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Informacje o Instytucie Biochemii i Biofizyki Polskiej Akademii Nauk

Dyrektor IBB PAN
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.

Dotacje i przychody w roku 2022

Dzialalnosé statutowa 41 780 000,00 z¢
w tym:

Subwencja 29 640 700,00 z#
Pomoc materialna dla doktorantow 36 300,00 z¢

Dotacja podmiotowa - SPUB Zintegrowane laboratorium

wielkoskalowych analiz genow i biatek (2022-2024) 3048 000,00
Dotacja podmiotowa - SPUB Polska Stacja Antarktyczna im.

H. Arctowskiego (2022-2024) 9055 000,00 2
Dotacje celowe 19 129 500,00 z¢

ARCTOWSKI - PolarPOL - Polskie Multidyscyplinarne
Laboratorium Badan Polarnych w Antarktyce 19 000 000,00 z¢
(ogotem przyznano 87 949 000,00 zt; 2018-2023)

Modernizacja komor chiodniczych w budynkach Instytutu
Biochemii i Biofizyki Polskiej Akademii Nauk 129 500,00 z¢
(ogotem przyznano 512 664,00 z{; 2020-2022)

Projekty badawcze: NCN, NCBIR, MNiSW, FNP, i inne 29 673 937,30 z#
w tym:

Projekty badawcze NCN 20 295 831,98 =zt
Fundusze strukturalne (FNP) 2122 959,63 zt
Projekty badawcze MNiSW 2 707 960,00 zt
Projekty badawcze NCBIR 1997 630,72 =zt
Projekty NAWA 891 307,24 z{
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Projekty UE, EMBO

594 267,41 z4

Nagrody MNiSW 140 000,00 zt
inne 923 980,32 z¢
Inne 17 333 673,52 z#
w tym:

Prawa do wynalazku

434 274,65 z{

Dziatalnosé gospodarcza

1465 367,19 z{

Sprzedaz ustug naukowych

4 234 749,19 z#

HORIZON 173 500,00 z#
Przychody finansowe 2693 484,71 z{
Refundacje z PAN 412 190,87 z¢
Sprzedaz z refaktur 12 848,32 z{
Wphwy ze stacji 190 490,00 z¢
Pozostate 7 716 768,59 z¢4
LACZNIE: 107 917 110,82 z¢

Publikacje naukowe jednostki (liczbowo) - za rok 2022

Monografie Artyku.l y naukowe Artykuty naukowe
Monografie naukowe opublikowane w .
. naukowe (lub . opublikowane w
(lub rozdziaty) . czasopismach .
. rozdziaty) wydane . czasopismach Pozostale
Liczba wydane przez . naukowych i S
) - przez wydawnictwa . naukowych publikacje
ogotem wydawnictwa . : materiatach z . .
. niezamieszczone w .. niezamieszczonych naukowe
zamieszczone w . konferencji .
. . wykazie . w wykazie
wykazie wydawnictw . zamieszczonych w .
wydawnictw . . czasopism
wykazie czasopism
5 0 157 2 6
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PN-01 - Pracownia Chemii Biologicznej Jonow Metali
Kierownik: prof. dr hab. Wojciech Bal

Zespol: dr hab. Adam Mieczkowski, dr Krzysztof Drabikowski, dr Tomasz Fraczyk,
dr hab. Marcin Grynberg, dr Radostaw Kotuniak, dr Irena Paczkowska, dr Adrianna
Loniewska-Lwowska, dr inz. Iwona Ufnalska, mgr Dawid Plonka, mgr Maciej Plichta,
mgr inz. Dobromita Sudzik, mgr inz. Paulina Szczerba, mgr Marta Wisniewska, mgr Joanna
Ziemska-Legiecka, Maciej Dzikowski

Cel badan:

Poznanie mechanizmow molekularnych lezacych u podioza procesow fizjologicznych
z udziatem jonow metali, szczegolnie miedzi oraz procesow toksycznych z udzialem jonéw
metali cigzkich i1 kancerogennych, w tym: niklu, kobaltu, kadmu, srebra i palladu,
z uwzglednieniem praktycznego wykorzystania uzyskanych wynikow.

Opis realizowanych prac:

Kontynuowano badania kinetyki oddziatywan jonéw Cu(Il) z peptydami modelujacymi
biatka przenoszacymi miedZ w plynach ustrojowych (6317, 6462, 1061/N, 315/M).
Prowadzono rowniez poszukiwania czasteczek regulujacych pobieranie miedzi przez komorki.
We wspolpracy z badaczami z Wydzialu Chemicznego Politechniki Warszawskiej
kontynuowano badania mozliwo$ci wykorzystania peptydow AB5-x i innych peptydow Xaa-
His jako sensorow chemicznych (6464). Wspdlnie z badaczami z Uniwersytetu Wroctawskiego
kontynuowano badania toksyczno$ci molekularnej jondow srebra (6348) i1 oddziatywan
neuropeptydéw z modelami btony komoérkowej (6435). Kontynuowano poszukiwania biatek
podatnych na hydroliz¢ niklowa (wraz z dr. T. Fraczykiem i dr. hab. M. Grynbergiem, 6370,
6419). Wykazano, ze hepcydyna w zredukowanej formie wewnatrzkomoérkowej silnie wigze
jony Cd(II) 1 Zn(II), co moze by¢ elementem nefrotoksycznosci kadmu (6463). We wspotpracy
z uczonymi z Uniwersytetu w Bazylei przedstawiono mechanizm dziatania nowej klasy
inhibitoréw kinaz o potencjale przeciwnowotworowym (6391), a we wspotpracy z naukowcami
z Uniwersytetu w Dallas opisano dtugozyjacy anionorodnik disiarczkowy sprze¢zony z jonem
miedzi w metalotioneinie (6329). We wspodlpracy z dr. K. Drabikowskim wykonano badania
wstepne nowego materialu biobdjczego. Dr hab. M. Grynberg ze wspotpracownikami
udowodnit, ze fragmenty biatek o niskiej ztozonosci (LCR) wymagaja specjalnego traktowania,
ktérego nie zapewniaja standardowe programy do analiz znajdywania i1 poréwnywania
sekwencji o wysokiej zlozonosci. Jedynie program BLAST, z bardzo nietypowymi
parametrami, jest dostateczny do poszukiwan sekwencji LCR (6432). Dr T. Fraczyk
sformutowat hipoteze¢ o fizjologicznych/patologicznych wiasciwosciach potencjalnych
mieszanych kompleksow (Cu-Zn) peptydu AP (6402). Dr K. Drabikowski we wspotpracy
z grupg prof. A. Dziembowskiego z MIMBIK dokonat odkrycia cytoplazmatycznej poli(A)
polymerazy TENT-5, ktora reguluje geny odpornosci wrodzonej u Caenorhabditis elegans.
Utrata TENT-5 obniza odpornos$¢ nicieni na infekcje bakteryjne. TENT-5 jest zachowana
ewolucyjnie i aktywna w makrofagach myszy (6461).

Opis najwazniejszych osiagniec:
Najwazniejszym osiggnieciem badawczym byto wyznaczenie struktur kompleksow srebra
z palcami cynkowymi za pomoca badan spektroskopii rentgenowskiej XAS (6348).

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Badania wstepne nowego materialu biobojczego stanowig podstawe dla nawigzania
wspotpracy z partnerem przemystowym.

Publikacje:
6317, 6329, 6348, 6370,6391, 6402, 6419, 6432, 6435, 6461, 6462, 6463, 6464,315/M, 1061/N
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PN-03 - Zaklad Biologii Antarktyki
Kierownik: dr hab. Robert Bialik, prof. instytutu

Zespol: dr Katarzyna Korczak-Abshire, dr Jakub Grzesiuk, dr Joanna Plenzler, dr Katarzyna
Totkacz, dr Stephen Jennings, mgr Michal Dziembowski, mgr Katarzyna Fudala,
mgr Malgorzata Rogala, mgr Aleksandra Woltynska, mgr Kornelia Wojcik, mgr Stanistaw
Cukier

Cel badan:

Gléwnym celem prac byl rozwdj prowadzonych na Polskiej Stacji Antarktycznej
im. H. Arctowskiego monitoringdw Srodowiska, w tym ekologicznego, hydrologicznego
i oceanograficznego, ktéore s3a wsparte cigglymi obserwacjami z wykorzystaniem
bezzatogowych statkdw powietrznych. W szczego6lnosci, w roku 2022, jednym z gltéwnych
zadan bylo przeprowadzenie oceny wielkosci populacji petrelcow olbrzymich Macronectes
giganteus na Antarktycznym Obszarze Szczegdlnego Zarzadzania (ASMA nr 1) w Zatoce
Admiralicji na Wyspie Kroéla Jerzego.

Opis realizowanych prac:

Realizowano szereg prac z zakresu mikrobiologii regiondw polarnych. Prowadzone bytly
badania z wykorzystaniem szczepow bakterii zimnolubnych zdolnych do produkcji granul
materialdow zapasowych oraz ich mutantdw — analiza przezywalno$ci w obecnosci czynnikow
stresowych oraz potencjal biotechnologiczny. Opracowywane byly wyniki uzyskane podczas
analizy bior6znorodnosci bakterii w porostach antarktycznych, ze szczegdlnym
uwzglednieniem bakterii o wlasciwosciach antydrobnoustrojowych. Wyniki powyzszych
badan wskazuja, iz: obecnos¢ granul w komoérkach bakterii regiondw polarnych w ilosci >10%
suchej biomasy przyczynia si¢ do istotnego zwigkszenia przezywalnosci komorek podczas
stresow  Srodowiskowych, zwlaszcza tych zwigzanych 2z cyklicznym zamarzaniem
1 rozmarzaniem; zakres tolerancji S$rodowiskowej porostow antarktycznych koreluje
z bior6éznorodno$cia zasiedlajacych je spotecznosci bakteryjnych, wskazujac na dodatnie
relacje symbiotyczne porost-bakteria; szczepy wyizolowane z porostow antarktycznych
wytwarzaja zwigzki antybakteryjne o nieopisanym dotad charakterze.

Kontynuowano badania trendéw 1 plastycznosci fenologii wszystkich trzech gatunkow
Pygoscelis z wykorzystaniem metod teledetekcji. Otrzymane wyniki wspieraja decyzje w
sprawie prowadzenia zréwnowazonych potowdw 1 okreslania obszaréw priorytetowych dla
ochrony Oceanu Potudniowego. Badania diety trzech gatunkéw pingwinéw Pygoscelis
dostarczyly informacji o miedzygatunkowych réznicach w rodzaju pobieranego pokarmu,
strukturze wielko$ci kryla antarktycznego, oraz zanieczyszczeniach plastikiem wod Oceanu
Potudniowego.

Testowano system telemetrii radiowej, oparty na bazowych stacjach naziemnych
przechwytujacych pozycje GPS z nadajnikéw zamontowanych na grzbietach kormoranow
antarktycznych Leucocarbo bransfildensis. Trzy probne loggery GPS solar ENV-BHV (Debut
Nano), ktoére zamontowane zostaly na ptakach z kolonii Shag Rock dostarczyly wstepnych
danych pokazujacych obszar Zerowania dorostych osobnikow w okresie odchowu pisklat.
Pozycje GPS zestawione z zasiggiem lodowcow w 1956 roku wykazaly, ze zwierzeta
wykorzystuja do Zerowania obszary przybrzezne w zatokach lodowca, ktdre zostaty odstonigte
w ostatnich dekadach. Ponadto, oszacowano liczbe¢ aktywnych gniazd i pisklat petrelcow
olbrzymich na calym obszarze ASMA nr 1, stwierdzajac 508 aktywnych gniazd i 380 pisklat.

4|Strona



Opis najwazniejszych osiagniec:

Zastosowanie telemetrii w badaniach biologii gatunkow wskaznikowych zaleznych od
kryla (Euphausia superba) doprowadzilo do identyfikacji —morskich siedlisk
wykorzystywanych przez osobniki pingwinow Pygoscelis adeliae niebiorgcych udziatu
w legach. Wyniki pracy podkreslaja potrzebe uwzglednienia réznych etapow 1 historii zycia
osobnikéw w charakterystyce zachowania zerowania populacji drapieznikdw morskich.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Prowadzone obserwacje pozwalaja na oceng¢ wplywu na §rodowisko zadania polegajacego
na budowie nowego budynku mieszkalnego 1 kompleksowej przebudowie Polskiej Stacji
Antarktycznej im. Henryka Arctowskiego oraz raportowania zmian zachodzacych
w ekosystemie antarktycznym na forum miedzynarodowym m.in. przy ATCM. W czasie
posiedzenia Grupy Roboczej ds. Antarktyki Zespotu ds. Polityki Polarnej Panstwa zgloszono
konieczno$¢ przystapienia Polski do Umowy w sprawie ochrony albatrosow i petreli (ACAP),
sporzadzonej w Canberrze dnia 19 czerwca 2001 r.

Publikacje:
6321, 6326, 6377, 6384, 6386, 6387, 6388, 6404, 6433, 6442, 6449, 6451, 6452, 6455, 6459,
1074/N, 5004/A, 5019/A, 5020/A, 5070/A, 5071/A, 5072/A, 5073/A

PN-04 - Pracownia Inzynierii Genomu
Kierownik: prof. dr hab. Matthias Bochtler

Zespol: dr Michat Pastor, dr Dominik Rafalski, mgr Igor Helbrecht

Cel badan:
Strukturalne, funkcjonalne i mechanistyczne badania enzymow, w szczegdlnosci enzymow
modyfikujacych DNA i RNA.

Opis realizowanych prac:
W ramach okresu sprawozdawczego prowadziliSmy badania enzymow modyfikujacych
DNA, RNA oraz histony, jak rowniez badania triad katalitycznych (1-4).

Opis najwazniejszych osiagni¢c:

- We wspoétpracy z grupami dr. Tomasza Jurkowskiego (Cardiff University) oraz
dr. Tima Hore (University of Otago), wykazaliSmy niemal 100-krotnie wyzsza swoisto$¢ biatek
TET w stosunku do preferowanych sekwencji otaczajacych docelowy dinukleotyd CpG.
Wyjasnili§my strukturalne podstawy tej swoistosci oraz jej znaczenie w hodowlach
komorkowych, komdrkach linii zarodkowej oraz przedjadrzu meskim (1).

- We wspotpracy z grupa prof. Alberta Jeltscha (University of Stuttgart), prowadzili$my
badania biatek biataczki o mieszanym fenotypie (MLL/KMT?2), wprowadzajacych metylacje
histonu H3K4. Wyniki grupy prof. Jeltscha wskazuja, ze wiazace si¢ do promotoréw biatka
KMT2A and KMT2B w kompleksach COMPASS wprowadzaja potrdjng metylacje histonu
H3K4. Natomiast wigzace si¢ do wzmacniaczy transkrypcji biatka KMT2C and KMT2D dodaja
jedynie pojedynczg grupe metylowa do tego histonu. Wykazalismy, ze zestawy domen PHD
w biatkach KMT2 odpowiadaja za ich swoisto$¢ w stosunku do promotoréw i wzmacniaczy
transkrypcji. DowiedliSmy ponadto, ze silna swoisto§¢ dwoch z nich (KMT2A 1 KMT2B)
w stosunku do regiondw promotorowych wynika z obecnosci domen CXXC jedynie w tych
paralogach (2).
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- We wspolpracy z grupg dr Cecilii Winaty (MIBMiK, Warszawa) prowadzili$my
badania edycji A->I katalizowanej przez deaminazy ADAR z uzyciem danio pr¢gowanego jako
systemu modelowego. Wykazalismy, ze edycja A->I petni podobna rol¢ u ryb, jak u ssakow —
wycisza nieswoistg odpowiedz immunologiczng w stosunku do wtasnego RNA. Dowiedlismy
ponadto, ze biatka ADAR pelnig w danio pregowanym dodatkowg funkcje w ksztaltowaniu si¢
zarodka, ktora nie ma odpowiednika u ssakow (3).

- We wspdtpracy z Dr Honoratg Czapinska (MIBMiK, Warszawa) opisaliSmy zasade,
ktora definiuje konfiguracje triad katalitycznych zawierajgcych seryne jako reszte
odpowiadajacg za atak nukleofilowy. Zasada ta, ktorg nazwaliSmy ,,reguta Ne”, jest wlasciwa
dla triad enzymow, katalizujacych szereg roznych reakcji, a jej mechanizm mozna wyjasni¢
z uzyciem teorii frustracji centrow katalitycznych (4).

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Zaburzenia funkcji bialek TET2 sg silnie zwigzane z ostra biataczka szpikowa, natomiast
biatek MLL — z biataczka o mieszanym fenotypie. Stad tez, jak najlepsza charakterystyka tych
enzymow jest niezwykle istotna dla wyjasnienia procesOw stojacych za rozwojem biataczek.

Publikacje:
6436, 6439

PN-05 - Pracownia Genetycznych Podstaw Chorob Czlowieka
Kierownik: dr hab. Beata Burzynska, prof. instytutu

Zespél: dr Monika Gora, mgr Karolina Maciak, Aleksandra Zochowska (magistrantka)

Cel badan:

Celem badan jest uzyskanie wiedzy dotyczacej genetycznych uwarunkowan chorob
ludzkich. Zespo6t realizowal nastgpujace cele badawcze:

1. Badania przypadkow wrodzonych niedokrwisto$ci hemolitycznych (WNH). Analiza
funkcjonalna wykrytych mutacji.

2. Kontynuacja badan majacych na celu okreslenie roli matych niekodujacych RNA
(ncRNA) w patofizjologii chorob uktadu krazenia (we wspotpracy z Wojskowym Instytutem
Medycznym).

3. Badania zmian transkryptomicznych i podwzgdérzowych zmian neurochemicznych
u szczurdw z wagotomig po dtugotrwatej rekonwalescencji podprzeponowej (we wspotpracy
z Uniwersytetem £.odzkim).

Opis realizowanych prac:

Ad 1. Zostato przeprowadzone sekwencjonowanie probek DNA od pacjentow
wykazujacych objawy ciezkiej niedokrwistosci hemolitycznej. Analiza molekularna wykazata
u pierwszego pacjenta dwa heterozygotyczne warianty w genie PKLR, kodujgcym kinaze
pirogronianowa. Pierwszy wariant (c.178 C>T) powoduje powstanie kodonu stop w pozycji 60
fancucha biatkowego (p.Q60Ter). Jest to wariant nowy, dotad nieopisany w literaturze oraz
nienotowany w bazach danych tj. dbSNP, ClinVar oraz GnomAD. Drugim znalezionym
wariantem jest delecja trzech nukleotydow (c.1060delAAG), ktéra powoduje usuniecie lizyny
w pozycji 354 w tancuchu aminokwasowym (p.K354del). Wariant ten jest adnotowany w bazie
dbSNP oraz w populacyjnej bazie GnomAD, jednakze z bardzo niska czesto$cig wystepowania.
U dwoch kolejnych pacjentow wykryto wariant splicingowy (c.101-1 G>A) w postaci
homozygotycznej. Poniewaz wariant ten nie zostal dotad scharakteryzowany,
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przeprowadziliSmy ocen¢ wpltywu badanego wariantu na splicing z wykorzystaniem
konstruktow minigendw.

Ad 2. Wykonali$my analiz¢ poziom6éw miRNA w surowicy krwi, ktére moga réznicowaé
napadowe 1 przetrwate formy migotania przedsionkow (AF, ang. atrial fibrillation).
Dla wybranych miRNA zostata rowniez wykonana analiza zwigzkow z czynnikami ryzyka AF
(takimi jak nadci$nienie, czy cukrzyca typu 2).

Ad 3. Przy pomocy mikromacierzy i chromatografii cieczowej (HPLC) zmierzyliSmy
ekspresje genoéw 1 zawartos¢ gtownych neuroprzekaznikow aminokwasowych w podwzgorzu
szczurOw z obustronng wagotomig, 1 miesigc po operacji.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Ad 1. Zidentyfikowali§my bardzo rzadkie i nienotowane mutacje w genie kodujacym
krwinkowg kinazg pirogronianowg. Niedobor kinazy pirogronianowej jest jednym z powodow
cigzkich anemii hemolitycznych. Bardzo istotna jest precyzyjna diagnoza wrodzonych
niedokrwistosci hemolitycznych na poziomie molekularnym poniewaz cechy kliniczne
charakteryzujace przypadki o rdznej etiologii sa podobne i nie jest mozliwe rozrdéznienie ich
przy pomocy konwencjonalnych technik diagnostycznych. WdrozyliSmy funkcjonalny test
oparty na konstrukcie minigenu umozliwiajacy ocen¢ wptywu na splicing niesklasyfikowanych
wariantow genetycznych. Metoda ta moze by¢ z powodzeniem zastosowana do badan
funkcjonalnych wariantéw splicingowych oraz wariantow intronowych, nie tylko w genach
kodujacych biatka krwinki czerwone;.

Ad 2. PrzeprowadziliSmy analize ekspresji miRNA w surowicy krwi pobranej
od pacjentéw poddawanych po raz pierwszy zabiegowi ablacji z powodu migotania
przedsionkow. Do badania wlaczono ogotem 109 pacjentow, z czego 19 pacjentéw stanowito
tzw. grupe analityczng wytypowang do sekwencjonowania nowej generacji (NGS). W tym celu
poréwnano, otrzymane wczesniej wyniki sekwencjonowania miRNA z surowicy w grupie
analitycznej pod katem typu arytmii (8 pacjentow z przetrwata formg migotania w stosunku do
11 pacjentdow z forma napadow3) i otrzymano 14 miRNA z istotnie statystycznie zmienionym
poziomem ekspresji. Wstepna analiza GO proceséw biologicznych potencjalnie regulowanych
przez zmienione miRNA wykazala, Zze moga by¢ one zwigzane z patofizjologia przebudowy
miokardium.

Ad 3. Nasze wyniki wykazaty, ze wagotomia w dluzszej perspektywie wpltywa na st¢zenie
aminokwasow podwzgorza, ale nie ma wplywu na transkryptom badany 1 miesigc od zabiegu.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Czes¢ wynikow stanowi podstawe pracy doktorskiej oraz pracy magisterskiej. Ponadto,
nasze badania moga w przyszlosci przyczyni¢ si¢ do opracowania metod diagnostycznych
chorob uktadu krazenia. Uzyskane wyniki wejda w sktad przygotowywanych publikacji.

Publikacje:
6405, 6408
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PN-06 - Pracownia Spektrometrii Mas
Kierownik: prof. dr hab. Michal Dadlez

Zespo6t: dr Dominik Domanski, dr Michat Burdukiewicz, dr Aleksandra Wystouch-Cieszynska,
Lilia Zhukova, doktorantki: mgr Aleksandra Robak (obrona 17.11.2022 r.), mgr Magdalena
Polakowska (obrona 29.09.2022 r.), mgr Katarzyna Dabrowska, mgr Marta Zurawska, mgr
Weronika Puchata

Cel badan:

Celem badan strukturalnych MS jest uzyskiwanie informacji o cechach strukturalnych
trudnych systemow biatkowych z zastosowaniem MS. Na przyktad: biatek kompleksu elongacji
translacji eEF1B i1 eEF1A, biatek z rodziny S100A8/A9, filamentu posredniego, bialek
powodujacych separacj¢ faz, czy biatek natywnie nieustrukturowanych. Badamy tez role
poprzednio zidentyfikowanych modyfikacji potranslacyjnych bialek w regulacji ich
aktywno$ci. W domenie proteomiki celowane;:

1. Rozwdj metod proteomiki celowanej dla pomiaru poziomu i aktywnosci $ciezki RB

1 komponentow cyklu komodrkowego do przewidywania podatnosci na leczenie
inhibitorami CDK4/6.

2. Opracowanie panelu iloSciowego okreslenia markerow raka, gruzlicy i zapalenia

w wysigkach optucnowych w celu okreslenia ich etiologii, co jest obecnie wyzwaniem
klinicznym.

Opis realizowanych prac:

Kontynuowano wspotprace z prof. Borisem Negrutskim z Instytutu Biologii Molekularne;,
Ukrainskiej Akademii Nauk z Kijowa dotyczaca badan strukturalnych biatek kompleksu
elongacji translacji eEF1A 1 eEF1B, z zastosowaniem metod spektrometrii mas. Zakonczono
prace nad modelem strukturalnym heterotrimerycznego kompleksu eEF1Ba,f3,y, oraz prace
eksperymentalne pokazujace silng 1 specyficzng dla regionu bialka réznice w jego dynamice
odrézniajaca dwa warianty Al 1 A2 tego podstawowego czynnika elongacji translacji.
W badaniach biatek filamentu posredniego stwierdzono, ze keratyna 8 jest rusztowaniem
1 regulatorem dla kompleksow ERAD odpowiedzialnych za degradacj¢ zle uformowanych
biatek. W badaniach indukowanego stresem biatka roslinnego grp8 odpowiedzialnego
za tworzenie zubozonych w wode granul stresowych wykazano korelacj¢ tego procesu
z poziomem dynamiki tancucha biatkowego.

W laboratorium rozwijane jest oprogramowanie do analizy i1 wizualizacji danych HDX-
MS (HaDeX). W celu ulepszenia jego dzialania i rozbudowania funkcjonalnos$ci prowadzona
jest wspolpraca z Instytutem Farmakologii 1 Biologii Strukturalnej w Tuluzie (realizowana
migdzy innymi przez trzymiesieczny wyjazd stazowy doktorantki z ramienia NAWA). Dodane
zostaly m.in. metody kontroli jako$ci eksperymentu, nowe metody wizualizacji, eksport danych
do wizualizacji na strukturze 3D (za pomoca narzedzia HDX-Viewer). W wyniku wspotpracy
opracowane sg materiaty metodologiczne oraz dwie publikacje (w przygotowaniu).
Kontynuowano rozwijanie czutych metod proteomiki celowanej, szczeg6lnie do badania
fosforylacji dla biatek $ciezki retinoblastomy, komponentow cyklu komoérkowego i biatek
efektorowych (CDK-RB-E2F) razem z badaniem ich doktadnego stanu fosforylacji metodami
IS-PRM (SureQuant), immunoprecypitacja, i analizy fosfopeptydow metoda PPQ. Skorzystano
z bazy 11 linii komorkowych raka piersi ze zdefiniowang oporno$cia na inhibitory CDK4/6.
Analizowano linie metodg frakcjonowania mikro-flow peptydow w wysokim pH
z konkatenacja probek, co umozliwito ultraczuty (np. w biopsjach) pomiar MRM/PRM panelu
25 biatek CDK-RB-E2F o niskim stg¢zeniu i wskazato potencjalne markery odpornosci.
Publikacja w przygotowaniu. Przetestowano parametry analityczne metody frakcjonowania

8|Strona



w celu zwigkszenia czutos$ci dotychczasowego testu diagnostycznego ptynéow wysiekowych
z klasyfikatorem markeréw raka, gruzlicy 1 infekcji. Zakonczono budowg klasyfikatora panelu
34 markerow raka, gruzlicy i infekcji w ptynach wysiekowych.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Najwazniejszym osiggni¢ciem jest charakterystyka dynamiki bialek kompleksu elongacji
translacji eEF1A 1 eEF1Ba,B,y, stworzenie modeli strukturalnych uwzgledniajacych wkiad
regiondw dynamicznych oraz odkrycie, ze keratyna 8 jest rusztowaniem 1 regulatorem dla
komplekséw ERAD odpowiedzialnych za degradacj¢ zle uformowanych biatek. Waznym
osiggnieciem jest aplikacja metody proteomiki celowanej panelu biatek Sciezki retinoblastomy
jako potencjalnych markeréw aktywnos$ci inhibitora CDK4/6 w liniach komérkowych, PDX
1 probkach pacjentow ze zdefiniowang opornoscig. Wyniki dostarczyly nowych informacji
zwigzanych z odpowiedzig pacjenta na terapi¢ nowoczesnymi lekami i o podiozu
molekularnym lekoopornosci. Opracowanie panelu peptydowego wspomagajacego diagnoze
etiologii wysiekow optucnowych, co obecnie stanowi powazne wyzwanie kliniczne.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Publikacje, ale tez potencjalne zastosowania metod proteomiki celowane;.

Publikacje:
6293, 6296, 6346, 6373, 6426, 6427, 6457, 1077/N, 1085/N

PN-07 - Pracownia Fosforylacji Bialek Roslinnych
Kierownik: prof. dr hab. Grazyna Dobrowolska

Zespol: dr hab. Jadwiga Szczegielniak, dr Maria Bucholc, dr Anna Kulik, dr Lidia Polkowska-
Kowalczyk, dr Olga Sztatelman, doktoranci: mgr Dominika Cieslak, mgr Adrian Kasztelan,
mgr Julia Rachowka, magistranci: Oliwia Hawryluk, Klaudia Ordyniak

Cel badania:
Celem prowadzonych badan byto:

1. Zbadanie udziatu biatka wigzacego RNA bogatego w glicyny 8 (z ang. glycine-rich
RNA-binding protein 8, GRP8) w odpowiedzi rosliny na stres zasolenia oraz wplywu
fosforylacji S27 na translokacje GRP8 do granul stresowych w odpowiedzi na zasolenie.

2. Ustalenie czy kinazy SnRK2 reguluje homeostaze jondw miedzi w roslinie.

3. Zbadanie roli kinaz SnRK2.4 i SnRK2.10 w procesie starzenia si¢ liSci zaindukowanym
postepujacym wiekiem rosliny oraz zasoleniem.

4. Badanie roli poszczegélnych fragmentow biatka PMIl w regulacji ruchéw
chloroplastow oraz odpowiedzi ro$lin na stres zasolenia z wykorzystaniem uzyskanych linii
delecyjnych.

5. Badanie wigzania lipidéw przez domeng¢ NT-C2 PMII oraz roli jej otoczenia dla tego
procesu.

6. Badanie potencjalnej roli kinaz SnRK2 w odpowiedzi na stres cieplny.

Opis realizowanych prac:

1. Wykazano, ze kinazy SnRK2 grupy 1 wspdlnie z biatkiem GRPS8 reguluja kietkowanie
nasion 1 wzrost korzeni w warunkach zasolenia; kinazy sg pozytywnymi regulatorami,
natomiast GRP8 jest negatywnym regulatorem tych procesow.
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2. Wyjasniono rol¢ fosforylacji S27 w promowaniu gromadzenia si¢ GRP8 w granulach
stresowych w odpowiedzi rosliny na zasolenie:

- zapomocg modelowania N-koncowego fragmentu GRP8 odpowiadajgcego za wigzanie
RNA oraz metody HDX-MS pokazalismy, ze fosforylacja S27 powoduje zwigkszenie
dynamiki strukturalnej GRP8 co moze zwicksza¢ jego zdolno$¢ do tworzenia
dimerow/oligomerow, a w efekcie do separacji faz (z ang. liquid-liquid phase
separation, LLPS);

- wykazano, ze GRP8 ma zdolno$¢ do LLPS in vitro oraz wykazano, ze fosforylacja S27
znaczaco promuje separacje faz GRPS, co jest kluczowe do sekwestracji GRP8 do SG;

3. Przeprowadzone badania wskazaly, ze kinazy SnRK2 reguluja homeostaze miedzi
poprzez regulacj¢ poziomu miR398 oraz jego genéw docelowych, a w efekcie poziomu biatek
CSD11iCSD2.

4. Poznane zostaly geny regulowane przez kinazy SnRK2.4 i SnRK2.10 zaangazowane
W proces starzenia si¢ liSci poprzez wykonanie sekwencjonowania RNA oraz analiz RT-qPCR;
oraz zbadany zostal poziom wybranych bialek w lisciach roslin wt i snrk2.4/2.10 podczas
starzenia;

5. Zdefiniowano fragment biatka PMI1 odpowiedzialny za jego podbtonowa lokalizacje -
jest to domena NT-C2 rozszerzona o pobliskie fragmenty bialka. Ustalono, ze taka rozszerzona
domena  wigze fosfatydyloinozytydy, najwyzsze  powinowactwo  wykazujac
do monofosforanéw fosfatydyloinozytolu.

6. Ustalono, ze kinazy SnRK?2 z grupy 1 ulegaja aktywacji w odpowiedzi na stres cieplny
oraz moga fosforylowa¢ wybrane czynniki transkrypcyjne HSF w warunkach in vitro,
a w konsekwencji regulowa¢ ekspresje genow indukowanych w stresie cieplnym.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Uzyskane wyniki sugeruja, ze kinazy SnRK2 grupy 1 reguluja kietkowanie nasion i wzrost
korzeni w warunkach zasolenia m.in. poprzez sekwestracj¢ GRP8 (negatywnego regulatora
tych proceséw) oraz najprawdopodobniej zwigzanych z nim specyficznych mRNA do SG.
Fosforylacja S27 promuje sekwestracje GRP8 do granul.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Uzyskane wyniki maja charakter poznawczy, poszerzaja nasza wiedz¢ na temat
odpowiedzi roslin na stresy abiotyczne oraz molekularne mechanizmy odpowiedzialne za
starzenia si¢ ro$lin.

Publikacje:
6374, 6403, 6444, 4962/A, 5050/A, 1072/N

PN-08 - Pracownia Replikacji DNA i Stabilnosci Genomu
Kierownik: prof. dr hab. Iwona Fijalkowska

Zespoél: dr hab. Anna Bgbenek, prof. instytutu, dr Milena Denkiewicz-Kruk, dr Michat
Dmowski, dr Karolina Makieta Dzbenska, doktorant: mgr Krystian tazowski, magistrantka:
Alina Krasilia

Cel badan:

Badanie mechanizmow odpowiedzialnych za utrzymanie stabilno$ci genetycznej
w komorkach modelowych Escherichi coli i Saccharomyces cerevisiae.
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Opis realizowanych prac:

W ramach badan nad mechanizmami inkorporacji i usuwania rybonukleotydow z DNA
w komorkach Escherichia coli, prowadzono dalszg analiz¢ wydajnoSci naprawy
rybonukleotydow na obu niciach DNA. Sprawdzono znaczenie RNazy HI w naprawie
rybonukleotydow wstawionych do nici opéznionej DNA przez wariant replikazy E. coli, Pol
III DNA, zmieniony w centrum aktywnym. Analizowano jakiego rodzaju substraty —
pojedyncze rybonukleotydy czy krétkie ciggi rozpoznaje RNaza HI w genomowym DNA
replikowanym przez wariant Pol III S759N z defektem w centrum katalitycznym enzymu.
Badano wptyw braku aktywnos$ci RNazy HI w komorce na mechanizm replikacji nici wiodacej
DNA.

