Rady Naukowej
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
2 Przyznana przez MNiSW, data i numer komunikatu
3 Adres, telefon, adres email, strona internetowa jednostki
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1.3. Misja, uprawiane dyscypliny naukowe oraz realizowane gtéwne kierunki badawcze.

Misja
Prowadzenie badan naukowych dla poglebienia istniejacej i 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 ro$linami. Organizacja Pracowni Hodowli
Komorkowych rozszerzyta zakres prowadzonych prac i spowodowala, ze szereg pracowni do badan
wykorzystuje jako model badawczy kultury komorek ludzkich, tym samym przyblizajac nas do
zrozumienia mechanizmow dziatajgcych w komorkach czlowieka. Poznawane sg struktury i
mechanizmy ekspresji gendw oraz ich produktow — biatek i kwasow rybonukleinowych.

Postep techniczny umozliwia systematyczne rozwijane prac wykorzystujacych analizy
wielkoskalowe, tj. genomiki,, transktyptomiki oraz proteomiki i metabolomiki opartych o
spektrometri¢ mas. Stosowane na szerokg skale podejScie genomiczne pozwala na ustalanie sekwencji
nukleotydowych wybranych plazmidow, bakteriofagdéw 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 podejécie eksperymentalne zwigzane z
analiza zmian ewolucyjnych w aspekcie genomiki strukturalnej, funkcjonalnej i poréwnawcze;j,
wykorzystujace nowoczesne techniki badawcze oparte o analizy ,,optical maping” (mapowanie
genomow). Od kilku lat w Instytucie rozwijane sg takze badania metagenomiczne oparte of analize¢
sekwencji calkowitego DNA izolowanego z naturalnych S$rodowisk. Metagenomika populacji
mikroorganizméw $rodowiskowych moze pozwoli¢ na identyfikacje nowych substancji biologiczne
czynnych o znaczeniu biotechnologicznym lub medycznym.

Genetyka wybranych procesow metabolicznych poznawana jest m.in. na przyktadach
przemian zwigzkéw siarkowych u wybranych bakterii, grzyboéw nizszych oraz wykorzystywania
zwigzkow cukrowych przez bakterie mlekowe. Badania te prowadzone sg na poziomie molekularnym
1 koncentruja si¢ na analizie interakcji biatek regulatorowych z odpowiednimi sekwencjami DNA.
Wykorzystujac drozdze jako modelowe organizmy eukariotyczne, analizowane sg m.in.: biosynteza
hemu i hemoproteidow, regulacyjne aspekty potranslacyjnych modyfikacji biatek oraz wewnatrz- i
zewnatrzkomorkowy transport biatek.

Badania nad mutageneza i naprawa DNA prowadzone sg zard6wno w systemach
prokariotycznych jak i eukariotycznych. Prace wielu grup badawczych skupiaja si¢ nad poznaniem
funkcji 1 struktury zlozonych komplekséw biatkowych zaangazowanych w procesy replikacji i
transkrypcji, a takze w naprawe i replikacje uszkodzonych regionéw DNA, ze szczegdlnym
uwzglednieniem oksydacyjnych uszkodzen DNA. W modelowych uktadach prokariotycznych badana
jest wierno$¢ procesu replikacji na obydwu niciach DNA, wyjasniany jest udziatl poszczegodlnych
polimeraz DNA w procesie replikacji DNA, a w uktadach eukariotycznych studiowane sa funkcje
biatek niekatalitycznych wchodzacych w sktad holoenzymow oraz powigzanie mutagenezy i naprawy
DNA z procesami nowotworowymi. Analizowane sg funkcje zarowno znanych, jak i nowoodkrytych
genow zaangazowanych w procesy mutagenezy i naprawy DNA w chromosomach i mitochondriach
drozdzy.

Analizowane s3 procesy patogenezy roslin; poznawane sg mechanizmy obrony roslin przed
infekcjami wirusowymi i grzybicami. Badania te majg charakter kompleksowy i obejmujg obserwacje
roznych procesoOw przebiegajacych w zainfekowanych ro$linach oraz poznawanie mechanizméw
ekspresji genow wybranych wiruséw roslinnych. W celu przeprowadzania réznorodnych badan nad
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interakcjami ro$lina-patogen konstruowane sg zaréwno pelne infekcyjne genomy wirusowe, jak i
ro$liny transgeniczne.

Poznawane sg funkcje bialek czynnych biologicznie — tzw. biatek opiekunczych, biatkowych
kompleksow przeprowadzajacych replikacje DNA, transkrypcje oraz translacje. Prowadzone sa
badania ro$linnych kinaz biatkowych oraz biatek regulujacych metabolizm wapnia. Réznorodnej,
molekularnej analizie poddawane sg biatka zaangazowane w stabilne utrzymywanie plazmidéw u
bakterii.

Kolejnym kluczowym nurtem badan realizowanych w Instytucie sg interdyscyplinarne badania
mechanizméw regulacji metabolizmu RNA w komorkach eukariotycznych. Wykorzystujemy
szerokie spektrum narzedzi badawczych: genetyki, biologii molekularnej, proteomiki oraz biologii
strukturalnej. Prowadzone przez nas prace przyczynity si¢ do poznania mechanizméw dojrzewania i
degradacji roznych klas RNA. Na tej podstawie inicjowane sg projekty o znaczeniu aplikacyjnym,
ktorych celem jest poszukiwanie nowych lekow przeciwnowotworowych. Wazng czgécia tych prac
jest rozwijanie metodologii stuzacej do oczyszczania, nadekspresji i analizy komplekséw biatkowych.

Biofizyczne aspekty oddziatywan biologicznych podstawowych i toksycznych jonow metali
sa badane za pomoca szerokiego wachlarza metod badawczych, obejmujacego techniki
eksperymentalne dostarczajace informacji o termodynamice badanych proceséw (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 chordb neurodegeneracyjnych, przekazywanie sygnatow biologicznych przez jony Ca?" i Zn?
oraz reakcje metalozaleznej hydrolizy wigzania peptydowego. Prowadzone sa roéwniez badania
stosowane, wykorzystujace wyniki badan podstawowych.

Struktury wybranych bialek i ich kompleksow oraz niektorych zwiazkow
drobnoczasteczkowych analizowane s3a zaré6wno metodami biologicznymi jak i1 potaczonymi
metodami fizyko-chemicznymi (w tym jadrowym rezonansem magnetycznym), korelowanymi z
obliczeniami mechaniki i dynamiki molekularnej.

Zaawansowane metody chemii organicznej znajdujg zastosowanie w pracach nad strukturg i
przemianami ro$linnych izoprenoidow i syntezami pewnych nukleozydow o funkcjach
przeciwwirusowych i przeciwnowotworowych. Ostatnio zintensyfikowane zostaly nadania nad
modelowymi uktadami biatko-ligand w celu wprowadzenia racjonalnej metodyki poszukiwania
specyficznych inhibitorow — obecnie skupiamy si¢ nad kinazami biatkowymi.

Wszystkie omowione badania oparte sa na obszernym wykorzystaniu bioinformatyki.
Rozwijane sg teoretyczne metody analizy sekwencji genéw, struktur ich produktow, zwijania
fancuchéw biatkowych, powstawania krysztatow biatkowych, tworzenia struktur biatko-kwas
nukleinowy, analiz filogenetycznych, modelowania molekularnego. Prowadzone sa prace nad
roznicowa analiza oddzialywan biatko-biatko na poziomie komorki (interaktomow), co powinno
umozliwi¢ znalezienie kluczowych interakcji dla np. proceséw chorobowych. Rozwijane sag metody
znajdowania inhibitoré6w 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 inhibitorow dajacej si¢ zastosowa¢ do dowolnych par
biatek o znanej strukturze. Przeprowadzane sg takze symulacje kinetyki ekspresji wybranych gendw.

Stosowanie w Instytucie wielkoskalowych metod genomiki, proteomiki i transkryptomiki,
wykorzystywanych w badaniach zespotow Instytutu, w potaczeniu z metodami bioinformatycznymi
powoduje uzyskiwanie wynikdw istotnych dla biologii systemow.

W sumie, IBB PAN uczestniczy w pigciu projektach z Polskiej Mapy Drogowej. IBB PAN
jest takze zaangazowane w organizacje stacji badawczej do pomiaréw biofizycznych w projekcie
PolFEL — Polski Laser na Swobodnych Elektronach koordynowanym przez Narodowe Centrum
Badan Jadrowych w Otwocku-Swierku IBB PAN.
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IBB PAN bierze udzial.
L.p. Tytul Opis Koordynator
Krajowa infrastruktura
badawcza stanowigca wktad w Uniwersytet im.
1 ELIXIR.PL miedzynarodowy projekt Adama Mickiewicza w

wpisany na ,,mape drogowa”
ESFRI

Poznaniu

Polskie Multidyscyplinarne

Krajowa infrastruktura
badawcza stanowigca wkiad w

Instytut Biochemii i
Biofizyki Polskiej

2 Laboratorium Badan . . -
miedzynarodowy projekt Akademii Nauk w
Polarnych (PolarPOL) _SIOS” Warszawie
POL-OPENSCREEN — Krajowa infrastruktura
Polska Platforma badawcza stanowiaca wktad w Instytut Biologii
3 Insfrastruktury mi¢dzynarodowy projekt Medycznej PAN
Skriningowej dla Chemii wpisany na ,,map¢ drogowa” w Lodzi
Biologicznej ESFRI
SOLARIS — Narodowe Krajowa infrastruktura Uniwersytet
Lo . badawcza stanowigca wktad w A
4 Centrum Promieniowania ) . Jagiellonski
Synchrotronowego migdzynarodowy projekt w Krakowie
,»CERIC-ERIC”
PolFEL — Polski Laser na Krajowa infrastruktura Naroc,iowe Centrum
5 Badan Jadrowych w

Swobodnych Elektronach

badawcza

Otwocku-Swierku
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II. AKTYWNOSC NAUKOWA JEDNOSTKI

11.1. Publikacje naukowe jednostki (liczbowo)
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. Artykuty
Monografie Monografie naukowe
naukowe : Artykuty naukowe
naukowe opublikowane d
(lub . . opublikowane
. (lub rozdziaty) | w czasopismach .
Liczba rozdziaty) dane prze naukowvch w czasopismach Pozostate
. wydane przez wy P . WY naukowych publikacje
ogblem . wydawnictwa I materiatach . .
wydawnictwa | . - .. | niezamieszczonych naukowe
. niezamieszczone |  z konferencji :
zamieszczone - . w wykazie
. w wykazie zamieszczonych .
w wykazie . . czasopism
. wydawnictw w wykazie
wydawnictw .
czasopism
206 4 0 200 2 2

I1.2. Aktywno$¢é wydawnicza jednostki

I1.2.1. Wydawnictwa wtasne jednostki w roku sprawozdawczym (liczbowo, dotyczy wydawnictw,
ktore ukazaty si¢ w roku sprawozdawczym)

nie dotyczy
z tego
ogolem wydawnictwa wydawnictwa ciggte
wydane zwarte w tym Wylgcznie Inne Pozostale
czasopisma: W wersji :
drukowane elektroniczn WVda_W nictwa
6 ciagle
liczba | nakta | liczba | nakta | liczba | nakta liczba liczba | nakta | liczba | nakta
tytutd | dw | tytutd | dw | tytutd | dw tytutow tytuto | dw | tytutdé | dw
w egz. w egz. w egz. w egz. w egz.