W ramach badan zaangazowania niekatalitycznych podjednostek replisomu w utrzymanie
stabilnosci genetycznej i kontroli przebiegu cyklu komorkowego Saccharomyces cerevisiae
charakteryzowano nowy allel genu DPB2. Zbadano, czy fenotyp komorek niosacych ten allel
(dpb2-108) jest zalezny od temperatury hodowli. Badania nowego allelu dpb2 w komodrkach
S. cerevisiae pozwolity ustali¢, ze w temperaturze 23°C komorki niosgce ten allel
charakteryzuja si¢ przebiegiem cyklu komorkowego, zywotno$cig i poziomem mutagenezy
podobnymi do obserwowanych w komorkach typu dzikiego. Natomiast te same analizy
w temperaturze 30°C wykazalty podobienstwo badanego szczepu do hodowanych
w temperaturze 23°C komorek niosgcych opisane wezesniej allele dpb2-100 albo dpb2-103.
Ponadto, zbadano ilo$¢ transkryptow wybranych genow w komorkach drozdzy z allelem dpb2-
108. Ponownie, w temperaturze 30°C zaobserwowano wzrost podobny do obserwowanego dla
wczesniej opisanych mutantow, a w temperaturze 23°C zmiany ilo$ci transkryptow
w porownaniu do szczepu typu dzikiego byly nieistotne.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Wykazano, ze w szczepach niosacych wariant Pol III S759N, RER (ang. rybonucleotide
excision repair) zalezny od RNazy HI dziala gtdwnie na nici opdznionej, usuwajac pojedyncze
rybonukleotydy. Nie wykazano obecnos$ci polirybonukleotydowych ciaggdow w szczepach Pol
I S759N pozbawionych aktywnosci RNaz HII i HI, mimo ze in vitro RNaza HI rozpoznaje
jedynie takie substraty. Moze to oznaczal, ze aktywno$¢ RNazy HI na nici opdznionej
regulowana jest przez jej udziat w usuwaniu starterow RNA podczas dojrzewania fragmentow
Okazaki. Wykazano, ze brak aktywnosci RNazy HI podnosi poziom mutagenezy promowanej
przez polimerazy akcesoryczne (Pol II, Pol IV, Pol V) na nici wiodacej; DNA, co swiadczy
o zwigkszonym dostgpie tych polimeraz do nici wiodacej DNA w szczepach bez RNazy HI.
Mutant warunkowy dpb2-108 stanowi bardzo dobre narzgdzie do dalszych badan nad
konsekwencjami zaburzen struktury i funkcjonowania Pol & oraz kompleksu CMGE
w transkrypcji genow.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Czes¢ wynikow zostala zaprezentowana na mie¢dzynarodowych konferencjach Gordon
Research Conference Mutagenesis (Sunday River, Maine, USA), 6th DNA Polymerases
Meeting (Stockholm, Sweden), 1st Polish Yeast Conference (Rzeszow) oraz konferencji
»At the Intersection of DNA Replication and Genome Maintenance: from Mechanisms to
Therapy” (Triest, Wlochy), a takze w publikacji w piSmie DNA Repair 1 manuskrypcie
przyjetym do druku w czasopi$mie Nucleic Acids Research.

Publikacje:
6322, 6393, 4940/A, 4941/A, 4964/A, 4965/A, 5076/A, 1066/N, 1084/N, 1091/N, 1095/N
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PN-09 - Pracownia Biologii Molekularnej Chorob Skornych Czlowieka
Kierownik: prof. dr hab. Magdalena Gabig-Ciminska

Zesp6t: dr Marta Moskot

Cel badan:

1. (w toku) Ocena aktywnosci aparatu endosomalno-lizosomalnego w: hodowli 2D
keratynocytow komercyjnej linii komoérek skéry (NHEK) i1 keratynocytach pierwotnych
pochodzacych z naskorka (pKC), tuszczycowym modelu 3D (SOR-300-FT) oraz materiale
skérnym pochodzacym od oséb chorych (bioptaty skérne pacjentow): zwiazek z tuszezyca.

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

3. (w toku) Charakterystyka przedziatu lizosomalnego w limfocytach CD4+ Th pacjentow
dotknietych tuszczyca.

4. (zakonczone) Ocena zwigzku zmiennos$ci genetycznej genu biatka C-reaktywnego
(CRP) z retinopatig i nadcisnieniem u nastolatkow z cukrzyca typu 1 (T1D).

5. (zakonczone) Poznanie odpowiedzi komodrkowej 1 genowej na ekspozycje
na mieszaning genisteiny i kempferolu w leczeniu mukopolisacharydozy typu I (MPS I).

Opis realizowanych prac:

Ad 1. Przeprowadzano analizy statystyczne wynikow badan in vitro oraz in situ, dot.
ilosciowych zmian i jako$ciowych zaburzen organelli aparatu endosomalno-lizosomalnego
w keratynocytach hodowli 2D/3D oraz bioptatow skornych, z prozapalnym fenotypem
tuszczycowym (Ps). W odniesieniu do odpowiednich kontroli, a takze w obecnosci dodatkowo
modulator6w metabolizmu lizosomalnego 1 autofagii: bafilomycyny, chlorokiny, toryny,
rapamycyny i wortmaniny, a na podstawie rezultatow analiz: liczby kwasnych organelli
komorkowych, ich rozmieszczenia w komorce, wielko$ci, ultrastruktury i zréznicowania
w odniesieniu do endosoméw wczesnych 1 poznych, lizosoméw, autofagosomoéw oraz
autolizosomow, ich przepuszczalnosci 1 utrzymania wewnatrzkomorkowego (lizosomalno-
cytozolowego) gradientu pH; aktywnosci enzymow lizosomalnych; ekspresji genow biogenezy
1 dziatania lizosomu, innych czynnikéw lizosomalnych, w tym czynnikow transkrypcyjnych
rodziny MiT: MITF, TFEB, TFE3 i TFEC oraz enzymow hydrolitycznych, szlakow przemian
sfingolipidow 1 glikozoaminoglikanéw, zwiazanych z dzialaniem kanatow TRPC oraz
aktywnoscig fosfatazy serynowo-treoninowej (kalcyneuryna/PPP3) za posrednictwem kanatu
MCOLNI1, a takze markerow immunozapalnych, jak i tuszczycowych (dla kontroli
zastosowanego modelu); sygnalizacji szlakow komoérkowych zwigzanych z aktywacja
lizosoméw poprzez ocen¢ lokalizacji wewnatrzkomorkowej czynnika TFEB oraz jego
dojadrowej translokacji zaleznej od mTORCI; sygnalizacji mTOR/TFEB-zaleznej poprzez
oceng ekspresji ww. gendw w keratynocytach po wyciszeniu (knock-down) mTOR, PPP3CA
1 TFEB; wptywu inhibitora PPP3CAB (takrolimus) na szlaki sygnalizacyjne PPP3CAB/TFEB;
sygnalizacji Akt/mTOR-zaleznej poprzez ocen¢ poziomu fosforylacji biatlek GSK3b, IGF1R,
IRS1, Akt, mTOR, p70S6K, IR, PTEN, GSK3a, TSC2 i RPS6; poziomu biatek bton kwasnych
organelli komorkowych oraz wybranych biatek cytoplazmatycznych tj. 4E-BP1/p4E-BP1,
p70S6/pp70S6, SI00A9, TFEB, ERK1/2/pERK1/2, LAMP1, LAMP2 i p62 w keratynocytach
oraz ich konstruktach zawierajacych pcDNA3.1-TFEB-WT-MYC; poziomu enzymatycznych
biatek lizosomalnych ASM, GBA, ASAHI1 1 SPHK1; oraz wystepowania tratw lipidowych —
udowodniono tez¢ o zwigkszonej liczbie i dzialaniu lizosoméw, regulowanych na poziomie
transkrypcyjnym 1 post-transkrypcyjnym, sposréd wszystkich innych struktur aparatu
endosomalno-lizosomalnego w keratynocytach aktywowanych prozapalnie do fenotypu
luszczycowego, przy zmniejszonej calkowitej puli organelli kwasowych. Mechanizm
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dysfunkcji lizosomalnej obejmuje adaptacje autofagosomalng zaangazowang w metabolizm
komorkowy, profilujacy tuszczycowg kaskade zapalng o podtozu immunologicznym.

Ad 2. Wykonywano analizy in vitro monitorowania wewnatrzkomorkowego przetwarzania
antygenu w linii normalnych ludzkich keratynocytow naskorka (NHEK), stymulowanych INF-
¥ (w obecnosci Ca?* < 0.1 mM lub 2 mM) lub mieszaning cytokin (SMIX, tj. IL-1a, IL-17A,
IL-22, OSM i TNF-a; w obecnosci Ca** < 0.1 mM lub 2 mM). Badania przeprowadzono
z wykorzystaniem metody IF, tj. z uzyciem znakowanej fluorescencyjnie albuminy (OVA),
wprowadzonej bezposrednio do komorek (pobieranej przez receptor mannozowy w procesie
endocytozy), poprzez kolokalizacj¢ antygenu kwasnych organelli tj. wczesnych endosoméw
(marker EEA1) i LAMPI1-pozyt. struktur (marker LAMP1). Obliczenia réznic kolokalizacji
OVA, EEA1 i LAMPI1 przeprowadzono z uzyciem programu ImageJ® i wtyczki Manders split
coefficients. Uzyskane wyniki poddane analizie statystycznej wykazaly zmiany stopnia
internalizacji antygenu OV A oraz kolokalizacji OVA, wezesnych endosomow i LAMP1-pozyt.
struktur w NHEK aktywowanych do fenotypu tuszczycowego.

Ad 3. Analizowano przedziatl lizosomalny pod wptywem aktywacji do stanu zapalnego
w komorkach CD4+ pochodzacych od 0s6b zdrowych oraz w linii komérkowej Jurkat. Prace
prowadzone byly réwnolegle z zastosowaniem dwoch modeli aktywacji (i) z wykorzystaniem
PMA 1 jonomycyny, (ii) z wykorzystaniem PMA, PHA i jonomycyny. W obu przypadkach
zaobserwowano znaczacy spadek liczby kwasnych organelli wyznakowanych LysoTracker
Red, w stosunku do kontroli. Kolejnym krokiem byla ocena poziomu do jadrowej translokacji
czynnika biogenezy lizosoméw TFEB. Odnotowano znaczacy wzrost translokacji czynnika
TFEB, wigkszy w przypadku aktywacji PMA + jonomycyna, typowej dla rdznicowania
komoérek CD4+ Th. Kolejnym krokiem byta weryfikacja poziomoéw ekspresji genow
kodujacych bialka regulujace metabolizm lizosomu i proces autofagii. Dla wszystkich sposrod
42 badanych genéw odnotowano zmian¢ poziomu ekspresji. W 18 przypadkach poziomy
ekspresji roznity si¢ profilem (obnizony/podwyzszony poziom ekspresji) pomigdzy oboma
badanymi warunkami aktywacji prozapalnej. Rownolegle przeprowadzono oceng¢ translokacji
czynnika aktywacji limfocytow, NFAT. W obu modelach aktywacji prozapalnej
zaobserwowano znaczacy wzrost translokacji NFAT wzgledem kontroli. Translokacja
czynnikow TFEB oraz NFAT regulowana jest przez to samo bialko — kalcyneuryne na zaleznej
od Ca*" drodze.

Ad 4. Oceniano zwigzek podwyzszonego st¢zenia CRP z ryzykiem cukrzycy, a takze
incydentow sercowo-naczyniowych 1 powiktan mikronaczyniowych u pacjentéw z TID.
Zbadano 400 mtodych pacjentéw z T1D 1 250 zdrowych 0sdb z grupy kontrolnej dobranej pod
wzgledem wieku. Polimorfizm genu +1846 C > T CRP genotypowano metoda ARMS-PCR.
Analizie poddawano powiklania mikronaczyniowe, stezenia surowiczych markeréw pro-
1 przeciwzapalnych, czasteczek adhezyjnych, czynnika proangiogennego oraz ci$nienie krwi.
Zweryfikowanie postawionej hipotezy badawczej, ze polimorfizm +1846 C > T genu CRP
moze mie¢ wptyw na ryzyko TI1D i/albo jej powiktan, pozwolito potwierdzi¢ t¢ hipoteze
1 wnioskowa¢, ze polimorfizm ten mozna uzna¢ za marker genetyczny do przewidywania
podatnos$ci na retinopati¢ i nadci$nienie u mtodziezy z T1D.

Ad 5. Okreslano wptyw genisteiny 1 kempferolu, stosowanych pojedynczo Ilub
w polaczeniu, na odpowiedZ komodrkowa i ekspresje genow w modelu MPS 1. Oceniano cykl
komorkowy, zywotno$¢, proliferacje, subkomdrkowa lokalizacje czynnika translokacji EB
(TFEB), liczbe i rozmieszczenie lizosomoéw oraz synteze glikozaminoglikanéw (GAGQG)
po ekspozycji na flawonoidy. Globalng ekspresje gendw analizowano za pomocg
mikromacierzy DNA i ilo§ciowego PCR. Rodzaj i stopien interakcji flawonoidow okreslono na
podstawie wskaznikow kombinacji 1 redukcji dawek. Stwierdzono, ze potaczenie obu
flawonoidow synergistycznie hamuje synteze¢ GAG, moduluje lokalizacje TFEB, liczbe
lizosomow 1 ich dystrybucje. Genisteina 1 kemferol w stosunku 1:1 reguluja ekspresje 52%
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gendw metabolizmu GAG. Flawonoidy wykazuja synergie, addytywnos$¢ lub lekki antagonizm
we wszystkich analizowanych potgczeniach, a rodzaj interakcji zalezy od stezenia i proporcji
sktadnikéw. Przy jednoczesnym stosowaniu genisteiny i kempferolu w stosunku 4:1 mozliwe
jest nawet 10-krotne obnizenie stezenia kempferolu. Mieszaniny flawonoidow, stosowane
w leczeniu MPS, skutecznie ograniczaja wytwarzanie i magazynowanie GAG oraz wykazuja
niewielki efekt cytotoksyczny w poréwnaniu ze stosowaniem.

Opis najwazniejszych osiagniec:

1. Udziat przedziatu lizosomalnego w patomechanizmie mediowanej immunologicznie
reakcji zapalnej tuszczycy stwierdzony na bazie wynikow analiz aktywowanych prozapalnie
keratynocytow i komérek immunologicznych.

2. Zmiany stopnia internalizacji antygenu OVA oraz kolokalizacji OVA, wczesnych
endosomow i lizosoméw w keratynocytach aktywowanych do fenotypu tuszczycowego.

3. Polimorfizm +1846 C > T genu CRP jako marker genetyczny do przewidywania
podatnosci na retinopati¢ i nadci$nienie u mtodziezy z T1D.

4. Mieszaniny genisteiny i kempferolu jako skuteczne modulatory metabolizmu GAG
i biogenezy lizosomalnej (jednoczesne stosowanie obu flawonoidow skutkuje synergia ich
dzialania i zmniejszeniem stezenia sktadnikdéw, przy jednoczesnym utrzymaniu odpowiedzi
komorkowej na poziomie zblizonym do obserwowanego dla tych zwigzkéw przy stosowaniu
pojedynczo).

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Uzyskane wyniki zostaty, w czesci, przedstawione w publikacjach naukowych. Czgs¢
wynikow stanowi¢ bedzie podstawe przygotowywanych publikacji, pracy habilitacyjnej, pracy
doktorskiej, oraz nowych badan podstawowych, jak réwniez aplikacyjnych.

Publikacje:
6335, 6440

PN-10 - Pracownia Metabolizmu RNA w Procesach Odpowiedzi

Immunologicznej
Kierownik: dr Damian Graczyk

Zespol: doktoranci: mgr Hitha Gopalan, mgr Neuton Gorjao

Cel badan:

Celem badah w naszej pracowni jest poznanie mechanizméw odpowiedzialnych za
regulacje ekspresji niekodujacych RNA, ktoére transkrybowane sa przez polimeraze 111 RNA.
Chcemy pozna¢ jak zmiana poziomu tych RNA wplywa na fizjologi¢ komoérek, w tym
odpowiedz immunologiczng, proliferacje¢, migracje oraz §mier¢ komorkowsa. Naszym modelem
badawczym sa komorki ssakow, a w szczegodlnosci komoérki ukladu odpornosciowego,
makrofagi, oraz komorki nowotworowe, gtownie raka jelita grubego.

Opis realizowanych prac:

Czynnik martwicy nowotworu (guza) (ang. tumour necrosis factor alpha, TNFa), jest
plejotropowa cytoking produkowang przez komodrki systemu wrodzonej odpowiedzi
immunologicznej. Cytokina ta zostala odkryta jako czynnik wywotujacy $mieré niektorych
komorek nowotworowych 1 wigzano z nig duze nadzieje w zwigzku z mozliwos$cig uzycia jako
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lek przeciwnowotworowy. Niestety systemowe podawanie TNFo wigze si¢ z duzg
toksyczno$cig. Inng mozliwoscia jest uwrazliwianie komoérek nowotworowych na TNFa., ktory
1 tak produkowany jest w guzach. Nasze badania pokazaty, ze obnizenie aktywnosci RNA
polimerazy III uwrazliwia komoérki raka jelita grubego na TNFoa. W tym okresie
sprawozdawczym badali$my mechanizm tego zjawiska. Wykazaliémy, ze zahamowanie RNA
polimerazy III obniza/blokuje TNFa-zalezng aktywacje¢ NF-xB, kluczowego czynnika
transkrypcyjnego regulujacego odpowiedZ prozapalng. Nizsza aktywnos$¢ tego czynnika,
wyjasnia obserwowane przez nas fenotypy: obnizenie proliferacji, migracji i zwigkszong Smierc
komorek raka jelita grubego. Wyniki z tej czgéci zostaly zawarte w manuskrypcie publikacji,
ktora zostata wystana do recenzji.

W minionym okresie sprawozdawczym kontynuowaliSmy badania majace na celu
okreslenie, jak nadekspresja biatka MAF1, negatywnego regulatora polimerazy III RNA, jak
i zahamowanie aktywnos$ci tego enzymu za pomocg specyficznego inhibitora wplywaja na
odpowiedZ interferonowa makrofagéw. W ramach tego projektu dalej badaliSmy takze
mechanizm obserwowanego zjawiska oraz przygotowali§my manuskrypt publikacji.
Kolejnym zagadnieniem, ktorym si¢ zajmowaliSmy to okreslenie roli kinaz MAP w regulacji
polimerazy III RNA w makrofagach stymulowanych silnie prozapalnym czynnikiem —
lipopolisacharydami (LPS), skladnikiem $cian komorkowych Gramm ujemnych bakterii.
Wiyniki tych prac zostaty opublikowane w czasopi$mie Gene.

Ponadto, kontynuowaliSmy prace nad wplywem manipulacji poziomu jednej
z podjednostek polimerazy RNA 11 III, na aktywno$¢ kinazy mTOR. We wspotpracy z firma
ADAMED oraz Uniwersytetem Gdanskim prowadziliSmy badania nad opracowaniem
szczepionki RNA.

Opis najwazniejszych osiagniec:

- Wykazali$my, ze modulacja aktywnosci polimerazy III RNA wptywa na odpowiedz
interferonowg makrofagow.

- Wykazali$my, ze zahamowanie polimerazy III RNA uwrazliwia komorki raka jelita
grubego na TNFa.

- Wykazalismy, ze kinazy MAP zaangazowane sa w regulacj¢ polimerazy III RNA
w makrofagach stymulowanych LPS.

- Wykazalismy, ze modulacja poziomem jednej z podjednostek polimerazy RNA 11 III,
wplywa na aktywnos$¢ kinazy mTOR.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Nasze badanie majg gldéwnie charakter podstawowy 1 maja na celu poszerzenie naszej
wiedzy dotyczacej regulacji i roli matych niekodujacych RNA w fizjologii komoérek ssakow.
Niemniej, nasze badania moga w przysziosci przyczyni¢ si¢ opracowania nowych terapii
chordob zapalnych czy nowotworow. Uzyskane wyniki wejda w sktad przygotowywanych
publikacji.

Publikacje:
6396
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PN-11 - Pracownia Modyfikacji i Uszkodzen DNA i RNA
Kierownik: prof. dr hab. Elzbieta Grzesiuk

Zesp6t: dr Michal Marcinkowski

Cel badan:

Celem badan byto (i) okreslenie ekspresji niektorych biatek z rodziny ALKBH w guzach
$linianki (SGT); (ii) wskazanie zmian w historii zycia, transkryptomie i proteomie Daphnia
magna pod wplywem czynnikéw alkilujacych cyklofosfamidu (CDDP) i cisplatyny (CP); (iii)
okreslenie wptywu operacji bariatrycznej (Scopinaro) na otylos$¢ i cukrzyce typu 2 u $win na
diecie wysokoenergetycznej; (iv) poszukiwanie interaktorow biatek ALKBHS 1 FTO przy
zastosowaniu drozdzowego systemu dwuhybrydowego.

Opis realizowanych prac:

Ad 1. Sposréd przebadanych dioksygenaz ALKBH: 1, 3, 4, 5 1 FTO stwierdzono
nadekspresje biatek 1,4 1 FTO w tagodnym guzie §linianki. Uzyskane wyniki oraz pordwnanie
do ztos$liwych nowotwordw glowy i szyi pozwalajg stwierdzié, ze podwyzszony poziom biatka
FTO $wiadczy o stopniu zlosliwosci (publ 6468, Acta Biochimica Polonica,
https//doi.org/10.18388/abp.2020 6486, 2022).

Ad 2. Stwierdzono, ze chroniczna obecnos$¢ w srodowisku wodnym zanieczyszczen lekami
przeciwnowotworowymi CDDC 1 CP prowadzi do stresu u zwierzat, co przeklada si¢ na
wydhluzenie czasu dojrzewania, obnizenie ilosci jaj i wydluzenie czasu przy pierwszej
reprodukcji Daphnia magna oraz zmian na poziomie transkryptomu i proteomu (opublikowane
w Ecotoxicology and Environmental Safety 249(2023) 114372).

Ad 3. Do badan nad cukrzyca typu 2 i otyloscig zastosowano model $wini z wywotang
insulinoopornoscig i hodowanych na diecie wysokoenergetycznej (HE). Odkryto redukcje
wielkosci kosmkow w jelicie cienkim $win na diecie HE. Spektrometria mas wykazala
znaczgce zmiany w 330 biatkach u tych swin. Wszystkie obserwowane zmiany byly odwracalne
po szesciu miesigcach od operacji bariatrycznej (Scopinaro).

Ad 4. Poprzednio udowodniono, ze dioksygenaza FTO tworzy aktywne homodimery
in vivo ale rowniez heterodimery z kalmoduling. Stosujac drozdzowy system dwuhybrydowy
zidentyfikowalisSmy pi¢¢ potencjalnych interaktorow dioksygenazy ALKBHS 1 cztery FTO.

Opis najwazniejszych osiagniec:

1. Badania nad ekspresja niektorych bialek ALKBH w nowotworach glowy i szyi oraz
sliniankach pozwolity ustali¢, ze stopien ztosliwosci nowotworu jest zwigzany z nadekspresja
dioxygenazy FTO.

2. Zanieczyszczenie $rodowiska wodnego zwigzkami alkilacyjnymi stosowanymi
w terapii antynowotworowej prowadzi do zmian w Daphnia magna na poziomie historii Zycia,
transkryptomu 1 proteomu.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

1. Poziom ekspresji biatkka FTO w niektorych nowotworach pozwoli okresli¢ stopien
ztosliwosci nowotworu.

2. Daphnia magna moze by¢ wykorzystana jako organizm indykatorowy zanieczyszczenia
srodowiska wodnego farmaceutykami.

Publikacje:
6468, 1057/N, 1058/N
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PN-12 - Pracownia Patogenezy Roslin
Kierownik: prof. dr hab. Jacek Hennig

Zespol: dr Marta Grech-Baran, dr Anhelina Kyrychenko, dr Malgorzata Lichocka,doktorantka:
mgr [zabela Barymow-Filoniuk, magistrantka: Norbert Lewkowicz

Cel badan:

Realizowane byly dwa cele:

1. Charakterystyka receptora Rysto, nalezacego do rodziny TIR-NB-LRR, warunkujacego
odpornos¢ podczas infekcji roslin réznymi wirusami z rodziny Potyviridae.

2. Weryfikacja hipotezy o udziale biatka aneksyny 5, u Arabidopsis, w utrzymaniu
integralnosci btony komoérkowej w ziarnach pylku podczas procesow rozwojowych oraz
w odpowiedzi na zaburzenia rGwnowagi osmotycznej lub jonowe;.

Opis realizowanych prac:

Kontynuowalismy analiz¢ funkcjonalng receptora Rysio, nalezacego do rodziny TIR-NB-

LRR. Wykazali§my ze ekspresja genu Rysto, kodujacego biatko receptora, poza determinacja
odporno$¢ roslin ziemniaka uprawnego (Solanum tuberosum L.) na infekcje wirusa PVY, moze
inicjowa¢ skuteczna obrong przed infekcjami waznych ekonomicznie wirusow nalezacych do
rodziny Potyviridae. Wsrod nich sg: wirus ospowatosci §liw (PPV) czy wirus mozaikowato$ci
rzepy (TuMV). Nasze badania prowadziliSmy zaréwno z wykorzystaniem roslin modelowych
(tyton, Arabidopsis) jak i roslin uzytkowych (lucerna, satata).
Badalismy takze fizjologiczng funkcj¢ biatka aneksyny 5 (ANNS) w ziarnach pytku,
u Arabidopsis thaliana. WykazaliSmy, ze biatko to ma zdolno$¢ do wigzania si¢ z blong
tworzacej si¢ tagiewki pytkowej, podczas jego kietkowania. Ponadto, biatko ANNS uczestniczy
w procesach naprawy integralnosci blony komorkowej pytku w przypadku zaburzenia
réwnowagi osmotycznej lub jonowej, co mam migdzy innymi miejsce podczas opadow
deszczu.

Opis najwazniejszych osiagniec:

1. Receptor Rysw, inicjuje reakcje obronng ro$lin podczas infekcji réznych wirusow
nalezacych do rodziny Potyviridae.

2. Aneksyny 5 u Arabidopsis thaliana uczestnicy w utrzymaniu integralnosci btony
komorkowej, w ziarnach pytku.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wyniki badan zostaty wykorzystane w publikacjach naukowych oraz prezentowane byty

podczas miedzynarodowych konferencji naukowych.

Publikacje:
6334, 6401, 4960/A, 4961/A
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PN-13 - Pracownia Segregacji DNA i Cyklu Zyciowego Proteobakterii
Kierownik: prof. dr hab. Grazyna Jagura-Burdzy

Zespél: dr hab. Aneta Bartosik, dr hab. Elzbieta Kraszewska, dr Adam Kawalek,
dr Pawel Wawrzyniak, doktoranci: mgr Magdalena Modrzejewska (obrona 31.05.2022 r.), mgr
Monika Mitura (obrona 18.10.2022), mgr Karolina Kotecka (obrona 18.01.2022 r.), mgr Joanna
Drabinska (obrona 3.03.2022 r.)

Studenci: Zuzanna Bartczak (do 31.01.2022), Zuzanna Lewandowska (do 2.02.2022), Karolina
Saran (do 5.02.2022), Natalia Bednarek, Wiktoria Miklinska

Cel badan:

Priorytetowym celem w roku sprawozdawczym byla kontynuacja badan zaleznoS$ci
procesu segregacji chromosomow w Pseudomonas aeruginosa (Pa) i innych procesow
komorkowych. Poprzednio wykazano istotng role bialek ParA / ParB w segregacji
chromosomow poprzez wigzanie ParB do (i) palindromowych sekwencji parS1-4 w poblizu
oriC a takze (ii) ponad tysigca motywow half-parS. W minionym roku kontynuowano badania
zmian ilosci 1 lokalizacji ParB na chromosomie w czasie cyklu komoérkowego i1 analizg
oddziatywan biatek ParAB z ich partnerami komérkowymi, role regulatoréw transkrypcji,
ktorych poziom ekspresji zmienia si¢ w mutantach par.

Opis realizowanych prac:

Przy uzyciu ChIP-seq sprawdzono rozmieszczenie ParB na DNA w komorkach w réznych
warunkach wzrostu. Przy uzyciu 3C-seq przeanalizowano interakcje w obrgbie chromosomu
w szczepie dzikim i 10 szczepach z roznymi defektami systemu ParAB-parS. Przeprowadzono
bioinformatyczng analiz¢ wynikow i rozpoczgto przygotowanie manuskryptow.

Podsumowano interakcj¢ biatka ParB 1 ParA oraz z innymi bialkami w komorce.
Skonstruowano i przeanalizowano szereg mutantoéw (podwdjnych i potrdjnych) Pa w genach
kodujacych biatka partnerskie dla ParB. Badano fenotypy otrzymanych mutantéw m.in.
metodami mikroskopii fluorescencyjnej 1 ChIP-seq, a otrzymane dane opublikowano.
Rozpoczeto wielowatkowa analize znaczenia interakcji ParB z biatkami NdpA.

Analizowano zmiany stezenia ParB w cyklu komorkowym w szczepie Pa i skonstruowano
szereg mutantow delecyjnych w regionie operonu gidABparAB, aby wyjasni¢ regulacje
transkrypcyjna tego regionu. Skonstruowano kilkanascie mutantow Pa (pojedyncze, podwojne
1 potrdjne) w genach kodujacych potencjalne proteazy serynowe, podejrzewane o proteolize
biatka ParB w cyklu komdérkowym. Analiza tych mutantéw doprowadzita do identyfikacji
proteazy odpowiedzialnej za zmiany poziomu ParB w komorkach.

Zaadaptowano metod¢ mutagenezy przy uzyciu transpozonu i sekwencjonowania (Tn-
seq); skonstruowano i analizowano biblioteki transpozonowe w szczepie dzikim Pa oraz
w mutantach AparAB oraz AMKSBEF w celu poznania interakcji genetycznych tych operonow
a przez to identyfikacj¢ biatek potencjalnie wspdlpracujacych z powyzszymi systemami. Trwa
weryfikacja zidentyfikowanych interakcji poprzez konstrukcje mutantow delecyjnych.
Rozpoczeto adaptacje metody CRISPRi1 do wykorzystania w analizie funkcjonalnej genow Pa.

Zakonczono cykl analiz wybranych regulatorow transkrypcji Pa: scharakteryzowano
regulator typu TetR PA3973, zidentyfikowano miejsca wigzania (ChIP-seq), a takze geny
regulowane przez to biatko. Opublikowano manuskrypt podsumowujacy te analize.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Analiza ChIP-seq lokalizacji ParB na chromosomie wykazata re-dystrybucje ParB
na chromosomie w roznych warunkach wzrostu. W warunkach szybkiego wzrostu na bogatym
podtozu ParB lokalizuje si¢ gtdéwnie w domenie ori (region oriC, miejsce inicjacji replikacji)
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wigzac si¢ do palindromowych sekwencji parS. Zwolnienie tempa wzrostu powoduje
przemieszczanie ParB z domeny ori na dodatkowe (ok. 1000) miejsca wigzania, zawierajace
heptanukleotydy odpowiadajgce ramieniu palindromu pars.

Analiza danych 3C-seq wykazata wieloptaszczyznowy wplyw systemu ParAB-parS
na interakcje w obrgbie chromosomu bakteryjnego.

Wykazano, ze regulator transkrypcyjny PA3973 posiada wiele miejsc wigzania w genomie
Pa 1 wptywa na ekspresj¢ sasiadujacych genow PA3972-PA3971, kodujacych biatka
o proponowanej roli w odpowiedzi na stres.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Uzyskane wyniki byty podstawa 2 publikacji (6425, 6460), 4 prac doktorskich (1054/N,
1060/N, 1065/N, 1081/N). Wyniki prezentowano na seminariach grupy mikrobiologicznej,
konferencji International Biennial Pseudomonas 2022, Atlanta GA, 18-23.04.2022 oraz
Konferencji ,,The last word belongs to microbes — Celebrating the 200th anniversary of the birth
of Louis Pasteur” Warszawa, 29-30.11.2022 (5017/A, 5016/A, 4938/A, 4937/A, 4936/A).

Publikacje:
6425, 6460, 4936/A, 4937/A, 4938/A, 5016/A, 5017/A, 1054/N, 1060/N, 1065/N, 1081/N

PN-14 - Pracownia Lekoopornosci Bakterii
Kierownik: dr hab. Izabela Kern-Zdanowicz

Zespol: doktorantka: mgr Aleksandra Kurytek

Cel badan:

1. Wptyw plazmidow na komorke gospodarza, na przyktadzie plazmidu koniugacyjnego
pCTX-M3 z grupy IncM, odpowiedzialnego za rozprzestrzenianie réznych genow kodujacych
oporno$¢ na antybiotyki wsrod bakterii, przedstawicieli rzgdu Enterobacterales.

2. Poszukiwanie czynnikéw wirulencji Streptococcus anginosus, bakterii, ktora jest
oportunistycznym patogenem, powodujacym u ludzi infekcje, takze te zagrazajace zyciu.

Opis realizowanych prac:

Ad 1. Uprzednio w wyniku analizy réznicowej ekspresji genow (RNAseq 1 DEseq)
zidentyfikowano geny chromosomalne Escherichia coli, ktorych ekspresja byta zmieniona
w szczepach niosgcych plazmid pCTX-M3 typu dzikiego w pordéwnaniu do szczepow
z plazmidami pozbawionymi regionéw kodujacych regulatory transkrypcji, odpowiednio geny
orf35 oraz hnspcrx-m3 1 hhaperx-ms, kodujace biatka NAP (Nucleoid Associated Proteins). Przy
tym, kilkanascie genéw o zmienionej transkrypcji, w tym zwigzanych z opornoscia
na zakwaszenie §rodowiska, powtarza si¢ w wynikach RNAseq dla szczepéw pozbawionych
wspomnianych regulatoréw transkrypcji. Zbadano, ze rzeczywiscie w podtozu o pH 4,51 5,0
szczepy z plazmidami pozbawionymi regulatorow rosng lepiej (o 15 — 23%) niz szczep
z plazmidem dzikiego typu. Mechanizm prowadzacy do tych zmian bedzie badany.
Réwnoczesnie kontynuowane jest przygotowanie do izolacji rdzenia transportera systemu
koniugacyjnego pCTX-M3.

Ad 2. Przygotowang uprzednio biblioteke mutantow insercyjnych inwazyjnego szczepu
S. anginosus 980/01, wyizolowanego z krwi, analizowano poprzez sekwencjonowanie miejsc
integracji transpozonu (metoda TraDIS — Transposon Directed Insertion Sequencing)
w warunkach optymalnych dla wzrostu. W ten sposob wytypowano pule genéw niezbgdnych
do zycia tej bakterii. Nastepnie, mutanty z tej biblioteki hodowano w obecnos$ci nadtlenku
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wodoru oraz petnej krwi ludzkiej, czyli w warunkach odzwierciedlajacych rdzne etapy infekcji.
Odzyskano pule mutantéw i1 poddano je analizie TraDIS, w wyniku ktorej wytypowano geny
istotne do przezycia w tych warunkach. Biblioteke mutantow przetestowano pod wzgledem
zdolnosci przylegania do komorek ludzkiego $rdédbtonka. Z biblioteki wyselekcjonowano
réwniez mutanty nieprodukujace DNaz, znanych jako czynniki wirulencji. Trwa analiza
uzyskanych wynikéw. Ostatecznie, rola wytypowanych genéw w danym etapie infekcji bedzie
weryfikowana poprzez przygotowanie i analiz¢ indywidualnych mutantéw.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Ad 1. Represory systemu koniugacyjnego w plazmidzie pCTX-M3 wplywajg na poziom
ekspresji wielu genow chromosomalnych gospodarza plazmidu, w tym tych odpowiedzialnych
za opornos¢ na zakwaszenie srodowiska.