11.2.2. Czasopisma udostgpniane na platformach cyfrowych (De Gruyter Open/Springer; PAN —
Czytelnia Czasopism, Elektroniczna Biblioteka; inne platformy)

Liczba tytuléw ogéltem, w tym:
Tytut czasopisma, nazwa platformy elektronicznej, na ktorej zostato udostgpnione czasopismo.

nie dotyczy
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Laczna liczba wszystkich projektéow (11.3.1-11.3.5): 112
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w tym:
Okres N
. . . . realizacji Przyznane Instytucja Par_tnerzy zagraniczni
Projekt w ramach Tytul projektu Kierownik projektu . . . (kraj, nazwa jednostki),
(rok) od- srodki* finansujaca -
do jesli dotyczy
Multidyscyplinarne kompleksowe Narodowe
11.3.1 badania degradacji i kontroli jakosci | Dr hab. Roman Szczesny 201412020 3 000 880 zt .
. d Centrum Nauki
mitochondrialnego RNA.
Globalne analizy genow
plazmidowych z Lactococcus lactis w Narodowe
odniesieniu do ich funkcji oraz Prof. dr hab. Jacek Bardowski | 2015 | 2020 678 550 zt .
. . Centrum Nauki
wplywu na ekspresje genow
chromosomalnych.
Poréwnanie zaleznosci funkcjonalnej 1) Max Planck Institute for
pomigdzy szlakiem AMPK Plant Breeding Research,
kontrolujacym homeostaze . Narodowe Niemcy
Proiekty finansowane energetyczng a kompleksem Dr hab. Tomasz Sarnowski 2015120201 1159300 4 Centrum Nauki | 2) Max Planck Institute of
IubJ dof?:wansowane 76 remodelujagcym chromatyne typu Molecular Plant Physiology,
. , SWI/SNF, u Arabidopsis i cztowieka. Niemcy
srodkow Narodowego - ——
Centrum Nauki 1) Université Par_ls
Descartes, Francja
2) North Carolina
Badanie struktur trudnych uktadow Narodowe :;rs]mirtzltgf’ .?:(!: r?(;?(l)a
biatkowych z uzyciem nowych metod | Prof. dr hab. Michat Dadlez | 2015|2020| 3 189 880 zt - 9y,
spektrometrii mas Centrum Nauki | USA
P ' 3) DKFZ Heidelberg,
Niemcy
4) Cambridge University,
Wielka Brytania
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Rola proteasomalnej degradacji biatek

Narodowe

5 w regulacji _Odpf)WledZI roslin na stres | Dr Anna Wawrzynska 2015|2020 594 340 z Centrum Nauki
niedoboru siarki.
Nieznane szlaki przemian
metabolicznych octanu, maslanu, Narodowe
6 | mleczanu i propionianu we Dr hab. Anna Sikora 2016|2020 970 550 zt .
. ) S Centrum Nauki
wspolnotach mikroorganizméw
produkujacych metan.
Regulacja posttranslacyjnej Narodowe
! modyfikacji ludzkiej polimerazy iota. Dr Justyna Mclntyre 20162020 703 800 z4 Centrum Nauki
Nie-katakityczne domeny DRM2, Narodowe
8 | metylotransferazy DNA kierowanej Dr Humberto Fernandez 2016 | 2020 907 200 zt .
Centrum Nauki
przez RNA.
Udziat polimerazy delta DNA w
9 | replikacyi nici wiodgeej w komérkach | Fror: dr hab- lwona 2016 |2020| 9936007 | . Narodowe
. Fijatkowska Centrum Nauki
Saccharomyces cerevisiae.
Identyfikacja funkcji biologicznej oraz
mechanizméw dziatania unikalnych Prof. dr hab. Joanna Narodowe
10 dolicholi w komorkach grzybow Kruszewska 2016/ 2020 633 560 2t Centrum Nauki
strzgpkowych.
Mechanizmy inkorporacji i usuwania . _— National Institutes of Child
11 | rybonukleotydéw w komérkach E. | Dr Karolina Makicta 2016|2021 | 549360 7| . NArOdOWe 1 ionith and Human
) Dzbenska Centrum Nauki
coli. Development, USA
Szczegotowa analiza potencjalnych
regulatorow transkrypcji z proteomu Narodowe
12 | Pseudomonas aeruginosa zaleznych | Dr hab. Aneta Bartosik 20162021 | 1518 680zt .
; Centrum Nauki
od ParA/ParB z wykorzystaniem
narzedzi biologii systemow.
Wptyw mobilnych elementéw na
metabolizm bakterii. Dynamiczne
13 polimery alfa-helikalnych biatek Prof. dr hab. Grazyna Jagura- 2016 | 2020 676 300 71 Narodowe

plazmidowych typu Kfr w organizacji
prokariotycznego wrzeciona
mitotycznego.

Burdzy

Centrum Nauki
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Regulacja polimerazy 111 RNA w

Narodowe

14 makrofagach. Dr Damian Graczyk 2016 | 2020 776 000 zt Centrum Nauki
Uzycie modelu drozdzowego do
badania funkcji biatek Vpsi3 Narodowe University of Geneva
15 | zaangazowanych w patogoneze Prof. dr hab. Teresa Zotadek | 2016 | 2020 971 280 zt . TSIty '
g ) Centrum Nauki | Szwajcaria
rzadkich genetycznych choréb
neurodegeneracyjnych.
Hydrofobowa solwatacja
halogenowych ligandéw. Pomiary
16 | termodynamiczne umozliwiajace Prof. dr hab. Jarostaw 2016 |2020| 998 1007| . Narodowe
o . o . | Poznanski Centrum Nauki
okreslenie energii swobodnej wigzania
halogenowego.
Poszukiwanie aktywowanego przez
aneksyn¢ 1 mechanizmu i
17 | molekularnego ochrony chloroplastow Dr hab. Dorota Konopka 20162020 1213200 zt Narodowe .
. Postupolska Centrum Nauki
przed stresem oksydacyjnym w
Arabidipsis thaliana.
Zmiany w profilu transkryptomicznym
i protemicznym oraz elementach e
18 | historii zycia Daphnia w odpowiedzi | Lot dr hab. Elzbieta 2017(2020| 1059740 2| . Narodowe
L Grzesiuk Centrum Nauki
na zwigzki alkilujace
zanieczyszczajace srodowisko.
Czy oddziatywania z albuming sg
istotne dla metalozaleznej . . . Narodowe
19 toksycznosci peptydow beta- Mgr inz. Ewelina Stefaniak | 2017 | 2020 150 000 zt Centrum Nauki
amyloidowych.
Badanie roli i biosyntezy poliprenoli Narodowe
20 | typu bakteryjnego w komorkach Dr Liliana Surmacz 2017|2021 900 000 zt .
; Centrum Nauki
eukariotycznych.
Czy mikrobioty ryzosfer Narodowe
21 | antarktycznych ro$lin kwiatowych Mgr Anna Zndj 2017|2021 148 800 zt

zwigkszajg ich odporno$¢?

Centrum Nauki
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Zalezny od bialek Rab transport

pecherzykowy i rtownowaga Dr Matgorzata Gutkowska- Narodowe
22 biosyntezy steroli - gdzie szukaé Stronkowska 20172021 432 800 4 Centrum Nauki
potaczenia?
Nowe powigzania funkcjonalne w
23 koméree eukamty(."zr.le!: transport . . | Dr hab. Adrianna Skoneczna |2017|2021| 1069 400 zt Narodowe .
pecherzykowy straznikiem stabilno$ci Centrum Nauki
genetycznej.
Rola wzajemnego wplywu
potranslacyjnych modyfikacji cystein i
wigzania jonow metali na
24 | konformacyjna i funkcjonalng gfe‘:zlel;:gdra Wyslouch-"1 55171 2021|1033 600 21 Ce'r\]'t%onﬂol\"l‘; ©
plastyczno$¢ ludzkich biatek ST00AS i Y
S100A9 - biomarkerow wrodzone;j
odpornosci i nowotworzenia.
Rola biatka Cdc45 w utrzymaniu . L
25 | stabilnosci genomu w komérkach '\K"gr Milena Denkiewicz- 1501712001 150000 1| . 'Narodowe
1 . ruk Centrum Nauki
drozdzy Saccharomyces cerevisiae.
Promutagenne dziatanie Narodowe
26 | pseudoubikwitynazy Mms2 w Mgr Michat Krawczyk 2017|2021 149 900 zt

komorkach drozdzy S. cerevisiae.

Centrum Nauki
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Rola matych peptydéw w transporcie

Narodowe

1) The University of
Melbourne, Australia,

2) University of Strasbourg,
Francja,

University of Saskatchewan,

27 | miedzi w organizmie cztowieka - Prof. dr hab. Wojciech Bal 201712021 | 1 561 000 zt .
ddziatvwania z albumin Centrum Nauki | Kanada,
oddzialywania z albuming. 3) Karlsruhe Institute of
Technology, Niemcy,
4) St. Mary College, Notre
Dame, USA
1) National Clinical
Research Center of Kidney
Poznanie mechanizmu Diseases, Jinling Hospital,
. L N Nanjing University School
funkcjonowania mitochondrialnej - it
syntazy ATP poprzez badanie Narodowe of Medicine, Nanjing,
pg | SyMazy ATF popr: . Dr hab. Roza Kucharczyk | 2017|2021 | 1 061 800 zt [ Chiny,
fenotypodw mutacji patologicznych w Centrum Nauki : s
. . . 2) Institut de Biochimie et
mitochondrialnym DNA na modeli C o .
drozdzowym Génétique Cellulalre_s, _
‘ CNRS-Bordeaux University
(UMR5095), Bordeaux,
Francja
Rola kinaz SnRK2 w regulacji RNA Biology and Molecular
alternatywnego splicingu pre-mRNA i | Prof. dr hab. Grazyna Narodowe Physiology, Faculty of
29 biogenezie miRNA w odpowiedzi Dobrowolska 201712021 | 1631 250 zk Centrum Nauki | Biology, Bielefeld
ro$lin na zasolenie. University, Niemcy
30 | Molekularny mechanizm kontroli Dr hab. Szymon Swiezewski | 2017 [2020| 1520 900 71|  Narodowe
tempa elongacji Poll przez splicing. Centrum Nauki
Pol|hygroksy}< wasy zimnolubnych Materials Research Centre,
bakterii z regionéw polarnych —rola w Narodowe Faculty of Chemistry, Brno
31 | adaptacji bakterii do warunkow Dr Jakub Grzesiak 201712021 | 647116zt Y ys

stresowych i potencjat
biotechnologiczny.

Centrum Nauki

University of Technology,
Czechy
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Jak aktywacja szlaku kinaz Mec1/Tell
(ludzkie ATR/AM) w odpowiedzi na
uszkodzenia genomu jagdrowego

Narodowe

32 | wptywa na stabilnos¢ Dr hab. Aneta Kaniak-Golik |2018|2021| 818 000 zt Centrum Nauki
mitochondrialnego genomu: badanie
na drozdzowym modelu mutacji w
polimerazie POLG.
Rola biatka Rbs1 w kontroli generalnej
odpowiedzi komorki drozdzy Prof. dr hab. Magdalena Narodowe
33 Saccharomyces cerevisiae na defekt Rakowska-Boguta 2018|2022 957600 zt Centrum Nauki
biosyntezy tRNA.
Badania termodynamiczne wigzania
34 | halogenowego w Klatce Prof. dr hab. Jarostaw 2018|2021 | 1398 000 2| . Narodowe
) . Poznanski Centrum Nauki
(bio)molekularnej.
Department of Molecular
R.ola HQpBFl’ efektora. podobpego do Dr hab. Magdalena Narodowe Biology, University of
35 | kinaz biatkowych, w wirulencji 20182021 | 1 767 400 zt . .
. . Krzymowska Centrum Nauki | Texas Southwestern Medical
chorobotworczych bakterii. Center. USA
Analiza wybranych procesow
36| WPlywajacych na architekturg Drhab. Anna Muszewska | 2018|2021 | 403 840zt  Narodowe
genomow 1 sktad proteomow u Centrum Nauki
grzybow.
37 i)(;l\?/(]:jﬁ}(?tlzlizoréz(ii?lggkil;lfthI;pvg2 na |Frof. dr hab. Elzbicta 2018|2022 | 1240920 2| . Narodowe
R Grzesiuk Centrum Nauki
modelu $wini.
. - . Max Planck Institute of
Identyfikacja funkcji jadrowej kinazy A Narodowe .
38 TOR u Arabidopsis. Mgr Pawet Cwiek 2018|2021 | 180 000 zt Centrum Nauki I\N/Ii(()elni((::l;lar Plant Physiology,
Kompleks helikazy-polimerazy ge’;l:,:ilssnzlalpn;:i?te of
39| CMGE jako czynnik integrujacy Dr Michat Dmowski 20182021 | 1288 000 74 | Narodowe 2) Tnstitut de Génétique

regulacj¢ przebiegu cyklu
komodrkowego i replikacji DNA.