Ad 2. Okreslono pulg gendow niezbednych do zycia S. anginosus 980/01.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wyniki postuza do przygotowania publikacji naukowe;.

Publikacje:
6450, 4996/A, 5048/A

PN-15 - Pracownia Biologii Grzybow
Kierownik: prof. dr hab. Joanna Kruszewska

Zespol: dr Anna Janik, dr Urszula Perlinska-Lenart, dr hab. Sebastian Pilsyk, doktorantka:
mgr Elzbieta Gryz

Cel badan:

1. Poszukiwanie czynnikow warunkujacych przechodzenie Candida albicans w forme
patogenna.

2. Poszukiwanie enzymu katalizujagcego nasycanie wigzah po stronie ® w czasteczce
oryginalnych dolicholi z grzybow strzepkowych.

3. Opracowanie metody dezodoryzacji odpadéw z wykorzystaniem grzybow
strzepkowych.

Opis realizowanych prac:

1. Zbadano szczepy C. albicans z upo$ledzong saturacja poliprenoli do dolicholi
1 z obnizong syntezg dtugich kwasow ttuszczowych. Stwierdzono, ze wydluzanie kwasow
thuszczowych jest priorytetowe dla komorki 1 jego uposledzenie obniza ekspresje gendow
regulatorowych szlaku mewalonowego, reduktazy hydroksymetylo glutarylo CoA 1 syntazy
farnezylopirofosforanu. Jednoczesne zahamowanie wydtuzania kw. tluszczowych 1 saturacji
poliprenoli hamuje ekspresj¢ enzymow szlaku mewalonowego jak i syntezy mewalonylo CoA
substratu do wydtuzania kw. thuszczowych. Poniewaz zarowno bardzo dlugie kw. thuszczowe
jak 1 dolichole sg niezbedne do zycia komorki rownoczesne hamowanie obu szlakow
metabolicznych pozwala utrzymaé¢ réwnowage w syntezie obu produktéw (publikacja 6320).

2. Wytypowano kilka bialek z Trichoderma, posiadajacych charakterystyczng domene,
ktore moglyby mie¢ aktywno$¢ w-saturaz poliprenolowych. Dokonano delecji genoéw
kodujacych te biatka w Trichoderma. Oczyszczono mutanty.
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3. Scharakteryzowano okoto 30 szczepdéw grzybow strzepkowych, ktére moglyby zostaé
zastosowane do dezodoryzacji odpadéw. Zbadano wzrost na odpadach i1 usuwanie odoréw na
skale laboratoryjng. Projekt nie uzyskat finansowania.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Wspotzaleznos¢ syntezy dolicholi 1 ich nasycania z syntezg dtugich kw. tluszczowych
zostata stwierdzona przez nas dla mutantow Candida. Wiadomo, ze dolichole i kw. thuszczowe
sg podobne strukturalne, a do ich syntezy konieczny jest acetylo CoA. To sugeruje, ze oba
szlaki metaboliczne muszg by¢ wspodlnie regulowane, jako ze konkurujg o ten sam substrat.
Zarowno dolichole jak i kw. tluszczowe sg sktadnikami bton komoérkowych a stopien ich
nasycenia ma kluczowe znaczenie dla wtasciwos$ci btony.

Te wyniki staty si¢ podstawa do sformulowanie projektu grantowego ,.Relationship
between the synthesis of dolichols and fatty acids in filamentous fungi” przestanego do NCN.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Wyniki zostaty opublikowane (6320). Wyniki zostaly wykorzystane jako badania wstepne
do sformulowania projektu grantowego do NCN. Scharakteryzowane grzyby moga zostac
przebadane na skuteczno$¢ w dezodoryzacji odpadow w przypadku finansowania projektu.

Publikacje:
6320

PN-16 - Pracownia Biologii Roslin i Mikroorganizméw
Kierownik: dr hab. Magdalena Krzymowska, prof. instytutu

Zespol: dr Magdalena Gorecka, dr Tomasz Krepski, dr Juan Camilo Ochoa Cabezas,
dr Patrycja Zembek, doktoranci: mgr Martyna Jonak, mgr Jakub Kwiatkowski (obrona
15.09.2022), mgr Dominika Nowak (obrona 13.10.2022), magistratka: Adeola Odeniyi

Cel badan:
Celem badan bylo wstepne scharakteryzowanie wlasciwosci efektora HopAGlI
pochodzacego z Pseudomonas syringae.

Opis realizowanych prac:

HopAGTI to jeden z efektoréw biatkowych dostarczanych przez chorobotwoércze wobec
roslin bakterie Pseudomonas syringae do wngtrza komorek gospodarza. W strukturze tego
biatka mozna wydzieli¢ trzy hipotetyczne domeny: ADP rybozylotransferazy (ART.), kinazy
oraz hydrolazy NUDIX. Ekspresja HopAG1 w lisciach Nicotiana benthamiana prowadzi do
lokalnej nekrotyzacji tkanek. Analizy bioinformatyczne pozwolity wskaza¢ reszty
aminokwasowe potencjalnie zaangazowane w wigzanie NAD". Wérod kilku testowanych
wariantow efektora, jedynie te z podstawieniami N62A oraz N127A w obrebie motywu
wigzacego NAD" calkowicie zniosly powstawanie zmian makroskopowych, podczas gdy
zamiana argininy w pozycji 50. na alaning jedynie opdznita wytwarzanie symptoméow. Wyniki
te sugeruja, ze wigzanie NAD" i przewidywania aktywno$¢ enzymatyczna ADP
rybozylotransferazy jest niezbgdna dla wirulencji biatka. Jednak ekspresja w roslinach jedynie
samej domeny ART jest niewystarczajaca dla zainicjowania zmian chorobowych. Dalsze prace
prowadzone s3 nad badaniem aktywnosci enzymatycznej ART, jej regulacji poprzez
modyfikacje potranslacyjne (znaczenie zidentyfikowanych miejsc fosforylacji) oraz
wspotdziatanie tej domeny z pozostatymi domenami efektora.

21|Strona



Opis najwazniejszych osiagniec:

Przeprowadzone analizy z zastosowaniem efektora HopAG1 z Pseudomonas syringae
pozwolily wskaza¢ aminokwasy, prawdopodobnie uczestniczace w wigzaniu NAD®, jako
niezb¢dne dla wywotywania zmian chorobowych podczas ekspresji HopAGl w roslinach
Nicotiana benthamiana.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Uzyskane wyniki stanowiag punkt wyjsciowy do analizy funkcjonalnej efektora HopAGl1,
w tym do oznaczenia jego aktywnosci enzymatycznej oraz zidentyfikowania celow
komorkowych.

Publikacje:
6334, 1075/N, 1080/N

PN-17 - Pracownia Bioenergetyki i Mechanizméw Chorob Mitochondrialnych
Kierownik: dr hab. Réza Kucharczyk, prof. instytutu

Zespol: dr Chiranjit Panja, dr Aneta Wigsyk, doktorantki: mgr Masanta Suchismita, mgr Emilia
Baranowska, mgr Marta Kasabuta, magistrantki: Iwona Rapata, Abhipsita De

Cel badan:

Celem prowadzonych badan jest zrozumienie funkcji biologicznej dwoch bialek
mitochondrialnych ampylazy Fmp40 1 Ynl320w w regulacji homeostazy redoks
w mitochondriach oraz aktywnosci systemu fosforylacji oksydacyjnej, w szczego6lnosci syntazy
ATP. Ynl320w jest najprawdopodobniej depalmitylaza, co chcielibySmy wykazac.

Opis realizowanych prac:

1. Zidentyfikowanie substratow Fmp40 in vivo, miejsc ampylacji oraz wplywu tej
modyfikacji na funkcje zidentyfikowanych bialek.
Badania skupiliémy na redoksynach mitochondrialnych, ampylowanych in vitro przez Fmp40:
Prx1, Trx3 i Grx2. Skonstruowali§my seri¢ szczepow: prxla, grx24, trx34, prx14 fmp404,
grx24 fmp404, trx34 fmp404. Uzyskalismy na plazmidach geny kodujace warianty Prx1, Trx3
1 Grx2 posiadajace podstawienia reszt aminokwasowych, na ktorych zidentyfikowano AMP
w spektrometrii masowej po reakcji ampylacji in vitro: Prx1-S116A, Trx3-T95A, Grx2-Y63A,
Grx2-T109A, Grx2-S124A. Plazmidy wprowadzili$my do szczepow z delecjami odpowiednich
genow, takze w tle finp404. Reszty S116 w Prx1 oraz T32 i T109 w Trx3 sa istotne dla
stabilnosci tych biatek — nie wykryliSmy tych form w ekstraktach komérkowych. Uzyskalismy
ekspresje w bakteriach biatek Glrl, Trr2, Atp4 1 Atpl6 w celu zbadania ich ampylacji przez
Fmp40 in vitro. Peptydy z tych biatek byty na liscie ampylowanych peptydow w proteomie
mitochondrialnym (punkt 2). Zbadalismy stan redoks Trx3 w serii szczepéw fmp404, prx14,
grx24, trx34, prx14 fmp404, grx24 fmp404, trx34 fmp404. Odkryli$my, ze Grx2 jest potrzebne
do efektywnej redukcji Trx3, co zalezy rowniez od Fmp40.

2. Identyfikacja ampylomu mitochondrialnego, w tym substratéw Fmp40, w warunkach
wzrostu oddechowego i stresu oksydacyjnego.
Wyizolowalismy i oczy$cili$my na gradiencie perkolu mitochondria ze szczepow typu dzikiego
1 z delecja genu FMP40 aby nastgpnie potraktowaé je diamidem i poddaé proteom
mitochondrialny analizie w spektrometrze masowym w celu identyfikacji ampylowanych
peptydow. UzyskaliSmy dane surowe do analizy i opracowania do publikacji.
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3. Analiza funkcjonalna genu YNL320w w celu poznania funkcji biatka Ynl320w oraz jego
interakcji z Fmp40.
Wykonalismy delecje genu YNL320w w dwoch tlach genetycznych. Wykazalismy lokalizacje
biatka Ynl320w-GFP w btonach mitochondriéw. YNL320w podobnie jak FMP40 oddziatuje
genetycznie z GSH1 — genem kodujacym syntetazg glutationu. Badamy zuzycie tlenu
i aktywnos$ci kompleksu IV i syntazy ATP w serii szczepow typu dzikiego, gshl, fmp40,
ynI320w, gshl fmp40 i gshl ynl320w w celu okreslenia roli tych biatek w regulacji tancucha
oddechowego i syntazy ATP przez reaktywne formy tlenu i procesy zalezne od glutationu.

4. Charakterystyka funkcji Mcol0.
Wykazali§my, ze bialkko Mcol0 jest podjednostka syntazy ATP, ktéora wystepuje na
monomerze. Mco10 moduluje funkcje syntazy ATP jako megakanalu mitochondrialnego, jest
istotne w zachowaniu homeostazy jonow wapnia, nie jest potrzebne do prawidtowych
aktywnosci syntazy ATP i tancucha oddechowego w procesie fosforylacji oksydacyjne;.

Opis najwazniejszych osiagniec:
Wykazali$my funkcje biologiczng Mco10 - kolejnej dodatkowej podjednostki syntazy ATP.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Wyniki badan prezentowane byly w formie posteréw i dwodch prezentacji ustnych na
konferencjach: 1st PYC Rzeszow 1 EBEC Aix-En-Provence (Abstrakty 4944/A, 4945/A,
4946/A, 4950/A, 4951/A, 4957/A, 4963/A, 4984/A, 4997/A, 4998/A, 5002/A). Praca opisujaca
funkcje McolO jest w rewizji w Scientific Reports. Badania w celu poznania funkcji
biologicznej Fmp40 s3 zawarte w rozprawie mgr Sylwii Pilch, pt. Funkcja AMPylazy Fmp40
w regulacji odpowiedzi komorki drozdzy Saccharomycs cerevisiae na stres oksydacyjny”
ztozonej w pazdzierniku 2022 r.

Publikacje:
6351, 6406, 6406, 6407

PN-18 - Pracownia Biochemii Lipidow
Kierownik: prof. dr hab. Ewa Kula-Swiezewska

Zespol: dr hab. Liliana Surmacz, dr Marta Hoffman-Sommer, dr Aleksandra Weremczuk, dr
Karolina Skorupinska-Tudek, dr Konrad Zdanowski, doktoranci: mgr Przemystaw Surowiecki
(obrona 31.09.2022 r.), mgr Agnieszka Onysk, mgr Natalia Pitka, mgr Marta Zajbt-
Luczniewska, mgr Karolina Sztompka, mgr Zuzanna Bechler (magistrantka, a od 01.10.2022
doktorantka), studenci: Mariusz Dobryjanowicz, Julia Gries, Mariia Topolnytska, Dominika
Zalewska

Cel badan:

Glownym celem badan bylo poszerzenie wiedzy na temat biosyntezy i1 biologicznej roli
lipidow poliizoprenoidowych w komodrkach eukariotycznych. Badania prowadzono
w nastepujacych kierunkach:

- cis-prenylotransferazy (CPT) — charakterystyka molekularna wybranych enzymow

1 poszukiwanie ich partneréw biatkowych;

- transkrypcyjna regulacja biosyntezy poliizoprenoidow;

- rola sktadnikéw kompleksu TRAPP w metabolizmie komorki roslinnej;

- reduktazy poliprenolu u roslin — charakterystyka molekularna.
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Opis realizowanych prac:

1. Zidentyfikowano cis-prenylotransferaze rzodkiewnika (CPT3) syntetyzujaca dolichole
niezbedne do zycia komorki roslinnej, a takze wykazano wptyw o/B-hydrolazy na poziom
dolicholi [#6333, wsp. dr A.lhnatowicz, UG].

2. Pokazano tworzenie kompleksu AtCPT4 z biatkami AtLew1 oraz AtREF2 i wykazano
wzajemne oddziatywania biatlek AtREF2 1 -3. [#5009/A].

3. Badano regulatorowg funkcje fosforylacji CPT7 in planta. Wskazano, iz kinazy SnRK2
mogg peli¢ rolg negatywnych  regulatorow  aktywnosci  wybranych  CPT
(wsp. prof. G. Dobrowolska, IBB PAN).

4. Charakteryzowano funkcje CPTA i -B w komorkach Paramecium tetraurelia,
zidentyfikowano potencjalnego partnera PtCPT (wsp. dr J. Nowak, IBB PAN) [#5021/A].

5. Wykazano, ze zmiana lokalizacji wewnatrzkomérkowej z  retikulum
endoplazmatycznego do chloroplastow dwoch cis-prenylotransferaz Arabidopsis (hybrydowe
CPT) wplywa na zmian¢ dlugosci syntetyzowanych przez nie tancuchow poliizoprenoidowych
— skrocenie lub wydluzenie dominujacego tancucha o 1 lub nawet 3 reszty izoprenowe.
[#5007/A].

6. Rozpoczeto molekularng charakterystyke CPT-az oraz biatka wigzacego CPT w Rosa
chinensis odpowiedzialnych za synteze dlugich tancuchow zbudowanych z wigcej niz 30 reszt
izoprenowych.

7. Przeprowadzono szereg prob krystalizacji AtCPT3, -6 i -7 (wsp. prof. M. Nowotny,
MIBMiK).

8. Udowodniono, iz obecno$¢ poliprenoli, syntetyzowanych w liSciach rzodkiewnika
przez CPT7, warunkuje przezywalno$¢ rosliny w warunkach stresu cieplnego, synteza
poliprenoli indukowana jest przez czynniki transkrypcyjne HSFA1 [wsp. dr Y-Y. Charng,
ABRC AS Taiwan; dr hab. L. Kowalewska, UW; prof. W. Gruszecki, UMCS].

9. Badano role¢ ATPazy BRM, podjednostki kompleksu SWI/SNF, w regulacji procesu
syntezy poliprenoli u rzodkiewnika.

10.Przeprowadzono molekularng charakterystyke wybranych podjednostek kompleksu
TRAPPIII (Transport Protein Particle III) rzodkiewnika, wykazano rol¢ podjednostki C8
w procesie autofagii (#5008/A, wsp. dr Y. Dagdas, GMIMPB, Wieden).

11.Charakteryzowano linie Arabidopsis pozbawione aktywnosci PPRD1, wstepne wyniki
wskazujag na brak specyficznosci substratowej reduktaz PPRD1 vs -2 [#4942/A].
Przeprowadzono préby badan strukturalnych PPRD (wsp. prof. M. Nowotny
1dr S. Palchevskyi, MIBMiK).

12.Wykazano rol¢ poliprenoli w modulowaniu odpowiedzi roslin drzewiastych na stres
zasolenia [#6344, #6397, wsp. prof. W. Dmuchowski, IOS].

13.Przedstawiono strukture WaalL — ligazy O-antygenu bakteryjnego — w kompleksie
z difosforanem undekaprenylu petligcym funkcje lipidowego przenosnika O-antygenu
u Cupriavidus metallidurans; badania wykonano we wspotpracy z badaczami z kilkunastu
osrodkéw naukowych [#6368].

14.Wykazano stymulujacy efekt difosforanow oligoprenoli na proliferacje¢ limfocytow yd
T [#6342, wsp. dr I. Parmryd, GU, Geteborg].

15.Udostepniono preparaty poliizoprenoidowe kilkunastu grupom badawczym w ramach
dziatalnosci Kolekcji Poliprenoli.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Zaproponowanie strukturalnych podstaw wigzania substratu i mechanizmu procesu
tworzenia lipopolisacharydu bakteryjnego.
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Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Otrzymane wyniki wejda w sktad publikacji oraz beda podstawg prac doktorskich.

Publikacje:
6333, 6342, 6344, 6368, 6397, 1076/N, 1094/N, 4942/A, 5007/A, 5008/A, 5009/A, 5021/A

PN-19 - Pracownia Biologii Bakteriofagéw
Kierownik: prof. dr hab. Malgorzata Lobocka

Zespol: dr Emil Stefanczyk, doktoranci: mgr Stephen Amankwah, mgr Agnieszka Bednarek,
mgr Lukasz Katuski, mgr Monika Karasiewicz-Urbanska, studentka: Michalina Nowak

Cel badan:

Poznanie mechanizméw warunkujacych szeroki zakres gospodarzy wybranych
bakteriofagéw oraz identyfikacja czynnikow bakteryjnych determinujacych odpornos¢ na
okreslone bakteriofagi

Opis realizowanych prac:

1. W ramach prac nad analiza funkcji bakteriofaga P1 umozliwiajacych przystosowanie
do produktywnej infekcji lub lizogenii réznych gospodarzy opracowano nowa, szybka,
efektywna i bez§ladowa metodg ukierunkowanej mutagenezy genomu faga P1. Wykorzystano
ja do pozyskania nowych mutantow w planowanych do badan genach litycznych
1 potencjalnych genach adaptacyjnych o nieznanej funkcji, w tym w genach potencjalnie
kodujacych niepoznany przedtem system typu toksyna-antytoksyna.

2. Przeanalizowano potencjat wyizolowanego poprzednio nowego bakteriofaga
gronkowcowego z rodzaju Phietavirus w przenoszeniu plazmidow i fragmentéw chromosomu
S. aureus, droga transdukcji. Wykazano, ze wstawienie okreslonego fragmentu genomu
badanego faga do ekspresyjnego wektora wahadtlowego Escherichia coli - Staphylococcus
aureus zwieksza wydajno$¢ transdukcji wektora do ponad czterech rzgdow wielkosci.
Wykazano, ze mozna tak wprowadzi¢ zmodyfikowany plazmid do praktycznie wszystkich
klinicznych szczepow S. aureus, co umozliwia wykorzystanie go w konstrukcji systemu typu
"pipeline" do inzynierii genomoéw gronkowcowych, w tym tez genomow szczepow klinicznych
S. aureus. Zademonstrowano ponadto, ze uzyskany bakteriofag przenosi dowolne fragmenty
chromosomu S. aureus wykorzystujac wszystkie trzy znane mechanizmy transdukcji: lateralna,
specyficzng 1 ogolng. Fragmenty przenoszone droga transdukcji lateralnej przenoszone sa
z najwieksza wydajnoscia.

3. Sklonowano w wektorze wahadtowym E. coli-S. aureus wigkszos¢ genéw modelowego
faga terapeutycznego z rodzaju Kayvirus, kodujacych potencjalne biatka blonowe o nieznanej
funkcji. Okreslono wptyw ekspresji tych genéw na wzrost komorek E. coli i S. aureus.
Wykazano, ze dwa z nich koduja biatka o funkcji poryn. Okreslono lokalizacje fuzji badanych
biatek z biatkiem Egfp, w komorkach E. coli i wykazano, ze niektore z nich lokalizujg si¢
w okolicach oston komérkowych w tym heterologicznym gospodarzu faga.

4. Przeanalizowano potencjal infekcyjny gronkowcowych bakteriofagow terapeutycznych
z rodzaju Kayvirus w stosunku do bedacych powaznym problemem w zakazeniach szpitalnych
szczepOw S. aureus o zmniejszonej wrazliwosci na wankomycyne (tzw. VISA i1 hVISA).
Wykazano wrazliwos¢ szczepow VISA na niektore fagi. Natomiast szczepy hVISA okazaty si¢
odporne na wszystkie badane fagi. Zidentyfikowano czynniki warunkujace odpornos¢. Podjeto
prac¢ nad uzyskaniem faga zdolnego do infekcji tych szczepow.
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5. W wyniku analizy kompletnych sekwencji DNA 48 szczepow S. aureus z kolekcji do
badania specyficznos$ci bakteriofagow terapeutycznych zidentyfikowano mobilne elementy
genetyczne tych szczepdéw oraz potencjalne markery odpornosci na bakteriofagi kodowane
przez chromosom 1 poszczegone elementy mobilomu. Zamknigto sekwencje plazmidowe
badanych szczepow. Wsrdd badanych plazmidow zidentyfikowano kryptyczny, maty,
wysokokopijny plazmid nadajacy si¢ do konstrukcji nowego wektora. Rozpoczeto prace nad
inaktywacja wybranych markerow odpornosci antyfagowej w chromosomach szczepoéw
wykazujacych si¢ duzg odpornoscia na okreslone fagi.

6. Wyizolowano nowe bakteriofagi infekujace szczepy S. pseudintermedius bedace
gléwnymi sprawcami zakazen skornych u pséw 1 kotow (we wspotpracy z SGGW).

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

Opracowanie efektywnej, bez§ladowej metody ukierunkowanej mutagenezy genomu faga
P1. Konstrukcja efektywnego i1 prostego systemu modyfikacji genomow gronkowcowych.
Identyfikacja szerokiego zestawu determinantéw wirulencji i odpornos$éi na bakteriofagi
w genomach szczepow S. aureus z kolekcji do badania specyficzno$éi fagow. Identyfikacja
czynnikow determinujacych odporno$¢ szczepow hVISA na poliwalentne bakteriofagi
gronkowcowe. Izolacja (we wspotpracy z SGGW) nowych bakteriofagéw Staphylococcus
pseudintermedius.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Otrzymane wyniki postuzyty do przygotowania manuskryptéw prac juz opublikowanych
lub bedacych w druku oraz bedacych na etapie opracowywania.

Publikacje:
6328, 6365, 6366, 6447, 1078/N, 4974/A, 4976/A, 4977/A, 4991/A, 4993/A, 5028/A

PN-20 - Pracownia Niekodujacych RNA i Rearanzacji Genomu
Kierownik: dr Jacek K. Nowak

Zespol: dr Julita Gruchota, dr Michat Jaskiewicz, doktorantka: mgr inz. Katarzyna Nowak

Cel badan:

Glownym celem badan jest poznanie mechanizméw zwigzanych z syntezg i metabolizmem
niekodujacych transkryptow z wykorzystaniem orzgska Paramecium tetraurelia jako
organizmu modelowego. W ramach realizowanych projektow analizowana jest funkcja
czynnikéw potencjalnie odpowiedzialnych za powstawanie 1 modytikacje niekodujacych RNA.
Badamy takze transport krotkich ncRNA oraz ich oddzialywanie z chromatyng i innymi
transkryptami.

Paramecium tetraurelia jest jednokomérkowym eukariontem charakteryzujacym sig
obecnoscig dwoch rodzajow jader w obrebie cytoplazmy. Podczas kazdego cyklu piciowego
matczyne jadro somatyczne - makronukleus jest degradowane, a nowy makronukleus powstaje
z jadra generatywnego — mikronukleusa. W czasie rozwoju nowego makronukleusa genom
mikronuklearny podlega zlozonym rearanzacjom, ktorych wzor jest dziedziczony
epigenetycznie pomigdzy starym i nowym makronukleusem: nastgpuje usuni¢cie elementow
wielokopijnych (m. in. transpozondw i1 minisatelitow) oraz precyzyjne wycigcie krotkich,
jednokopijnych, niekodujacych sekwencji IES (ang. Internal Eliminated Sequence). W procesie
tym uczestniczg rézne klasy niekodujacych RNA, mi¢dzy innymi krotkie, charakterystyczne
dla mejozy skaningowe RNA (scnRNA) pochodzace z jadra generatywnego oraz dluzsze,
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niekodujace transkrypty syntetyzowane w starym oraz nowym jadrze somatycznym.
Niekodujace RNA powstajg w wyniku dziatania polimerazy RNA typu Il przy udziale
czynnikdw elongacji transkrypcji Spt5/Spt4 i TFIIS, a nastgpnie DICER (Dcl2/3) i PIWI
(Ptiwi09/01).

Opis realizowanych prac:

Kontynuowano badania dwoch genéw wyselekcjonowanych uprzednio pod katem wplywu
na rozwo0j nowego makronukleusa i role¢ w metabolizmie niekodujacych RNA: GTSF1 -
kodujacego biatko z podwojnym palcem cynkowym oraz SEN1.2¢ - kodujacego helikaze RNA.
Wykazano, ze pod wplywem wyciszania genu GTSF1 scnRNA nie podlegajg selekcji w starym
makronukleusie, cho¢ pozostaja zwigzane z biatkiem Ptiwi09. Przy uzyciu specyficznego
przeciwciala anty-Ptiwi09 wykazano, ze przy wyciszaniu GTSF1 ilo$¢ biatka Ptiwi09 ro$nie
w komorce Paramecium. Wysunigto hipoteze, ze biatko Gtsfl jest niezbgdne do degradacji
biatka Ptiwi09. Przy uzyciu przeciwciata anty-Ub wstepnie wykazano, ze podczas wyciszania
GTSF1 poziom ubikwitynacji Ptiwi09 jest znacznie mniejszy w poroéwnaniu do kontroli.
We wspotpracy z Pracownia Dojrzewania i1 Degradacji RNA IBB PAN wykonano takze udang
prébe oczyszczania biatka Gtsfl przy wykorzystaniu komoérek ssaczych.

Przeprowadzono sekwencjonowanie i analiz¢ bioinformatyczng sekwencji scnRNA
powstatych podczas wyciszania genu SEN1.2¢ wykazujac wptyw na poziom scnRNA obecnych
w komorce. Ponadto zaobserwowano zwigzek pomiedzy dziataniem genu SEN1.2¢ a biatkiem
Spoll odpowiedzialnym za wprowadzanie dwuniciowych peknie¢ DNA (DSB) podczas
mejozy. W celu zbadania roli Senl.2c we wprowadzaniu i naprawie DSB przeprowadzono
analiz¢ polegajaca na ocenie obecnosci DSB in situ przy wykorzystaniu przeciwciata H2AX.
Wykazano przedtuzong akumulacje DSB w mikronukleusach podczas mejozy. Przygotowano
takze material pozwalajacy oceni¢ wplyw Senl.2c oraz Spoll na proces rearanzacji nowego
makronukleusa przy uzyciu wielkoskalowego sekwencjonowania DNA wyizolowanego
z nowych makronukleusow, ktore zostaty oczyszczone przy uzyciu cytometrii przeptywowej
(we wspotpracy z M. Betermier, I12BC, Gif-sur-Yvette, Francja).

Opis najwazniejszych osiagni¢c:

Ustalono, ze biatko Gtsfl bierze udziat w selekcji scnRNA 1 zaproponowano model,
w ktorym kompleks scnRNA-Ptiwi09 zwigzany z chromatyng jest naznaczany do degradacji
przez ubikwitynacje zalezng od Gtsfl. Wykazano ponadto, iz helikaza Senl.2c bierze udziat
w naprawie mejotycznych DSB.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Wyniki badan zostang wykorzystane w publikacjach naukowych oraz w przygotowywane;j
rozprawie doktorskiej. Rezultaty prezentowano podczas Ogdlnopolskiej Konferencji
Genetycznej "Genomica" (Krakow), 2022 Virtual Ciliate Molecular Biology Conference oraz
23rd National Congress on Transposable Elements, (Gif-sur-Yvette, Francja).

Publikacje:
6362, 4999/A, 5001/A, 5074/A
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PN-21 - Pracownia Molekularnych Podstaw Aktywnosci Biologicznej
Kierownik: prof. dr hab. Jarostaw Poznanski

Zespol: dr hab. Agnieszka Maciejewska, dr Maria Winiewska-Szajewska, doktoranci:
mgr [zabela Dabrowska, mgr Anna Stefaniuk, mgr Anna Szymaniec-Rutkowska, mgr Stawomir
Kasperowicz, mgr Marta Onuk

Cel badan:

Celem badan jest udoskonalenie procedur umozliwiajgcych ustalanie zaleznosci miedzy
strukturg a funkcja biologiczng. Badania opierajg si¢ przede wszystkim na analizie struktur
budowanych w oparciu o dane dostepne dla podobnych uktadéw (na przykiad modelowanie
przez homologi¢), w kontek$cie dostepnych (literaturowych badz uzyskanych przez nas)
danych doswiadczalnych (aktywno$¢ biologiczna, parametry biochemiczne, dane kinetyczne,
pomiary termodynamiczne, pomiary spektroskopowe, analizy statystyczne). Poszukiwane sa
konkretne typy oddzialywan lub ich kombinacje, ktére ttumaczg obserwowany efekt. Istotnym
nurtem badan jest analiza wktadu termodynamicznego wigzania halogenowego w uktadach
biatko-ligand oparta o réwnolegle prowadzone badania termodynamiczne i strukturalne.

Opis realizowanych prac:

1. Analiza wplywu atomu halogenu na oddzialywanie halogenowanych ligandow
z biatkami: okreslenie wzglednego wktadu termodynamicznego wigzania halogenowego
w relacji do innych efektow zwigzanych z wprowadzeniem atomu halogenu do czasteczki
liganda. Kontynuowano badania nad seriami halogenowanych zwigzkow heterocyklicznych
zawierajacych rozne kombinacje atomow halogenu (F, Cl, Br, I) jako ligandow kinazy
biatkowej CK2. Obecnie z powodzeniem przeprowadzono eksperymenty oparte o teori¢
matych zaburzen. Jako zaburzenia testowano pH buforu, sktad izotopowy rozpuszczalnika
(obecnie D20 vs. H20), permutacj¢ atoméw halogenu w heterogennie halogenowanych
perhalogenowanych zwigzkach heterocyklicznych. Za mate zaburzenie mogg takze stuzy¢
niektore zmiany aminokwasowe wprowadzone do badanego biatka. Dane termodynamiczne
pozwalaja na coraz dokladniejsza separacje¢ wkladéw oddziatywan hydrofobowych
1 elektrostatycznych od specyficznych oddziatywan halogen-biatko (6457).

2. Prowadzone badania zainspirowaty do analizy efektu izotopowego w rozcienczonych
mieszaninach H20/D20. Mimo pozornej prostoty, mieszaniny takie wykazuja nieoczywiste
wlasciwosci fizykochemiczne (6456, 4983/A).

3. Poszukiwanie nowych molekularnych mechanizméw dla biatek odpowiedzi
adaptacyjnej Escherichia coli. Szczepy pozbawione aktywnosci biatek operonu Ada wykazaty
istotne rdznice we wrazliwosci (na poszczegolne mutageny) oraz w kinetyce wzrostu (i dtugosci
fazy latentnej). Szczep AidB- wykazuje wyzszy poziom naprawy uszkodzen niezaleznie od
funkcjonalno$ci AlkB. Dane te sugeruja udzial dehydrogenazy AidB regulacji procesu
adaptacji u E. coli (4973/A). AlkB wydajnie naprawia in vitro uszkodzenia zasad RNA.
Optymalne warunki naprawy zalezg od pKa adduktu (4985/A).

4. Interpretacja danych medycznych, biochemicznych lub biofizycznych w kontekscie
danych strukturalnych o badanych obiektach — seria prac opartych o modelowanie przez
homologi¢ prowadzonych we wspodtpracy z réznymi grupami (6370, 6395, 6398, 6401, 6437,
4998/A).

5. Optymalizacja algorytmow analizy danych biofizycznych/biochemicznych oraz
wyznaczanie 1 analiza danych termodynamicznych dla uktadéw o znaczeniu biologicznym
(6333, 6411).
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Opis najwazniejszych osiagniec:

Badania nad wplywem efektu izotopowego na oddziatywanie biatko-ligand doprowadzity do
zidentyfikowania nowych zjawisk zachodzacych w rozcienczonych mieszaninach H20/2H20. Praca
6456 opisujaca wstepne wyniki miata w ciggu tygodnia blisko 500 odston.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Uzyskane wyniki znalazty si¢ (badz znajda si¢) w publikacjach naukowych. Wytypowane
w publikacji 6437 zwiazki ,,trzeciej generacji”’, mogtyby sta¢ si¢ liderem dla lekéw wziewnych
przeciw SARS-CoV-2 (zgloszenia patentowe P.436491 oraz PCT/PL2021/050094 w toku).

Publikacje:
6333, 6370, 6395, 6398, 6401, 6411, 6437, 6456, 6457, 4973/A, 4983/A, 4985/A, 4998/A

PN-22 - Pracownia Transkrypcji tRNA
Kierownik: prof. dr hab. Magdalena Rakowska-Boguta

Zespol: dr Matgorzata Ciesla, doktoranci: mgr Izabela Rudzinska, mgr Alicja Armatowska,
mgr Malak Farhat, studenci: mgr Michat Ty$, mgr Aleksandra Lopusinska, Amanda Jastrzgbska

Cel badan:
Wyjasnienie zaleznosci migdzy represja transkrypcji tRNA przez biatko Mafl 1 regulacja
translacji u drozdzy Saccharomyces cerevisiae.

Opis realizowanych prac:

Zwigzek miedzy represjg transkrypcji tRNA przez biatko Mafl a procesem translacji
u drozdzy Saccharomyces cerevisiae oparty jest o wynik supresji fenotypowej mutanta maf14
przez wielokopjny plazmid kodujacy czynnik elongacji translacji eEF1-a. Stosujgc znakowanie
in vivo nowo syntetyzowanych bialek w komorkach drozdzy hodowanych w pozywce
minimalnej stwierdzono obnizony o blisko 50% poziom translacji w mutancie mafiA
w porownaniu do szczepu kontrolnego. Defekt translacji w komoérkach mafi4 byt czgsciowo
kompensowany przez podwyzszenie poziomu ekspresji genu kodujacego czynnik elongacji
translacji eEF1-a. Obserwowano takze korelacje zmian w translacji ze zmianami tempa wzrostu
drozdzy. Aby wyjasni¢ defekt translacji w mutancie maflA4, przeprowadzono analize profili
polisomow w gradiencie sacharozy. Profilowanie polisoméw w szczepie mafl4. w obecno$ci
cykloheksymidu wykazato wzrost poziomu podjednostki 40S w stosunku do podjednostki 60S,
co wskazuje na defekt w biosyntezie rybosomoéw. Doswiadczenie wykonane w nieobecnos$ci
cykloheximidu wykazato ponadto wzrost stosunku ilosci polisoméw do monosondéw w szczepie
maf1A4. Taki wynik wskazuje na mozliwy defekt elongacji/terminacji translacji w komorkach
maflA. Nadekspresja genu kodujacego czynnik elongacji translacji czeSciowo thumi
obserwowane efekty.

Nasze badania ujawnilty takze specyficzne zmiany w poziomach de novo bialek
kodowanych w mitochondriach w szczepie mafiA: obserwowano znaczny wzrost syntezy
de novo bialek Cox2 1 Cox3 i a rownocze$nie spadek syntezy Cob 1 Atp8/9. Zmiany w translacji
mitochondrialnej nie przektadaty si¢ jednak na si¢ na finalny poziom biatek kodowanych w
mitochondriach. Przy zastosowaniu techniki Western blot 1 specyficznych przeciwciat
wykazano, ze poziomy wszystkich badanych biatek (Cox2, Cox3, Atp6, Cob) nie rdznity sie
istotnie w szczepie maflA w stosunku do kontroli. W kolejnym kroku zastosowano technike
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qPCR i stwierdzono, ze poziomy wybranych mRNA mitochondrialnych nie zmieniaja si¢ pod
wptywem inaktywacji MAF1.

Mechanizm wyjasniajacy sposob, w jaki nadmiar syntezy pre-tRNA w maf14 bezposrednio
wptywa na translacje, pozostaje nieznany. Stawiamy hipoteze, ze brak rownowagi w poziomach
poszczegdlnych tRNA niekorzystnie wplywa na translacjg w komorkach mafiA,
a nadprodukcja eEF-1a kompensuje ten efekt, utatwiajac adaptacj¢ kodondéw do réznych puli
tRNA. Aby zrozumie¢ zwigzek migdzy Mafl a translacja stosujemy obecnie nowoczesne
techniki takie jak tRNA-seq i1 profilowanie rybosomow (Riboseq). Potaczenie danych
uzyskanych z proponowanych badan przyczyni si¢ do zrozumienia wzajemnego wptywu puli
tRNA 1 poziomoéw czynnika elongacji na szybkos$¢ i specyficznos¢ translacji dla okreslonych
mRNA.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

Inaktywacja genu kodujacego Mafl, negatywny regulator transkrypcji tRNA u drozdzy
Saccharomyces cerevisiae, wptywa zarowno na translacj¢ cytoplazmatycznag jak i translacje
mitochondrialng.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Efektem przedstawionego planu badawczego bedzie wspolna publikacja dotyczaca
zalezno$ci pomigdzy Mafl a translacjg cytoplazmatyczng i translacja mitochondrialng. Biorgc
pod uwage, iz planowane badania zawieraja techniki wysokoprzepustowe uwazamy,
ze uzyskane dane beda zrodlem wielu istotnych doniesien naukowych na skale §wiatowa.
Dotychczas uzyskane wyniki byly prezentowane na konferencjach krajowych
1 miedzynarodowych.

Publikacje:
6330, 6356, 5061/A, 5062/A, 5063/A, 1052/N, 1082/N

PN-23 - Pracownia Regulacji Ekspresji Genow
Kierownik: dr hab. Tomasz Sarnowski, prof. instytutu

Zespol: dr Szymon Kubala, dr Jakkapong Kluebsoongneon, doktoranci:mgr Pawet Cwiek
(obrona 22.11.2022 r.), mgr Jarostaw Steciuk (obrona 15.12.2022 r.), mgr Paulina Oksinska
(obrona 11.10.2022 r.), mgr Magdalena Wilga, mgr Magdalena Zaborowska, mgr Robert
Binkowski, mgr Jakub Szurmak, mgr Apisara Saensuwanna, mgr Maryam Jozghorbani,
studenci: Weronika Gajewska, Jakub Chalimoniuk

Cel badan:

Glownym celem badan prowadzonych w Pracowni w 2022 roku bylo rozszerzenie wiedzy
na temat funkcji wielobiatkowych maszynerii kontrolujgcych strukturge chromatyny i jej
wpltywu na roznego rodzaju procesy regulacyjne w komoérce i na poziomie organizmu,
ze szczegOlnym uwzglednieniem proceséw zaburzonych w rdznych typach nowotworow.
Dodatkowym celem prowadzonych badan byto rozwinigcie platformy opartej o bakteriofagi,
peptydy 1 nanoprzeciwciala do opracowania czynnikow wywolujacych syntetyczng letalnos¢
oraz inaktywujacych koronawirusa SARS-CoV-2.

30|Strona



Opis realizowanych prac:

W badaniach wykorzystane zostaly trzy wartosciowe uktady modelowe: ludzkie linie
komorkowe, Arabidopsis i krewetki. Zastosowali$my najnowocze$niejsze techniki biologii
molekularnej m.in. wysokoprzepustowe sekwencjonowanie nowej generacji do analiz
transkryptomicznych, rozmieszczenia nukleosoméw oraz  dystrybucji  kompleksow
remodelujgcych chromatyne a takze oddziatywan dalekiego zasiggu w obrgbie chromatyny.
WykorzystaliSmy skonstruowang przez nas platforme¢ do identyfikacji szeregu VHH
rozpoznajacych warianty koronawirusa SARS-CoV-2 oraz biatek zwigzanych z kontrolg
ekspresji  gendéw. PrzeprowadziliSmy szczegbtowa analiz¢ zaburzen zwigzanych
z remodelingiem chromatyny w réznych typach nowotwordw oraz w stanie zapalnym.

Opis najwazniejszych osiagnie¢:

1. Zoptymalizowano platform¢ oparta o VHH 1 bakteriofagi i wykorzystano ja do
identyfikacji szeregu specyficznych VHH.

2. Zidentyfikowano korelacje¢ pomiedzy zaburzeniem lokalizacji podjednostek kompleksu
SWI/SNF a progresja jasnokomorkowego raka nerki.

3. Zidentyfikowano mechanizmy zwigzane z epigenetyka kontrolujace ilos¢ kompleksow
remodelujacych chromatyne w jasnokomoérkowym raku nerki.

4. Wyselekcjonowano czynniki mogace mie¢ wpltyw na progresj¢ raka gruczotowo-
torbielowatego $linianki.

5. Zidentyfikowano zalezno$§¢ pomiedzy kompleksem SWI/SNF 1 wyborem
alternatywnego miejsca startu transkrypcji u Arabidopsis.

6. Rozszerzono pule podjednostek kompleksu SWI/SNF bedacych kandydatami do
wywotania syntetycznej letalnosci.

7. Okreslono zaleznos¢ pomiedzy kompleksem SWI/SNF 1 wybranymi szlakami
hormonalnymi u krewetek.

8. Wykazano istotng rol¢ komplekséw SWI/SNF w chronicznym stanie zapalnym.

9. Przygotowano linie Arabidopsis, ktore postuza do dalszych badan nad funkcja
kompleksu SWI/SNF u Arabidopsis

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Wyniki uzyskane podczas realizowanych badan stanowitly podstawe dla doniesien

prezentowanych na miedzynarodowych konferencjach naukowych w formie wyktadow
1 plakatow. Stanowity one réwniez podstawe wykladu wygloszonego w prestizowej instytucji
naukowej Berlin Charité.
Wyniki uzyskane podczas realizacji zaplanowanych doswiadczen postuzyty do konstrukcji
szeregu manuskryptow, ktore sa na roznym etapie zaawansowania a takze zostaty wykorzystane
do konstrukcji nowych projektow badawczych oraz podczas szkolenia studentow. Uzyskane
wyniki ujete zostaly w trzech rozprawach doktorskich oraz jednej pracy magisterskie;.
Uzyskane dane zostaly wykorzystane réwniez do popularyzacji nauki w szkotach
1 przedszkolach a takze w$rdd studentow.

Publikacje:

5026/A, 5029/A, 5030/A, 5931/A, 5932/A, 5933/A, 5934/A, 5935/A, 5936/A, 5937/A, 5938/A,
5940/A, 5941/A, 5942/A, 5943/A, 5944/A, 5945/A, 5946/A, 5947/A, 311/M, 1079/N, 1086/N,
1092/N, 1101/N
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PN-24 - Pracownia Bialej Biotechnologii
Kierownik: dr hab. Anna Sikora, prof. instytutu

Zesp6l: dr inz. Anna Detman, studentki: Martyna Paul, Kinga Jakubowska

Cel badan:

1. Okreslenie wptywu biowegli r6znego pochodzenia na przebieg procesow kwasogenezy
beztlenowego rozktadu melasy buraczanej; wydajno$¢ i1 stabilno$¢ procesu produkcji
biowodoru na drodze ciemnej fermentacji w uktadzie cigglym; strukture i dynamike wspolnot
bakterii produkujacych biowodor.

2. Okreslenie bior6znorodnosci, dynamiki i potencjatu metabolicznego mikrobioty katu
pacjentdw z nieswoistymi chorobami zapalnymi jelit oraz zaburzeniami ze spektrum autyzmu
w kontekscie zdolnos$ci produkcji maslanu, zwlaszcza z mleczanu i octanu w badaniach in vitro.

3. Charakterystyka izolatu Candida sp. MAW1 pochodzacego z bioreaktorow ciemne;j
fermentacji.

Opis realizowanych prac:

Ad 1. Prowadzono szereg hodowli wspodlnot bakterii ciemnych fermentacji
w bioreaktorach typu beztlenowe ztoze zatopione z dodatkiem réznych biowegli w ukladzie
ciagglym. Badano parametry opisujace pracg bioreaktorow: pH, tempo produkceji i sktad gazu
fermentacyjnego, zawarto$¢ niegazowych produktow fermentacji. Zbadano zmiany sktadu
pierwiastkowego bioweggla pod wpltywem procesow kwasnej fermentacji, dokonano
obrazowania mikroskopowego probek biowegla. Wykonano analize bior6znorodnosci
wspolnot bakterii w bioreaktorach na podstawie analizy fragmentu genu kodujacego 16S rRNA
w roznych warunkach prowadzenia procesu.

Ad 2. Proby katu pochodzity od 0s6b zdrowych, od pacjentow z chorobg Crohna (remisja
1 zaostrzenie), wrzodziejagcym zapaleniem jelita oraz od pacjentdow z autyzmem i zespotem
Aspergera. Grupa badanych obejmowata osoby w réznym wieku 1 réznej plci. Badania
aktywno$ci metabolicznej mikrobioty katu ludzkiego prowadzone byly w hodowlach
stacjonarnych in vitro na podtozach z glukoza oraz mleczanem i octanem. Okre$lono
biordéznorodnos$¢ wszystkich prob na podstawie analizy fragmentu genu kodujacego 16S rRNA
oraz produkty metabolizmu mikrobioty. Dane sg w trakcie opracowania. Obserwowane sg
nastgpujace tendencje. Biordznorodno$¢ mikrobioty katu zalezna jest od stanu zdrowia
badanych pacjentow, najnizsza bioréznorodnos$¢ korelowana jest z pacjentami z chorobg
Crohna. Roznice dotycza rowniez dominujacych rodzajow bakterii w hodowlach in vitro i ich
aktywnos$ci metabolicznej. Prace te traktowane sg jako badania wstgpne do wigkszego projektu
naukowego.

Ad 3. Scharakteryzowano izolat Candida sp. MAWI1 metoda mikromacierzy
fenotypowych BIOLOG. Wykorzystujac model badawczy Escherichia coli K12 AB1157
potwierdzono wczesniej wykazane wlasciwosci antybakteryjne filtratu po hodowli Candida sp.
MAWI1 w warunkach kwasnych oraz stymulacji wzrostu bakterii w warunkach neutralnych.
Wiasciwosci antybakteryjne drozdzy wynikajg z zahamowania podziatu komorki co przejawia
si¢ tworzeniem filamentow. Przeszukano sekwencj¢ genomu Candida sp. MAW1 pod katem
obecnosci genow produkujacych ,killer” toksyny 1 potwierdzono obecnos$¢ genu kodujacego
toksyne K5 (B-1,3-glukozydaza).

Opis najwazniejszych osiagniec:
- Dodatek biowegla w bioreaktorach ciemnej fermentacji nie wptynat istotnie na zmiang
bior6znorodnosci wspodlnoty bakterii produkujacych biowodér; obserwowano
natomiast stymulacje¢ produkcji biowodoru (zalezna od typu biowegla) co moze
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wynika¢ z zapewniania dodatkowej powierzchni czynnej do rozwoju
mikroorganizmow; uwalniania makro i mikroelementow wzbogacajacych podtoze
hodowlane; absorbcji pierwiastkow niekorzystnie wplywajacych na rozwoj
mikroorganizmow ciemnej fermentacji.

- Izolat Candida sp. MAWI1 sklasyfikowano do szczepoéw gatunku Kazachstania
humilis, drozdzy identyfikowanych w naturalnych zakwasach (typu I) i naturalnie
fermentowanej zywno$ci. W literaturze naukowej nie ma doniesien na temat
szczepOw/izolatow Kazachstania humilis w kontekécie produkcji ,killer” toksyn
1 wlasciwosci antybakteryjnych.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Prezentacje na konferencjach naukowych w 2022 r.

Materiat do nowych manuskryptow.

Material do przygotowania zgloszenia patentowego.

Badania wstepne do nowych projektéw badawczo-rozwojowych.

Badania wstgpne w ztozonym wniosku grantowym NCN SONATA 18 (oceniany)

Nk v

Publikacje:
4988/A, 4989/A, 5006/A, 5012/A, 5014/A, 5015/A, 317/M

PN-25 - Pracownia Homeostazy Bialek Roslinnych
Kierownik: prof. dr hab. Agnieszka Sirko

Zespol: dr hab. Anna Wawrzynska, dr Jerzy Brzywczy, dr Abdel Aziz Gad, dr Anna Gora-
Sochacka, dr Marcin Olszak, dr Marzena Sienko, doktoranci: mgr Konrad Jurczewski, mgr inz.
Anna Niemiro, mgr Justyna Piotrowska

Cel badan:

Poznanie molekularnych podstaw zmian metabolizmu roslin w odpowiedzi na stresy
srodowiskowe ze szczegdlnym uwzglednieniem autofagii oraz proteasomalnej degradacji
biatek, identyfikacja nowych bialek zaangazowanych w t¢ odpowiedz oraz okreslenie funkcji
bialek, zidentyfikowanych przez nas wcze$niej jako czynniki wplywajace na optymalne
dostosowanie roslin do warunkow srodowiska.

Opis realizowanych prac:

Kontynuowano rozpoczete wezesniej badania dotyczace bialek LSU, biatka NBR1 oraz
czynnika transkrypcyjnego SLIM1 w Arabidopsis thaliana.

LSU: S3 to niewielkie biatka o niezbyt dobrze okreslonej funkcji biologicznej, ktore
wystepuja w komorce jako homo-, heterodimery (lub multimery), gtéwnie dzigki ich zdolnosci
do tworzenia struktur typu ‘coiled-coil’. A. thaliana posiada 4 takie biatka. Kontynuowano
analize¢ uzyskanych wczesniej w laboratorium mutantow Isu (pojedynczych 1 wielokrotnych)
poprzez analiz¢ transkryptomiczng, metabolomiczng i fenotypowa. Ponadto, przygotowano
linie roslin ulatwiajacych monitorowanie aktywnosci promotoréw genéw LSUL- LSU4 poprzez
fuzj¢ z odpowiednimi reporterami, oraz wykonano analizy aktywnos$ci promotoréw LSU1L -
LSU4 w réznych warunkach. Kontynuowano badania nad lokalizacja LSU w obrgbie struktur
komorkowych a takze oddziatywania LSU z wybranymi partnerami.

NBRI1: Biatko to zaliczane jest do grupy selektywnych receptorow autofagii. W okresie
sprawozdawczym koncentrowano si¢ na badaniu oddzialywan NBR1 z biatkami LSU oraz
z wybranymi czynnikami transkrypcyjnymi. Stwierdzono, ze brak NBRI1 i/lub jego
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nadprodukcja skutkuja zmiang poziomu ekspresji szeregu genéw regulowanych przez stresy
srodowiskowe. Wyniki naszych badan sugeruja, ze NBR1 wspomaga adekwatng odpowiedz
ro$lin na stresy poprzez regulacj¢ stabilno$ci roznych czynnikow transkrypcyjnych, w tym
czynnikéw koordynujacych dziatanie szlakow hormonalnych.

SLIMI1: Biatko SLIM1 uznane jest za kluczowy czynnik regulujacy odpowiedz roslin na
niedobor siarki. Nalezy do rodziny EIL, do ktorej zaliczany jest takze EIN3, gtowny regulator
szlaku sygnalizacji etylenu. We wspolpracy z dr Akiko Maruyama-Nakashita wykazano, ze 57
C-koncowych aminokwasow biatka SLIM1 jest niezbednych do jego dziatania jako aktywator
transkrypcji (praca opublikowana w Plants). Ponadto, zaproponowano nowy model
wyjasniajacy znaczenie SLIM1 w ko-regulacji metabolizmu siarkowego 1 weglowego (praca
opublikowana w Journal of Experimental Biology).

Opis najwazniejszych osiagniec:

Wykazanie, ze SLIM1, czynnik transkrypcyjny wiazany dotad glownie z odpowiedzig
ro$lin na niedobor siarki, dostraja takze metabolizm cukréw w warunkach glodzenia
siarkowego otrzymujac sygnat z heksokinazy 1 (HXK1) oraz poprzez indukcje genu PAP1,
kodujacego pozytywny regulator syntezy antocjanéw, co ma na celu zwolnienie proceséw
fotosyntezy 1 produkcji cukrow.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Zespot uzyskat 3 publikacje, ktore sg efektem naszej wezesniejszej aktywnosci badawczej
oraz jeden artykul typu °‘Editorial’, ktéry jest efektem naszego zaangazowania w edycje
specjalnego tematu (Research Topic: Protein posttranslational modifications in plant
responses to abiotic stress- Women in plant sciences series) w czasopismie Frontiers in Plant
Science. Uzyskane wyniki staly si¢ takze podstawg sze$ciu prezentacji konferencyjnych, w tym
5 ustnych.

Publikacje:
6325, 6465, 6448, 4955/A, 4975/A, 4978/A, 4979/A, 4980/A, 4995/A, 313/M

PN-26 - Pracownia Mechanizmoéw Stabilnosci Genetycznej
Kierownik: dr hab. Adrianna Skoneczna, prof. instytutu

Zespol: doktoranci: mgr Anna Dlugajczyk, mgr Tuguldur Enkbhbaator, magistrantka: Julia
Rokicka

Cel badan:

Celem badan jest poznanie mechanizméw regulacji procesoOw istotnych dla stabilno$ci
genetycznej komorek, takich jak rekombinacja homologiczna i replikacja DNA oraz wplyw
zaburzenia tych procesow na zdolnos¢ komorek do przezywania stresOw czy tempo starzenia sig.

Opis realizowanych prac:

Przebieg rekombinacji homologicznej zalezy m. in. od poziomu rekombinazy Rad51
1 biatka Srs2, helikazy DNA/translokazy Rad51. Rekombinaza Rad51 odpowiada za istotny dla
rekombinacji homologicznej etap tworzenia filamentu presynaptycznego oraz za rekrutacje
i stymulacje aktywnosci szeregu biatek uczestniczacych w dalszych etapach tego procesu. Czas
pottrwania Rad51 regulowany jest modyfikacjami potranslacyjnymi, wsrod nich ubikwityng i
SUMO. WykazaliSmy uprzednio, ze modyfikacje te zaleza od szeregu ligaz E3.
Przeprowadzone w tym roku badania pozwolilty na powigzanie wynikéw otrzymanych
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w testach biochemicznych z fenotypami komodrkowymi zwigzanymi z aktywnoS$cig
rekombinazy Rad51 w procesie reperacji pecknie¢ DNA na drodze rekombinacji homologiczne;.
Wykazali$my, ze: (i) zalezna od ligazy SUMO Mms21 SUMOilacja Rad51 stymuluje
rekrutacje Rad51 do DNA, prowadzac do powstawania ognisk reperacyjnych w jadrze
komoérkowym; (ii) za§ poli-ubikwitynacja Rad51 zalezna od ligazy STUbL (ang. SUMO-
targeted Ubiquitin ligase), biatka SIx8, promuje zdejmowanie filamentéw Rad51 z DNA,
prowadzac do zanikania ognisk reperacyjnych po ukonczeniu naprawy rekombinacyjne;.
Uzywajac systemu do wizualizacji mRNA in vivo (znakowanie wybranego mRNA MS2-
RFP) wykazalismy, ze mRNA genu SRS2 (kodujacego helikaz¢ DNA/translokaze Rad51,
biatko istotne dla limitacji inicjacji rekombinacji homologicznej i1 kierowaniu w dalszych
etapach tej naprawy na $ciezki prowadzace do odtwarzania sekwencji DNA identycznej
do sekwencji wyj$ciowej) w warunkach stresu replikacyjnego lub genotoksycznego trafia
do struktur ztozonych z ciatlek P i granul stresowych. Wycofanie mRNA SRS2 z obiegu
w warunkach stresowych pozwala na obnizenie poziomu biatka Srs2, a tym samym promuje
napraw¢ uszkodzen DNA poprzez rekombinacje homologiczng, dopuszczajac do naprawy
réwniez na drodze nie preferowanych Sciezek, takich jak BIR (ang. break-induced replication)
czy rekombinacja nieuprawniona.
Analizujac wptyw dawki gendw niezbednych do zycia, a uwiktanych w inicjacj¢ replikacji
DNA stwierdziliSmy, ze nizsza zawarto$¢ biatek kompleksu ORC (ang. origin recognition
complex) nie tylko powoduje wydtuzenie fazy G1 cyklu komorkowego i catkowitego czasu
generacji, lecz rowniez wydtuza zycie komoérek w czasie stresu gtodzenia (ang. chronological
lifespan).

Opis najwazniejszych osiagni¢c:

Wykazanie, ze potranslacyjne modyfikacje rekombinazy Rad51 reguluja jej
funkcjonowanie w procesie naprawy rekombinacyjnej, SUMOilacja stymuluje tworzenie
filamentéw tego biatka na DNA, a Slx8-zalezna poli-ubikwitynacja promuje ich demontaz.
Wykazanie, ze poziom Srs2 w warunkach stresu genotoksycznego regulowany jest post-
transkrypcyjnie, przez sekwestracje mRNA SRS2 do struktur gromadzacych mRNA.
Wykazanie, ze niski poziom bialek uczestniczacych w inicjacji replikacji, prowadzacy
do wydtuzenia fazy G1lcyklu komorkowego, wydtuza takze zycie tych komoérek w warunkach
stresu.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Uzyskane wyniki pomagaja w zrozumieniu mechanizmow komorkowych warunkujacych
stabilnos¢ genomu komodrkowego oraz mechanizmow prowadzacych do opdzniajacych
starzenie si¢ komorek eukariotycznych.

Uzyskane wyniki sg rowniez podstawg publikacji naukowych 1 rozpraw doktorskich
zaangazowanych w ich przeprowadzenie studentow.

Publikacje:
6360, 4953/A, 4969/A, 4970/A
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PN-27 - Pracownia Biologii RNA

Kierownik: dr hab. Roman Szcze¢sny

Zespol: dr hab. Elzbieta Speina, dr Marta Jedynak-Slyvka, dr Aneta Jurkiewicz, mgr Joanna
Grochowska, mgr Kamila Affek, mgr Karolina Kasztelan (Wrobel), mgr Agata Jabczynska,
Marcelina Kurowska (magistrantka), Karolina Ryba (magistrantka), Agnieszka Kozicka
(licencjantka)

Cel badan:
Celem przeprowadzonych badan byta kontynuacja prac nad poznaniem mechanizmow
regulujacych ekspresje oraz utrzymanie ludzkiego genomu mitochondrialnego.

Opis realizowanych prac:

Prowadzone sg prace majace na celu identyfikacje i charakterystyke funkcjonalng biatek
zaangazowanych w ekspresje 1 utrzymanie genomu mitochondrialnego u cztowieka.
W minionym okresie kontynuowano prace majace na celu opracowania narzedzi
do wizualizacji dwuniciowego RNA w komoérkach cztowieka hodowanych in vitro. Badania
przeprowadzone we wspotpracy z prof. Marcinem Nowotnym (MIBMiK w Warszawie) oraz
dr. Damianem Graczykiem doprowadzily do opracowania genomowej metody analizy hybryd
RNA/DNA (manuskrypt w opracowaniu, Jedynak-Slyvka i1 wsp.). Przeprowadzono
szczegotowa analize roli RNazy P w obrobce pierwotnych transkryptéw mitochondrialnych
oraz analiz¢ biogenezy dwuniciowego RNA w jadrze w warunkach zaburzonego importu biatek
do jadra komoérkowego. We wspotpracy z dr. hab. Michatem Szymanskim (Uniwersytet
Gdanski) przeprowadzono badania, na podstawie ktorych zaproponowano udziat egzonuklezy
EXOG w usuwaniu rybonukleotydéw z genomu mitochondrialnego.

Opis najwazniejszych osiagni¢c:
Zaproponowano, ze egzonukleaza EXOG pelni istotng role w obrobce starterow replikacji
genomu mitochondrialnego u czlowieka (Karlowicz 1 wsp. Nucleic Acids Research, 2022).

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

Publikacje:
6415, 6392

PN-28 - Pracownia Mutagenezy i Tolerancji Uszkodzen DNA
Kierownik: prof. dr hab. Ewa Sledziewska-Gojska

Zespol: dr hab. Aneta Kaniak-Golik, dr hab. Justyna Mclntyre, dr Agnieszka Hatas, dr Ebru
Yazici, mgr Mikotaj Fedorowicz, mgr Martyna Wisniewska.
Magistranci: Katarzyna Baginska, Julia Maroszek, Sandra Chojnacka.

Cel badan:

Celem naszych badan jest identyfikacja proceséw kontrolujacych stabilno$¢ genetyczna.
W szczegdlnosci chcemy pozna¢ jadrowe mechanizmy regulujace dzialanie polimeraz
zdolnych do syntezy poprzez uszkodzenia DNA, oraz czynniki wptywajace na stabilno$é
mitochondrialnego DNA.
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Opis realizowanych prac:

Nasze wczesniejsze prace, na modelu komoérek drozdzy, wskazaty na istnienie nowej drogi
regulujacej czesto$¢ powstawania mutacji spontanicznych. WykazaliSmy, ze nadprodukcja
biatka Mms2, znanego z antymutatorowej aktywnos$ci w procesie tolerancji uszkodzen DNA,
dziata promutagennie. Odkryty przez nas mutatorowy efekt Mms2 okazal si¢ by¢ niezalezny
od Ubcl3, znanego interaktora Mms2. Nasze wyniki wskazaly natomiast na zalezno$¢
promutagennego efektu Mms2 od aktywnosci mutatorowej polimerazy zeta (Poll). Ustalone
przez nas wymagania genetyczne mutatorowego efektu Mms2 sugerowaly, ze ten zalezny
od Pol( efekt moze by¢ zwigzany z obnizeniem komoérkowego poziomu Pol3, katalitycznej
podjednostki replikacyjnej polimerazy Pold. Aby sprawdzi¢ te sugestie stworzyliSmy
w biezacym roku sprawozdawczym system pozwalajacy na 10 i 17-krotne zwigkszenie
poziomu Mms2 w komoérkach kodujacych wyznakowane epitopem FLAG biatko Pol3.
Rezultaty badan typu western blot potwierdzily, ze nadprodukcja Mms2 sukcesywnie obniza
poziom Pol3 i to obnizenie koreluje z efektem mutatorowym. Wynik ten razem z uprzednim
ustaleniem, ze delecja Mms2 powoduje efekt podwyzszenia poziomu Pol3 w fazie S cyklu
komoérkowego drozdzy, wskazuje na role Mms2 w regulacji komorkowego poziomu
katalitycznej podjednostki Polsd.

W biezacym roku kontynuowaliémy tez badania nad regulacja ludzkiej polimerazy iota
przez  acetylacje. =~ Wykorzystujac ~ specyficzne  inhibitory,  zidentyfikowalismy
deacetylotransferaze HDAC1 jako enzym deacetylujacy polimeraze iota. Wynik ten
potwierdziliSmy zaréwno poprzez nadprodukcje jak i brak biatka HDACI, cho¢ nie jest
wykluczone, ze HDACI nie jest jedyng deacetylazg polimerazy iota.

Ponadto, rozpoczelismy badania nad regulacja acetylotransferazy p300, ktora posrednio
1 bezposrednio zdaje si¢ wplywac na funkcjonowanie polimerazy iota. Nasze wstgpne wyniki
wskazaty, ze inhibicja aktywnosci acetylotransferazy wptywa na obnizenie poziomu biatka
p300 w komorce.

Dodatkowo, potwierdziliSmy, ze w komdrkach pozbawionych genu RNF2, kodujacego
ligaze ubikwitynowa oddziatujaca z polimeraza iota, cze$ciej dochodzi do konfliktow
transkrypcja-replikacja. UzyskaliSmy tez wstgpny wynik, ze brak polimerazy iota w komorce
réwniez indukuje pojawienie si¢ zwigkszonej ilosci miejsc konfliktu transkrypcja-replikacja.

Badajac czynniki wptywajace na stabilnos¢ mtDNA w komorkach drozdzy, wykrylismy
nowg zalezno$¢ aktywnosci polimeraz TLS w mitochondriach od ubikwitynacji PCNA po
dziataniu UV. Kiedy modyfikacja PCNA na K164 moze zachodzi¢ normalnie, polimerazy TLS
dzialajag antymutatorowo na uszkodzenia indukowane UV, przeciwnie niz w genomie
jadrowym (zwlaszcza Rev3 i Revl). Kiedy jednak ubikwitynacja PCNA nie zachodzi, poziom
mitochondrialnych mutacji punktowych rosnie znaczaco po dzialaniu UV pomimo obecnosci
Pol{ i Poln, ale nie Revl. StwierdziliSmy tez, ze w komoérkach niosagcych zmienione PCNA,
ktore nie jest ubikwitynowane po UV dochodzi do silniejszej 1 dtuzszej hiperfosforylacji biatka
Rad53 niz w komorkach z PCNA typu dzikiego, co wskazuje na wzmozona odpowiedz
jadrowego szlaku punktéw kontrolnych cyklu komoérkowego, ktéra moze by¢ zasadnicza
przyczyng obserwowanych zmian aktywnos$ci polimeraz TLS w mitochondriach.

Kontynuujac badanie nowych funkcji wykrytej przez nas uprzednio w mitochindrium
kinazy Snfl, analizowaliSmy genetyczne interakcje kinaz Snfl, Atgl, Mecl, tworzacych
kompleks w poblizu mitochondrium, pokazalismy, ze brak kinazy Snfl znaczaco podwyzsza
wrazliwos¢ komorek pozbawionych kinazy Atgl na gtodzenie azotowe.

Opis najwazniejszych osiagniec:
- K164 w PCNA moduluje stabilno§¢ mtDNA po UV i funkcje polimeraz TLS
w mutagenezie mitochondrialne;j.
- HDACI jest enzymem deacetylujgcym polimerazg iota.
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Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Uzyskane w ubieglym roku wyniki bytly wykorzystane w pracy magisterskiej i pracy
doktorskiej. Wyniki te sg tez przedmiotem przygotowywanych publikacji 1 stanowig podstawe
dalszych badan funkcjonowania proceséw tolerancji uszkodzen DNA i mechanizmow
odpowiedzialnych za stabilno$¢ mitochondrialnego DNA

Publikacje:
4948/A, 4954/A, 5010/A, 1056/N, 1090/N, 1097/N

PN-29 - Pracownia Biologii Molekularnej Nasion
Kierownik: dr hab. Szymon Swiezewski, prof. instytutu

Zespol: dr Lien Brzezniak, dr Michat Krzyszton, dr Ewa Krzywinska, dr Sebastian
Sacharowski, dr Ruslan Yatusevich, dr Julia Zinsmeister, doktoranci: mgr Miguel Coelho
Montez, mgr Veena H M, mgr Elzbieta Lewandowska-Gnatowska (obrona 12.07.2022),
mgr Ferran Sanchez, mgr Ce Wang, mgr Magdalena Wrona, studentki: Maria Majchrowska,
Katarzyna Muter, Katarzyna Pasieczna

Cel badan:
Celem badan bylo zrozumienie molekularnych podstaw regulacji spoczynku nasion
u Arabidopsis thaliana.

Opis realizowanych prac:

W ostatnim roku realizowali$my badania dotyczace roznych aspektow regulacji spoczynku
nasiona u Arabidopsis thaliana. Nasze badania koncentrowatly si¢ na zmiennosci spoczynku
pomigdzy pojedynczymi nasionami, jak i1 zdolno$ci nasion do opdzniania kietkowania
w odpowiedzi na zasolenie.

Opis najwazniejszych osiagni¢c:
- Opisanie zmiennosci transkryptomicznej pomiedzy pojedynczymi nasionami
Arabidopsis thaliana w trakcje ustanawiania wtoérnego spoczynku.
- Opis roli niekodujacego biatka transkryptu PUPPIES w odpowiedzi nasiona
na obecnosci NaCl w podiozu.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Uzyskane wyniki zostaly wykorzystane do napisania dwoch publikacji z ktorych jedna
zostata opublikowana w 2022 roku a druga jest przyjeta do druku i bedzie opublikowana
na poczatku 2023 roku.

Publikacje:
6423
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PN-30 - Laboratory of Molecular Basis of Aging and Rejuvenation
Head of Laboratory: dr hab. Ulrike Topf

Team: dr Kamila Liput, dr Somayeh Shahmoradi Ghahe, dr Katarzyna Jonak, mgr Monika
Stasiak, doktoranci: mgr Karolina Goscinska (obrona 08.03.2022 r.), mgr Ismail Tahmaz,
mgr Ramin Zadalimomen, mgr; Ayomide Samson Fasemire

Research objective:
Identification of post-transcriptional mechanisms restoring protein homeostasis upon
cellular stress and during aging.