Centrum Nauki

Moléculaire de Montpellier,
Francja
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Mechanizmy regulacji biosyntezy

Narodowe

40 poliprenoli na poziomie transkrypcji. Dr Daniel Buszewicz 2018120211 990 000 2t Centrum Nauki
Analiza ludzkiego kompleksu SKI, lecul
centralnego czynnika . Narodowe El_Jropean Molecular
41 . Dr hab. Rafal Tomecki 2018|2023 | 2 643 200 zt . | Biology Laboratory,
cytoplazmatycznych $ciezek Centrum Nauki Grenoble. Erancia
degradacji i kontroli jakosci RNA. ' J
llo$ciowa ocena transportu osadow z
42 |lodowcow Szetlanddw Poludniowych | o popert Bialik 2018|2021| 898 400 2t| . Narodowe | Stacja Antarktyczna im.
na podstawie wybranych metod Centrum Nauki |Juana Carlosa I, Chile
teledetekcyjnych.
Zmienno$¢ mikrobiomu porostow
antarktycznych w gradiencie Narodowe
43 | troficznym i czasowo przestrzennym | Dr Jakub Grzesiak 201812021 817020 zt Centrum Nauki
(King George Island, South Shetland
Islands).
Czy maszyneria apoptotyczna jest Narodowe
44 | starg adaptacjg do warunkow Dr hab. Szymon Kaczanowski | 2018|2021 | 786 200 zt .
Centrum Nauki
tlenowych?
Kinazy biatkowe SnRK2 jako Narodowe
45 | integratory sygnatow srodowiskowych | Dr Anna Marta Kulik 2018|2021 | 1 552 100 zt .
). . i Centrum Nauki
w regulacji procesu starzenia u ro$lin.
Izolacja genéw odpornosci na z
infekcje PVY ziemniaka (Solanum Narodowe The Sainsbury Laboratory,
46 | tuberosum L.) uzytecznych w hodowli | Prof. dr hab. Jacek Hennig 201812021 | 1457 500 zt - | University of East Anglia,
L. : Centrum Nauki . -
odporno$ciowej i ich analiza Wielka Brytania
funkcjonalna.
47 Charakterystyka klonow Strep_tococcus Dr hab. !zabela Kern- 2018|2021 | 1027 302 2 Narodowe _
pyogenes opornych na makrolidy. Zdanowicz Centrum Nauki
Mechanizmy chronigce przed Narodowe
48 | uszkodzeniami oksydacyjnymi Dr Ulrike Topf 201812020| 1 200 800 zt

podczas starzenia.

Centrum Nauki
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Integracja przekazu sygnatu od §wiatta
i stresu osmotycznego - funkcje

Narodowe

49 molekularne biatka PMI1 z Dr Olga Sztatelman 201912022 | 1242 600 zt Centrum Nauki
Arabidopsis thaliana.
1) Institute of Experimental
Botany, Academy of
Sciences of the Czech
. . Republic, Czechy
DOI'ChOI - super hpld,mebe@dny dia Prof. dr hab. Ewa Kula- Narodowe 2) Science for Life
50 | funkcjonowania komorki (. 2019|2022 | 1997 400 zt .
eukariotycznej. Swiezewska Centrum Nauki Laporat(_)ry, Stockholm
University, Szwecja
3) Bijvoet Center for
Biomolecular Research,
Utrecht, Holandia
Charakterystyka determinantow
genetycznych systemu mannozo-
specyficznej fosfotransferazy (Man- Mgr Aleksandra Narodowe
51 PTS) warunkujacych wrazliwo$¢ na Tymoszewska 2019120211 139800 2t Centrum Nauki
nowo zidentyfikowane bakteriocyny
podklasy Ild.
Rola i wspotdziatanie dehydrogenazy
AidB i dioksogenazy AIkB w Dr hab. Agnieszka Narodowe
52 naprawie uszkodzen zasad DNA i Maciejewska 2019|2022 924400 2L Centrum Nauki
RNA.
Analiza zaleznosci funkcjonalnej
pomigdzy organo-specyficznym Max Planck Institute for
53 wyborem alternatywnych miejsc startu Dr Szymon Kubala 201912022 | 1 618 800 zt Narodowe Plant Breeding Research,

transkrypcji (altTSS) a remodelingiem
chromatyny zaleznym od kompleksu
SWI/SNF u Arabidopsis.

Centrum Nauki

Niemcy
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Ocena funkgcji biologicznej
podjednostki typu SNF5 kompleksu
SWI/SNF u Arabidopsis thaliana z

Narodowe

Max Planck Institute for

54 wykorzystaniem nowej linii insercyjnej Mgr Jarostaw Steciuk 2019 | 2022 210 000 zt Centrum Nauki Pl_ant Breeding Research,
: . . Niemcy
z inaktywacja genu kodujacego te
podjednostke.
1) University of Strasbourg,
Francja
2) Technical University
Nowe mechanizmy molekularne w .. Narodowe Delft, Holandia
55 pozakomoérkowym transporcie miedzi. Prof. dr hab. Wojciech Bal 201912022 1522000 z Centrum Nauki | 3) St. Mary College, Notre
Dame, USA
4) Imperial College, Wielka
Brytania
Charakterystyka determinantow
genetycznych biosyntezy kwasu
56 | priopionowego oraz analiza ich Dr hab. Tamara_ 2019 | 2022 623 000 zt Narodowe .
. .- Aleksandrzak-Piekarczyk Centrum Nauki
funkcjonalno$ci w wybranych
bakteriach fermentacji mlekowej.
Topologia chromosomu Pseudomonas . i
57| aeruginosa. Rola biatka partycyjnego | Lrok: drhab. Grazyna Jagura- | 51915055 | 5 109 g 1|  Narodowe
ParB Burdzy Centrum Nauki
Analiza transkryptomiczna genomow
Saccharomyce cerevisiae w przebiegu Narodowe
58 | ewolucji prowadzonej w warunkach Mgr Joanna Klim 2019 | 2020 69 900 zt .
. . o Centrum Nauki
laboratoryjnych - badanie stabilno$ci
modutow funkcjonalnych.
Biatko PA2504 - nowy gracz w Narodowe
59 | systemie regulacji egzotoksyny A Mgr Joanna Drabinska 2019|2021 138 720 zt .
. Centrum Nauki
Pseudomonas aeruginosa.
University of Louisville
Proteomiczna analiza interakcji biatek Narodowe School of Medicine,
60 | wirusa Zika z jaderkowymi biatkami Prof. dr hab. Michat Dadlez | 2019|2022 | 1072 126 zt Department of Neurological

komorek gospodarza.

Centrum Nauki

Surgery, Department of
Microbiology and
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Immunology, USA

Prohepcydyna jako molekularny cel

Narodowe

Warwick University, Wielka

61 wigzania kadmu. Mgr Dawid Plonka 2019 2021 69 600 zt Centrum Nauki | Brytania
Badanie zaburzen homeostazy miedzi
g2 | W drozdzowym modelu rzadkich Maer inz. Piotr Soczewka 2019|2021| 112800z| . Narodowe
choréb neurodegeneracyjnych Centrum Nauki
zwiazanych z deficytem biatek VPS13.
Regulacja $mierci komorki i Narodowe Institut de Biochimie et
63 | aktywnosci OXPHOS przez AMPylaze | Dr hab. Ro6za Kucharczyk 201912022 1671 600 zt . | Génétique Cellulaires,
1 - Centrum Nauki .
Fmp40 u drozdzy S. cerevisiae. Francja
"Bet-hedging" u roslin -
64 | Wiclopoziomowa analiza zmiennosci |y o oooron Swiezewski 2019|2024 | 37110007k - Narodowe
czasu spoczynkowego nasion - od Centrum Nauki
pojedynczego nasiona do populacji.
Podstawy kinetyki wymiany miedzi Narodowe %))Jffcmé 6:,: dLiJanlversny
65 pom1€;d;y modelowyml peptydami i Mgr Radowstaw Kotuniak 2019|2021 132 240 zt Centrum Nauki | 2) Imperial College, Wielka
matymi czgsteczkami. ;
Brytania
Rola efektora HopAG1 w wirulencji . Narodowe
66 bakteryjnych patogendw roslinnych. Dr Magdalena Gérecka 201912022 1021 800 z Centrum Nauki
Projektowanie fotoprzetgczalnych
g7 | FO7brajaczy biomaterialow Dr Dorota Niedziatek 2019(2022| 618 6007| . Narodowe
zbudowanych z wtokien Centrum Nauki
amyloidowych.
Identyfikacja nieznanych regulatorow Narodowe
68 | wtornego czasu spoczynkowego nasion | Dr Ruslan Yatusewich 201912022 | 1456400 zt -
: ; Centrum Nauki
u Arabidopsis.
Biologia i systematyka antarktycznych
By | SAerePOW bakterii kwasu mlekowego z Mgr inz. Katarzyna Kosiorek |2019|2021 139 980 zt Narodowe

rodzaju Carnobacterium w $wietle
analiz fenotypowych i genomicznych.

Centrum Nauki
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Platforma oparta o nanociata (VHH)
przeciwko podjednostkom kompleksu
remodelujacego chromatyne typu

Narodowe

1) University of Leeds,
Wielka Brytania

70 | SWI/SNF jako innowacyjne narzedzie | Dr hab. Tomasz Sarnowski 201912022 | 1499400 zt .| 2) Max-Planck Institute of
o : Centrum Nauki -
do precyzyjnie kontrolowanej Molecular Plant Physiology,
inaktywacji kompleksu i badan w Niemcy
biologii molekularnej.
Charakterystyka funkcji i wigzania
substratow przez biatko opiekuncze Narodowe
71 | prefoldyne w procesach Dr Ulrike Topf 2019|2022 | 1 882500 zt .
o . : Centrum Nauki
fizjologicznych i podczas stresu
komérkowego.
Mechanizmy zachowania metylacji Narodowe East China Normal
72 | DNA u ssakow: czas, wierno$¢ i Prof. dr hab. Mathias Bochtler | 2019 | 2022 | 1 737 600 zt - | University, College of Life
A i . Centrum Nauki . )
podstawy kopiowania wzoru metylacji. Science, Chiny
Analiza wielofunkcyjna biatka Department of Molecular
C60rf203 bedacego nowym Narodowe Biology at Massachusetts
73 | czynnikiem zaangazowanym w Mgr Anna Kotrys 2019|2020 133 352 zt Centrum Nauki General Hospital and
metabolizm ludzkiego RNA Harvard Medical School,
mitochondrialnego. USA
. . . Institut de Biologie
74 | S#laki transportu nickodujacych RNA | i 5 s Gruchota 2019(2022| 999 465 7| . NAOOWe i orative de la Cellule
W Czasie mejozy. Centrum Nauki .
(12BC), Francja
75 Identyfikacja czynnikow wirulencji Dr hab. !zabela Kern- 2019 2022|1005 620 2t Narodowe _
Streptococcus anginosus. Zdanowicz Centrum Nauki
Analiza funkcjonalna biatek z domeng
AAA 25 pod katem ich udziatu w
76 | Procesie replikacji bakteriofagow Dr Agnieszka 2019 | 2020 48 565 71 Narodowe

Lactococcus lactis wyizolowanych z
zaburzonych procesow
fermentacyjnych.

Szczepankowska

Centrum Nauki
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Modyfikacja i dziatanie niekodujacych

Narodowe

Institute for Integrative
Biology of the Cell (12BC),

77 RNA Dr Jacek Nowak 2020|2023 | 2063 140 zt Centrum Nauki CNRS, CEA, Université
Paris Sud, Gif-sur-Yvette,
Francja
Identyfikacja substratow SnRK2 grupy Narodowe
78 | I zaangazowanych w metabolizm RNA | Mgr Adrian Kasztelan 2020|2023 210 000 zt .
- o " Centrum Nauki
i wyjasnienie roli ich fosforylacji.
Analiza funkcjonalna genomow
bakteriofagow Staphylococcus aureus i . .
z rodzaju Kayvirus w poszukiwaniu Dr hab. Matgorzata Barbara Narodowe CEB. Cer!tre of B_lologlcal
79 L 2020|2023 | 2249 194 zt .| Engineering, University of
molekularnych podstaw szerokiej Lobocka Centrum Nauki . .
2. .. . Minho, Braga, Portugalia
specyficzosci i strategii przetrwania w
populacji z gospodarzem.
Nowa rola drozdzowego WASP
(Las17) w jaderku: mozliwe implikacje | Mgr Justyna Antoniuk- Narodowe
80 dla etiologii zespotu Wiskotta- Majchrzak 20201 2023 203 544 21 Centrum Nauki
Aldricha.
Nowe aspekty negatywnej regulacji In_stitute (.)f Cellular .
81 | polimerazy III RNA u drozdzy Dr Matgorzata Maria Ciesla | 2020|2023 | 1252 200 zt Narodowe . Biochemistry and Genetics,
e Centrum Nauki | CNRS UMR5095, Bordeaux
Saccharomyces cerevisiae. Lo ;
University, Francja
1) Max Planck Institute of
Molecular Plant Physiology,
Analiza sygnatowej roli O- . . Narodowe Potsdam-Golm, Niemcy
82 acetyloseryny w ro$linach. Prof. dr hab. Agnieszka Sirko | 20202023 1472 600 2t Centrum Nauki | 2) Institute for Plant
Sciences, University of
Cologne, Niemcy
Szybkie 1 tatwe w przeprowadzaniu Prof. dr hab. Matthias Narodowe
83 | test na obecnos¢ SARS-CoV-2 z : ' 2020|2021 243 085 zt .
o . Bochtler Centrum Nauki
uzyciem narzedzi CRISPR
W jaki sposob heterogennos¢ Narodowe
84 | rybosomow przyczynia sie do obrony | Dr Ulrike Topf 2020 2025| 3861212 zt

przed stresem komérkowym?

Centrum Nauki
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85

Kompleksowa analiza fukcji Rysto
receptora typu TIR-NB-LRR w
odpornosci ziemniaka na infekcje

Dr Marta Grech-Baran

2020

2023

909 000 zt

Narodowe
Centrum Nauki

86

Analiza supresorow mutacji ydiU
Escherichia coli oraz frakcji btonowe;j
opornej na detergenty jako droga
poznania powigzan funkcjonalnych
AMPylaz rodziny SELO
zaangazowanych w odpowiedz na stres
oksydacyjny od bakterii po cztowieka.

Mgr Monika Karasiewicz-
Urbanska

2020

2022

139 656 zt

Narodowe
Centrum Nauki

87

Identyfikacja i cato$ciowa klasyfikacja

peptydaz

Dr Kamil Steczkiewicz

2020

2023

878 400 zt

Narodowe
Centrum Nauki

88

Analiza funkcji litycznych bakteriofaga
P1 jako droga do poznania
mechanizméw szerokiego
rozprzestrzenienia klinicznych
szczepow bakterii niosacych pochodne
P1 z genami oporno$ci na antybiotyki
beta-lactamowe nowej generacji

Mgr Agnieszka Bednarek

2020

2023

139 920 zt

Narodowe
Centrum Nauki

89

Zrbéznicowana aktywnos¢ systemow
naprawy rybonukleotydow na nici
wiodacej i opoéznionej DNA i jej
konsekwencje dla mechanizmu i
wiernosci replikacji obydwu nici DNA
w komorkach Escherichia coli.

Mgr Krystian Lazowski

2020

2022

139 920 zt

Narodowe
Centrum Nauki

90

Wysokorozdzielcza analiza danych z
eksperymentow wymiany proton-
deuter monitorowanych spektrometrig
mas.

Prof. dr hab. Michal Dadlez

2020

2024

519 600 zt

Narodowe
Centrum Nauki

Institut de Pharmacologie et
de Biologie Structurale:
Toulouse, Midi-Pyrénées,
Francja

91

Nowe mechanizmy regulujace
aktywno$¢ cis-prenylotransferaz w
ro§linach.

Dr hab. Liliana Surmacz

2020

2024

1 969 800 zt

Narodowe
Centrum Nauki

Yale University School of
Medicine, New Haven,
Connecticut 06520, USA
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92

Mechanizmy molekularne
odpowiedzialne za formowanie si¢
migsniowych egzosfer oraz ich rola w
proteostazie i cyklu zyciowym C.
elegans.

Dr Michatl Turek

2020

2023

1 896 240 zt

Narodowe
Centrum Nauki

93

Znaczenie czasteczek typu mikroRNA,
UpRoi 1 i UpRoi 2, w regulacji
metabolizmu komorek bakteryjnych
Escherichia coli zainfekowanych
bakteriofagiem ®24B.

Dr Sylwia Bloch

2020

2021

49 885 zt

Narodowe
Centrum Nauki

94

Zaleznosci pomiedzy biatkiem LSU1 a
receptorem selektywnej autofagii
NBR1 u Arabidopsis thaliana.

Dr inz. Marcin Olszak

2020

2021

49 500 zt

Narodowe
Centrum Nauki

95

Wplyw zmiany poziomu tRNA na
heterogennos¢ rybosomow.

Dr Abu Musa MD Talimur
Reza

2020

2021

49 940 zt

Narodowe
Centrum Nauki

11.3.2

Innowacyjna instalacja produkujaca
wodor i metan metoda
mikrobiologiczng z odpadow i
produktéw ubocznych przemystu
cukrowniczego wraz z zastosowaniami
otrzymywanych gazow i zapewnieniem
samowystarczalno$ci energetycznej
oczyszczalni $ciekow w cukrowni.

Dr hab. Anna Sikora

216

2021

2 544 270 zt

NCBIR

Projekty finansowane
lub dofinansowane ze
srodkow Narodowego
Centrum Badan i
Rozwoju

Zastosowanie nowych metod
rozpoznawania i leczenia padaczki
oraz zaburzen neurorozwojowych u
dzieci w oparciu 0 model Kliniczny i
komorkowy padaczki zaleznej od
szlaku mTOR.

Prof. dr hab. Michatl Dadlez

2017

2021

3928 980 zt

NCBIR

11.3.3

Selektywna autofagia w Arabidopsis
thaliana.

Prof. dr hab. Agnieszka Sirko

2019

2021

20 000 zt

NAWA
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przez inne organizacje
krajowe (w tym
MNiSW, NAWA)
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Stworzenie szczepoéw drozdzy
eksprymujacych Split-GFP z dwoch
genomow.

Dr hab. Réza Kucharczyk

2020

2021

14 400 zt

NAWA

Université de Strasbourg,
Francja

Charakterystyka alternatywnych
izoform POLR1D, wspolnej
podjednostki dla polimeraz RNA 1i 111,
We wzroscie i nowotworzeniu raka
jelita grubego.

Dr Damian Graczyk

2020

2021

8300 zt

NAWA

University of Bordeaux
(INSERM U1212 -CNRS
UMR 5320), Francja

Oddziatywanie jonow srebra z
receptorami jadrowymi: podstawy
molekularne nowego mechanizmu
toksycznosci srebra.

Prof. dr hab. Wojciech Bal

2020

2021

17 100 zt

NAWA

CEA Grenoble, Laboratory
of Chemistry and Biology of
Metals, Francja

POL-OPENSCREEN - Polska
Platforma Infrastruktury Skriningowej
dla Chemii Biologicznej.

Prof. dr hab. Piotr
Zielenkiewicz

2018

2023

11 500 000 zt

MNiSW

Analiza funkcji komplekséw
remodelujacych chromatyne typu

SWI/SNF w kontroli struktur
chromatynowych wyzszego rzedu.

Mgr Paulina Kondrak

2105

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 inhibitorow deacetylazy
histonowej (HDAC).

Mgr Bartosz Bieszczad

2016

2020

220 000 zt

MNiSW

Zastosowanie metod bioinformatyki i
biologii molekularnej do znajdowania
substancji o potencjalnym dziataniu na
fizjologie cztowieka.

Prof. dr hab. Piotr
Zielenkeiwicz

2017

2021

170 520 zt

MNiSW
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Gene-loops and antisense transcription
as mediators of stress memory in
plants.

Dr Lien Brzezniak

2108

2020

800 000 zt

FNP

10

Next-generation cancer diagnostics and
therapy guidance of lung and breast
cancer patients using mass
spectrometry-based proteomics.

Dr Dominik Domanski

2018

2021

1333 280 zt

FNP

11

Mitochondrial double-stranded RNA:
its origin, turnover and involvement in
human diseases.

Dr hab. Roman Szczgsny

2018

2022

2 166 850 zt

FNP

12

Antisense transcription requirement for
plant external environment sensing.

Dr hab. Szymon Swiezewski

2017

2021

2996 000 zt

FNP

13

Mass Spectrometry of
Biopharmaceuticals - improved
methodologies for qualitative and
structural characterization of drugs,
proteinaceous drug targets and
diagnostic molecules.

Prof. dr hab. Michat Dadlez

2017

2021

3071706 zt

FNP

14

The role of POLR1D, a common
subunit of RNA polymerases | and 111
in colorectal cancer.

Dr Damian Graczyk

2018

2021

1751616zt

FNP

11.3.4.

Projekty finansowane
przez
podmioty/instytucje
zagraniczne

11.3.5.
Inne projekty

Identyfikacja epigenetycznych
mechanizméw regulujacych ekspresje
kluczowych supresorow
nowotworzenia w jasnokomoérkowym
raku nerki.

Dr hab. Tomasz Sarnowski

2018

2021

599 000 zt

Polpharma

*$rodki ogdtem przyznane na okres realizacji przez instytucj¢ finansujaca projekt
** w przypadku konsorcjow wigkszych niz 5 partneréw prosimy wpisac ,,projekt wielostronny”
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11.3.6. Wyniki prac badawczych:

Wybrane 2 wazniejsze wyniki uzyskane w ramach projektow/ prac badawczych
(wymieni¢ nazwg) realizowanych lub zrealizowanych w roku sprawozdawczym
(na kazdy opis — maks. 500 znakow ze spacjami).

The expression of Rpb10, a small subunit common to RNA polymerases, is modulated by the
R3H domain-containing Rbsl protein and the Upfl helicase

Matgorzata Cie$la, Tomasz W Turowski, Marcin Nowotny, David Tollervey, Magdalena Boguta
Nucleic Acids Res. 2020 Dec 2; 48(21):12252-12268. doi: 10.1093/nar/gkaal069.

Wyniki stanowiag dokumentacj¢ mechanizmu regulacji ilosci Rpb10, podjednostki polimerazy RNA 111
(Pol III), przez biatko Rbsl u drozdzy. Rbsl zawiera domen¢ R3H, poprzez ktora wiaze sie do
rejonéw 3’UTR wybranych mRNA, w tym mRNA RPB10 i RPC19 kodujacych podjednostki sub-
kompleksu Pol III powstajacego w poczatkowym etapie sktadania wielosktadnikowego holoenzymu.
Uzyskane wyniki pozwolity na przedstawienie modelu ko-translacyjnego mechanizmu sktadania
kompleksu Pol III zachodzacego z udzialem Rbsl.

Key Intermediate Species Reveal the Copper(l1)-Exchange Pathway in Biorelevant
ATCUN/NTS Complexes

Radostaw Kotuniak, Marc J F Strampraad, Karolina Bossak-Ahmad, Urszula E Wawrzyniak, lwona
Ufnalska, Peter-Leon Hagedoorn, Wojciech Bal

Angew Chem Int Ed Engl. 2020 Jul 6;59(28):11234-11239. doi: 10.1002/anie.202004264. Epub 2020
May 12.

Motywy ATCUN wystepuja w wielu biatkach i peptydach zwiazanych z transportem miedzi w
organizmie, natomiast ich rola w tym procesie byla kwestionowana ze wzgledu na inertnos¢
chemiczng ich kompleksow miedziowych. Odkryty mechanizm tworzenia przejsciowej formy
kompleksu ATCUN z czasem zycia kilkuset milisekund speia kryteria chemiczne dla reakcji
wymiany i redoks, odpowiadajace postulowanej funkcji biologicznej i stanowi podstawe dla
projektowania nowych lekow.

Najwazniejsze w roku sprawozdawczym osiggnigcie dzialalno$ci naukowej jednostki
0 znaczeniu ogodlnospolecznym lub gospodarczym, jezeli zjawisko wystapito (maks. 500 znakow ze
spacjami).

Pracownicy Pracowni Patogenezy Roslin IBB PAN scharakteryzowali produkt biatkowy genu Ryso,
ktory wezesniej wyizolowali z roslin Ziemniaka uprawnego (Solanum tuberosum). Uzyskane wynik
opublikowane zostaly w najbardziej prestizowym dla nauk rolniczych periodyku naukowym, Plant
Biotech. J. o wspolczynniku IF 8.154. Wyniki te, posiadaja nie tylko elementy nowatorstwa w
dziedzinie nauk poznawczych ale przede wszystkim duzy potencjat aplikacyjny dla hodowli
odpornosciowej roslin.