Description of the works carried out:

1. The role of prefoldin complex during cellular stress. We performed a quantitative
proteomics analysis that identified changes predominantly in mitochondrial protein levels upon
dysfunctional prefoldin complex. Thus, we confirmed our previous findings linking the
function of prefoldin to mitochondrial biogenesis. Moreover, we identified a novel physical
interaction between prefoldin complex subunit and receptor of mitochondrial precursor proteins
on the mitochondrial outer membrane.

2. Composition of cytosolic ribosomes and adaptation of translational output. Quantitative
proteomics analysis was performed to identify changes in ribosomes compositions upon cellular
stress. Significant changes were identified that require further validation. We established
methodology that allows in vitro assay of translation efficiency upon various experimental
conditions.

A bioinformatics analysis has been performed to identify evolutionary conserved proteins that
show changes in thiol oxidation as a putative mechanism of regulation of translation and
translational output during organismal aging.

3. Linking protein turnover with health span during aging.

We identified putative compounds that improve health span of aged Caenorhabditis elegans
providing a proof of concept for the approach. Furthermore, experiments were performed that
indicate that the compounds act on altering the balance between protein production and
degradation.

Description of the most important achievements:

1. Identification of target proteins related to the function of the ribosome upon cellular
stress that cause putative changes in translational output to adapt protein homeostasis.

2. Identification of the co-chaperone prefoldin as a modulator of mitochondrial biogenesis
upon physiological and cellular stress conditions.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Part of the results were used to prepare a doctoral thesis. The thesis was successfully
defended by Karolina Gos$cinska. Part of the results related to point (iii) in the description
of the work that was carried out was used to prepare a Master's thesis. The thesis was
successfully defended by Ayomide Samson Fasemire.

Moreover, results were presented in national and international conferences as poster and
oral presentations (1st Polish Yeast Conference, EMBO, COST action annual meeting).

Publications:
6316, 5051/A, 5053/A, 5054/A, 5055/A, 5056/A, 5057/A
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PN-31 - Pracownia Fizjologii Molekularnej Zwierzat
Kierownik: dr Michal Turek

Zespol: dr Agata Szczepanska, doktoranci: mgr Klaudia Kotodziejska, mgr Julia Wisniewska,
mgr Abdulrahman Tudu Ibrahim, studentki: Zofia Olszewska, Monika WozZniak

Cel badan:
Okreslenie mechanizméw molekularnych odpowiedzialnych za formowanie si¢ mi¢§niowych
egzofer w nicieniu Caenorhabditis elegans.

Opis realizowanych prac:

1. Odkrycie nowego mechanizmu regulacji powstawania mig¢$niowych egzofer opartego
na aktywnos$ci uktadu nerwowego. Na podstawie szeregu eksperymentow byliSmy w stanie
wykazaé, ze uklad nerwowy jest w stanie w sposob bezposredni kontrolowaé wytwarzanie
egzofer w tkance mig$niowej. Nastepnie okresliliSmy, ktore komorki nerwowe wplywaja
pozytywnie, a ktore negatywnie na proces biogenezy egzofer.

2. Odkrycie nowego mechanizmu regulacji powstawania mig¢sniowych egzofer zaleznego
od feromonow.

Wykazalismy, ze feromony produkowane przez samce nicieni C. elegans powoduja
zwigkszenie produkcji egozfer, natomiast feromony produkowane przez hermafrodyty nicieni
C. elegans powoduja ich inhibicjg.

3. Wstepne zidentyfikowanie procesow biologicznych odpowiedzialnych za powstawanie
egzofer w nicieniach z zaburzong proliferacjg komorkows.

WykonaliSmy analiz¢ transkryptomiczng nicieni z zaburzong proliferacja komorkowa co
pozwolilo na zidentyfikowanie grupy genow mogacych pozytywnie wplywac¢ na powstawanie
egzofer.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Za najwazniejsze osiagniecie z omawianego okresu sprawozdawczego uwazam odkrycie
nowego mechanizmu regulacji mig$niowych egzofer w nicieniu Caenorhabditis elegans
opartego na aktywnos$ci uktadu nerwowego. Wykazalismy, Ze produkcja mig$niowych egzofer
jest regulowana przez kilka okreslonych komorek nerwowych ktorych aktywnos¢ jest zalezna
od szeregu feromondow wydzielanych przez inne zwierz¢ta obecne w populacji.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Niektore z opisanych powyzej wynikow zostaty wykorzystane do przygotowania wstepnej
wersji publikacji naukowej (preprint) zamieszczonej na portalu bioRxiv (Banasiak et al. 2022)
oraz pracy magisterskiej (mgr Abdulrahman Tudu Ibrahim). Cze$¢ wynikow zostata
zaprezentowana w postaci wykladu na miedzynarodowej konferencji naukowej ,,European
Worm Meeting 2022”. Pozostate wyniki sg przygotowywane do publikacji.

Publikacje:
Brak
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PN-32 - Pracownia Terapii Fagowej
Kierownik: dr hab. Alicja Wegrzyn, prof. instytutu

Zespol: dr Alicja Wegrzyn

Cel badan:
Okreslenie wtasciwosci biochemicznych oraz struktury polimeraz fagowych.

Opis realizowanych prac:

ZainteresowaliSmy si¢ trzema polimerazami pochodzenia fagowego. Pierwsza z nich
pochodzi z faga vB EfaS-271 infekujgcego Enterococcus faecalis, druga z faga vB SenM-2
infekujacego Salmonella enterica i trzecia z faga vB_SenM-3 infekujacego rowniez S. enterica.
W 2022 roku zajelismy si¢ gldwnie badaniami nad polimerazg Pol271.

1. Okreslilismy aktywnos$¢ Pol271 z uzyciem dwodch substratow DNA-DNA o réznej
dlugosci. WykazaliSmy, ze zar6wno uzyskanie dwuniciowego fragmentu DNA o dlugosci 40
pz, jak i o dlugosci 26 pz przez Pol271 zajmuje mniej niz 5 minut. Polimeraza posiada wysoka
aktywnos$¢ nie tylko w 37°C, ale tez w nizszych temperaturach, nawet w temperaturze 0°C
i temperaturach ujemnych. Inicjalne badania z wykorzystaniem réznego rodzaju dupleksow
kwasow nukleinowych (DNA-DNA, DNA-RNA, RNA-DNA, RNA-RNA) wykazaty,
ze Pol271 ma zdolnos$¢ syntezy zarowno komplementarnej nici DNA, jak i RNA na matrycy
DNA. WykazaliSmy rowniez, ze Pol271 wykazuje aktywno$¢ polimerazowa nie tylko
w obecnos$ci jondw magnezu, ale tez manganu 1 kobaltu, natomiast aktywnos$¢ jest znacznie
uposledzona w obecnos$ci jondéw wapnia.

2. Na podstawie przyrownania sekwencji Pol271 do polimerazy DNA z faga RB69,
zidentyfikowali$my dwa aminokwasy odpowiadajace za aktywno$¢ egzonukleazowg Pol271 -
Aspl88 1 Asp281. Warianty Pol271 z pojedynczymi substytucjami tych aminokwaséw na
alaning, a takze z podwdjng substytucja, nie wykazuja aktywnos$ci egzonukleazowej, a takze
charakteryzujg si¢ zmniejszong aktywnoscia polimerazowa.

3. Podje¢lismy proby rozwigzania struktury krystalicznej Pol271 w formie apoenzymu oraz
w kompleksie z dupleksem DNA. Mimo uzyskania danych o rozdzielczo$ci okoto 2,2A,
w obydwu przypadkach nie udato si¢ okresli¢ struktury metodag molecular replacement.
Strategig obierang w takich przypadkach jest zazwyczaj okre$lenie struktury metodg anomalnej
dyfrakcji (ang. single-wavelength anomalous diffraction, SAD) w biatku, w ktorym reszty
metioniny sg zastapione przez selenometioning. ZoptymalizowaliSmy zatem nadprodukcje
Pol271 w pozywce minimalnej z selenometioning, po czym uzyskali$my oczyszczony preparat
oraz krysztaty bialka, ktére bedg poddane krystalografii.

Opis najwazniejszych osiagniec:

1. W ramach badan nad znaczeniem szlaku mitochondrialnego w indukcji apoptozy przez
enrofloksacyne przeanalizowano morfologie¢ mitochondriow, w komodrkach kurzych
fibroblastéw UMNSAH/DEF-1, po dzialaniu tego antybiotyku, z wykorzystaniem mikroskopii
fluorescencyjnej 1 elektronowej. Zbadano réwniez poziom kaspazy 3 w linii komoérek
UMNSAH/DF-1 pod wptywem dziatania enrofloksacyny przez 24 i1 48 h.

2. Podjeto probe wizualizacji czastek bakteriofagobw w mikroskopii konfokalnej
z zastosowaniem réznokolorowych, fluoryzujacych barwnikéw interkalujacych do DNA.
Pilotazowe doswiadczenia miaty na celu uwidocznienie fagéw w tkankach réznych narzagdow
zwierzat po terapii. Metoda nie pozwolita na zobrazowanie fagéw (byly niewidoczne
w mikroskopie konfokalnym w przedziale stezen od 10%do 10° czyli takim jakie
obserwowalismy w tkankach).
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3. Sprawdzono wplyw bakteriofagéw (jako kontroli uzyto antybiotykoéw) na zachowanie
zwierzat (model mysi) z zastosowaniem testow takich jak: otwartego pola, aktometru,
uniesionego labiryntu krzyzowego, labiryntu wodnego Morris oraz testu rozpoznawania
nowego obiektu. Terapia fagami nie wplyne¢ta na zachowanie zwierzat natomiast duze zmiany
w zalezno$ci od plci zaobserwowano po leczeniu tetracykling i enrofloksacyng. Wyniki badan
zawarto w manuskrypcie pt: "Sex-dependent differences in behavioral and immunological
responses to antibiotic and bacteriophage administration in myce" zostaty wystane do publikacji
w Frontiers in Immunology.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Publikacje:
6359, 6363, 6394, 6416, 6421, 6434, 6467

PN-33 - Zaklad Bioinformatyki
Kierownik: prof. dr hab. Piotr Zielenkiewicz

Zespél: dr hab. Szymon Kaczanowski, prof. Krzysztof Mucha, dr Dorota Niedziatek,
dr hab. Piotr Pawtowski, prof. Leszek Paczek, dr Kamil Steczkiewicz, dr hab. Pawet Siedlecki,
dr n. med. Radostaw Zagozdzon, dr Dariusz Ekonomiuk, dr Aizhan Rakhmetullina, dr Joanna
Klim, mgr Agnieszka Gromadka, mgr Jakub Poziemski, mgr Marcin Nurzynski, dr Norbert
Odolczyk, mgr Piotr Zargbski, dr Tomasz Molcan, dr Lukasz Knizewski, dr Kinga
Mieczkowska, doktoranci: mgr Rafat Jastrzab, mgr Mehment Fatih Ozhelvaci, Radostaw
Bielecki, Jan Solak, mgr Hubert Twardowski, mgr inz. Monika Wereszczynska, Dilara Agacik,
Okonye Joy Uche, Agdniani Syifa Najla

Cel badan:
Przewidywanie i symulacje in silico proceséw biologicznych na poziomie molekularnym.

Opis realizowanych prac:

Zaprojektowano pierwszy zestaw peptydow modulujacych aktywnos$¢ represorow
bakteryjnych (TetR, ethR). Projekt, majacy na celu elimanacj¢ drobnoustrojow opornych na
teracykliny realizowany jest we wspOlpracy z Pracownia Srodowiskowej i Ewolucyjnej
Biologii Systeméw IBB PAN.

We wspotpracy z Pracownig Molekularnych Podstaw Aktywnosci Biologicznej IBB PAN
wykonano symulacje dynamiki molekularnej w celu wyjasnienia zwigkszonej czastkowej
objetosci czasteczek HDO w H20.

Kontynuowano prace dotyczace ewolucji molekularnej biatek zwigzanych z procesem
apoptozy. W ramach prowadzonych dziatanh dokonano takze analizy presji selekcyjnej
dziatajacej na wywolujacego malari¢ pasozyta Plasmodium falciparum.

Na podstawie analizy podobienstw sekwencyjnych oraz strukturalnych zidentyfikowano
1 sklasyfikowano peptydazy cysteinowe oraz peptydazy z nadrodziny a/b hydrolaz. Wykryto
m.in. nieznane wczesniej enzymy ludzkie mogace pelni¢ funkcje deubikwitynaz. Opisano
sposob dzialania wielu bialek zwigzanych z wystepowaniem chorob genetycznych u cztowieka.
Po raz pierwszy wykonano szczegdétowy podzial a/b hydrolaz na rodziny i podrodziny.
Wykonano model struktury enzymu helikazy z faga F13. Zidentyfikowano peptydazy
w genomie chrzgszcza z rodzaju Rhyzopertha bedacego szkodnikiem zbdz 1 orzeszkow
ziemnych. Przeanalizowano zalezno$¢ mi¢dzy wynikami eksperymentéw HDX a symulacjami
dynamiki molekularnej dla biatek S100A8 oraz S100A9.
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Przeanalizowano trend mutacji biatka S wirusa SARS-COV-2. Pokazano, ze biatko
S wariantu Omikoron jest kolejnym wariantem, w ktorym obserwuje si¢ wzrost dodatniego
fadunku biatka.

Zbadano wplyw niesteroidowych lekdéw przeciwzapalnych na zdolno$¢ wzrostu
mezynchymalnych komoérek macierzystych. Wykazano zmiany sekrecji czynnikow aktywnych
biologicznie, przy w pelni zachowanej zdolnosci do proliferacji 1 wzrostu.

Przeprowadzono kolejne badania zmierzajace do okreslenia biomarkeréw choréb nerek
pacjentow z Nefropatia IgA 1 Toczniem Uktadowym Trzewnym. Wykazano przydatnos$¢
oznaczen stezenia Osteopontyny A i Peroksydaz pozwalajacych na screening w/w chorob.

Prowadzono dalsze badania dotyczace biotransformacji lekow. Zbadano mozliwos¢
degradacji lekéw zawierajacych w swojej czasteczce atom fluoru na drodze przeniesienia tego
atomu fluoru na biatka watroby 1 mézgu badanego zwierzgcia. Z zastosowaniem spektrometrii
mas wykazano w przypadku obu narzadéw, ze kilka biatek ulegto ,,fluoryzacji”.

Rozpoczeto przygotowania do prowadzenia badan dotyczacych zastosowania CAR-MSC
w terapii, obecnie prowadzone sg prace teoretyczne i eksperymentalne nad produkcjg CAR-T.
Kontynuowano badania dotyczace mozliwosci wykorzystania ncRNA do diagnozowania
1 leczenia pacjentow z ADPKD (torbielowato$¢ nerek u ludzi).

W ramach badan unikalnych whasciwosci szczepu Lactococcus lactis uzyskano wyniki
pokazujace, ze wyciek biatka ArcA moze hamowac proliferacj¢ nabtonkowych komorek
nowotworowych (doktorat wdrozeniowy mgr R. Jastrzaba).

We wspolpracy z prof. Grazyng Faure-Kuzminska z Instytutu Pasteur’a (Unité Récepteurs-
Canaux, Institut Pasteur, CNRS,UMR 3571, Paryz, Francja), oraz firmg SANOFI-AVENTIS
RECHERCHE & DEVELOPPEMENT (Paryz, Francja) zaprojektowano nowe serie peptydow,
ktore wigza si¢ do powierzchni zmutowanego biatka AF508-CFTR. Nowo zaprojektowane
peptydy wykazujg zdolno$¢ do korygowania defektu biatka AF508-CFTR, dzialajac jako jego
aktywatory. Rozpoczeto prace nad dalsza optymalizacja peptydow w celu ich usztywnienia
1/lub lepszego dopasowania do powierzchni biatka AF508-CFTR.

Wykonano benchmark funkcjonatéw obliczen chemii kwantowej w kontekscie opisu
oddziatywan biomolekularnych. Zmapowane na powierzchnie vdW kilkudziesieciu znanych
inhibitoréw potencjaty elektrostatyczne zostaty porownane z wynikami otrzymanymi z modelu
XED (,,extended electron distribution charge model”’). Badania te pozwolity stworzy¢ protokoét
symulacyjny opisujacy oddziatywania elektrostatyczne w kompleksach biomolekut z ligandami
1 jonami oraz stluzg do optymalizacji funkcji skorujacych w symulacjach dokowania
molekularnego.

Opis najwazniejszych osiagnieé:
Zaprojektowane in silico peptydy pelnig in vitro oraz in vivo planowang funkcje
specyficznych inhibitorow oddziatywan biatko-biatko.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Publikacje, patenty, mozliwe zastosowania farmaceutyczne.

Publikacje:

6323, 6336, 6341, 6343, 6352, 6353, 6354, 6357, 6358, 6367, 6376, 6379, 6382, 6400, 6414,
6430, 6431, 6437, 6451, 6466
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PN-34 - Pracownia Srodowiskowej i Ewolucyjnej Biologii Systeméw
Kierownik: dr hab. Urszula Zielenkiewicz

Zespol: dr hab. Anna Kurlandzka, mgr Vandana Kaushal, Paulina Siedlecka

Cel badan:
Celem prowadzonych badan jest poznanie mechanizméw powstawania i ewolucji
naturalnych systemow biologicznych oraz charakterystyka wybranych §rodowisk.

Opis realizowanych prac:

1. Ewolucja maszynerii apoptotycznej. We wspotpracy z Zaktadem Bioinformatyki IBB
PAN kontynuowano eksperymentalne testowanie hipotezy endosymbiotycznego pochodzenia
apoptozy. W testach wzrostowych poréwnano wrazliwos¢ drozdzowych szczepow mutantow
nucl, ndil, mcal i nmalll na czynniki apoptotyczne (H202, kwas octowy) z wrazliwoscia
szczepOw niosacych ortologi tych genow z odleglych filogenetycznie organizmow.
Przeprowadzono, za pomoca cytometru przeptywowego (FACS), analize ilosciowa komorek
we wczesnej 1 poznej fazie apoptozy w populacjach wyzej wymienionych szczepow drozdzy
poddanych dziataniu kwasu octowego (barwienie: aneksyna V/PI) oraz zmierzono dla nich
poziomy potencjatow blonowych i1 wolnych rodnikow (barwienia: MitoTracker Red,
MitoSOX). Analizy te wykazaly, ze wickszos¢ badanych ortologow z filogenetycznie
odleglych organizmoéw w zréznicowanym stopniu komplementuje delecje odpowiadajacych im
gendw maszynerii apoptotycznej u drozdzy (np.: MCAL Arabidopsis thaliana, NMA111l
Rickettsia australis, NDI1 Dictyostelium discoideum).

2. W zakresie badan naturalnych systeméw biologicznych rozpoczeto prace nad ocenag
mikrobiomu osadnika $ciekéw laboratoryjnych IBB PAN w momencie awarii eksploatacyjnej,
spowodowanej  najprawdopodobniej  zaburzeniem rozwoju/funkcjonowania  bofilmu
tworzonego na zlozu filtrujacym. Pobrano probki z czterech punktéw osadnika: warstwy dolnej
1 gornej zloza filtrujacego, Sciekdw doprowadzanych oraz $ciekéw wyprowadzanych po
oczyszczeniu. W kazdej probie oznaczono bioréznorodno$¢ mikrobiologiczng poprzez
sekwencjonowanie amplikonow genéow 16S rRNA w metagenomowym DNA oraz
wyizolowano na podlozach statych liczne szczepy mikroorganizméw (~200, w tym 13
grzybow; zidentyfikowano 34 szczepy przedstawicieli 11 rodzajow bakterii). W ramach
realizacji projektu wewnetrznego (Nr DEC- MG-3/22-01) pt. ,,Metabiom osadnika $ciekow
laboratoryjnych Instytutu Biochemii i Biofizyki PAN” przeprowadzono nastgpujace analizy:

- sekwencjonowanie metagenomowego DNA w technologii NGS (Illumina) i Oxford
nanopore (MinION),
- testy opornosci wyizolowanych szczepdw na 8 antybiotykow oraz
- ocen¢ potencjalu metabolicznego wspdlnot mikroorganizméow wskazanych punktéw
osadnika w testach ptytkowych EcoPlate.
Przeprowadzono réwniez dalsze poglebione analizy danych sekwencyjnych metagenoméow
oczyszczalni §ciekow Cukrowni Dobrzelin przed i po jej modernizacji celem szczegdtowego
okreslenia procesow biologicznego wytwarzania metanu przez mikrobiote komory beztlenowe;j
tej oczyszczalni.

3. Przeprowadzono wstepne badania stabilnosci roslinnego miRNA172a w tkankach
myszy domowych (krew, watroba, jelito) po podaniu dozotagdkowym syntetycznego preparatu
dupleksu miR172/miR172a. Wykazano, ze syntetyczne miR172a jest wykrywane jedynie we
krwi badanych myszy w pierwszym dniu po podaniu.
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Opis najwazniejszych osiagniec:

1. Wykazanie komplementacji genéw maszynerii apoptotycznej u drozdzy przez ortologi
z filogenetycznie odleglych organizmow.

2. Zrekonstruowanie petnych genomoéw bakterii (> 250 MAG) i archeonow (30 MAGQG)
z sekwencji metagenomowych oczyszczalni $ciekow.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Czes¢ wynikow zostata wykorzystana w publikacjach naukowych opublikowanych oraz
obecnie  przygotowywanych  manuskryptach, jak réwniez byla  prezentowana
na mi¢dzynarodowych konferencjach naukowych oraz bedzie podstawg dla jednego doktoratu
1 jednej pracy magisterskie;j.

Publikacje:
6437, 6357, 4967/A, 4968/A, 4971/A, 4972/A, 5018/A, 5049/A

PN-35 - Pracownia Genetyki i Biologii Molekularnej Drozdzy
Kierownik: prof. dr hab. Teresa Zoladek

Zespol: dr hab. Joanna Kaminska, dr hab. Marek Skoneczny, mgr Zuzanna Frydzinska
(doktorantka), Roksana t.okietek (magistrantka), Stella Ginikachukwu Ngwube (magistrantka),
Kinga Plizga (magistrantka), Maciej Andrzejewski (magistrant).

Cel badan:

1. Modelowanie, z uzyciem drozdzy, choréb neurodegeneracyjnych zaleznych od genow
VPS13A oraz RHEB1 w celu poznania mechanizmoéw rozwoju tych chordb, znalezienia celow
terapeutycznych 1 lekow.

2. Scharakteryzowanie wybranych biatek zidentyfikowanych w cato-genomowym tescie
przesiewowym pod katem ich udziatu w niekonwencjonalnej sekrecji.

3. Wytypowanie innych grup systematycznych eukariontow niz drozdze Saccharomyces
cerevisiae, w ktorych moze by¢ obecny PTS3-zalezny import biatek do peroksysomow.

Opis realizowanych prac:

1. Mutant vps13-12749R, model drozdzowy plasawicy-akantocytozy zaleznej od VPS13A,
nie wykazywal zmiany wrazliwo$ci na rapamycyng, inhibitor kinazy TORC1. Mutacja w genie
KOGL1 znoszaca wrazliwos¢ mutanta vpsl3-12749R na dodecylosiarczan sodu powodowata
opornos¢ na rapamycyn¢. Poniewaz KOG1 koduje podjednostke kompleksu kinazy TORCI,
wynik ten sugeruje, ze za efekt supresji moze odpowiada¢ aktywacja TORCI1. Przygotowano
szczepy typu dzikiego, vpsl3 oraz vpsl3 kogl-m z wprowadzonymi do genomu fuzjami
pozwalajagcymi na badanie lokalizacji 1 oddzialywan podjednostek TORCI1 oraz biatka Fprl
wigzacego rapamycyne i Torl, z bialkiem Vpsl3. Przygotowano tez szczepy do badania
akumulacji ciatek P 1 granul stresowych, przechowujacych czynniki translacyjne i mRNA
w warunkach spowolnienia translacji, jako markeréw do monitorowania aktywnosci TORC1
w mutantach. Badania wykazaly wigkszg liczbe komorek z ciatkami P 1 granulami stresowymi
w hodowlach mutanta vps13 niz w szczepie typu dzikiego, co sugeruje zmiany w translacji
1 aktywnosci TORCI.

Wyciszono gen VPS13A w komodrkach HeLa i analizowano je pod katem r6znych fenotypow
w celu ich uzycia do testowania potencjalnych lekow.

Podjeto probe zbadania wpltywu mutacji w genie RHEB (S34P) znalezionej u pacjenta
na funkcjonowanie komoérek w modelu drozdzowym. cDNA RHEBI1 zsyntetyzowano na
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matrycy ludzkiego mRNA ale nie udato si¢ go sklonowa¢ do wektora drozdzowego.
Przetestowano wigc wplyw analogicznej substytucji (S44P) w biatku drozdzowym Rhb1, ktore
jest homologiem RHEB i aktywatorem TORCI. Nie miata ona znaczenia dla endocytozy
permeazy argininy Canl, zaleznej od Rhbl. Mutant vAbIA nie wykazywal wrazliwosci na
rapamycyne. Analiza fosforylacji biatka Sch9, substratu kinazy TORCI1, wykazywata duza
zmienno$¢, wiec nie udato si¢ sprawdzi¢, czy substytucja w Rhbl wplywa na aktywnos$¢
TORCI.

2. Geny wyselekcjonowane w cato-genomowym tescie przesiewowym poddaliSmy
analizie z wykorzystaniem wiedzy dostgpnej w literaturze i internetowych bazach danych.
Ustalili$my, ze wsrdd nich znajdujg si¢ geny kodujace biatka o funkcji mogacej mie¢ zwigzek
z sekrecjg. Sa to bialka odpowiedzialne za integralno$¢ $ciany komorki, uczestniczace
w sekrecji, w endocytozie, w transporcie pgcherzykowym, w biogenezie cytoszkieletu, czy
w odpowiedzi na stresy. Sa kinazy biatkowe ze $ciezek sygnatowych HOG i CWI. Sa biatka
zlokalizowane w ER, w blonie plazmatycznej, lub $cianie komorkowej. To §wiadczy o trafthosci
metody selekcji zastosowanej w tescie przesiewowym. Wiele z wyselekcjonowanych biatek ma
nieznang funkcje w komorce. RozpoczgliSmy testy fenotypowe sprawdzajace czy brak tych
biatek zaburza sekrecj¢ biatka Hsp31.

3. Poza dwoma znanymi i powszechnie wystepujacymi w komorkach eukariotycznych
szlakami importu biatek do wnetrza peroksysomow, zaleznymi od sygnatow PTS1 i PTS2,
w drozdzach S. cerevisiae istnieje szlak oparty na sygnale PTS3, niedawno przez nas
scharakteryzowany. W minionym roku podjelismy probg odpowiedzi na pytanie, czy drozdze
S. cerevisiae sg wyjatkowe pod tym wzgledem, czy tez szlak zalezny od PTS3 jest obecny tez
u innych eukariontow. W tym celu zastosowalismy podejs$cie in silico analizujagc dostgpne
sekwencje genomoéw eukariotycznych (obecnie ponad 20 tysigcy) przy pomocy narze¢dzia
on-line, blastp. ZwracaliSmy uwage na podobienstwa 1 réznice sekwencji aminokwasowych
wirod ortologéw receptora szlaku PTS3 i PTS3-zaleznych biatek z S. cerevisiae. Ustalilismy,
ze istnienie PTS3-zaleznego szlaku importu biatek do peroksysomoéw jest prawdopodobne
w komorkach gatunkow drozdzy nalezacych do podtypu Saccharomycotina, do ktorego nalezy
S. cerevisiae, ale rowniez w komoérkach grzybow nalezacych do podtypow Muccormycota,
Ustilaginomycotina i Pucciniomycotina.

Opis najwazniejszych osiagni¢c:
1. Dysfunkcja biatka Vps13 wptywa na aktywnos¢ kinazy TORCI.
2. Szlak importu bialek do wnetrza peroksysomow zalezny od PTS3 moze by¢ tez obecny
w komorkach innych gatunkéw grzybow.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wyniki byty podstawg kilku publikacji i jednej pracy magisterskie;j.

Publikacje:

6383, 6418, 6424, 6469, 4947/A, 4949/A, 4952/A, 4953/A, 4969/A, 4970/A, 5027/A, 310/M,
314/M, 316/M
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PN-36 - Pracownia Translatomiki
Kierownik: dr hab. Agata Starosta, prof. instytutu

Zespol: dr Olga Iwanska, mgr Przemystaw Latoch, mgr Maria Kovalenko

Cel badan:
Badanie regulacji ekspresji genéw na poziomie translacji u bakterii.

Opis realizowanych prac:

1. Regulacja ekspresji gendw u sporulujacej bakterii Bacillus subtilis.

W naszym laboratorium wykorzystujemy proces sporulacji bakterii Bacillus subtilis jako model
do badania regulacji ekspresji genow w bakteriach. W tym projekcie skupiamy si¢ na opisaniu
translatomu sporulujacej bakterii.

W naszych badaniach wykorzystujemy kombinacj¢ analiz transkryptomu i translatomu
w oparciu o sekwencjonowanie nowej generacji, w polaczeniu z genetyka, biologia
molekularng, biochemia, analizami bioinformatycznymi oraz mikroskopia konfokalng.

2. Metagenomowe analizy osadow z dna Jeziora Stonego — historyczna rekonstrukcja
na podstawie zmian w mikrobiomie i indykatorach poleolimnologicznych.

Wykorzystujac metody sekwencjonowania wysokoprzepustowego, analizowaliSmy prastare
sedymentarne DNA w celu analiz i rekonstrukcji zachodzacych zmian $rodowiskowych.

3. Rola alternatywnych EF-G w regulacji translacji podczas biosyntezy antybiotykow

u Myxococcus xanthus.
Funkcj¢ rybosomu wspiera szereg czynnikow. Procz zestawu konserwatywnych 1 niezbednych
dla funkcjonowania translacji czynnikow: inicjacyjnych, elongacyjnych 1 uwalniajacych
1 recyklingujacych, ewolucja wyselekcjonowata szereg bialek, ktore moga pomoc
w zachowaniu i1 utrzymaniu translacji w warunkach stresu, w tym: w czasie niedoboru
czynnikow odzywczych lub w obecnosci antybiotykow. Wyspecjalizowane czynniki translacji
pomagaja maszynerii biosyntezy biatek reagowa¢ na zmienno$¢ warunkow wzrostu bakterii.
Szczegodlng rolg pelnig czynniki translacji reagujace na stres antybiotykowy — s3 to biatka
chronigce rybosom znane z tego, ze pomagajg utrzymac nieprzerwang translacj¢ w warunkach,
gdy obecne sa antybiotyki blokujace funkcje¢ rybosomu. Najbardziej znanymi przykladami sa:
biatko TetM znalezione u bakterii Enterococcus faecalis posiadajgce funkcje usuwania
antybiotyku tetracykliny z rybosomu oraz biatko FusB, ktore chroni rybosom przed dziataniem
antybiotyku kwasu fusydowego, umozliwiajac translacje w jego obecnosci. Czynniki takie
naleza do grupy genow oporno$ci na antybiotyki i czesto sa zlokalizowane na mobilnych
elementach genetycznych 1 na plazmidach. Oporno$¢ na antybiotyki jest naturalnie
wystepujacym zjawiskiem zwigzanym z produkcja antybiotykow przez bakterie, dzieki czemu
mikroorganizmy te sg odporne na wyprodukowane przez siebie inhibitory. Jednak geny
oporno$ci na antybiotyki sg rowniez zrodlem opornos$ci wielolekowej u bakterii powodujace;j
nieuleczalne infekcje bakteryjne.

Zainteresowaniem mojej grupy badawcze] sa czynniki odpowiadajace na stres
antybiotykowy w bakteriach. W tym projekcie zbadamy Myxococcus xanthus DK 1622 —
bakteri¢ powszechnie wystepujaca w glebie, znang z duzego genomu i produkceji metabolitow
wtornych, w tym antybiotykow. Co ciekawe, bakterie nalezace do tej grupy mikroorganizmow
s drapieznikami Zerujacymi na innych mikroorganizmach, w tym na patogennych bakteriach
z grupy Gram-ujemnych i Gram-dodatnich oraz na drozdzach. Nasze wstepne analizy ujawnity
multiplikacj¢ czynnika elongacyjnego EF-G — bialka niezbgdnyego w procesie translacji.
Co ciekawe, cze$¢ z genow przez nas zidentyfikowanych znajduje si¢ w sgsiedztwie
prawdopodobnego klastra gendéw biosyntezy antybiotyku z grupy tiopeptydow. Grupa
antybiotykow tiopeptydowych znana jest z hamowania mechanizmow translacji. Klasa I
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tiopeptydow (na przyklad tiostrepton) blokuje funkcje podstawowych czynnikow
rybosomalnych: EF-G, EF-Tu. W tym projekcie badamy czy zidentyfikowane tu paralogi EF-
G dzialaja jako klasyczne czynniki elongacyjne biorace udziat w translacji, czy raczej dziataja
jako biatka chronigce rybosom poprzez usuwanie antybiotyku tiopeptydu z rybosomu, przez co
stajg si¢ czynnikami oporno$ci na tiopeptydy. W tym projekcie wykorzystujemy
wysokoprzepustowe technologie najnowszej generacji, tj. sekwencjonowanie RNA, wsparte
badaniami z dziedziny biochemii i biologii strukturalnej. Prace badawcze beda dotyczyty
regulacji ekspresji gendw podczas biosyntezy antybiotyku, a w szczegdlnosci roli paralogow
czynnikow elongacyjnych EF-G w regulacji biosyntezy antybiotykow z grupy tiopeptydow.

Opis najwazniejszych osiagniec:

1. Okrycie pradawnych wtokien konopnych w Jeziorze Stonym. Analizy mikrobiomu /
enzymow odpowiedzianych za procesy przygotowania wtokien do dalszej obrobki.

2. Przygotowanie protokotu do przygotowania i analiz prébek z ‘ribosome profiling’

3. Analiza danych do metody wykorzystujacej biatko IFIT1 do oczyszczania mRNA
z drozdzy (wspodlpraca z dr Marig Gorng, UW)

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wyniki byly podstawa kilku publikacji i jednej pracy doktorskie;.

Publikacje:
6474, 6390

PN-37 - Pracownia Mechanizméw Transkrypcji
Kierownik: dr Tomasz Turowski

Zespol: dr Katarzyna Grelewska-Nowotko, dr Udai Singh, dr Marta Hatasa, doktorant: mgr Jan
Mikotajezyk

Cel badan:
- Badanie wczesnych etapow replikacji koranawirusow w celu identyfikacji kluczowych
procesOw 1 nowych $ciezek regulacyjnych.
- Badanie mechanizméw molekularnych mutacji polimerazy III RNA, ktére prowadza do
leukodystrofii.