Wybrane 2 wazniejsze zastosowania wynikow badan naukowych lub prac rozwojowych o znaczeniu
spotecznym (np. w zakresie ochrony zdrowia, ochrony $rodowiska i dziedzictwa przyrodniczego,
ochrony zabytkow i dziedzictwa kulturowego, inne) i gospodarczym (m.in. nowe technologie,
wdrozenia, licencje); dziatania zwigkszajgce innowacyjnosc, jezeli zjawisko wystapito (na kazdy opis
— maks. 500 znakow ze spacjami).

1. Patent nr PL234156 Pochodna polisacharydu, chitation i kompozycja farmaceutyczna zawierajaca
chitation do zastosowania do zapobiegania alergii wywotanej metalami cigzkimi.
Bal Wojciech, Zawisza Izabela, Fraczyk Tomasz
Wynalazek dotyczy chitationu, nowej pochodnej glutationowej chitozanu, Opisano sposoby
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syntezy chemicznej chitationu, kompozycje kosmetyczne zawierajgce chitation i zastosowania
chitationu do wytwarzania §rodkoéw chronigcych przed alergia na metale.

. Patent nr PL236026 - Monoklonalne przeciwciato mysie, rekombinowane biatko fuzyjne,
zastosowanie przeciwcial, immunoczujnik do wykrywania wirusa grypy oraz sposéb wytwarzania
immunoczujnika.

Sirko Agnieszka, Gora-Sochacka Anna, Sawicka Réza, Kalenik Barbara, Radecki Jerzy, Radecka
Hanna, Jarocka Urszula, Dahaen Wim, Saczynska Violetta, Porgbska Anna, Borowicz Piotr,
Plucienniczak Grazyna, Szewczyk Bogustaw

Przedmiotem zgloszenia jest rozwigzanie dotyczace monoklonalnych przeciwcial mysich
specyficznie rozpoznajacych stabo konserwowany epitop w regionie "glowki" hemaglutyniny (HA)
wirusa (H5N1) A/swan/Poland/305-135V08/06, zastosowania tych przeciwcial monoklonalnych w
sposobie wytwarzania warstwy na powierzchni elektrody ztotej, a takze sposobu konstrukcji
immunoczujnika do wykrywania wirusa grypy typu H5N1.
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I1.4. Dzialalnos¢ jednostki o charakterze innowacyjnym, aplikacyjnym
I1.4.1. Ochrona wtasnosci intelektualnej (dotyczy uprawnien jednostki z tytutu patentu/prawa ochronnego w mys$l obowiazujacych aktéw prawnych z zakresu
ochrony wtasnosci przemystowej), w tym:

wykaz zgtoszen patentowych i uzyskanych patentow

Zalacznik nr 4

Numer zgloszenia Data Numer prawa Nazwa uprawnionegoz | or alrfi;?c!:b dzie
L.p g zgloszenie P Tytul Tworca /Tworcy P g g 1ag
patentowego wylaczonego patentu dokonano
patentowego .
zgloszenia

Lobocka Matgorzata
Glowacka Aleksandra Institute of Biochemistry
Dabrowski Kamil and Biophysics, PAS; L.
Hejnowicz Monika S. Hirszfeld Institute of

CA 2,878,824, . Gozdek Agnieszka Immunology and

patent A method of evaluating the Weber-Dabrowska Beata Exoerimental Thera European Patent

1 |EP2013/064870 13.07.2013 | przyznany therapeutic efficacy of SDer=1JqbToW perimel apy, Office, Zgloszenie
) Gorski Andrzej PAS:; National Institute of

29.12.2020 w | bacteriophages. Empel dicines: PCT

Kanadzie mpg Jo_anna _ Me_ |C|n_es, War_saw _
Hryniewicz Waleria University of Life Sciences;
Kwiatek Magdalena Military Institute of
Parasion Sylwia Hygiene and Epidemiology)
Gryko Romuald
Sirko Agnieszka
Gora-Sochacka Anna
Sawicka Roza Instytut Biochemii i
Kalenik Barbara Biofizyki PAN; Instytut

Zastosowanie przeciweiata do Radecki Jerzy Rozrodu zwierzat i badan
PL236026 B1 Krvwania WI;I’US& ; Radecka Hanna zywnosci Polskiej
2 1413262 24.07.2015 | (data przyznania | 2 <YW arypy, Jarocka Urszula Akademii Nauk; Sie¢ Polska

30.11.2020)

immunoczujnik oraz sposob
jego wytwarzania.

Dahaen Wim
Saczynska Violetta
Porgbska Anna
Borowicz Piotr
Phucienniczak Grazyna
Szewczyk Bogustaw

Badawcza Lukasiewicz -
Instytut Biotechnologii i
Antybiotykow; Uniwersytet
Gdanski
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Jan Piwowarski
Wojciech Kukwa
Bartosz Bieszczad

Zastosowanie biatek z gru Michal Dadlez
ALKBH w sposobie sy Janusz Debski Instytut Biochemii i
. P . Matgorzata Dylewska A
diagnozowania chorob d ; Biofizyki PAN
nowotworowych in vitro oraz Damian Garbicz Warszawski Uniwersytet
PL235564 Pat. | )0 1 amachinonu o Robert Gromadka Mot ormUninersviog i, | Ur7ad Patentowy
PL419848 18.12.2016 |przyznany w P . . Katarzyna Grzelak yezny niwersy " | Rzeczpospolitej
- zastosowania do leczenia lub e ) Adama Mickiewicza w e
dniu 18.12.2016 Zanobieqania rozZwoiow Elzbieta Grzesiuk Poznani Polskiej
pobieg JOW Anna Janiszewska . .
nowotworu nosogardta i/lub - - . Uniwersytet Warminsko-
. Maciej Kosieradzki d .
elementow uktadu Maciej Kozak Mazurski w Olsztynie
pokarmowego. Andrzej Kukwa
Woijciech Lisik
Michat Marcinkowski
Damian Mielecki
dcg ?ats(?ti)zslt(;\l/v(:rlfao rvl\;lkleotydowa Eukasik Anna Instytut Biochemii i
zmniejszaniu odpowiedzi Zielenkiewicz Piotr Biofizyki PAN
P.413560 30.11.2020 |P.236028 2apal nJej b Zapgbieganiu Szweykowska-Kulifiska Uniwe{gytet A Polska
zwigkszenia odpowiedzi gozlzik Leszek Mickiewicza w Poznaniu
zapalnej organizmu. 4
Bakteryjna kultura starterowa Kowalczyk Magdalena Instytut Biochemii |
. o ... | Boreczek Jakub AR .
zakwas ja zawierajacy, sposob X Biofizyki Polskiej
o . Bardowski Jacek "
Pat.236297 wytwarzania pieczywa i Zvlifska Joanna Akademii Nauk, Warszawa,
P.422852 15.09.2017 | Przyznany zastosowanie bakteryjnej G}(;recki Roman PL; Polska UPRP
28.12.2020 kultury starterowej lub Uniwersytet Rolniczy Im.

zakwasu do wytwarzania
pieczywa.

Litwinek Dorota
Gambus Halina
Buksa Krzysztof

Hugona Koltataja W
Krakowie, Krakow, PL
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Kopera Edyta
Grzelak Krystyna Maria

EP3083660 Zagorski-Ostoja Instytut Biochemii i
Patent Method of influenza antigen Wilodzimierz Biofizyki PAN
EP14830896.8 19.12.2014 | europejski roduction g Szewczyk Bogustaw Lukasiewicz
przyznany P ' Saczynska Violetta Teresa Instytut Chemii
12.02.2020 Florys Katarzyna Przemystowej
Cecuda-Adamczewska
Violetta
Dziembowski Andrzej
Tomecki Rafat . ...
. . Instytut Biochemii i
EP2999789 Method for selection of HDIs3 | Drazkowska Karolina Biofizyki PAN
Patent PIN domain inhibitors and use Szezgsny Roman Oncoarendi Therapeutics
EP14733705.9 20.05.2014 | europejski . Stodu$ Krystian P
of HDIS3 PIN domain - SP zoo
przyznany inhibitors for cancer treatment Jonko Weronika Miegdzynarodowy Instytut
01.01.2020 " | Nowotny Marcin B Molemame.yt
Golebiowski Adam g ]
Olczak Jacek
Enzyme with high lytic activity | Lobocka Malgorzata Instytut Biochemii i
against enterococcus cell and | Gozdek Agnieszka Biofizyki PAN
EP15780935.01 27.08.2015 |EP3186370 | modification of the gene Kosakowski Jarostaw Instytut Immunologii i
thereof, enabling Rozycka Aleksandra e, .
; . Terapii Do$wiadczalnej
overproduction of active Weber-Dabrowska Beata
. . 1 . PAN
enzyme in bacterial cells. Gorski Andrzej
Decontamination method of Furmanczyk Ewa
sulfur esters polluted Kaminski Michat Instytut Biochemii i
EP 18830543 30.05.2020 environment, new bacterial Sobczak Adam Biofizyki PAN
strains and use of thereof. Lipinski Leszek
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Zgloszenie nr

Bakteryjna kultura starterowa,
zakwas ja zawierajacy, sposob

Magdalena Kowalczyk,
Jakub Boreczek,

Instytut Biochemii i

P.434470-zgloszenie F:j.jize%gr?sze wytwarzania pieczywa i ;ggiifzar??g:ig" Biofizyki Polskiej
10 | macierzyste z WZ toszeni zastosowanie bakteryjnej Roman Gy'r ki-’ Akademii Nauk, Polska UPRP
15.09.2017 r gloszenia kultury starterowej lub oman Ljoreckl, Uniwersytet Rolniczy Im.
macierzystego sakwasu do wvtwarzania Dorota Litwinek, Hucona Kolatai
13.05.2020. S asu downt Halina Gambus, ugona Koffataja
pleczywa. Krzysztof Buksa
. Bakteryjna kultura starterowa, Kowalczyk Magdalena
Zgloszenie nr . L .. | Boreczek Jakub . .
P 422852 zakwas ja zawierajacy, sposob Bardowski Jacek Instytut Biochemii |
P.434475 zgtoszenie dzielone - wytwarzania pieczywa i 7vlifiska Joann Biofizyki Polskiej
11 |macierzyste z WZ toszenia zastosowanie bakteryjnej G}c]’)recskiaRgﬁwar? Akademii Nauk,; Polska UPRP
15.09.2017 & kultury starterowej lub . Uniwersytet Rolniczy Im.
macierzystego zakwasu do wytwarzania Litwinek Dorota Hugona KoHataja
13.05.2020 i Gambus Halina £ 24
pieczywa. Buksa Krzysztof
Use of thiosangivamycin as a .
herbicide, herbicide ‘g’irccﬁacfi lgafali Uniwersytet Warszawski
12 | PCT/IB2020/058425 | 10.10.2020 composition comprising We,. ‘?l‘i iw& . Instytut Biochemii i PCT
thiosangivamycin and method oJet Ovlzs | vaclg Biofizyki PAN
of weed control. Sosnowska Katarzyna
. Odolczyk Norbert
Peptyd do stosowania w . A . .
13 |P.435261 10.09.2020 leczeniu lub zapobieganiu Zielenkiewicz Piotr In_sty_tut I_3|ochem|| ' Polska
COVID-19 Marzec Ewa Biofizyki, PAN
‘ Poznanski Jarostaw
. Odolczyk Norbert
Peptyd do stosowania w . A . L
14 | P.436491 28.12.2020 leczeniu lub zapobieganiu Zielenkiewicz Piotr Instytut Biochemii i Polska

COVID-19.

Winiewska-Szajewska Maria
Poznanski Jarostaw

Biofizyki, PAN
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Use of thiosangivamycin as a

herbicide, herbicide ';Li?lzzl; I;:fa; Uniwersytet Warszawski, | Zgloszenie
15 |PCT/IB2020/058425| 10.09.2020 composition comprising W Institute of Biochemistry mi¢dzynarodowe
. . . Sosnowska Katarzyna . .
thiosangivamycin and method Waicikowski Maciei and Biophysics, PAS PCT
of weed control. OJetrows acq
wykaz zgloszen i uzyskanych praw ochronnych na wzory uzytkowe
Kraj lub
Lp. Numer Data Numer Tytut Tworca / Nazwa organi;acja
zgltoszenia | zgloszenia prawa Tworcy | uprawnionego gdzie
wylacznego (nazwisko dokonano
11imie) zgloszenia
nie dotyczy
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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 studidw 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 tytutow i stopni naukowych pracownikéw jednostki w roku
sprawozdawczym:
profesora nadany przez Prezydenta RP (imi¢ i nazwisko pracownika)
Malgorzata L.obocka

doktora habilitowanego (imi¢ i nazwisko pracownika, tytut rozprawy habilitacyjnej, dziedzina i zakres
nadanego stopnia haukowego)

Imig i nazwisko Tytut rozprawy habilitacyjne;j Dziedzina i zakres
nadanego stopnia haukowego

Rola kinazy biatkowej zaleznej od dziedzina nauki Scistych i

Jadwigg . jonow wapnia (ZmC.PKl.l) 4 przyrodniczych, dyscyplina nauki
Szczegielniak kukurydzy w odpowiedzi na stresy bioloaiczne ’
abiotyczne 9

Wiazanie miedzi poprzez
nieprawidlowo zwinicte biatka i
peptydy zwigzane z chorobami
neorodegradacyjnymi.

dziedzina nauki $cistych i
przyrodniczych, dyscyplina nauki
biologiczne

Simon Drew

doktora (imi¢, nazwisko pracownika, tytul rozprawy doktorskiej, dziedzina i zakres nadanego stopnia
naukowego)

Imig i nazwisko Tytut rozprawy doktorskiej Dziedzina i zakres
nadanego stopnia naukowego

Analiza poréwnawcza transkrytomu

Solanum lycopersicum w przebiegu dziedzina nauk $cistych i

Aneta Wigsyk tagodnej i ostrej infekcji wiroidem przyrodniczych, dyscyplina nauki
wrzecionowato$ci bulw ziemniaka biologiczne
(PSTVA).

11.6.2. 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

Regulacja i kontrola sieci

metabolicznych w biochemii dziedzina nauki $cistych i
Malgorzata . .. . . .

systemowej. Nowe aspekty regulacji przyrodniczych, dyscyplina nauki
Adamczyk . . . . .

gendw 1 kontroli metabolizmu biologiczne

glukozy u S. cerevisiae.

Badania strukturalne i biochemiczne Do D .

biatek biorgcych udziat w procesie dziedzina nauki &cistych i
Elzbieta Nowak acy P przyrodniczych, dyscyplina nauki

naprawy DNA i odwrotnej

transkrypcji. biologiczne

111.144



Zalacznik nr 4

Wojciech Pokrzywa

Komorkowe systemy kontroli jako$ci
bialek w rozwoju i starzeniu sig.

dziedzina nauki $cistych i
przyrodniczych, dyscyplina nauki
biologiczne

dziedzina nauki $cistych i

Przemystaw Niekodujace aspekty molekularne; rzvrodniczveh. dvscvolina nauki
Szafranski genetyki dysplazji ACDMPV Eio?/ogiczney  YSEYP
- doktora

Imig i nazwisko

Tytul rozprawy doktorskiej

Dziedzina i zakres
nadanego stopnia haukowego

Sreedevi Sugunan

Zlokalizowana translacja kodowanych
jadrowo biatek mitochondrialnych u
Danio pregowanego.

dziedzina nauk $cistych i
przyrodniczych, dyscyplina nauki
biologiczne

Katarzyna Poleszak

Charakterystyka kompleksu MLH1-
MBD4, tworzonego przez biatka
biorace udzial w naprawie DNA.

dziedzina nauk $cistych i
przyrodniczych, dyscyplina nauki
biologiczne

Fukasz Kowalski

Pozamitochondrialne czynniki
wplywajace na import i degradacje
biatek mitochondrialnych.

dziedzina nauk $cistych i
przyrodniczych, dyscyplina nauki
biologiczne

11.6.3. Studia doktoranckie - stan na dzien 31 grudnia (w przypadku srodowiskowych studiow wypetnia
Jjeden upowazniony do tego instytut naukowy PAN lub instytut PAN W ktérym sq afiliowani doktoranci
srodowiskowych studiow, co wynika z uregulowan pomiedzy jednostkami prowadzqcymi dane

srodowiskowe studia doktoranckie)

Liczba uczestnikéw studiow doktoranckich prowadzonych przez instytut
naukowy PAN, w podziale na formy studiéw i pte¢ doktorantow:

Liczba uczestnikow
pobierajacych stypendia

stacjonarne
studia
doktoranckie

w tym: przyjeci
w roku
sprawozdawczym

niestacjonarne
studia
doktoranckie

w roku

w tym: przyjeci

sprawozdawczym

w tym:
stypendium
doktoranckie,

K M

M K M K

M o ktorym mowa

68 47

0 0 0 0

0 w art. 200 ust. 1

Liczba uczestnikow studiow doktoranckich ogétem
115

w tym:

w roku
sprawozdawczym

ustawy z dnia
27 lipca 2005 .
- Prawo o
szkolnictwie
wyzszym,
przyznane przez
dyrektora
instytutu

PAN
prowadzacego
studia (art. 285
ustawy

z dnia 3 lipca
2018r. Przepisy
wprowadzajace
ustawe - Prawo
0 szkolnictwie
wyzszym i
nauce)

ogotem
przyjeci

0

68

47 0

76 46
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Blizsze informacje o doktorantach niebedacych obywatelami polskimi, zwanymi dalej

,,cudzoziemcami”
Liczba cudzoziemcow ogdtem w tym: przyjeci w roku sprawozdawczym
23 0
Kraj pochodzenia L'C.Zba . Kraj pochodzenia L'C.Zba ,

cudzoziemcow cudzoziemcow

1) Chiny 2

2) Hiszpania 1

3) Indie 13

4) Iran 1

5) Niemcy 1 nie bylo 0

6) Portugalia 2

7) Turcja 1

8) Ukraina 1

9) Wilochy 1

11.6.4 Szkoty doktorskie - stan na dzien 31 grudnia - prosba o podanie danych odrebnie dla kazdej

szkoty doktorskiej

(w przypadku szkot doktorskich prowadzonych wspélnie przez kilka podmiotow:
- podaje sie dane dotyczqce wylgcznie doktorantow przypisanych sktadajgcemu sprawozdanie

instytutowi PAN
albo

- dane dotyczqce wszystkich instytutow PAN podaje jeden upowazniony instytut PAN jesli tak wynika z
uregulowan pomiedzy podmiotami prowadzqcymi szkote, bedgcy podmiotem odpowiedzialnym za

wprowadzanie danych do systemu POL-on)

Nazwa szkoty doktorskiej
prowadzonej przez instytut PAN lub
wspolnie prowadzonej z innymi
podmiotami

Szkota Doktorska Medycyny Translacyjnej
,»Bench to Bedside — B 2 B 4 PhD”

Podmiot odpowiedzialny za
wprowadzanie danych do systemu POL-
on i uprawniony do otrzymania srodkow
finansowych na wspolne ksztatcenie

w szkole doktorskiej

Centrum Medyczne Ksztalcenia Podyplomowego

Podmioty wspdlnie prowadzace szkote
doktorska

1) Centrum Medyczne Ksztalcenia Podyplomowego

2) Instytut Medycyny Doswiadczalnej i Klinicznej
im. Mirostawa Mossakowskiego PAN

3) Instytut Hematologii i Transfuzjologii PAN

4) Instytut Biochemii i Biofizyki PAN

5) Instytut Biocybernetyki i Inzynierii
Biomedycznej im. Macieja Natgecza PAN

Dyscypliny,
w ktorych prowadzone jest ksztatcenie w
szkole doktorskiej

1) Nauki medyczne
2) Nauki biologiczne
3) Inzynieria biomedyczna
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Liczba doktorantow szkoty doktorskiej w instytucie naukowym | Liczba doktorantow pobierajacych

PAN (w podziale na pte¢ doktorantow): stypendia:
w tym:
otrzymujacy
stypendium

Liczba doktorantow szkoty w tym: d0kt,o ranckie,

doktorskiej przyjeci w roku Ogodtem 0 ktbrym mowa

- ogétem 8 sprawozdawczym 4 wart, 209 ust. 1
ustawy z dnia 20
lipca 2018 r. - Prawo o
szkolnictwie wyzszym
i nauce

K M K M
1 1 8

Blizsze informacje o doktorantach szkét doktorskich niebedacych obywatelami polskimi, zwanymi

dalej ,,cudzoziemcami”

: S . w tym:
Liczba cudzoziemcow ogdtem .
przyjeci w roku sprawozdawczym
1 1
Kraj pochodzenia L'CZba. , Kraj pochodzenia L|czba. .
cudzoziemcow cudzoziemcow
1) Indie 1 1) Indie 1

Nazwa szkoty doktorskiej
prowadzonej przez instytut PAN lub
wspolnie prowadzonej z innymi
podmiotami

Szkola Doktorska Biologii Molekularnej i Chemii
Biologicznej

Podmiot odpowiedzialny za
wprowadzanie danych do systemu POL-
on i uprawniony do otrzymania srodkoéw
finansowych na wspolne ksztatcenie

w szkole doktorskiej

Instytut Biochemii i Biofizyki Polskiej Akademii Nauk

Podmioty wspdlnie prowadzace szkote
doktorska

1) Instytut Biochemii i Biofizyki Polskigj
Akademii Nauk

Dyscypliny,
w ktorych prowadzone jest ksztalcenie w
szkole doktorskiej

1) Nauki biologiczne
2) Nauki chemiczne
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Liczba doktorantow szkoly doktorskiej w instytucie naukowym

PAN (w podziale na pte¢ doktorantow):

Liczba doktorantéw pobierajacych
stypendia:

w tym:
otrzymujacy
stypendium
doktoranckie,

Liczba doktorantow szkoty w tym: o Kt6rvm mowa
doktorskiej przyjeci w roku Ogodtem }é W 1
- ogblem 13 sprawozdawczym 13 wart. 209 U.St'
ustawy z dnia 20
lipca 2018 r. - Prawo o
szkolnictwie wyzszym
i nauce
K M K M
8 5 8 5 13

Blizsze informacje o doktorantach szkét doktorskich niebedacych obywatelami polskimi, zwanymi

dalej ,,cudzoziemcami”

Liczba cudzoziemcow ogdtem

w tym:

przyjeci w roku sprawozdawczym

1

1

Kraj pochodzenia

Liczba
cudzoziemcow

Kraj pochodzenia

Liczba
cudzoziemcoOw

1) Turcja

1 1) Turcja

1

11.6.5 Wykaz uzyskanych doktoratow w ramach studiéw doktoranckich pod kierunkiem promotora z

jednostki PAN:

Imi¢ i nazwisko

Tytut pracy doktorskiej

Dziedzina i dyscyplina naukowa

Tomasz Sobiesciak

Mikrowzory oraz klastery biatek na
chemicznie programowalnych,
samoorganizujacych monowarstwach.

dziedzina nauk $cistych i
przyrodniczych, dyscyplina nauki
biologiczne

Btazej Kempinski

Identyfikacja nowych sekwencji
aminokwasowych kierujacych biatka
do peroksysomoéw w drozdzach
Saccharomyces cerevisiae.

dziedzina nauk $cistych i
przyrodniczych, dyscyplina nauki
biologiczne

Ilona Marszatek

Kompleksy ternarne sensorow
fluorescencyjnych dla jonéw
cynkowych.

dziedzina nauk $cistych i
przyrodniczych, dyscyplina nauki
biologiczne

Anna Kotrys

Analiza funkcjonalna biatka
C60rf203, nowego czynnika
zaangazowanego w metabolizm RNA
w mitochondriach cztowieka.

dziedzina nauk $cistych i
przyrodniczych, dyscyplina nauki
biologiczne

Ewa Le$niewska

Nowe aspekty regulacji transkrypcji
tRNA - od sktadnia kompleksu
polimerazy Il RNA do jego
degradacji.

dziedzina nauk $cistych i
przyrodniczych, dyscyplina nauki
biologiczne
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Damian Kotakowski

Charakterystyka i funkcja wybranych
domen i motywu FFAT drozdzowego
biatka Vps13 i ludzkiej choreiny.

dziedzina nauk $cistych i
przyrodniczych, dyscyplina nauki
biologiczne

Dorota Dziuban-Lech

Charakterystyka statusu redoks oraz
profilu wybranych lipidow u myszy z
deficytem biatka naprawy DNA -
ERCCL.

dziedzina nauk $cistych i
przyrodniczych, dyscyplina nauki
biologiczne

Bartosz Bieszczad

Uktady dibenzodiazocynowe jako
dogodne struktury uprzywilejowane,
uzyteczne w projektowaniu zwigzkow
aktywnych biologicznie.

dziedzina nauk $cistych i
przyrodniczych, dyscyplina nauki
biologiczne

Justyna Maszkowska

Identyfikacja biatek fosforylowanych
przez kinazy biatkowe SnRK2 (SNF1-
related protein kineases 2) niezaleznie
od kwasu abscysynowego w
odpowiedzi rosliny na stres zasolenia.

dziedzina nauk $cistych i
przyrodniczych, dyscyplina nauki
biologiczne

Marta Stepniewska-
Dziubinska

Wykorzystanie sieci neuronowych do
przewidywania aktywnos$ci zwigzkow
niskoczgsteczkowych w uktadach
ligand-receptor

dziedzina nauk $cistych i
przyrodniczych, dyscyplina nauki
biologiczne

Wykaz uzyskanych doktoratow w ramach szkot doktorskich:

Imi¢ i nazwisko

Tytut pracy doktorskiej

Dziedzina i dyscyplina naukowa

0

0

0

11.6.6. 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 stypendium ministra
wlasciwego do spraw szkolnictwa wyzszego 1 nauki dla wybitnych mtodych naukowcow - ogotem O .