Opis realizowanych prac:

Dwa gléwne obszary banan w Pracowni obejmowaly transkrypcje koronawirusowego
RNA oraz badanie molekularnego mechanizmu taczacego mutacje w polimerazie III RNA
z leukodystrofia.

1. Transkrypcji koronawirusow. W ramach wspotpracy z prof. David’em Tollervey’em
przeanalizowano dane z wczesnych stadiéw infekcji. Przygotowano takze, korespondujacy z
danymi, model matematyczny infekcji SARS-CoV-2 w pojedynczej komorce.
Zoptymalizowano system in vitro do trakskrypcji RNA-zaleznej polimerazy wirusa SARS-
CoV-2 oraz wykonano cz¢$¢ prac w celu pozystania systemu do znakowania biatek w
koronawirsie MHV.

2. Mutacje polimerazy III RNA prowadzace do leukodystrofii. Wytworzono jeden
z planowanych modeli komoérkowych mutacji opisanej u pacjentow. Przeprowadzono
pilotazowa analiz¢ poziomdéw tRNA w czasie rdéznicowania szczurzych oligodendrocytow.
Zmapowano aktywnag transkrypcyjnie polimeraz¢ III RNA w komoérkach ludzkich
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1 we wspolpracy z dr. Danielem Schindlerem z Max Planck Institute in Terrestral Biology
rozpoczeto tworzenie syntetycznego systemu ktory pozwoli zweryfikowaé wpltyw transkrypcji
tRNA na sgsiadujagce mRNA.

Opis najwazniejszych osiagniec:

1. Opracowano model matematyczny wczesnych etapow replikacji koronawirusow, ktory
identyfikuje inicjacje translacji jako jeden z kluczowych elementéw regulacyjnych.

2. Zoptymalizowano system in vitro do badan nad transkrypcja koronawirusoéw.

3. Zmapowano aktywna transkrypcyjnie polimeraze III RNA w komoérkach ludzkich.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Cze$¢ wynikow zostanie wykorzystana do przygotowania publikacji, podczas gdy inne sg
podstawa do dalszych badan.

Publikacje:
6330

PN-38 - Laboratory of Intracellular Immunity
Head of laboratory: dr Michal Wandel

Team: dr Sinemyiz Atalay Ekiner, dr Ammarah Shabbir, dr Marta Modzelan, doktorantki:
mgr Aleksandra Bajger, mgr Vartika Gurdaswani Khubchandani, studentka: Nataliia Bardysh

Research objective:

In the Laboratory of Intracellular Immunity we are interested in host-pathogen interactions
and aim to understand intracellular anti-microbial mechanisms of innate immunity and
inflammation.

Inflammasomes and interferons (IFNs) are some of the major means by which the innate
immune system fights pathogens and promotes host survival. IFN exposure enhances
intracellular immunity for efficient control of diverse intracellular pathogens through the
induction of target genes. Lipopolysaccharide (LPS) is a component of the outer membrane of
Gram-negative bacteria that triggers strong immune responses. LPS inside a human cell
activates the protease enzyme caspase-4 leading to a proinflammatory form of cell death known
as pyroptosis.

Pyroptotic death of infected cells in response to detection of LPS within the membrane of
cytosolic bacteria is driven by assembly of a signalling platform on the bacterial surface. Family
of IFN-induced GTPases called guanylate-binding proteins (GBPs) assemble on the surface of
cytosol-invading bacteria to create a signalling platform that recruits and activates caspase-4.
Despite recent advances, the molecular details of how IFNenhanced immunity protects the
cytosol of human cells against bacterial incursion is not fully understood. Moreover, other, so
far unknown, anti-bacterial defence factors may protect the host cell cytosol.

Our aim is to investigate interferon-inducible, anti-bacterial signalling platforms operating
in the host cell cytosol, by a combination of cell and molecular biology methods and advanced
biochemical assays. We plan to identify novel key factors of cytosolic, antibacterial defence
mechanisms of the innate immunity, and determine the specific mechanism of action of newly
identified immunity factors.

The identification of host immunity factors may allow future development of novel
therapies directed against pathogenic bacteria, including difficult to treat multidrug resistant
strains, or reduce the excessive immune response.
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Description of the works carried out:

The laboratory has been active for 16 months, with most of the initial time spent on grant
writing, recruiting staff and organizing the work in the laboratories. Most of the lab members
were recruited during the year and worked in the lab for 8 (Ammarah) or 3 (Sinemyiz, Vartika,
Nataliia) months. Therefore, Sinemyiz’s and Vartika’s projects are in initial stages. Ammarah,
in order to characterise an interferon-inducible protein that acts as a putative anti-bacterial
restriction factor, creates knock-out cell lines using CRISPR/Cas9 technology to analyse its
phenotype during bacterial infection.

Aleksandra’s PhD project concerns identification of novel human interferon-inducible
genes involved in induction and execution of pyroptotic cell death in response to bacterial
infection using microscopy-based siRNA screen, and subsequent molecular analysis of
identified factors. Due to the prolonged set up of a BSL2 cell culture laboratory suitable for
bacterial infection of cells (the ministerial GMM II approval has been granted in September
2022) Aleksandra focused on identification of human interferon-inducible genes involved in
pyroptosis in response to transfection of bacterial LPS. This approach may also lead to the
identification of genes involved in immune responses, can be performed in BSL1 cell culture
laboratory, and uses almost the same set of materials and methods as the screen in cells infected
with bacteria. Therefore, Aleksandra became already acquainted with most of the methodology
necessary to perform the target screen using bacterial infection.

Description of the most important achievements:
Receiving the Sonatal7 grant (Michal). Developing a method of analysing data obtained
by fluorescence microscopy using CellProfiler and CellProfiler Analyst software (Aleksandra).

Use of the obtained results:
In progres.

Publications:
In progres.

PN-39 — Pracownia Mikrobiologii Stosowanej
Kierownik: dr hab. Tamara Aleksandrzak-Piekarczyk

Zespol: dr Agnieszka Szczepankowska, doktoranci: mgr Magdalena Chmielewska-Jeznach
(obrona 13.09.2022), mgr Katarzyna Kosiorek, mgr Aleksandra Tymoszewska (obrona
14.06.2022), mgr Przemystaw Satanski, mgr Anna Santo, mgr Anastasiya Vasileuskaya,
studenci: Sumaya Maseer Alshatari, Ajadi Emmanuel Ayodeji, Peter Fassan, Weronika
Janicka, Magdalena Kucharczyk, Olga Matulewicz, Jana Pawlowskaja, Tomasz Trabka

Cel badan:

1. Identyfikacja oraz charakterystyka bialek 1 niekodujacych determinantow
zaangazowanych w replikacje litycznych fagéw infekujacych bakterie Lactococcus lactis.

2. Poszukiwanie czynnikow fagowych i bakteryjnych zaangazowanych w warunkowanie
opornosci na bakteriofagi.

3. Identyfikacja szczepow bakterii L. lactis i ich metabolitéw zewnatrzkomodrkowych,
wykazujacych aktywno$¢ antybakteryjng, przeciwutleniajgcg oraz majacg cytotoksyczny
wplyw na ludzki komorki gruczolakoraka jelita grubego (Caco-2).
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4. Poszukiwanie = nowych  szczepow o  wlasciwosciach  antybakteryjnych,
przeciwutleniajacych i1 probiotycznych.

5. Charakterystyka  modeli  dzialania oraz =~ mechanizméw  opornosci  na
przeciwdrobnoustrojowe peptydy.

Opis realizowanych prac:

Ad 1. Kontynuacja badan nad dwoma biatkami o aktywnosci helikazy DNA pochodzacymi
z litycznych fagow L. lactis, badania wptywu substytucji wybranych aminokwasow na
aktywno$¢ biatka, tworzenie konstruktow do bakteryjnego systemu dwuhybrydowego, w celu
analizy interakcji dzikich 1 zmutowanych wariantow fagowych helikaz z potencjalnymi
partnerami biatkowymi

Ad 2. Przeprowadzono badania w kierunku poznania czynnikéw zaangazowanych
w interakcj¢ fag-gospodarz, w tym badania:

- infekcyjnosci fagow wobec kolekcji mutantow L. lactis w biatkach btonowych;

- okres$lenia reszt cukrowych rozpoznawanych na powierzchni komorek szczepow

wrazliwych jako receptorow fagowych:

- okreslenia receptora biatkowego rozpoznawanego przez fagi L. lactis.

Ad 3. Opracowanie 1 optymalizacja techniki przygotowania supernatantow
pohodowlanych dla wybranych szczepoéw Lactococcus lactis, badanie wptywu bakterii
i supernatantow wybranych szczepoéw L. lactis na proliferacj¢ komorek Caco-2, badanie
aktywnos$ci metabolicznej komoérek Caco-2 po inkubacji z zywymi bakteriami i supernatantami
szczepOw L. lactis.

Ad 4. Badania przesiewowe kolekcji szczepow bakterii mlekowych, w kierunku
identyfikacji szczepoéw wykazujacych wiasciwosci antybakteryjne wzgledem wybranych
gatunkdéw/rodzajow, przeciwutleniajacych czy probiotycznych.

Dodatkowo we wspotpracy z dr hab. Joanng Bogustawska z CMKP (w ramach grantu
Miniatura) - udzial w pracach nad wplywem szczepdéw L. lactis na keranocyty i komorki
pierwotne wyprowadzone z biopsji skory pacjentow z tuszczyca oraz na zywotno$¢ nicieni

Ad 5. Badania molekularnych mechanizméw dziatania przeciwdrobnoustrojowych
peptydow syntetyzowanych rysosomalnie (bakteriocyny), jak i nierybosomalnie (antybiotyki)
— poszukiwania receptoroOw 1 mechanizméw prowadzacych do opornosci wsrod bakterii
patogennych i powodujacych zakazenia i psucie si¢ Zywnosci

Opis najwazniejszych osiagni¢c:

1. Wykrycie po raz pierwszy u litycznych fagow L. lactis biatek o aktywnosci helikazy
DNA, i ich charakterystyka, w tym wykazanie:

- rozplatania heterodupleksow DNA w kierunku 5°-3’,

- preferencji w rozplataniu substratow DNA z wolnym koncem 5°,

- ATP-zaleznej aktywno$ci w rozplataniu heterodupleksow,

- zdolnosci wigzania do jednoniciowych substratdw DNA. Otrzymanie serii mutantow

w aminokwasach kluczowych dla dwoch biatek fagowych o aktywnosci helikazy DNA.

2. Identyfikacja szczepow o aktywnos$ciach antymikrobiologicznych wzgledem innych
szczepow L. lactis oraz wybranych szczepéw z rodzaju Enterococcus, potwierdzajace
powigzanie aktywnosci przeciwbakteryjnej z produkcja bakteriocyny.

3. Wykrycie szczepow L. lactis o wysokim potencjale hamowania proliferacji ludzkich
komorek gruczolakoraka jelita grubego (Caco-2) oraz wplywie na poziom ekspresji genu
interleukiny 18, normalnie wyciszonego w komorkach rakowych.

4. Wykazanie wplywu supernatantow wybranych szczepow L. lactis na aktywnosé
metaboliczng oraz proliferacj¢ komorek gruczolakoraka jelita grubego (Caco-2). Wykazanie,
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ze obserwowany efekt cytotoksyczny wobec komoérek Caco-2 supernatantow badanych
szczepdw L. lactis jest szczepo-zalezny.

5. Wykazanie i charakterystyka molekularna udziatu systemow trojkomponentowych w
nadawaniu opornosci na bakteriocyny z grup A53- i EntL50-podobnych, oraz peptydowych
antybiotykéw u L. lactis i Enterococcus faecium.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Skomercjalizowanie wyselekcjonowanych szczepéw bakterii mlekowych pod katem
wlasciwosci  probiotycznych ukierunkowanych na zmniejszenie dolegliwosci oraz
skutkow ubocznych, a takze obnizenie ryzyka wystgpowania i opdznienia rozwoju chordb
neurodegeneracyjnych lub na wykorzystanie jako probiotyczny dodatek do pasz zapewniajacy
wysoka jakos$¢ 1 bezpieczenstwo chowu zwierzat, a takze posrednio produkowanej zywnosci.
(efekt koncowy projektu nr POIR.01.01.01-00-0985/17 wykonany we wspolpracy z OLIMP
LABORATORIES Sp. z 0. 0.).

Publikacje:
6352, 6389

PN-40 — Pracownia Bioinformatyki Grzybow
Kierownik: dr hab. Anna Muszewska

Zespol: doktoranci: mgr Drishtee Barua, mgr Aleksander Kossakowski, dr Malgorzata
Orlowska (obrona doktoratu 14.06.2022), studenci: Anna Grymuta, Stanistaw Janik (obrona
licencjatu 14.07.2022), Karolina Juzba, mgr Kamil Kisto, mgr Marianna Krysinska, mgr Blanka
Sokotowska (obrona magisterium 05.07.2022), Dawid Uchat

Cel badan:

Osiagnigto cele planowane na biezacy rok, wystano do czasopism dwa obszerne
manuskrypty pokazujace unikalne cechy poszczegdlnych linii Mucoromycota. Uzyskano
wyniki wstepne dla kolejnych cech Mucoromycota (m.in. ceramidy, hydrolazy NUDIX,
komponenty lizosomu).

Opis realizowanych prac:

1. Utworzenie mapy metabolicznej fukozy w oparciu o homologi zwierzecych gendéw
metabolizmu fukozy. ZaobserwowaliSmy, ze fukoza prawdopodobnie funkcjonuje jako
materiat budulcowy u starych ewolucyjnie grzybow a u Dikarya jest gtlownie rozpoznawana
jako zrodto pozywienia (m.in. przez liczne lektyny).

RozpoczeliSmy we wspolpracy z dr. hab. Sebastianem Pilsykiem proby eksperymentalnej
weryfikacji przewidywan zwigzanych z fukoza u Mucoromycota oraz rekonstrukcji syntezy
ergosterolu u Mortierellomycotina.

2. Analiza gené6w metabolizmu lipidow wykazala wielokrotne utraty genéw zwigzanych
z syntezg ergosterolu, zachowanie u Mucoromycota hydrolaz NUDIX charakterystycznych dla
zwierzat (zwigzanych z betaoksydacja), specyficzych dla Glomeromycota NUDIX o nie znanej
specyficznosci oraz wielokrotne duplikacje desaturaz kwasow ttuszczowych.

3. Ukonczono prace nad manuskryptem o HGT u non-Dikarya. Wykazalismy, ze HGT
czesciej obserwowany jest u grzybow ancestralnie zwigzanych z wodnym $rodowiskiem zycia
oraz ze transferowane geny moga przyczynia¢ si¢ do zwigkszonych zdolnosci adaptacyjnych
biorcow.
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4. Przeprowadzono pilotazowe badanie obszarow o niskiej ztozonosci w bialtkach
pochodzacych z roznorodnych linii ewolucyjnych grzybéw. Wykazalismy, ze kazda
analizowana grupa taksonomiczna grzybow posiadata swoiste rodziny obszaréw o niskiej
ztozonosci.

5. Prace nad prostym predyktorem ekologii dziatajacym w oparciu o sktad i liczebnos¢
domen PFAM w danym zbiorze biatek nie zostaty ukonczone.

6. Przeprowadzono wstepna analize historii ewolucyjnych gendow:

a. zwigzanych z metabolizmem ceramidow pokazujgc roznice migdzy potencjatem
w ich syntezie migdzy Dikarya i non-Dikarya

b. grzybowych homologow ludzkich biatek zwigzanych z lizosomami pokazujac
zachowanie u Mucoromycota licznych elementéw charakterystycznych dla
zwierzecych lizosomow

c. kompleksu Fanconi Anemia zwigzanego z naprawg DNA, okazuje si¢, ze
u Mucoromycota wystepuje kompleks FANCD2-FANCI utracony u Dikarya
a homologi tych bialek ulegaja nadekspresji w warunkach stresowych.

7. Rozpoczeto charakterystyke nowego transpozonu majacego integraze obecnie opisang
jako biatko o nieznanej funkcji. Ludzkie homologi tego biatka nie majg zachowanego centrum
aktywnego natomiast u Glomeromycota aminokwasy katalityczne przestrzennie zorientowane
jak w nucleazie Cre, co pozwala zaktada¢, ze integraza jest funkcjonalna.

8. Rozpoczeto systematyczng analiz¢ stu domen biatkowych o nieznanej funkcji ktére
zanikly w toku ewolucji grzybow i zachowane sg tylko u non-Dikarya.

9. Zainicjowano systematyczny przeglad bakteryjnych domen bialkowych obecnych
w genomach starych ewolucyjnie grzybow.

Opis najwazniejszych osiagnieé:

Zaobserwowanie szeregu nowych cech ancestralnych, w tym po$redniej miedzy
zwierze¢tami a drozdzami kompleksu FA z zachowaniem kompleksu FANCD2-FANCI.
Wykazanie, ze sklad aminokwasowy obszarow o niskiej ztozono$ci obejmuje u grzybow
aminokwasy z grupami funkcyjnymi oraz ujemnie naladowane przy braku nadreprezentacji
aminokwaséw o resztach dodatnio natadowanych (obserwowanych u organizméw
prokaryotycznych).

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Wyniki badan zostaty oraz zostang wykorzystane w publikacjach naukowych. W dalszym
horyzoncie czasowym mozliwe jest biotechnologiczne wykorzystanie enzyméw i grzybow
o pozadanych cechach.

Publikacje:
6319, 6358, 6422

PN-41 — Pracownia Dojrzewania i Degradacji RNA
Kierownik: dr Agnieszka Tudek

Zespol: dr hab. Rafal Tomecki, doktoranci: mgr Malgorzata Drabko, mgr Kamil Kobylecki,
mgr Marlena Sykutowska, mgr Mitosz Ludwinek

Cel badan:
W pracowni realizowane sg trzy gléwne obszary badawcze:
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Obszar pierwszy: opis mechanizméw degradacji kodujagcych RNA (mRNA)
w cytoplazmie, ze szczegdlnym uwzglednieniem roli jakg odgrywa skracanie (deadenylacja)
ogona poliadenozynowego.

Obszar drugi: Biochemiczna i funkcjonalna charakterystyka nowych biatek oddziatujacych
z WDR61: TTC33 oraz CCDC97.

Obszar  trzeci: Charakterystyka potencjalu  chorobotworczego  pojedynczych
polimorfizméw nukleotydu u pacjentow cierpigcych na rzadkie choroby genetyczne.

Opis realizowanych prac:

Obszar pierwszy:

Przyjete modele degradacji kodujacych RNA (mRNA) w cytoplazmie zaktadaja,
ze skracanie ogona poliadenozynowego (poliA) na koncu 3' jest niezbedne do inicjacji
degradacji mRNA od konca 5'. Celem pracy jest modelowanie tempa deadenylacji 1 degradacji
mRNA w warunkach podstawowych oraz stresowych. Dotychczasowe badania prowadzone
byly na modelu drozdzowym Saccharomyces cereviasiae; w planach jest weryfikacja
uzyskanych wynikéw w ludzkich liniach komoérkowych. Przygotowano kolekcje probek
biologicznych, ktore nastgpnie zsekwencjonowano, oznaczajac rownoczesnie ilos¢ transkryptu
oraz dlugos¢ ogona poliA za pomoca sekwencjonowania typu DRS (direct RNA sequencing;
Oxford Nanopore Technologies). W celu oznaczenia tempa deadenylacji przygotowano
protokoty analizy danych, gdyz podobne analizy nie byly do tej pory wykonywane. W wyniku
badan oznaczono czasy pottrwania blisko 3 000 kodujacych RNA oraz szybkos$¢ ich
deadenylacji. Wykazano, ze w podstawowych warunkach wzrostowych oba czynniki silnie
korelujg oraz, ze szybkos$¢ deadenylacji spada wraz z dtugoscia ogona poliA, co jest zapewne
zalezne od biatka wigZzacego ogon poliadenozynowy Pabl. Co ciekawe pokazano, ze
w odpowiedzi na stres deadenylacja nie zawsze jest wymagana do degradacji transkrytpu. To
modyfikuje powszechnie przyjety model degradacji mRNA. Wyniki badan opisano juz
w manuskrypcie, ktory wysylany bedzie do czasopism w roku 2023 oraz przedstawiono na
konferencji TERM XIX w Sewilli (Hiszpania) dnia 16 grudnia 2022.

Obszar drugi:

W wyniku analiz poprzedzajacych rok 2022 zesp6t dowiddt, ze ludzkie biatko WDR61,
ktore jest znang podjednostka kompleksow PAF oraz SKI, wchodzi takze w interakcje
z biatkami TTC33, CCDC97 oraz UNG, PP2A i PHF5A/SF3A/B. Biatka TTC33 oraz CCDC97
nie sg w literaturze opisane, a ich homologi spotykane sg jedynie u kregowcow. W roku 2022
zespot wyprowadzit stabilne linie komorkowe HEK293 pozwalajace na warunkowe wyciszenie
TTC33 oraz CCDC97 oraz zsekwencjonowat transkryptom komoérek pozbawionych tych
biatek. W wyniku analizy danych postawiono hipoteze, ze biatko TTC33 jest wymagane do
wyciszenia ekspresji mRNA zwigzanych z regulacja wzrostu oraz produkcja hormondow
1 neurotransmiterow. Zespot wykonat takze szereg testéw biochemicznych w wyniku ktorych
dowiddt, ze TTC33, WDR61 oraz PHF5A silnie oddzialuja, tworzac odporny na dziatanie 0.5
M soli trimer, ktory wspot-migruje w gradiencie glicerolu oraz saczeniu molekularnym.
Biochemiczny opis nowego kompleksu jest zatem zaawansowany. Zgromadzone dane
biochemiczne 1 funkcjonalne pozwalajg juz na przygotowanie pierwszej wersji manuskryptu
oraz postawienie obiecujacych hipotez badawczych na przysziosc.

Obszar trzeci:

Zespot prof. Rafata Ploskiego zidentyfikowatl mutacje punktowa w genie CSTF3, ktora
moze mie¢ potencjat chorobotworczy. Nasz zespot we wspolpracy z Srodowiskowa Pracownia
Spektrometrii Mas IBB PAN wstepnie pokazal, ze zmutowane biatko CSTF3 oddzialuje
z innym zestawem biatek niz CSTF3 dziki. Wstepne wyniki sg na tyle obiecujace, ze mozna
kontynuowac charakterystyke tej mutacji.
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Opis najwazniejszych osiagniec:
Finalizacja oznaczen tempa deadenylacji 1 degradacji mRNA u drozdzy oraz
przygotowanie publikacji w tym temacie.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Badania podstawowe.

Publikacje:
6428, 6441, 6474

PN-42 — Pracownia Biotechnologii Bakterii Mlekowych
Kierownik: dr hab. Magdalena Kowalczyk

Zespoél: doktorantki: mgr Julia Kopczynska, mgr Olha Kostiuchenko, studenci: Tawakalt
Ayodele, Martyna Godowska, Kinga Malczewska, Monika Stomka

Cel badan:

Analiza bior6znorodnosci zlozonych ekosystemow oraz charakterystyka bakterii
mlekowych (LAB) pozyskanych z tych srodowisk pod katem mozliwosci ich wykorzystania
jako kultury starterowe w przemysle oraz szczepy potencjalnie probiotyczne.

Opis realizowanych prac:

Badania obejmowaty:

- analiz¢ uzyskanych wynikéw dotyczacych analizy r6znorodnosci mikrobiologicznej
zakwasOw piekarskich w kierunku selekcji szczepow bakterii do kultur starterowych
przeznaczonych do produkcji pieczywa petnoziarnistego;

- genotypowanie wyizolowanych z oscypkéw bakterii z rodzajow Lactococcus
1 Leuconostoc;

- charakterystyke bakteryjnych szczepow z rodzaju Weissella oraz Lactococcus
1 Leuconostoc pod katem wtasciwosci probiotycznych: najlepszej przezywalnosci
w warunkach imitujacych przewod pokarmowy czy zdolno$ci do produkcji
metabolitow, ktore mogg korzystnie wplywac¢ na mikrobiote 1 zdrowie gospodarza;

- sekwencjonowanie genomu oraz analize probiogenomiczng szczepu LAB
o najkorzystniejszych wiasciwosciach potencjalnie probiotycznych.

Opis najwazniejszych osiagniec:

1. Identyfikacja szczepéw LAB o korzystnych cechach probiotycznych (dobra adhezja
do mucyn, oporno$¢ na niskie pH 1 sole zotciowe, produkcja witamin i egzopolisacharydow,
aktywno$¢ przeciwdrobnoustrojowa), ktére moga by¢ wykorzystane w opracowywaniu
preparatow probiotycznych.

2. Wykazanie bezpieczenstwa i potencjatu probiotycznego wyselekcjonowanego szczepu LAB.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Wyniki badan zakwaséw piekarskich zostaly przedstawione w publikacji naukowej oraz
rozprawie doktorskiej dr. inz. J. Boreczka. Wyniki dotyczace szczepdw probiotycznych
zostaly/zostang wykorzystane w publikacjach naukowych, zgloszeniach patentowych oraz
stanowig podstawe prowadzonych w zespole prac doktorskich, magisterskich i inzynierskich.
Badania szczepdw z rodzaju Lactococcus i Leuconostoc poglebig wiedze na temat mechanizmu
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powinowactwa do mucyn i produkcji specyficznych metabolitow przez te bakterie i mamy
nadziej¢, doprowadza do wyselekcjonowania nowego potencjalnie probiotycznego szczepu,
ktéry bedzie miatl pozytywny wptyw na modulacje¢ funkcji i struktury bariery jelitowej oraz
mikrobioty gospodarza.

Publikacje:
6332, 6389, 6458, 5011/A, 5013/A, 1073/N, 1093/N

FA-01 - Srodowiskowa Pracownia Mikroskopii Fluorescencyjnej
Kierownik: dr Anna Anielska-Mazur

Zespol: dr Anna Anielska-Mazur

Cel badan:

Srodowiskowa Pracownia Mikroskopii  Fluorescencyjnej wykonuje analizy
mikroskopowe w oparciu o techniki mikroskopii $wietlnej i1 fluorescencyjnej. Analiza
mikroskopowa materiatu biologicznego realizowana jest w ramach ushugi oraz wspolpracy
naukowej. Dziatalno$¢ pracowni obejmuje réwniez prowadzenie indywidualnych szkolen dla
zainteresowanych samodzielng pracg uzytkownikow.

Opis realizowanych prac:

W oparciu o infrastrukture Srodowiskowej Pracowni Mikroskopii Fluorescencyjnej

wykonywane byly analizy mikroskopowe zywych 1 utrwalonych komorek roslinnych,
utrwalonych linii komoérkowych oraz bakterii, drozdzy 1 pierwotniakow.
W roku sprawozdawczym zrealizowano wszystkie zgltoszone szkolenia z obstugi mikroskopu
fluorescencyjnego Nikon E800 oraz mikroskopu konfokalnego Nikon C1, umozliwiajac
samodzielno$¢ pracy. Kontynuowano wspotprace z zespotami prof. G. Dobrowolskiej,
prof. E. Swiezewskiej, prof. J. Henniga. Dla zainteresowanych stron realizowano zlecenia
analiz mikroskopowych. W 2022 roku z infrastruktury SPMF korzystali pracownicy,
doktoranci oraz magistranci IBB PAN z nastgpujacych Pracowni: Fosforylacji Biatek
Roslinnych; Metabolizmu RNA w Procesach Odpowiedzi Immunologicznej; Patogenezy
Roslin; Biologii Ros$lini Mikroorganizméw; Biologii Bakteriofagdw; Niekodujacych RNA
1 Rearanzacji Genomu; Regulacji Ekspresji Genoéw; Homeostazy Biatek Roslinnych;
Translatomiki; Biochemii Lipidow 1 Fizjologii Molekularnej. W roku 2022 jednostki
zewnetrzne, poza Zakladem Biologii Systeméw 1 Instytutem Genetyki 1 Biotechnologii
(Uniwersytet Warszawski) nie korzystaty ustug. Prowadzono nadzér nad stanem technicznym
mikroskopéw i sprzetu w SPMF oraz biezace konserwacje w celu nieprzerwanej
funkcjonalnosci pracowni. W roku 2022 mikroskop konfokalny Nikon C1 wykorzystano
w wymiarze 1218 godzin, natomiast mikroskop fluorescencyjny Nikon E-800 wykorzystano
w wymiarze 156 godzin.

Opis najwazniejszych osiagni¢c:
Okreslenie lokalizacji 1 oddziatywan wielu biatek, czynnikéw transkrypcyjnych
wspolpracujacych z kinazami z grupy SnRK2. Kontynuacja wspotpracy.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Analizy mikroskopowe wykonane w Pracowni Mikroskopii Fluorescencyjnej
umozliwily realizacj¢ prac magisterskich, doktorskich, a przede wszystkim realizacj¢
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projektow badawczych uwzglgdniajacych techniki mikroskopii, ktorych wyniki zostaty zawarte
w publikacjach.

Publikacje:
6150, 6333, 6334,6362,6401, 5050/A

FA-02 - Srodowiskowa Pracownia Spektrometrii Mas
Kierownik: prof. Michal Dadlez

Zespol: dr Ewa Sitkiewicz, dr Agata Malinowska, dr Jakub Karczmarski, mgr Magdalena
Bakun, mgr Jacek Oledzki, mgr Agnieszka Stewart, mgr Bianka Swiderska, mgr Emila
Samborowska, mgr Mariusz Radkiewicz, mgr Radostaw Jazwiec, mgr Piotr Zarebski,
mgr Michat Kistowski

Cel badan:
Analizy proteomiczne, metabolomiczne i lipidomiczne, jako$ciowe i ilosciowe, globalne
i celowane, analizy modyfikacji potranslacyjnych biatek.

Opis realizowanych prac:

Pracownia kontynuowata wspotprace naukowe w grantach, oraz $wiadczenie analiz
zleconych dla grup badawczych i przemystu. Lacznie w roku 2022 wykonano blisko 7000
proteomicznych analiz LC-MS. We wspolpracy z klinicystami wykonano rozbudowany zestaw
analiz proteomicznych probek osocza i pltynu otrzewnowego od pacjentek z endometriozg
(kierownik badan prof. dr hab. nauk medycznych Piotr Laudanski). Przeprowadzono réwniez
analize i1losciowg osocza od pacjentow z chorobg niedokrwienng i nie niedokrwienng serca,
poddanych probom wysitkowym (kierownik projektu dr hab. Joanna Wa$). Ponadto
laboratorium wspotpracowato z szeregiem osrodkow badawczych wykonujac eksperymenty
z dziedziny badan podstawowych jak rowniez analizy dotyczace badania chordb cztowieka jak
1 chorob istotnych dla przetworstwa rybnego 1 hodowli trzody chlewnej. Wprowadzono
1 rozwini¢to nowe techniki analityczne, ktore umozliwity nam czula detekcj¢ modyfikacji
selenowych, homocysteinylacji 1 fosforylacji biatek jak rowniez analizy biatek 1 peptydow
wystepujacych w bardzo niskich stgzeniach w badanym materiale. W ramach wspolpracy
z przemystem wykonano analizy dla firm Captor Therapeutics, ChromoTek, Jarwis, Adamed,
Curiosity Diagnostics, Innovabion, Living Food, Cellis, Biotarget, Blirt, nCage
1 Science4Beauty.

Pomyslnie opublikowano wyniki badan zrealizowanych we wspotpracy z Katedra
Anatomii 1 Fizjologii Zwierzat Uniwersytetu Warminsko-Mazurskiego w Olsztynie (6371) nad
wpltywem chemeryny na endometrium §wini, a takze z Instytutem Rozrodu Zwierzat i Badan
Zywnosci PAN, dotyczacych zmian rozwojowych w proteomie nasienia karpia (6412).
Wspoélpraca ze Szpitalem Wojskowym 1 Uniwersytetem Medycznym we Wroctawiu
zaowocowala pracg na temat potencjalnych biomarkeréw 1 celéw terapii ostrego udaru
niedokrwiennego (6347). Proteomika zostala rowniez wykorzystana do badania sktadu
biatkowego kropli lipidowych migéni szkieletowych zaskronca zwyczajnego (6324).

Cze$¢ laboratorium zajmujaca si¢ analizg substancji niskoczasteczkowych, prowadzaca
dziatalno$¢ jako medyczne laboratorium diagnostyczne, kontynuowala oznaczanie
ewerolimusu we krwi pelnej (Synevo, IPCZD). Podjeto rowniez wspotprace z nowymi
jednostkami klinicznymi w zakresie oznaczania ewerolimusu (UCK WUM, UCK Gdansk,
Szpital Uniwersytecki nr 1 w Bydgoszczy, Szpital Uniwersytecki we Wroctawiu).
Kontynuowano wspdtprace z osrodkiem klinicznym Slaskiego Uniwersytetu Medycznego
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w Katowicach w zakresie monitorowania terapii kwasem mykofenolowym i rapamycyna.
W ramach dziatalno$ci niediagnostycznej kontynuowalismy wspotprace z firmami: Molecure
(rozwijanie nowatorskich substancji leczniczych) oraz FiLeClo (stworzenie nowych substancji
bakteriobojczych bedacych pochodnymi salinomycyny), Cellis (oznaczanie cytostatykow
uwalnianych z no$nikéw biatkowych opracowywanych przez nich w celu poprawy
bezpieczenstwa terapii przeciwnowotworowej), Captor Therapeutics (oznaczanie zwigzkow-
potencjalnych lekoéw wywolujacych celowana degradacje bialek), Biosenseis (oznaczanie
ksantohumolu i1 izoksantohumolu w prdobkach biologicznych). Wykonywano oznaczenia
metabolitow bakterii jelitowych: trimetyloaminy (TMA) i jej tlenku (TMAO) w osoczu oraz
krotkotancuchowych  kwasow  tluszczowych (KEKT) w  préobkach  biologicznych
we wspotpracy z zespotami prof. dr hab. Marcina Utnala (WUM), dr. hab. Roberta Oleka (AWF
Poznan) — preprint https://doi.org/10.21203/rs.3.rs-1967863/v2), prof. Jakuba Radziszewskiego
i dr hab. Agnieszki Paziewskiej (Uniwersytet Przyrodniczo-Humanistyczny w Siedlcach).
Wykonano walidacj¢ deksametazonu 1 trametinibu (IHiT). Przy zastosowaniu zestawu
AbsoluteIDQ® pl180 kit (Biocrates Life Sciences) wykonano oznaczenia metabolitow:
w osoczu u dzieci w cukrzycy typu 1 (IPCZD, prof. Bozena Cukrowska, dr Agnieszka
Ochocinska), w osoczu u 0s6b z rakiem trzustki (prof. Starzynska, Pomorska Akademia
Medyczna, Szczecin), w osoczu i ptynie otrzewnowym u pacjentek z endometriozg i cholestaza
(prof. Laudanski, WUM), ale takze w moczu (dr Baranski, SUM Katowice). Przeprowadzono
analize kwasow ttuszczowych $rednio 1 dlugotancuchowe w watrobach i kale myszy z delecja
genu marc2 (dr hab. Michal Mikula, Instytut Onkologii) oraz etanolu, SCFA i kwasu
mlekowego w probkach pozywek bakteryjnych (dr hab. Anna Sikora, dr Anna Detman IBB
PAN). Opracowano metody oznaczania witamin z grupy B, witaminy D, witaminy C, nikotyny
1 kwaséw tluszczowych oraz wykonano oznaczenia tych zwiazkéw w probkach mleka
pochodzenia ludzkiego we wspolpracy z dr hab. Aleksandra Wesotowska (WUM).
Opracowano metod¢ analizy globalnej lipidow (wspotpraca z prof. A. Chacinska,
Migdzynarodowy Instytut Mechanizmow 1 Maszyn Molekularnych PAN) oraz metody
metabolomiki globalnej (dr hab. Katarzyna Stadnicka, Collegium Medicum, Bydgoszcz).
Kontynuowano oznaczenia prenoli, dolicholi oraz ich ufosforylowanych pochodnych (prof.
Swiezewska, IBB — preprint https://doi.org/10.21203/rs.3.rs-2054399/v1). Opracowano metode
analizy nukleotydo-cukrow (Mariusz Olczak, Uniwersytet Wroctawski) oraz metody: analizy
glikolu propylenowego (dr hab. Tamara Aleksandrzak-Piekarczyk, IBB PAN),
S-adenozylometioniny 1 S-adenozylohomocysteiny (Krzysztof Brzezinski, (IBCH PAN).