Mtodzi naukowcy bedacy pracownikami

jednostki

doktorskiej

Mtodzi naukowcy bedacy doktorantami odbywajacymi
studia doktoranckie lub ksztatcacymi si¢ w szkole

0

11.6.7. Udziat pracownikow jednostki w roznych formach ksztatcenia podoktorskiego w instytucjach
zagranicznych (studia, staze, stypendia, inne, ukonczone w roku sprawozdawczym). Dotyczy oséb,
ktore bedac pracownikami jednostki, uczestniczyty w tych formach ksztalcenia.

Krotki opis: imi¢ i nazwisko pracownika; zagraniczny osrodek naukowy; forma ksztatcenia; okres
ksztalcenia, rok od-do; wybrane uzyskane najwazniejsze rezultaty badawcze (ew. publikacje).

Ze wzgledu na sytuacje pandemiczna wszelkie staze, wyjazdy na stypendia do oS$rodkoéow
zagranicznych zostaly odwolane.
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Liczba studentéw odbywajacych
praktyki w jednostce PAN

Liczba prac magisterskich wykonanych pod kierunkiem
pracownikéw naukowych jednostki PAN

ogblem ogb6lem w uczelniach w jednostkach PAN
macierzystych
49 21 11 7

I1.7. Dzialalnos¢ dydaktyczna pracownikow jednostki

Liczba oséb prowadzacych, ogotem:

wyszczeg6lnienie zajecia ze studentami wyktady (inne, poza zajeciami
(wyktady, ¢wiczenia seminaria, ze studentami)
itp.)
1. w kraju 16 6
a) w uczelniach 16 3
b) w innych instytucjach 0 3
2. za granica 0 0

Wykaz krajowych i/lub zagranicznych osrodkow naukowych, w ktorych pracownicy jednostki
prowadzili dziatalno$¢ dydaktyczna w roku sprawozdawczym.
1. Uniwersytet Warszawski (Wydzial Matematyki Informatyki i Mechaniki, Wydziat
Biologii, Bioinformatyka i Biologia Systemdw)

BioCEN Polska
24 Festiwal Nauki

Nk WN

I1.8. Wspélpraca z zagranica

11.8.1. Zagraniczne instytucje naukowe, z ktorymi wspoétpracuje jednostka

Uniwersytet Gdanski (Wydziat Biologii, Wydziat Oceanografii i Geografii)
Uniwersytet Kardynata Wyszynskiego

Szkota Gtéwna Gospodarstwa Wiejskiego
Politechnika Warszawska
Swiatowe Centrum Stuchu Instytutu Fizjologii i Patologii Stuchu

Ip Kraj Partner Nazwa dokumentu (?kres .
obowiazywania
1 Chile INACH Memorandum of Understanding Od 28.04.2017 .
Prof. Jiemin Wong East
2 Chiny China Normal University Grant SHENG NCN 01.10.2019-
: 30.09.2022
Shanghai
CNRS/Université de
3 Francja Strasbourg/ Projekt NAWA Polonium 01.2020-12.2021
IBMC, prof. H. Becker
4 Francja Uniartin Telchmann Projekt NAWA Polonium 01.2020-12.2021
niwersytet w Bordeaux
. Institut Jean-Pierre . . 01.01.2019-
5 Francja Bourgin (IJPB) INRAE Projekt NAWA Polonium 31.12.2021
Etienne Schwob Institute
. . Grant HARMONIA
6 Francja of Molecular Qenetlcs, 2017/26/M/NZ3/01044 05.2018-05.2021
Montpellier
. . Mutual Nondisclosure Agreement
7 Frangja | SAMdEl AS'aAOUS' Covalab (92/142/2018);
T Material Transfer Agreement
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(03.12.2018)

- Sanofi-Aventis

Recherche &
Developpement - Institut
8 Francja Pasteur, Umowa o wspotpracy Do 30/09/2020
- Inserm Transfert Sa, -
University Paris Descartes,
- Inserm, Cnrs
Francja (oraz:
Szwajcaria, International Research Network
9 Niemcy, CNRS (IRN) - Genome Editing in Ciliates 2020-2024
Holandia, (GEIC)
Szwecja)
10 Hiszpania IPLA-CSIC, Instituto de porozumienie PAN/CSIC od 2007 r.
Productos Lacteos
Hiroyuki Araki National Grant HARMONIA
11 Japonia Inst!tut_e of Genetl_cs, 2017/26/M/NZ3/01044 05.2018-05.2021
Mishima, Japonia
Max Planck Institute of
12 Niemcy M_Olecular Plant Projekt NCN “Beethoven Life”, 29.01.2020-
Physiology, Potsdam- nr 2018/31/F/INZ1/02234 2023-01-28
Golm
13 Niemcy Scig]r?ég:tzg(;{/:rﬁ?)t/ of Projekt NCN “Beethoven Life”, 29.01.2020-
’ nr 2018/31/F/NZ1/02234 2023-01-28
Cologne
14 Niemcy Ruhr-Universitat Bochum list intencyjny b od 2013,
ezterminowo
Max-Planck Institute for
Plant Breeding Research,
15 Niemcy Kolonia prof. Csaba Guest scientist contract 2021-12-31
Koncz, prof. George
Coupland, dr Franziska
Turck
Max-Planck Institute for
16 Niemcy Molecular Plant Fernie_2018 collaboration 2022-07-31
Physiology prof. Alisdair
Fernie
Deutsches Herzzentrum
17 Niemcy Miinchen Bez dokumentu bezterminowo
Prof. Stefan Holdenrieder
18 Tajlandia Mah|dql Un|ver5|ty,_Prof. Bez dokumentu bezterminowo
Apinunt Udomkit
Roger Woodgate, Grant HARMONIA
19 USA Laboratory_ of Genomic 2015/18/M/NZ3/00402 04.2020
Integrity, NIH
Dr Vincent Tagliabracci, 10.01.2018-
20 USA UT Southwestern Medical | OPUS 13 2017/25/B/NZ1/01883 e
09.10.2021
Center
MD Anderson/University
21 USA of Texas prof. Mien- Chie Bez dokumentu bezterminowo
Hung
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National Cancer Institute .
22 USA Prof. Louis Staudt Bez dokumentu bezterminowo
Wielka University of York prof. .
23 Brytania Seth Davis Bez dokumentu bezterminowo
24 Wielka University of Leeds Prof. | Ramy_wspolpracy_miedzynarodowej 2022-07-31
Brytania Richard Bayliss Richard Bayliss

11.8.2. Wybrane 2 wazniejsze osiggni¢cia jednostki we wspolpracy z instytucjami zagranicznymi
(wedtug katalogu: wspolna publikacja, patent, nowa metoda badawcza, nowa technologia, grant, inne;
na kazdy opis — max: 500 znakdéw ze spacjami)

Praca "'Assigning mitochondrial localization of dual localized proteins using a yeast Bi-Genomic
Mitochondrial-Split-GFP” opublikowana w eLife w wyniku wspolpracy dr hab. R. Kucharczyk z
prof. Hubertem Beckerem donosi o utworzeniu szczepu reporterowego S. cervisiae, w ktorym w
genomie mitochondrialnym zakodowany jest fragment biatka GFP obejmujacy pierwszych dziesig¢
jego beta-kartek (GFP1.10). Jest to narz¢dzie do wizualizacji jedynie mitochondrialnej puli bialek o
ztozonej lokalizacji komérkowej. Badane biatko w fuzji z jedenastg beta-kartkg GFP eksprymujemy z
plazmidu. Sygnat fluorescencji uzyskamy z mitochoondrialnej jego puli.

I1.9. Miedzynarodowe centra naukowe (dzialajace w strukturze jednostki)
11.9.1. Dane organizacyjne:

- nazwa centrum/rok zalozenia/ dyrektor/przewodniczacy Rady Naukowej.
Nazwa

Rok zatozenia
Dyrektor
Przewodniczacy
Rady Naukowej

11.9.2. Dziatalno$¢ naukowa:
- faczna liczba opublikowanych prac;
- wybrane wyniki dziatalno$ci naukowej (krotki opis 2 wybranych wynikow, na kazdy opis —
maks. 500 znakoéw ze spacjami).
11.9.3. Dziatalnos¢ dydaktyczna:
- krétki opis dziatalnosci dydaktyczne;j.
11.9.4. Pozostate informacje, wynikajace ze specyfiki dziatania centrum (krétki opis).
nie dotyczy

I1.10. Upowszechnianie i promocja osiagni¢e¢ naukowych

11.10.1. Konferencje naukowe (debaty, dyskusje, inne formy spotkan naukowych) erganizewane/
wspotorganizowane przez jednostke,

Liczba ogélem: 1

Z tego:

Nazwa konferencji Organizator, Rodzaj konferencji
miejsce, data wspolorganizatorzy krajowa miedzynarod.

Instytut Biochemii i
Biofizyki PAN, Instytut
Matki i Dziecka, Polskie
Towarzystwo X
Biochemiczne, Polskie
Towarzystwo Biologii
Komorki

mini-sympozjum w
Migdzynarodowym Dniu
Chorob Rzadkich,
koordynowanym przez
EURORDIS-Rare Diseases
Europe

111.152




Zalacznik nr 4

I.10.2. Udzial jednostki w przedsigwzieciach promujacych i popularyzujacych wyniki badan
naukowych (np. festiwale i pikniki naukowe, wystawy i targi, w tym targi ksiazki, artystyczne, inne):
nazwa 1 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 i
mlodziezy $wiata nauki poprzez prowadzenie lekcji, warsztatow i spotkan w ramach Festiwalu Nauki.
Podczas 24 edycji Festiwalu Nauki (18-27.09.2020, Warszawa) zostaly zaprezentowane nastepujace
tematy:

Lekcje:

Jak ,,zobaczy¢” geny plazmidowe u bakterii mlekowych? — 25.09.2020 r

dr hab. Magdalena Kowalczyk, dr Joanna Radziwilt-Bienkowska, doktoranci: Anna Radulewicz,
Agnieszka Rozga, Aleksandra Tymoszewska, Anastasiya Vasileuskaya, Przemystaw Satanski
Fermentowane artykuly spozywcze, otrzymywane przy udziale bakterii mlekowych, sa nie tylko
smacznymi produktami odzywczymi, ale moga korzystnie wplywa¢ na kondycje cztowieka. Bakterie
te sa takze zrodtem rdéznych genow i enzymoéw wykorzystywanych w biotechnologii. Wiele z
uzytecznych przemystowo wiasciwosci zapisanych jest w plazmidach. Pokazano, jak mozna wykry¢
obecnos$¢ bakterii mlekowych i ogladano ich komorki. Uczestnicy spotkania dowiedzieli si¢ takze, co i
w jaki sposob moéwig nam o sobie bakterie mlekowe. Pokazano wngtrze komorki bakteryjnej i jak
wyglada jej DNA.

Pokazy i warsztaty:

Czym sg plazmidy i jaka role odgrywaja u bakterii? —25.09.2020 r.

dr hab. Izabela Kern-Zdanowicz, mgr Aleksandra Zasun

Podczas spotkania opowiedziano o tym czym sg plazmidy, jaka rol¢ odgrywaja u bakterii te czasteczki
DNA oraz dlaczego bakterie staja si¢ niewrazliwe na antybiotyki i co maja plazmidy z tym
wspolnego?