Opis najwazniejszych osiagni¢c:

Nalezy  podkresli¢  uruchomienie szeregu nowych procedur analitycznych
w sprawozdawanym roku zwigzane z pierwszym rokiem funkcjonowania parku maszynowego
pracowni w nowym zestawie. Dzigki temu jako$¢ uzyskiwanych wynikow wzrosta, co znajduje
odzwierciedlenie w jakosci publikacji z listy ponizej, powigkszyta si¢ paleta dostgpnych typu
analiz i stopien zlozonosci prowadzonych projektow.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Publikacje, patenty

Publikacje:
6457, 6445, 6443, 6427, 6426, 6412, 6410, 6373, 6371, 6347, 6346, 6349, 6324, 6331, 1071/N
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FA-03 - Srodowiskowa Pracownia Sekwencjonowania i Syntezy DNA
Kierownik: dr Robert Gromadka

Zespol: dr Piotr Dzierzbicki, mgr Beata Babinska, mgr Malgorzata Filipiak, mgr Jan Gawor,
mgr Ewa Kalifiska, mgr Karolina Wylot, mgr Karolina Zuchniewicz

Cel badan:

1. Analiza sekwencji genomoéw bakterii  Streptococcus pneumoniae w celu
scharakteryzowania inwazyjnego serotypu 19A w Polsce w ramach wspotpracy
z Narodowym Insytutem Lekow.

2. Sekwencjonowanie 1 analiza sekwencji genomow bakterii Streptococcus pyogenes
nalezagcych do wybranych grup szczepdéw (serotypow) tego gatunku, w ktoérych
zaobserwowano nielosowy zwigzek z opornoscig na stosowane antybiotyki z klasy
makrolidow i linkozamidéw a udziatem podobnych szczepdéw wsrod krazacej populacji
w ramach konsorcyjnego projektu ,,Charakterystyka klonow Streptococcus pyogenes
opornych na makrolidy”.

3. Sekwencjonowanie genomow bakteriofagdw oraz genomoéw ich gospodarzy w ramach
projektu ,,Analiza funkcjonalna genomoéw bakteriofagow Staphylococcus aureus
z rodzaju Kayvirus w poszukiwaniu molekularnych podstaw szerokiej specyficznosci
1 strategii przetrwania w populacji z gospodarzem” w celu opracowania metod
zwalczania zakazen gronkowcowych.

4. Analiza sekwencji genoméw alg z rodzaju Prototheca sp .w celu zidentyfikowania
potencjalnych genow wirulencji.

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

6. Sekwencjonowanie ludzkich genomoéw mitochondrialnych za pomoca technologii
Oxford Nanopore w celu identyfikacji mutacji punktowych.

7. Sekwencjonowanie i analiza bibliotek pul mutantow Streptococcus anginosus w ramach
realizacji projektu ,,Identyfikacja czynnikoéw wirulencji Streptococcus anginosus”.

Opis realizowanych prac:

Kontynuowano prace nad sekwencjonowaniem i analizg genomow bakterii Streptococcus
pyogenes. W ramach prowadzonych prac konstruowano drzewa pokrewienstwa
filogenetycznego oparte o analiz¢ SNPs a takze identyfikowano i charakteryzowano sekwencje
mobilnych elementow genetycznych.

Zoptymalizowano procedure izolacji mitochondrialnego DNA z hodowli komdrkowych
w 1 przeprowadzono pilotazowe sekwencjonowania III generacji za pomoca technologii Oxford
Nanopore w ramach wspotpracy z Instytutem Genetyki 1 Biotechnologii UW.

Z wykorzystaniem aparatu MiSeq firmy [llumina, wykonano sekwencjonowania: DNA
totalnego z 2 szczepow bakterii z rodzaju Streptococcus pneumoniae; DNA totalnego
2 szczepOw bakterii z rodzaju Streptococcus pyogenes oraz 12 genomoéw z kolekcji IBB PAN;
90 genoméw mitochondrialnych z DNA leukocytow psoéw, 4 genomow bakteriofagdw
ze Staphylococcus aureus; 3 probki srodowiskowe pochodzgce z biorekatorow. Dla kazdej
probki bakteryjnego DNA uzyskano okoto 0,5 miliona sparowanych odczytéw o dlugo$ciach
300 nukleotydowych (metoda Paired End-Illumina), czyli $rednio 300 milonéw par zasad na
probke. Genomy mitochondrialne psoéw sekwencjonowano otrzymujac min. 100-krotne
pokrycie genomu czyli min. 20 milionéw par zasad na badang probke. L.acznie uzyskano ponad
60 miliardow par zasad. Pozwolilo to na ztozenie pelnych genomoéw jak réwniez obecnych w
komorkach plazmidow.
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Opis najwazniejszych osiagniec:

1. Uzyskanie kompletnych sekwencji genomdéw mitochondrialnych psow a takze
identyfikacja mutacji odpowiedzialnych za transformacje nowotworows.

2. Otrzymanie wysokiej jakosci sekwencji 1 ztozen genomow alg z rodzaju Prototheca sp.
Uzyskane wyniki pozwolg na ustalenie kompletnych map fizycznych genomow
organelli a takze wytypowanie markerow w jadrowym DNA do identyfikacji
genetycznej.

3. Zsekwencjonowano i uzyskano kompletne sekwencje 90 genoméw mitochondrialnych
z DNA leukocytow psOw z wykorzystaniem technologii Illumina.

4. Zaprojektowano i wdrozono procedur¢ sekwencjonowania oraz analizy ludzkich
genomOw mitochondrialnych za pomoca technologii Oxford Nanopore.

5. Zaprojektowano i wdrozono procedure wielkoskalowego sekwencjonowania oraz
analizy danych dla  bakteryjnych mutanéw  transpozonowych  (TnSeq)
z wykorzystaniem technologii [llumina.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Identyfikacja mutacji w mitochondrialnym DNA pséw odpowiedzialnych za transformacje
nowotworowa pozwoli na opracowanie nowych strategii leczenia nowotworow u tych zwierzat.

Analiza uzyskanych kompletnych sekwencji genomow bakterii Staphylococcus aureus
oraz infekujacych je bakteriofagow z rodzaju Kayvirus pozwoli na dostarczenie przetomowych
danych dotyczacych kaywirusow - bakteriofagdbw najskuteczniejszych sposrod dotad
poznanych w zwalczaniu zakazen gronkowcowych.

Zoptymalizowana procedura TnSeq pozwoli na identyfikacje¢ nowych czynnikoéw
wirulencji w Streptococcus anginosus.

Publikacje:
6345, 6375, 6386, 6451, 6460, 4938/A, 4974/A, 4977/A, 4991/A, 4993/A, 4996/A, 5004/A,
5016/A, 5017/A, 5048/A

FA-04 - Srodowiskowa Pracownia Hodowli Komérkowych i Produkcji

Bialek
Kierownik: dr hab. Ewa Szolajska

Zespol: mgr inz. Malgorzata Podsiadta-Bialoskorska, mgr Kamil Kobytecki, opiekun
cytometru przeplywowego dr hab. Elzbieta Speina (Pracownia Biologii RNA IBB PAN).

Cel dzialania:

Udostepnienie przestrzeni laboratoryjnej BSL2 wyposazone] w podstawowy sprzet
potrzebny do prowadzenia badan obejmujacych hodowle komoérek ssaczych oraz analizy
metoda cytometrii przeptywowej. Dzialalno§¢ Pracowni obejmuje réwniez produkcje
rekombinowanych biatek.

Opis realizowanych prac:

Z infrastruktury Srodowiskowej Pracowni Hodowli Komérkowych w 2022 korzystali
pracownicy Instytutu, doktoranci oraz magistranci z nast¢pujacych Pracowni: Biologii RNA,
Chemii Biologicznej Jonéw Metali, Mechanizméw Transkrypcji, Regulacji Ekspresji Genow.
W Pracowni realizowali rowniez dwa projekty pracownicy Instytutu Genetyki i Biotechnologii,
Wydziatlu Biologii Uniwersytetu Warszawskiego.
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Analizy z uzyciem cytometru przeptywowego wykonywali badacze IBB PAN z Pracowni:
Bioenergetyki 1 Mechanizmow Chordob Mitochondrialnych, Mechanizmow Stabilnosci
Genetycznej, Molekularnych Podstaw Starzenia i Odmladzania, Mutagenezy i Tolerancji
Uszkodzen DNA, Replikacji DNA i Stabilnosci Genomu, Srodowiskowej i Ewolucyjnej
Biologii Systemow.

W ramach wsparcia jednostek badawczych IBB PAN udost¢pnialismy nieodptatnie
pracownikom i doktorantom cztery przygotowane w Pracowni odczynniki przeznaczone
do otrzymywania bibliotek DNA, oczyszczania mRNA 1 rekombinowanych biatek oraz
proteaze stuzaca do usuwania znacznikow fuzyjnych z biatek rekombinowanych.

W 2022 roku zaangazowaliSmy si¢ w prace zmierzajace do opracowania inhibitora
poczatkowego etapu infekcji wirusem SARS-Cov2, prowadzone przez grupy prof. Piotra
Zielenkiewicza 1 prof. Jarostawa Poznanskiego. Przeprowadzilismy badania w celu okreslenia
bezpieczenstwa zastosowania terapeutycznego krotkiego peptydu, skutecznie hamujacego
przytaczenie wirusowego biatka S kolca (ang. Spike) do ludzkiego receptora Ace2. Testy
in vitro, przeprowadzone z wykorzystaniem linii komoérek ludzkich pochodzacych z drog
oddechowych wykazaly brak dzialania toksycznego peptydu, zastosowanego w st¢zeniach
odpowiadajacych dawkom przewidywanym podczas podania terapeutycznego (Odolczyk
1 wsp. Frontiers in Molecular Biosciences, 6437).

UczestniczyliSmy rowniez w badaniach mechanizmu dzialania szlaku hormonalnego
u krewetki, prowadzonych przez grupe¢ dr. hab. Tomasza Sarnowskiego prof. IBB PAN
(Pracownia Regulacji Ekspresji Genow).

Kontynuowaly$my wspotprace z dr. hab. Rafalem Tomeckim (Pracownia Biologii RNA),
w ramach ktoérej otrzymywaliSmy w komoérkach owadzich biatka typu dzikiego, oraz
zmutowane warianty bialek wchodzacych w skiad ludzkiego kompleksu SKI, czynnika
pomocniczego egzosomu. Rownolegle rozpoczeliSmy produkcje w komorkach owadzich biatek
z rodzin Argonaute, otrzymywanych we wspolpracy z Zespolem z Wielkopolskiego Centrum
Zaawansowanych Technologii.

W ramach dzialalno$ci ustugowej mgr Kamil Kobytecki zrealizowat zlecenie komercyjne
Spotki  z  o0.0. Science4Beauty, ktore obejmowato produkcje oraz oczyszczanie
rekombinowanego biatka.

Opis najwazniejszych osiagni¢c:
Wykazanie w modelu in vitro braku dziatania cytotoksycznego peptydu blokujacego
wiazanie biatka S kolca wirusa SARS-CoV-2 do receptora ACE2 (6437).

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Wyniki badan zostaty opublikowane w czasopi$mie o zasiggu mi¢dzynarodowym.

Publikacje:
6437

FA-05 - Srodowiskowa Pracownia Biologicznego NMR
Kierownik: dr Igor Zukow

Zespol: prof. dr hab. Andrzej Ejchart, dr Lesia Kolomiiets, Thomas Okoth

Cel badan:
Badania strukturalne oraz analiza proceséw dynamiki molekularnej w roztworze
na podstawie danych otrzymanych za pomocg wielowymiarowej spektroskopii NMR.
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W ramach otrzymanego grantu NCN planujemy badania wplywu nanoczastek o roznym
sktadzie oraz tadunku na rozwdj chorob neurodegeratywnych.

Opis realizowanych prac:

Wspdlnie z Wydzialem Fizyki Uniwersytetu Adama Mickiewicza oraz Wydzialem
Biochemii i Biofizyki Uniwersytetu w Sztokholmie zostaty wykonane badania nad konstruktem
25 aminokwasowego peptydu NCAM-A blokujacym procesy agregacji ludzkiego biatka PrP
(6349). Wspodlnie z Uniwersytetem Gdanskim, Masaryk Memorial Cancer Institute oraz
University of Edinburgh zostat zaproponowany system do analizy oddzialywan biatko-biatko
w reakcji koniugacji ubiquitiny (6473). Przeprowadzony przeglad mozliwosci wykorzystania
pomiardéw relaksacji jadrowej 15N dla analizy procesow dynamiki w oddziatywan biatko-
biatko (6417).

Opis najwazniejszych osiagnie¢:
1. Otrzymanie rekombinowanych bialek zawierajacych fluorowane aminokwasy, przede
wszystkim 19F-Trp.
2. Wprowadzenie pomiaréw szybkosci relaksacji R1rho dla jader atomow 15N w réznych
polach lokujacych .
3. Mozliwos$¢ rejestracji rezonansu 109Ag. Poszerzenie mozliwosci aparaturowych o
rejestracje sygnalow 109 Ag.

Wykorzystanie uzyskanych wynikow:

Jednostka badawczo-ustugowa udostepnia spektrometry NMR 400 i1 500 MHz,
pracownikom IBB PAN do rutynowych pomiaréw NMR. Wykorzystujac do§wiadczenia oraz
ekspertyze wykonujemy badania NMR dla laboratoriow 1 grup badawczych Instytutu oraz
w ramach zlecen wewnetrznych na zasadach komercyjnych.

Publikacje:
6349, 6361, 6399, 6417, 6473

FA-06 - Pracownia Analiz Mikromacierzy
Kierownik: dr hab. Marta Koblowska

Zesp6l: dr hab. Roksana Iwanicka-Nowicka

Cel badan:
Analizy genomiczne 1 transkryptomiczne.

Opis realizowanych prac:

W Pracowni Analiz Mikromacierzy prowadzono analizy zarbwno w ramach ustug jak
1 wspolprac naukowych. Kontynuowano wspotprace naukowe z Wydzialem Biologii
Uniwersytetu Warszawskiego, ktore zaowocowaly publikacja dotyczaca roli miRNA
w roznicowaniu komorek (6420) oraz pracami zawierajagcymi analizy metagenomiczne
zbiorowisk bakterii zasiedlajacych skaty tupkowe polozone na monoklinie przedsudeckiej
(6381, 6369). W ramach wspotpracy z Centrum Medycznym Ksztatcenia Podyplomowego
dalej realizowano zadania zwigzane z badaniem linii komérkowych oraz prob od pacjentow
z jasnokomorkowym rakiem nerki (ang. Clear cell renal cell carcinoma, ccRCC). Rozszerzono
wspotprace z Centrum Onkologii — Instytutu im. Marii Sktodowskiej-Curie oparta o analizy
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wzoru metylacji DNA w nowotworach jajnika i endometrium. Kontynuowano wspotprace
z Instytutem Nenckiego dotyczacg badan nad starzeniem komorkowym.

W 2022 roku w Pracowni wykonano:
badania transkryptomiczne w oparciu o catkowity RNA dla:
1. 39 prob RNA, izolowanego z komodrek mysich, przy uzyciu mikromacierzy typu
Clariom D Mouse firmy Thermo Fisher Scientific
2. 12 prob RNA izolowanego ze $wiezo pobranych wycinkéw tkanki pobranych
od pacjentdéw, przy uzyciu mikromacierzy typu Clariom S Human firmy Thermo Fisher
Scientific
3. 31 prob RNA wyizolowanego z blokow parafinowych przy uzyciu zestawu Clariom
S Pico assay Human firmy Thermo Fisher Scientific
4. 24 prob RNA wyizolowanego z ludzkich linii komorkowych przy wuzyciu
mikromacierzy typu Human Gene 2.1 ST firmy Thermo Fisher Scientific
przeprowadzono takze analizy metylacji DNA cztowieka:
1. wykonano 96 mikromacierzy typu Infinium MethylationEPIC formy Illumina

Dla  wybranych projektow, wykorzystujac  ogoélnodostepne  oprogramowanie:
Transcriptiome Analysis Console, wykonano analizy prowadzace do uzyskania list genow
réznicowo wyrazanych w poréwnywanych warunkach, a nast¢gpnie przeprowadzono analizy
wzbogacen grup genéw wykorzystujac zarowno komercyjne oprogramowanie QIAGEN
Ingenuity Pathway Analysis (QIAGEN IPA) jak i ogolnodostgpne narzedzia: gProfiler
i ToppGene.

W celu potwierdzenia wynikow analiz wysoko-przepustowych, w Pracowni realizowano
analizy pozioméw mRNA wybranych genéw wykorzystujac metode RTqPCR.

Na urzadzeniu Bioanalyzer przeprowadzano analizy jako$ci catkowitego RNA oraz
przygotowanych bibliotek na sekwencjonowania wysoko-przepustowego.

Naukowcy, z ktorymi Pracownia wspotpracowata w 2022 r.:
1. Dr hab. Anna Bielak, Instytut Biologii Doswiadczalnej im. M. Nenckiego PAN.
2. Prof. dr hab. Agnieszka Piekietko-Witkowska, Centrum Medycznego Ksztalcenia

Podyplomowego.

3. Dr hab. Joanna Bogustawska, prof. CMKP, Centrum Medycznego Ksztalcenia
Podyplomowego.

4. Prof. dr hab. Maria Anna Ciemerych-Litwinienko, Wydziat Biologii, Uniwersytetu
Warszawskiego.

5. Dr hab. Renata Matlakowska, prof. ucz.

6. Dr n. med. Lukasz Szafron, Centrum Onkologii — Instytut im. Marii Sklodowskiej-
Curie.

7. Dr hab. Jan Konrad Siwicki, profesor instytutu.

8. Prof. dr hab. Ewa Kula-Swiezewska, Instytut Biochemii i Biofizyki PAN.

Opis najwazniejszych osiagniec:

Kontynuacja badan mikromacierzowych z zastosowaniem mikromacierzy i qRT-PCR nad
rola czynnika splicingowego CWC22 z wykorzystaniem linii komoérkowej jasno-komorkowego
raka nerki (ang. clear cel Renal Cell Carcinoma, ccRCC) wskazala na jego role zarowno
w splicingu jak i regulacji ekspresji genow kluczowych dla metabolizmu RNA i1 metabolizmu
komorkowego.
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Wykorzystanie uzyskanych wynikow:
Otrzymane wyniki prac beda publikowane w migdzynarodowych czasopismach.

Publikacje:
6381, 6369, 6420, 5060/A, 5058/A ,5059/A
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ARTYKULY 2022

6316

TAHMAZ 1., SHAHMORADI-GHAHE S., TOPF U.,

Prefoldin function in cellular protein homeostasis and human diseases.
Frontiers in Cell and Developmental Biology (2022) 9: 816214 (16 p.)
DOI: 10.3389/fcell.2021.816214

IF 6.081 (2021)

6317

KOTUNIAK R., BAL W.,
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copper biology.

Dalton Transactions (2022) 51(1): 14-26
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IF 4.569 (2021)

6318

LECHOWSKA K., WOJTYLA L., QUINET M., KUBALA S., LUTTS S., GARNCZARSKA M.,
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IF 6.208 (2021)
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IF 5.724 (2021)

6320
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IF 6.208 (2021)

6321

FUDALA K., BIALIK R.J.,
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ASMA 1, King George Island, maritime Antarctica.
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IF 3.969 (2021)
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6322

DMOWSKI M., JEDRYCHOWSKA M., MAKIEEA-DZBENSKA K., DENKIEWICZ-KRUK M.,
SHARMA S., CHABES A., ARAKI H., FIJALKOWSKA LJ.,

Increased contribution of DNA polymerase delta to the leading strand replication in yeast with an
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Mutual relationships between a selective autophagy receptor NBR1 and LSU1 protein in Arabidopsis
thaliana.

LIX Zjazd Polskiego Towarzystwa Botanicznego, Warszawa, 26 June - 3 July 2022

Abstracts, poster
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4956/A

MONTEZ M., MAJCHROWSKA M., KRZYSZTON M., BOKOTA G., PLEWCZYNSKI D.,
SWIEZEWSKI S.,

Seed germination under salt stress is mediated by novel promoter-associated IncRNAs controlling
DOGT gene splicing and transcription dynamics.

32nd International Conference on Arabidopsis Research, Belfast, United Kingdom, 20-24 June 2022
Abstracts, poster

4957/A

PANJA CH., WIESYK A., NIEDZWIECKA K., BARANOWSKA E., KUCHARCZYK R.,
Yor020W-A (Mco10): characterizing the unknown “subunit L of mitochondrial ATP synthase of
Saccharomyces cerevisiae.

1st Polish Yeast Conference, Rzeszow, Polska, 22-24 June 2022

Abstract Book, oral presentation

4958/A

ORLOWSKA M., BARUA D., PILSYK S., MUSZEWSKA A.,

Fucose in fungi.

Meeting of the EMBO Young Investigator Network on Computational Methods in Ecology and
Evolutionary Biology of Microbes, Checiny, Polska, 7-9 July 2022

Book of Abstracts, talk

4959/A

MUSZEWSKA A., ORLOWSKA M., STECZKIEWICZ K., PAWLOWSKA J.,

Ancestral traits in the genomes of Mucoromycota fungi.

Meeting of the EMBO Young Investigator Network on Computational Methods in Ecology and
Evolutionary Biology of Microbes, Che¢ciny, Polska, 7-9 July 2022

Book of Abstracts, talk

4960/A

GRECH-BARAN M., WITEK K., JONES J.DG., MARCZEWSKI W., HENNIG J.,
Rysto receptor recognises core structure of Potato Virus Y coat prot.

EAPR 2022, 21st Triennial Conference, Krakéw, Poland, 4-8 July 2022

Abstracts, oral presentation

4961/A

JONES J.DG., HENNIG J., LINDQUIST-KREUZE H., GHISLAIN M., GRECH-BARAN M., JIA
Y., SOHN K.H., HUANG S., WITEK K., WITEK A., HEAL R,

Genetic approaches to increasing disease resistance in potato.

EAPR 2022, 21st Triennial Conference, Krakéw, Poland, 4-8 July 2022

Abstracts

4962/A

KASZTELAN A., SZTATELMAN O., MASZKOWSKA J., SZEWC L., SZWEYKOWSKA-
KULINSKA Z., JARMOLOWSKI A., STAIGER D., DOBROWOLSKA G.,
ABA-unresponsive SnRK2 kinases are involved in the regulation of multiple aspects of RNA
metabolism in plant response to salinity.

RNA 2022, Boulder, USA, 31 May-5 June 2022

Abstracts, poster

4963/A

MASANTA S., WIESYK A., PANJA CH., KUCHARCZYK R.,

Fmp 40, the only known ampylase in Saccharomyces cerevisiae, and its role in redox homeostasis.
Gordon Research Conference (Thiol-Based Redox Regulation and Signaling), Barcelona, Spain, 10-15
July 2022

Abstracts, poster presentation
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4964/A

DMOWSKI M., FIJALKOWSKA 1],

Transcriptional changes in Saccharomyces cerevisiae CMGE mutants.

At the Intersection of DNA Replication and Genome Maintenance: from Mechanisms to Therapy,
Trieste, Italy, 5-7 July 2022

Abstracts, poster

4965/A

DMOWSKI M.,

Contribution of non-catalytic subunits of the helicase-polymerase complex to the maintenance of
genome stability in yeast.

1st Polish Yeast Conference, Rzeszow, Polska, 22-24 June 2022

Abstract Book, oral presentation

4966/A

KOTUNIAK R., UFNALSKA I., STRAMPRAAD M.J.F., HAGEDOORN P.L., BAL W.,
Semistable and redox active kinetic intermediates expose a gold mine of novel ideas for copper
biology.

The 8th International Symposium on Metallomics, Kanazawa, Japan, 11-14 July 2022
Abstracts, poster

4967/A

KAUSHAL V., KLIM J., ZIELENKIEWICZ U., KACZANOWSKI S.,

Apoptosis and mitochondrial domestication: co-evolution?

The Biochemistry Global Summit- 25th IUBMB Congress, the 46th FEBS Congress and the 15th
PABMB Congress, Lisbon, Portugal, 9-14 July 2022

FEBS OPEN BIO (2022) 12 suppl.1 special issue, p.26, oral presentation

4968/A

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

Limited impact of genetic interaction network on the evolutionary trajectories in yeast S. cerevisiae.
The Biochemistry Global Summit- 25th IUBMB Congress, the 46th FEBS Congress and the 15th
PABMB Congress, Lisbon, Portugal, 9-14 July 2022

FEBS OPEN BIO (2022) 12 suppl.1 special issue, p.37, oral presentation

4969/A

SKONECZNA A., DLUGAJCZYK A., SKONECZNY M.,

Functional genomics reveals the significance of vesicular trafficking for telomere length control.
36th International Specialised Symposium on Yeasts, Vancouver, Canada, 12-15 July 2022
Abstracts, oral presentation

4970/A

SKONECZNY M., SKONECZNA A.,

Massive transcriptional response of the Saccharomyces cerevisiae cells to a high concentration of
ethanol.

36th International Specialised Symposium on Yeasts, Vancouver, Canada, 12-15 July 2022
Abstracts, poster

4971/A

KAUSHAL V., KLIM J., ZIELENKIEWICZ U., KURLANDZKA A., KACZANOWSKIS.,
Apoptosis and mitochondrial domestication: co-evolution?

1st Polish Yeast Conference, Rzeszoéw, Polska, 22-24 June 2022

Abstracts, poster
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4972/A

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

Limited impact of genetic interaction network on the evolutionary trajectories in yeast S. cerevisiae.
1st Polish Yeast Conference, Rzeszow, Polska, 22-24 June 2022

Abstracts, poster

4973/A

DABROWSKA 1., MACIEJEWSKA A.M.,

Tolerable hypermutation threshold upon acrolein and chloroacetaldehyde treatment differently
influences the fitness of adaptive response defective E. coli strains.

13th International Conference on Environmental Mutagens, Ottawa, Canada, 27 August - 1 September
2022

Abstracts, oral presentation

49741A

STEFANCZYK E., KALUSKI E. GLOWACKA A., GAWOR J., EMPEL J., ORCZYKOWSKA-
KOTYNA M., GROMADKA R., LOBOCKA M.,

A search for potential phage defense encoding loci in the mobilome of Staphylococcus aureus strains.
Viruses of Microbes, Guimaraes, Portugal, 18 July - 22 July 2022

Abstracts, poster

4975/A

OLSZAK M., PIOTROWSKA J., BRZYWCZY J., SIENKO M., GORA-SOCHACKA A.,
WAWRZYNSKA A., APODIAKOU A., HOEFGEN R., SIRKO A.,

Analysis of the promoter regions of LSU (RESPONSE TO LOW SULFUR) genes in Arabidopsis
thaliana.

12th International Plant Sulfur Workshop, London, Ontario, Canada, 15-18 July 2022

Abstracts, oral presentation

4976/A

BEDNAREK A., CENA A., WOZNICA W., LOBOCKA M.,

Strategies of bacteriophage P1 to optimize cell lysis process of different hosts and at different cell
growth conditions.

Viruses of Microbes, Guimaraes, Portugal, 18 July - 22 July 2022

Abstracts, poster

49771A

KALUSKI L. STEFANCZYK E., GLOWACKA-RUTKOWSKA A., SZCZYPKOWSKA A,
GAWOR J., EMPEL J., ORCZYKOWSKA-KOTYNA M., GROMADKA R., LOBOCKA M.,
Easy to use experimental pipeline for the analysis and engineering of Staphylococcus aureus clinical
isolates.

Viruses of Microbes, Guimaraes, Portugal, 18 July - 22 July 2022

Abstracts, poster

4978/A

PIOTROWSKA J., NIEMIRO A., SIENKO M., OLSZAK M., WAWRZYNSKA A_, SIRKO A.,
Generation of single and multiple Arabidopsis thaliana mutants in LSU (response to low sulfur) genes
and their preliminary analysis.

12th International Plant Sulfur Workshop, London, Ontario, Canada, 15-18 July 2022

Abstracts oral presentation

4979/A

WAWRZYNSKA A., SIRKO A.,

Sugar signaling is affected by SLIM1 during sulfur deficiency in Arabidopsis thaliana.
12th International Plant Sulfur Workshop, London, Ontario, Canada, 15-18 July 2022
Abstracts, oral presentation
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4980/A

SIRKO A.,

Selective autophagy cargo receptor modulates sulphur starvation response in Arabidopsis thaliana.
12th International Plant Sulfur Workshop, London, Ontario, Canada, 15-18 July 2022

Abstracts, oral presentation

4981/A

KUCZYNSKA M., MOSKOT M., GABIG-CIMINSKA M.,

The influence of selected modulators of autophagy and lysosomal signaling pathway on the nuclear
factor of activated T cells (NFAT) in relation to psoriasis.

The Biochemistry Global Summit- 25th IUBMB Congress, the 46th FEBS Congress and the 15th
PABMB Congress, Lisbon, Portugal, 9-14 July 2022

FEBS OPEN BIO (2022) 12 suppl.1 special issue, p.200

4982/A

BADER G., ENKLER L., ARAISO Y., HEMMERLE M., BINKO K., BARANOWSKA E., WIESYK
A., DE CRAENE J-O., RUER-LAVENTIE J., PIETERS J., TRIBOUILLARD-TANVIER D.,
SENGER B., DIRAGO J.-P., FRIANT S., BECKER H.D., KUCHARCZYK R.,

Bi-Genomic Mitochondrial-Split-GFP — the yeast system for screening the mitochondrial matrix
echoforms of dually localized proteins.

21st European BioEnergetics Conference, Aix-en-Provence, France, 20-25 August 2022

Abstracts, poster

4983/A

STEFANIUK A., GAWINKOWSKI S., GOLEC B., GORSKI A., WALUK J., POZNANSKI J.,
Isotope effect in solute-solvent interactions.

24th International Conference on Horizons in Hydrogen Bond Research, Bilbao, Spain, 12-15
September 2022

Abstracts, poster

4984/A

KASABULA M., PANJA CH., KUCHARCZYK R.,

The YNL320w — the uncharacterized protein involved in gluathione homeostasis in S. cerevisiae.
The 21 st edition of the European BioEnergetics Conference, Aix-en Provance, France, 20-25 August
2022

Biochimica et Biophysica Acta - Bioenergetics (2022) 1863S: 103-104, poster

4985/A

MACIEJEWSKA A.M., DABROWSKA LR., POZNANSKI J.,

Repair of RNA Exocyclic Adducts by E.coli AlkB Dioxygenase.

13th International Conference on Environmental Mutagens, Ottawa, Canada, 27 August - 1 September
2022

Abstracts, poster

4986/A

DADLEZ M.,

Multiple aspects of protein conformational dynamics revealed by hydrogen deuterium exchange.
XVIII Congress of the Polish Biophysical Society, Warsaw, Poland, 6-9 September 2022
Current Topics in Biophysics (2022) 43 (suppl A): 15, plenary lecture

4987/A

KOTUNIAK R., SZCZERBA P., STRAMPRAAD M.J.F., SUDZIK D., UFNALSKA I.,
HAGEDOORN P.L., BAL W.,

Kinetic aspects of extracellular copper transport.

XVIII Congress of the Polish Biophysical Society, Warsaw, Poland, 6-9 September 2022
Current Topics in Biophysics (2022) 43 (suppl A): 24-25, plenary lecture
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4988/A

DETMAN A., LAUBITZ D., CAMPANARO S., BUCHA M., CHOINACKA A., SIKORA A.,
Dynamika i zlozono$¢ wspolnot mikroorganizmow produkujacych bio-wodor i bio-metan w uktadzie
dwustopniowym.

XXIX Ogoélnopolski Zjazd Polskiego Towarzystwa Mikrobiologéw, Warszawa, Polska, 15-17
wrzesnia 2022

Abstrakty, poster

4989/A

SIKORA A., DETMAN A., WIKTOROWSKA-SOWA E., NOSEK M., SZEWCZYK M., NOWAK
SZ.,PIOTROWSKI J.,

Cukrownia jako atrakcyjna lokalizacja innowacyjnych technologii energii odnawialne;.

XXIX Ogoélnopolski Zjazd Polskiego Towarzystwa Mikrobiologéw, Warszawa, Polska, 15-17
wrzesnia 2022

Abstrakty, poster

4990/A

SANTO A., CHMIELEWSKA-JEZNACH M., SZCZEPANKOWSKA A K.,
Funkcjonalna analiza biatka wczesnego Avaps bakteriofaga 94p4 Lactococcus lactis.
Sympozjum Bakteriofagowe, Gdansk, Polska, 8-10 wrze$nia 2022

Abstrakty, poster

4991/A

STEFANCZYK E., KALUSKI £. GLOWACKA-RUTKOWSKA A., GAWOR J., EMPEL J.,
ZUCHNIEWICZ K., ORCZYKOWSKA-KOTYNA M., GROMADKA R., LOBOCKA M.,
Poszukiwanie systemoéw odpornosci przeciwfagowej w mobilomie izolatow Staphylococcus aureus.
Sympozjum Bakteriofagowe, Gdansk, Polska, 8-10 wrze$nia 2022

Abstrakty, prezentacja ustna

4992/A

CHMIELEWSKA-JEZNACH M., STECZKIEWICZ K., KOBYLECKI K., SZCZEPANKOWSKA
AK.,

Analiza wezesnego biatka faga F13 Lactococcus lactis wskazuje na funkcje jako ATP-zalezna 5'-3'
helikaza DNA.