Antarktyka daleka i piekna — co badaja naukowcy? — 25.09.2020 r.

mgr Matgorzata Rogala, mgr Kornelia Wojcik

Czy pingwiny sg tak sprytne jak Kowalski z "Pingwinéw z Madagaskaru", a moze tancza jak nieloty z
"HappyFeet Tupot Matych Stop"? Jestescie ciekawi, jak wyglada zycie w Antarktyce? Tak?

Ale kwas! - czyli jak pracowaé z DNA — 26.09.2020 r.

mgr Anna Dhugajczyk, mgr Elzbieta Gryz, mgr Joanna Klim, mgr Aleksandra Woltynska

W czasie warsztatow w przystepny sposob opowiedziano czym jest (deoksyrybonukleinowy) kwas.
Przyblizono uczestnikom warsztatdow czym zajmuje si¢ biolog molekularny oraz przekonywano ze
praca z DNA to przyjemna sprawa!

I1.11. Dzialalno$¢ zaplecza naukowego jednostki, o charakterze ogélnosrodowiskowym, w tym:
II.11.1. Muzea, wystawy, kolekcje specjalne i eksponaty, banki zasobéw m.in. genetycznych, i in. w
strukturze jednostki

eksponaty, kolekcje — dziaty, grupy — krotki opis nabytkéw w roku sprawozdawczym

udostepnianie zbiorow kolekcji i zasobow (rodzaj zadan i ustug specjalistycznych — krotki opis).

nie dotyczy

11.11.2. Laboratoria, stacje diagnostyczne, obserwatoria, prace terapeutyczne, itp.

zadania, ushugi, $wiadczenia (rodzaj zadan, ustug i Swiadczen — krotki opis);

uzyskane certyfikaty za wdrozenia systemow jakos$ci, migdzynarodowych, przyjetych w UE (opis);
uzyskane akredytacje Polskiego Centrum Akredytacji lub rownorzednego, systemy jakos$ci (opis).
nie dotyczy
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I1.12. Nagrody i wyréznienia naukowe uzyskane przez pracownikow jednostki w roku

sprawozdawczym

I1.12.1. Nagrody krajowe i zagraniczne przyznane za dziatalno$¢ naukowsa
nazwa-rodzaj nagrody/za co przyznana/przez kogo/komu

(m.in. Prezydenta RP, Prezesa Rady Ministréw, nagrody PAN, nagrody akademii

nauk

1 instytucji rownorzednych, nagrody resortowe, uczelni, fundacji, towarzystw, instytucji oraz osob
dziatajacych na rzecz nauki, nagrody przyznawane przez jednostke).

Nagroda Prezesa

Za wysoko ocenione osiagniecia
bedace podstawa nadania stopnia

Prezes Rady

Komu przyznana

Rady Ministréow naukowego doktora Ministrow
habilitowanego
Za osiggnigcie w zakresie
Nagroda Prezesa Rady | dziatalno$ci naukowej, w tym Prezes Rady -
S . L. . S Woijciech Bal
Ministréw tworczosci artystycznej lub Ministrow
dziatalno$ci wdrozeniowej
Nagroda za wysoko ocenione
Nagroda Prezesa Rady | osiagnigcia bedace podstaw. Prezes Rad
Migistréw / nadqfniaqstoprﬁaqdolgora ! Ministrow Y Roman Szczgsny

habilitowanego

Nagroda Zespotowa

Za osiggniccia badawcze

Rektor Uniwersytetu
Warszawskiego

Anna Maria Ciemerych-
Litwinienko

Edyta Brzoska-Wojtowicz
Iwona Grabowska-Kowalik
Karolina Archacka

Areta Czerwinska
Matgorzata Zimowska-
Wypych

Anita Florkowska

Marta Koblowska

Roksana Iwanicka-Nowicka
Zuzanna Michalska
Bartosz Mierzejewski
Wiladystawa Streminska
Katarzyna Janczyk-llach

Nagroda Naukowa
Zespotowa II stopnia

za osiaggniecie naukowe p.t.:
,,Molekularne 1 komorkowe
mechanizmy stanéw patologicznych
w organizmie ludzkim oraz ocena
potencjatu zwiazkow naturalnych
lub ich syntetycznych pochodnych
w korekcie tych zmian”

Nagroda Rektora UG

Magdalena Gabig-Ciminska,
Marta Moskot

Nagroda Zespotowa dla

Nagroda Dziekana

Doktoranta i Promotora | 2 dziatalnos¢ naukowa za rok 2019 | Wydziatu Biologii Magdalena Gabig-Ciminska
UG
Oeblnonolska Naeroda | 2 realizacje projektu pt.: ,,Poznanie
£oNOp & molekularnych podstaw regulacji
Gospodarcza aktywnosci lizosomu, potencjalnego Centrum
AMBASADOR celzvivnterwencji terap;e%tycz njej Wg Inteligentnego Magdalena Gabig-Ciminska
IZIBHZ\BOWACYJNOSCI chorobach zapalnych skory, na Rozwoju

przyktadzie tuszczycy”

111.154




Zalacznik nr 4

Najlepsza praca
doktorska obroniona w
IBB PAN w roku 2019

Za pracg pt.: Analiza wybranych
wspotzaleznosci pomiedzy
mikroorganizmami na etapie
kwasogenezy i octanogenezy w
beztlenowym rozktadzie materii
organiczneyj.

Komisja ds. nagrod
IBB PAN

Anna Detman

I nagroda za najlepsza
pracg przegladowa

Za prace p.t.: The SOS system: A
complex and tightly regulated
response to DNA damage.
2019.Environ Mol Mutagen.
60(4):368-384.

Komisja ds. nagrod
IBB PAN

Mastowska K.H., Makiela-
Dzbenska K., Fijatkowska
1.J.

III nagroda za najlepsza
pracg eksperymentalng

Za pracg p.t.: Defects in the GINS
complex increase the instability of
repetitive sequences via a
recombination-dependent
mechanism. 2019. PLoS Genet
15(12):1008494

Komisja ds. nagrod
IBB PAN

Jedrychowska M,
Denkiewicz-Kruk M,
Alabrudzinska M, Skoneczna
A, Jonczyk P, Dmowski M,
Fijalkowska 1J

I1.12.2. Nagrody i wyr6znienia przyznane za praktyczne zastosowanie wynikow B+R
nazwa-rodzaj nagrody/za co przyznana/przez kogo/komu

nie bylo

111. ZATRUDNIENIE
Zatrudnienie $rednioroczne w przeliczeniu na pelne etaty*:

Liczba ogélem/w tym naukowych — 238,40/105,00
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IV. INNE FORMY ZRZESZENIA JEDNOSTEK NAUKOWYCH PAN
— powolane dla potrzeb wspélnych przedsiewzie¢ naukowych lub prac rozwojowych (centra
doskonalo$ci, centra PAN, sieci i konsorcja naukowe, centra naukowe uczelni, centra naukowo-

przemysltowe instytutow badawczych, inne)

IV.1. Dziatajace w jednostce Centra Doskonatosci:

1. Centrum Doskonalo$ci — Genomika /16.09.2004/status nadany przez KBN

2. W 2020 IBB PAN zostalo zakwalifikowane jako jedna z jednostek naukowych
gotowych do utworzenia Centrum Doskonalosci Naukowej Dioscuri — inicjatywa
Towarzystwa Maxa Plancka (MPG), niezaleznej niemieckiej instytucji naukowo-
badawczej, majaca na celu utworzenie Centrow Doskonato$ci Naukowej w Europie

Srodkowej i Wschodniej.

IV.2. Przynalezno$¢ jednostki do centrow PAN

Nazwa/data powotania centrum PAN /specjalnos¢ 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 povsvi(;lélinla Specjalno$¢ naukowa Jednostki naukowe tworzace sieé
naukowej

- Uniwersytet Warszawski
- Centrum Badan Ekologicznych PAN
- Instytut Badawczy Le$nictwa
- Instytut Biochemii i Biofizyki PAN
- Instytut Dendrologii PAN
- Instytut Hodowli i Aklimatyzacji Roslin

Krajowa Sieé Poznawanie i ochrona | - Instytut Ochrony Przyrody PAN

Informacji o roznorodnosci - Instytut Systematyki i Ewolucji Zwierzat

Bioroznorodnosci bIOIOgm?neJ » 26 PAN
(Global Biodiversity szczegblnym - Morski Instytut Rybacki
1. | Information Facility | 28.08.2008 |  Uwzelednieniem i -y o oim i Instytut Zoologii PAN

obszaru Polski, a takze
gromadzenia,
przetwarzania i
udostepniania danych
o bior6znorodnosci

GBIF)
http://www.gbif.edu.p/
09.12.2003, GBIF-
2001/

- Szkota Gléwna Gospodarstwa
Wiejskiego

- Uniwersytet Gdanski

- Uniwersytet Jagiellonski

- Uniwersytet Mikotaja Kopernika

- Uniwersytet Opolski

- Uniwersytet Slaski

- Uniwersytet w Biatymstoku

- Uniwersytet Wroctawski

- Zaklad Badania Ssakow PAN
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IV 4. Przynalezno$¢ jednostki do konsorcjow naukowych
Poda¢ nazwy 5 najwazniejszych dla dziatalnosci jednostki

L.p.

Nazwa

Data
powolania

Specjalnos¢
naukowa

Jednostki naukowe tworzace konsorcjum

POL-OPENSCREEN,
Polska Platforma
Infrastruktury
Skriningowej dla
Chemii
Bioorganicznej jako
czes¢ konsorcjum
europejskiego EU-
OPENSCREEN ERIC

26.04.2018

chemia
bioorganiczna

Instytut Biologii Medycznej PAN
Instytut Biochemii i Biofizyki PAN
Instytut Chemii Bioorganicznej PAN

Polskie Konsorcjum
Polarne (PKPol)

25.09.2014

badania polarne

Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
Uniwersytet Slaski,

Uniwersytet Jagiellonski,

Uniwersytet im. Adama Mickiewicza,
Uniwersytet Marii Curie Sktodowskiej,
Uniwersytet Gdanski,

Uniwersytet Jana Kochanowskiego,
Uniwersytet Mikolaja Kopertka,
Uniwersytet Wroclawski,

Instytut Geofizyki PAN,

Instytut Oceanologii PAN,

Instytut Nauk Geologicznych PAN,
Akademia Morska w Gdyni,
Panstwowy Instytut Geologiczny — Panstwowy
Instytut Badawczy,

Politechnika Gdanska,

Uniwersytet Warszawski,

Uniwersytet £.0dzki,

Politechnika Warszawska.

Biocentrum Ochota

28.12.2007

biologia,
medycyna,
bioinzynieria

Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,

Instytut Biocybernetyki i Inzynierii
Biomedycznej PAN,

Instytut Biologii Doswiadczalnej PAN,

Instytut Medycyny Doswiadczalnej 1 Klinicznej
PAN,

Instytut Podstawowych Problemow techniki
PAN,

Miedzynarodowy Instytut Biologii
Molekularnej i Komodrkowe;.
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IV.5. Udziat jednostki w pracach innych form zrzeszen powotanych dla potrzeb wspdlnych
przedsiewzig¢ naukowych lub prac rozwojowych (centra naukowe uczelni, centra naukowo-
przemystowe instytutéw badawczych, inne)

L.p. Nazwa Data . Specjalnos¢ Jednostki naukowe zawiazujace umowe
powolania naukowa
1 Porozqmleme 0 11.01.2016 badania polare | Ins‘gytut Biochemii i Bloflzykl PAN,
wspotpracy - Uniwersytet Warszawski
- Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
Umowa naukowo- . . - Instytut Rybactwa Srodladowego im.
2 badawcza 01.03.2016 biochemnia Stanistawa Sakowicza w Olsztynie (IRS
Olsztyn)
Chemia
organiczna i
Basic cooperation analityczna, | ottt Biochemii i Biofizyki PAN,
3. agreement 12.06.2016 biochemia, Uni ity of Ol F
syntetyczna,
chemoinformatyka

IV.6. Uczestnictwo instytutu w federacji (stan przygotowania do utworzenia federacji, nazwa i
siedziba federacji, data utworzenia federacji decyzjg administracyjna, jednostki uczestniczace w
federacji, prezydent federacji, zakres dziatania federacji, wyniki ewaluacji jakosci dziatalnosci dla
federaciji).

nie dotyczy

miejscowos$¢, dnia 08 lutego, 2021 r.

Imig¢ i nazwisko, telefon do kontaktéw osoby sporzadzajacej informacje
Katarzyna Jagietto-Wilgat, 22-592-21-41
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