Sympozjum Bakteriofagowe, Gdansk, Polska, 8-10 wrzesnia 2022

Abstrakty, poster

4993/A

KALUSKI L. STEFANCZYK E., GLOWACKA-RUTKOWSKA A., SZCZYPKOWSKA A,
GAWOR J., EMPEL J., ZUCHNIEWICZ K., ORCZYKOWSKA-KOTYNA M., GROMADKA R,
LOBOCKA M.,

Fag ASZ22RN: narzedzie do bioinzynierii.

Sympozjum Bakteriofagowe, Gdansk, Polska, 8-10 wrzesnia 2022

Abstrakty, prezentacja ustna

4994/A

KOTUNIAK R., PLICHTA M., BAL W.,

Kinetic studies of ATCUN complexes shed new light on eukaryotic copper uptake.
12th International Copper Meeting, Sorrento, Italy, 18-23 September 2022
Abstracts, poster

4995/A

KLEPKA M.T. WOLSKA A., DRZEWIECKA -ANTONIK A., MAXIMENKO A., LAWNICZAK-
JABLONSKA K., IOTROWSKA J., OLSZAK M., WAWRZYNSKA A., SIRKO A.,

Sulphur study in Arabidopsis thaliana using X-ray absorption spectroscopy.

Joint Meeting of the Polish Synchrotron Radiation Members and Solaris Centre Users, Krakow,
Poland, 20-23 September 2022

Abstracts, poster presentation
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4996/A

KURYLEK A., GAWOR J., ZUCHNIEWICZ K., GROMADKA R., KERN-ZDANOWICZ I.,
Defining the set of essential genes of invasive Streptococcus anginosus strain.

XXIX Ogoélnopolski Zjazd Polskiego Towarzystwa Mikrobiologéw, Warszawa, Polska, 15-17
wrzesnia 2022

Abstrakty, poster

4997/A

KABALA A., BINKO K., GODARD F., DAUTANT A., BARANOWSKA E., SKOCZEN N.,
GOMBEAU K., BOUHIER M., BECKER H.D., ACKERMAN S.H., STEINMETZ L.M.,
TRIBOUILLARD-TANVIER D., KUCHARCZYK R., DIRAGO J.-P.,

A new mechanism of ATP synthase subunit 6 and 9 translation regulation by their assembly in yeast
mitochondria.

European Bioenergetic Conference, Aix-en-Provence, France, 20-25 August 2022

Abstracts, poster

4998/A

KUCHARCZYK R., BARANOWSKA E., NIEDZWIECKA K., PANJA CH., DAUTANT A.,
POZNANSKI J., DI RAGO J.-P., TRIBOUILLARD-TANVIER D.,

Yeast as model to study the pathogenic mechanisms of mutations in mitochondrial MT-ATP6 gene.
European Bioenergetic Conference, Aix-en-Provence, France, 20-25 August 2022

Abstracts, poster

4999/A

NOWAK K.P., GRUCHOTA J., ARNAIZ O., ZANGARELLI C., BETERMIER M., NOWAK J.K.,
Characterization of the multifunctional helicase Senl involved in developmental genome
rearrangements in Paramecium tetraurelia.

2022 Virtual Ciliate Molecular Biology Conference, 27 July 2022

Abstracts, poster

5000/A

UFNALSKA I, FRACZYK T., BAL W.,

In search of potential mechanism of copper ions reduction - interaction of Cu(Il) bound to hCTR1
derivatives with GSH.

12th International Copper Meeting, Sorrento, Italy, 18-23 September 2022

Abstracts, poster

5001/A

CHARMANT O., GRUCHOTA J., ARNAIZ O., ZANGARELLI C., BETERMIER M., CHEVREUX
G., NOWAK J.K., DUHARCOURTS.,

A tandem zinc finger protein is required for small RNA turnover during programmed genome
elimination in Paramecium tetraurelia.

23rd National Congress on Transposable Elements, Gif-sur-Yvette, France, 4-6 July 2022

Abstracts, oral presentation

5002/A

PANJA CH., WIESYK A., NIEDZWIECKA K., BARANOWSKA E., KUCHARCZYK R.,
Yor020W-A (MCo10): characterizing the unknown “subunit I’ of mitochondrial ATP synthase
of Saccharomyces cerevisiae.

21st European BioEnergetics Conference, Aix-en-Provence, France, 20-25 August 2022
Abstracts. poster presentation

5003/A

MUSZEWSKA A., ORLOWSKA M., SOKOLOWSKA B., PAWLOWSKA J.,

Podgladanie roznorodnosci linii ewolucyjnych krolestwa Fungi.

Ogolnopolska Konferencja Naukowa z okazji 10-lecia Polskiego Towarzystwa Mykologicznego,
Poznan, Polska, 24-28 wrze$nia 2022

Abstracts, talk
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5004/A

WOLTYNSKA A., GAWOR J., ZUCHNIEWICZ K., OLECH M., GORNIAK D., GRZESIAK J.,
Biodiversity of Antarctic lichen bacterial communities (a comparison of cDNA and gDNA 16S rRNA
gene amplicon sequencing).

The 9th International Conference on Polar and Alpine Microbiology, Potsdam, Germany, 9-14
October 2022

Abstracts, poster

5005/A

VASILEUSKAYA A., BOGUSLAWSKA J., SZCZEPANKOWSKA A K.,

Cell-free supernatants and extracellular vesicles from Lactococcus lactis decrease colon cancer cells
proliferation and viability in vitro.

9th World Congress on Targeting Microbiota, Paris, France, 19-21 October 2022

Abstracts, poster

5006/A

SIKORA A., DETMAN A., WIKTOROWSKA-SOWA E., NOSEK M., SZEWCZYK M., NOWAK
SZ.,PIOTROWSKI J.,

Anaerobic digestion of wastes and by-products of the sugar beet industry as a source of gaseous
biofuels.

Global Conference on Biofuels and Bioenergy, 21-22 October 2022, virtual event

Abstracts, oral presentation

5007/A

WEREMCZUK A., SUROWIECKI P., SURMACZ L.,

Does the subcellular localization of cis-prenyltransferase affect the length of the synthesized
polyisoprenoid chain?

17" GERLI Lipidomics meeting: Lipids: from membrane dynamics to signaling, Saint-Jean-Cap-
Ferrat, France, 6-9 November 2022

Abstracts, poster presentation

5008/A

HOFFMAN-SOMMER M., PILKA N., NOWAKOWSKA J., DAGDAS Y., SWIEZEWSKA E.,
Investigating the role of the Arabidopsis thaliana TRAPPIII-complex subunit AtTRAPPCS.

EMBO Workshop The endoplasmic reticulum: The master regulator of membrane trafficking. Lucca,
Italy, 23-28 October 2022

Abstracts, poster presentation

5009/A

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

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

EMBOIFEBS Lecture Course, Lipids, Proteins and their interaction in Organelle Biology, Spetses,
Greece, 29 May - 4 June 2022

Abstracts, poster

5010/A

McINTYRE J., FEDOROWICZ M., SLEDZIEWSKA-GOJSKA E.,
Regulation of the most mutagenic human DNA polymerase — polymerase iota.
ProteoCure Annual Meeting, Ljubljana, Slovenia, 17-19 May, 2022
Abstracts, poster

5011/A

MARC M.A., KOWALCZYK M., JASTRZAB R., RADZIWILL-BIENKOWSKA J.M.,
SZCZEPANKOWSKA AK.,, MYTYCHJ,,

Screening for ‘probiotic’ properties of lactobacilli strains isolated from various food products.
Targeting Microbiota, Paris, France, 19-21 October 2022

Abstracts, poster
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5012/A

SIKORA A,

Czy produkcja biowodoru moze konkurowac z produkcja biogazu (biometanu)?

IIT Ogolnopolska Konferencja Naukowa ,,OZE — Energia przysztosci”, wydarzenie online
Abstracts, oral presentation

5013/A

KOSTIUCHENKO O., KOPCZYNSKA J., GODOWSKA M., SLOMKA M., MALCZEWSKA K.,
KOWALCZYK M.,

Characterisation of lactococcal and leuconostoc strains in terms of potential probiotic properties.
Pasteur Jubilee Conference “The last word belongs to microbes”, Warsaw, Poland, 29-30 November
2022

Abstracts, poster

5014/A

DETMAN A., LAUBITZ D., CHOINACKA A., SIKORA A.,

Efficiency of bio-hydrogen production as a result of dynamics of metabolic activity and composition
of dark fermentation microbial communities: open-flow systems vs static batch experiments.

Pasteur Jubilee Conference “The last word belongs to microbes”, Warsaw, Poland, 29-30 November
2022

Abstracts, oral presentation

5015/A

DETMAN A., BUCHA M., TREU L., CHOJINACKA A., PLESNIAK L., CAMPANARO S.,
SIKORA A.,

Metabolic pathways of acetate, butyrate, lactate, and propionate in methane-yielding microbial
communities — metagenomics and isotopic approaches.

Pasteur Jubilee Conference “The last word belongs to microbes”, Warsaw, Poland, 29-30 November
2022

Abstracts, poster presentation

5016/A

BARTOSIK A.A., KOTECKA K., KAWALEK A., MODRZEJEWSKA M., GAWOR ],
ZUCHNIEWICZ K., GROMADKA R.,

Functional characterization of TetR-like transcriptional regulator PA3973 from Pseudomonas
aeruginosa.

Pasteur Jubilee Conference “The last word belongs to microbes”, Warsaw, Poland, 29-30 November
2022

Abstracts, poster

5017/A

KAWALEK A., BARTOSIK A.A., GAWOR J., ZUCHNIEWICZ K., GROMADKA R., JAGURA-
BURDZY G.,

Topology of Pseudomonas aeruginosa chromosome: the role of partitioning system ParAB-parS.
Pasteur Jubilee Conference “The last word belongs to microbes”, Warsaw, Poland, 29-30 November
2022

Abstracts, poster

5018/A

KLIM J., KAMINSKA J., KAUSHAL V., ZIELENKIEWICZ U.,

Laboratory sewage settling tank metabiome.

Pasteur Jubilee Conference “The last word belongs to microbes”, Warsaw, Poland, 29-30 November
2022

Abstracts, poster
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5019/A

KORCZAK-ABSHIRE M.,

Be creative - a few ideas for effective presentations and public speaking.
ERASMUS+project610383-EPP-1-2019-1-DE-EPPK A2-CBHE-JP (2019-2086)

Enhancement of postgraduate studies in the sphere of sustainable agriculture and future farming
systems (SAGRIS) 2nd block-seminar on module 3 "Advanced methods of scientific working”,
Almaty, Kazakhstan, 5-8 December 2022 (online)

Abstracts, oral presentation

5020/A

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

A novel approach to monitoring the impact of climate change on Antarctic ecosystems.

Expo 2020 in Dubai. Polar research in the era of the climate crisis. Polish Science Week, meet the
Polish Academy of Sciences at the EXPO in Dubai, Dubai, United Arab Emirates, 22 February 2022
Abstracts oral presentation

5021/A

ONYSK A., SUROWIECKI P., SWIEZEWSKA E., NOWAK J K., SURMACZ L.,

Polyisoprenoid biosynthesis in the unicellular eukaryote Paramecium.

EMBO FEBS Advanced Lecture Course, Lipids, Proteins and their interaction in Organelle Biology,
Spetses, Greece, 29 May - 4 June 2022

Abstracts, poster presentation

5022/A

STECZKIEWICZ K., OZHELVACIF.,

Gauging the diversity of cysteine proteinases.

Proteolytic Enzymes and Their Inhibitors, Lucca, Italy, 5-10 June 2022
Abstracts, poster

5023/A

PUCHALA W., BURDUKIEWICZ M., GRZESIAK K., KISTOWSKI M., DADLEZ M.,
HaDeX: Easy-access complex HDX-MS Data Analysis.

HUPO 2022, Cancun, Mexico, 4-8 December 2022

Abstracts, poster

5024/A

CZARNOCKA-CIECIURA A., TURTOLA M.A., TOMECKI R., KRAWCZYK P., MROCZEK S.,
ORZEL W., SAHA U., JENSEN T.H., DZIEMBOWSKI A., TUDEK A.,

Stress conditions reveal deadenylation is a factor accelerating but not causative to decay rates in
yeast Saccharomyces.

TERM, Seville, Spain, 15-17 December 2022

Abstracts, oral presentation

5025/A

DRABKO M., TOMECKI R., KOBYLECKI K., JURKIEWICZ A., BOROWSKI L.S., PLOSKIR.,
TUDEK A,

Human WDR61 SKI and PAF complex subunit forms a novel vertebrate-specific complex with
TTC33, CCDC97 and PHF5A.

TERM, Seville, Spain, 15-17 December 2022

Abstracts, oral presentation

5026/A

STECIUK J., CIESLA M., ROLICKA A.T., BINKOWSKI R., CWIEK P., KUBALA S.,
STACHOWIAK M., SARNOWSKA E., SARNOWSKI T.J.,

SWI/SNF subunits as candidates for synthetic lethality induction- the lesson from Arabidopsis.
Chromatin Structure and Function Conference, Castelldefels, Spain, 29 May -3 June 2022
Abstracts, poster
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5027/A

KOLAKOWSKI D., RZEPNIKOWSKA W., KANIAK-GOLIK A., ZOLADEK T., KAMINSKA J.,
The GTPase Arfl Is a Determinant of Yeast Vps13 Localization to the Golgi Apparatus.

1st Polish Yeast Conference, Rzeszow, Polska, 22-24 June 2022

Abstract Book, poster

5028/A

LOBOCKA M.,

Perspektywy fagoterapii zakazen gronkowcowych w swietle réznorodnosci mechanizmow
fagoodpornos$ci bakterii.

XXIX Ogoélnopolski Zjazd Polskiego Towarzystwa Mikrobiologéw, Warszawa, Polska, 15-17
wrzesnia 2022

Abstracts, oral presentation

5029/A

CWIEK P., KUBALA S., SZARKOWSKA J., STACHOWIAK M., LESZCZYNSKI M.,
BALCERAK A., FERNIE A.R., KONCZ C., SIEDLECKI J.A., SARNOWSKA E., SARNOWSKI
T.J.,

New insights into evolutionarily conserved interdependence between chromatin remodeling, mRNA
splicing and nuclear function of TOR kinase.

15th EMBL Conference: Transcription and Chromatin, Heidelberg, Germany, 27-30 August 2022
Abstracts, poster

5030/A

KUBALA S., CWIEK P., SACHAROWSKI S.P., SARNOWSKA E., OKSINSKA P., STECIUK J.,
ZABOROWSKA M., SZURMAK J., DUBIANSKI R., MAASSEN A., STACHOWIAK M.,
HUETTEL B., CIESLA M., NOWICKA K., ROLICKA A.T., ALSEEKH S., BUCIOR E.,
FRANZEN R., KLEPACZ A., DOMAGALSKA M., AMAR S., SIEDLECKI J.A., FERNIE AR,
DAVIS S.J., SARNOWSKI T.J.,

A novel nuclear function of ERECTA family proteins in Arabidopsis.

15th EMBL Conference: Transcription and Chromatin, Heidelberg, Germany, 27-30 August 2022
Abstracts, poster

5031/A

SARNOWSKA E., RUSETSKA N., CWIEK P., SZARKOWSKA J., JANCEWICZ 1.,
STACHOWIAK M., WILGA M., KUBALA S., SIEDLECKI J.A., SARNOWSKI T.J.,

Does the SWI/SNF chromatin remodeling complex play similar roles in various types of cancer and
tumour infiltrating lymphocytes?

15th EMBL Conference: Transcription and Chromatin, Heidelberg, Germany, 27-30 August 2022
Abstracts, poster

5032/A

WILGA M., MAASSEN A., KOSIOR J., SZARKOWSKA J., SIEDLECKI J.A., SARNOWSKA E.,
SARNOWSKIT.J.,

Subunits of SWI/SNF chromatin remodeling complex are differentially affected in various lines of
clear cell renal cell carcinoma.

15th EMBL Conference: Transcription and Chromatin, Heidelberg, Germany, 27-30 August 2022
Abstracts, poster

5033/A

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

The role of SWI/SNF chromatin remodeling complex in organ-specific alternative transcripts
formation.

15th EMBL Conference: Transcription and Chromatin, Heidelberg, Germany, 27-30 August 2022
Abstracts, poster
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5034/A

JOZGHORBANI M., KLUEBSOONGNOEN J., SAENSUWANNA A., KUBALA S., CWIEK P.,
WILGA M., WLODARCZYK P., PRZYBYLSKA J., OSIECKA A., SARNOWSKA E.,
SARNOWSKIT.J.,

Overexpression of BRM a core SWI/SNF chromatin remodeling subunit in salivary gland adenoid
cystic carcinoma (SACC) cell line upon treatment with brain extract.

The 7th Warsaw Conference on Perspectives of Molecular Oncology. Warsaw, Poland, 6-7 October
2022

Abstracts, poster

5035/A

SARNOWSKA E., RUSETSKA N., CWIEK P., SZARKOWSKA J., JANCEWICZ 1.,
STACHOWIAK M., WILGA M., KUBALA S., MAASSEN A., SIEDLECKI J.A., SARNOWSKI
T.J.,

Does the SWI/SNF chromatin remodeling complex play similar roles in various types of cancer and
tumour infiltrating lymphocytes?

The 7th Warsaw Conference on Perspectives of Molecular Oncology, Warsaw, Poland, 6-7 October
2022

Abstracts, poster

5036/A

KLUEBSOONGNOEN J., KUBALA S., LERTPHADUNGKIT P., CWIEK P., STECIUK J.,
OKSINSKA P.,ZABOROWSKA M., WILGA M., JOZGHORBANI M., SAENSUWANNA A.,
SARNOWSKA E., SARNOWSKI T.J., UDOMKIT A.,

Penaeus monodon- a shrimp model for studying steroid hormone role in ovary development and
function.

The 7th Warsaw Conference on Perspectives of Molecular Oncology, Warsaw, Poland, 6-7 October
2022

Abstracts, poster

5037/A

SADAF H., STACHOWIAK M., SWIATEK M., DIN M., GARBICZ D., PASZKIEWICZ-KOZIK
E., MARKOWICZ S., KONOPINSKI R., SARNOWSKI T.J., WALEWSKI J., SARNOWSKA E.,
Does PD-L1 Signaling contribute to the molecular alteration in classic Hodgkin lymphoma (cHL)?
The 7th Warsaw Conference on Perspectives of Molecular Oncology, Warsaw, Poland, 6-7 October
2022

Abstracts, poster

5038/A

SARNOWSKA E., KUBALA S., CWIEK P., SACHAROWSKI S.P., OKSINSKA P., STECIUK J.,
ZABOROWSKA M., SZURMAK J., DUBIANSKI R., MAASSEN A., STACHOWIAK M.,
HUETTEL B., CIESLA M., NOWICKA K., ROLICKA A.T., ALSEEKH S., BUCIOR E.,
FRANZEN R., KLEPACZ A., DOMAGALSKA M., AMAR S., SIEDLECKI J.A., FERNIE AR.,
DAVIS S.J.,, SARNOWSKIT.J.,

A Novel Nuclear Function ERECTA Family Proteins in Arabidopsis.

The 7th Warsaw Conference on Perspectives of Molecular Oncology, Warsaw, Poland, 6-7 October
2022

Abstracts, poster

5039/A

SZURMAK J., CWIEK P., KUBALA S., WILGA M., STACHOWIAK M., SARNOWSKA E.,
SARNOWSKIT.J.,

Identification of the role of abnormal machinery associated with chromatin remodeling in metastasis
of clear cell renal cell carcinoma.

The 7th Warsaw Conference on Perspectives of Molecular Oncology, Warsaw, Poland, 6-7 October
2022

Abstracts, poster
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5040/A

SWIATEK M., STACHOWIAK M., KUBALA S., CWIEK P., SZURMAK J., SWIC A., BLACHNIO
K., WALEWSKI J., MARKOWICZ S., SARNOWSKI T.J., SARNOWSKA E.,

SARS-CoV-2 glycoprotein S causes profound alterations in expression patterns in human immune
cellskinase.

The 7th Warsaw Conference on Perspectives of Molecular Oncology, Warsaw, Poland, 6-7 October 2022
Abstracts, poster

5041/A

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

The role of SWI/SNF chromatin remodelling complex in organ-specific alternative transcripts
formation.

The 7th Warsaw Conference on Perspectives of Molecular Oncology, Warsaw, Poland, 6-7 October
2022

Abstracts, poster

5042/A

PETFALSKIE., TUROWSKI T.W., TOLLERVEY D.,
Co-transcriptional adenylation of nascent RNA polymerase I transcripts.
Ribosome synthesis, Engelberg, Switzerland, 17 — 21 August 2022
Abstracts, oral presentation

5043/A

WILGA M., MAASSEN A., KOSIOR J., SZARKOWSKA J., RUSETSKA N., SIEDLECKI J.A.,
SARNOWSKA E., SARNOWSKIT.J.,

Subunits of SWI/SNF chromatin remodeling complex are differentially affected in various lines of
clear cell renal cell carcinoma.

The 7th Warsaw Conference on Perspectives of Molecular Oncology, Warsaw, Poland, 6-7 October
2022

Abstracts, poster, short oral presentation

5044/A

BINKOWSKI R., CWIEK P., STACHOWIAK M., STECIUK J., SARNOWSKI T.J.,

Validation of the binding specificity of the obtained nanobodies against SS18-SSX and EZH2
proteins.

The 7th Warsaw Conference on Perspectives of Molecular Oncology, Warsaw, Poland, 6-7 October
2022

Abstracts, poster

5045/A

CWIEK P., KUBALA S., SZARKOWSKA J., STACHOWIAK M., LESZCZYNSKI M.,
BALCERAK A., FERNIE A.R., KONCZ C., SIEDLECKI J.A., SARNOWSKA E., SARNOWSKI
TJ.,

New insights into evolutionarily conserved interdependence between chromatin remodeling, mRNA
splicing and nuclear function of TOR kinase.

The 7th Warsaw Conference on Perspectives of Molecular Oncology, Warsaw, Poland, 6-7 October
2022

Abstracts, oral presentation

5046/A

SAENSUWANNA A., KLUEBSOONGNOEN J., JOZGHORBANI M., KUBALA S., CWIEK P.,
WILGA M., JAYA L.O.1,, RYKALA M., PAPIERNIK B., SARNOWSKA E., SARNOWSKI T.J.,
A potential effect of epidrugs; histone deacetylase and DNA methyltransferase inhibitors in treatment
of salivary gland adenoid cystic carcinoma (SACC) cell line.

The 7th Warsaw Conference on Perspectives of Molecular Oncology, Warsaw, Poland, 6-7 October
2022

Abstracts, poster
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5047/A

STECIUK J., CIESLA M., ROLICKA A.T., BINKOWSKI R., CWIEK P., KUBALA S.,
STACHOWIAK M., SARNOWSKA E., SARNOWSKI T.J.,

SWI/SNF subunits as candidates for synthetic lethality induction- the lesson from Arabidopsis.

The 7th Warsaw Conference on Perspectives of Molecular Oncology, Warsaw, Poland, 6-7 October
2022

Abstracts, poster

5048/A

KURYLEK A., GAWOR J., ZUCHNIEWICZ K., GROMADKA R., KERN-ZDANOWICZ 1.,
Defining the set of essential genes of invasive Streptococcus anginosus strain.

Pasteur Jubilee Conference “The last word belongs to microbes”, Warsaw, Poland, 29-30 November
2022

Abstracts, poster

5049/A

KAUSHAL V., KLIM J., ZIELENKIEWICZ U., SKONECZNA A., KURLANDZKA A.,
KACZANOWSKIS.,

Experimental testing predictions of the endosymbiotic hypothesis of apoptosis origin.
Mechanisms of Aging, Cold Spring Harbor Laboratory Meeting, 27 September - 1 October 2022
Abstracts, poster

5050/A

ANIELSKA-MAZUR A., POLKOWSKA-KOWALCZYK L., RACHOWKA J., KRZYSZTON M.,
KULIK A.,

The SnRK2.4 and SnRK2.10 kinases act redundantly to initiate developmental- but not salinity-
induced leaf senescence.

Salt and Water Stress in Plants; Gordon Research Conference - Mechanisms of Abiotic Stress
Resilience and Applications for Agriculture, Les Diablerets, Switzerland, 22-27 May 2022
Abstracts, poster

5051/A

TAHMAZ 1., TOPF U.,

The function of the molecular co-chaperone prefoldin during
cellular homeostasis.

1st Polish Yeast Conference, Rzeszoéw, Polska, 22-24 June 2022
Abstract Book, poster

5052/A

KORYSZEWSKA-BAGINSKA A., ALEKSANDRZAK-PIEKARCZYK T., JARZYNKA S.,
OLEDZKA G.,

Analiza zdolno$ci szczepow pseudomonas aeruginosa izolowanych z drog oddechowych dorostych
pacjentow chorych na mukowiscydozg do rozktadu réznych zrodet wegla przy uzyciu techniki
mikromacierzy fenotypowych.

i szczepodw pseudomonas aeruginosa. izolowanych z drog oddechowych dorostych pacjentéw chorych
na mukowiscydoze do rozktadu rdznych zrodet wegla przy uzyciu techniki mikromacierzy
fenotypowych.

XXIX Zjazd Polskiego Towarzystwa Mikrobiologow, Warszawa, Polska, 15-17 wrze$nia 2022
Abstracts, poster

5053/A

ZADALIMOMEM R., TOPF U.,

Identification of consequences of ribosome heterogeneity for cellular protein homeostasis.
1st Polish Yeast Conference, Rzeszow, Polska, 22-24 June 2022

Abstract Book, poster
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5054/A

GOSCINSKA K., SHAHMORADI-GHAHE S., TOPF U.,

Crosstalk between mitochondria and cytosolic translation machinery.
1st Polish Yeast Conference, Rzeszow, Polska, 22-24 June 2022
Abstract, oral presentation

5055/A

GOSCINSKA K., SHAHMORADI-GHAHE S., TOPF U,

Crosstalk between mitochondria and cytosolic translation machinery.

EMBO: thiole oxidation in biology. Biochemical mechanisms to physiological outcomes, Sant Feliu
de Guixols, Spain, 8-13 October 2022

Abstract, oral presentation

5056/A

SHAHMORADI-GHAHE S.,

The role of prefoldin complex in maintenance of protein homeostasis.

First Annual Meeting of the ProteoCure COST Action, Ljubljana, Slovenia, 17-19 May 2022
Abstract, poster

5057/A

JONAK K.,

Analysis of evolutionarily conserved oxidation changes of proteins during eukaryotic ageing.
1st Polish Yeast Conference, Rzeszow, Polska, 22-24 June 2022

Abstract, poster

5058/A

GADECKA A., KOBLOWSKA M., KOSSOWSKA H., NOWAK N., BIELAK-ZMIJEWSKA A.,
Nuclear changes in prematurely and replicatively senescent vascular smooth muscle cells.

2nd EURO GEROSCIENCE Conference, Toulouse, France, 24-25 March 2022

Abstract, poster

J Nutr Health Aging.2022;26(4):438-481 Published online April 2, 2022,
https://doi.org/10.1007/s12603-022-1772-1

5059/A

LITWINIUK A., IWANICKA-NOWICKA R., KOSSOWSKA H., RYBICKA B., KRYST P.,
POLATAJEW S., GONCZAR S., ZYCKA-KRZESINSKA J., KOBLOWSKA M., KALISZ M.,
PIEKIELKO-WITKOWSKA A. BIK W., BOGUSLAWSKA J.,

Morphological, immunological and genetic characteristics of peritumoral adipose tissue in renal cell
carcinoma.

The 7th Warsaw Conference On Perspectives of Molecular Oncology, Warsaw, Poland, 6-7 October
2022

Abstract, poster

5060/A

BOGUSLAWSKA J., KOSSOWSKA H., IWANICKA-NOWICKA R., POPLAWSKI P., BIALAS
A., ZARYCHTA-WISNIEWSKA W., BURDZINSKA A., PACZEK L., KOBLOWSKA M.,
PIEKIELKO-WITKOWSKA A.

Transfection of human mesenchymal stromal cells with piR-004153 leads to downregulation of FGF2,
SLC7AS and WISP1 expression.

The 7th Warsaw Conference On Perspectives of Molecular Oncology, Warsaw, Poland, 6-7 October
2022

Abstract, poster

5061/A

CIESLA M.,

RNA polymerase III transcription, novel layers of regulation.
1st Polish Yeast Conference, Rzeszow, Polska, 22-24 June 2022
Abstract, oral presentation
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5062/A

LOPUSINSKA A., BOGUTA M., CIESLA M.,

Transcription efficiency of tRNA genes depends on the Rsp5 ligase.
1st Polish Yeast Conference, Rzeszow, Polska, 22-24 June 2022
Abstract, poster

5063/A

ARMATOWSKA A., SLUPSKI J., BOGUTA M., CIESLA M.,

Inactivation of MAF1, gene encoding negative regulator of RNA polymerase III, has multiple effects
on translation.

1st Polish Yeast Conference, Rzeszow, Polska, 22-24 June 2022

Abstract, poster

5064/A

KOLOMIIETS L., VOROBYOVA N.,VOROBYOVA N., LOZHKO D., ZHUKOV I,
KORNELYUK A.L,

Stabilization of AIMP1/p43 cytokine in the complexes with dextran-70 and hydroxypro-pyl-p-
cyclodextrin.

NanoTech Poland 2022, Poznan, 1-3 June 2022

Abstracts, oral presentation

5065/A

ZYEA A, MARTEL A., JURCZAK P., ZHUKOV I, SZYMANSKA A., KOZAK M.,
Structural characterization of selected AB peptides in the presents of protein human Cystatin C.
NanoTech Poland 2022, Poznan, 1-3 June 2022

Abstracts, poster

5066/A

ZHUKOV L., SZUTKOWSKI K., SVEDRUZIC Z., MAKSIM J., RUCINSKA K., KWIATEK W.,
KOZAK M,

Structural dynamic processes observed in AB1-40 in monomeric and profibril forms under interaction
with small 25 nm nanoparticles by multidimensional NMR spectros-copy and molecular dynamic
simulations.

NanoTech Poland 2022, Poznan, 1-3 June 2022

Abstracts, poster

5067/A

ZHUKOV L., JURCZAK P., SZUTKOWSKI K., SZYMANSKA A., KOZAK M.,

Analysis molecular dynamic processes in human cystatin C in different environments based on 15N
relaxation data collected by several NMR techniques.

CYSTATINS 2022, Gdansk, Poland, 16-18 June 2022

Abstracts, oral presentation

5068/A

ZYGOWSKA J., ZHUKOV L, SKOWRON P., SZYMANSKA A.,

Impact of copper ions on stability and aggregation of human cystatin C and its variants.
CYSTATINS 2022, Gdansk, Poland, 16-18 June 2022

Abstracts, oral presentation

5069/A

JURCZAK P., SIKORSKA E., CZAPLEWSKA P., RODZIEWICZ-MOTOWIDLO S., ZHUKOV I,
SZYMANSKA A.,

The Influence of the Mixed DPC:SDS Micelle on the Structure and Oligomerization Process of the
Human Cystatin C.

CYSTATINS 2022, Gdansk, Poland, 16-18 June 2022

Abstracts, poster
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5070/A

WOJCIK-DLUGOBORSKA K.A., BIALIK R.,

Observations of glacial meltwater in West Antarctica with the use of high-resolution Unoccupied
Aerial Vehicle sensors.

10th SCAR Open Science Conference, Goa, Indie, 1-10 August 2022

Abstracts, poster

5071/A

CUKIER S., FUDALA K.,

Human-mediated dispersal of Antarctic invertebrates.

10th SCAR Open Science Conference, Goa, India, 1-10 August 2022
Abstracts, oral presentation

5072/A

PLENZLER J., WEGLOWSKA E., PIOTROWICZ K., BUDZIK T., RYMER W.,

Wind Chill Index Variability at King George Island (South Shetland Islands) in 2015-2019.
10th SCAR Open Science Conference, Goa, India, 1-10 August 2022

Abstracts, oral presentation

5073/A

TOLKACZ K.,

Trichocera maculipennis eradication efforts at Henryk Arctowski Polish Antarctic Station (King
George Island, South Shetland Islands, Antarctica) — lessons learnt after 5 years of battle.

10th SCAR Open Science Conference, Goa, India, 1-10 August 2022

Abstracts, oral presentation

5074/A

NOWAK K.P., GRUCHOTA J., ARNAIZ O.,, NOWAK J K.,

Charakterystyka wielofunkcyjnej helikazy Senl zaangazowanej w rearanzacje genomu.
Ogolnopolska Konferencja Genetyczna "Genomica", Krakoéw, 20-22 maj 2022
Abstracts, oral presentation

5075/A

SEOMCZEWSKA J., SZYMANSKA A., ZHUKOV L,

Structural analysis of cyclic AMP peptide in solution and DPC micele by multidimen-sional NMR
spectroscopy.

Pasteur Jubilee Conference “The last word belongs to microbes”, Warsaw, Poland, 29-30 November
2022

Abstracts, poster

5076/A

LAZOWSKIK., FARAZ M., VAISMAN A., MCDONALD J.P., FINALKOWSKA [.J., CLAUSEN
A., MAKIELA-DZBENSKA K., WOODGATE R.,

Division of labour between RNase HII and RNase HI during Ribonucleotide Excision Repair on the
leading and lagging DNA strands in E.coli.

Gordon Research Conference Mutagenesis, Newry, Maine, USA, 12-17 June 2022

Abstracts, poster, short talk

5077/A

KAMINSKA P., JAKIEL M., BAKUN M., DRAMINSKI M., OBREBSKI T., KAMINSKA B,
DADLEZ M., DABROWSKIM.J., MALIK A.,

SorLa limits anti-inflammatory actions of glioma-associated microglia/macrophages and can be
targeted to prevent glioma growth.

Brain Tumors 2022: From Biology to Therapy, Warsaw, Poland, 22-24 June 2022

Abstracts, poster
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ROZPRAWY HABILITACYJNE 2022

1052/N

CIESLA MALGORZATA

Biogeneza i regulacja polimerazy III RNA u drozdzy Saccharomyces cerevisiae.
2022-08-01

Awarding of the degree of Doctor Habilitatus - August 1, 2022

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

1053/N

KOZELOWSKI LUKASZ

Przewidywanie punktu izoelektrycznego bialek i peptydow oraz stalych dysocjacji aminokwasow.
2022-10-04

Awarding of the degree of Doctor Habilitatus - October 4, 2022

Research done in Institute of Biochemistry and Biophysics, Polish Academy of Sciences.
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ROZPRAWY DOKTORSKIE 2022

1054/N

KOTECKA KAROLINA

Analiza funkcjonalna regulatorow transkrypcji PA3027 i PA3458 z Pseudomonas aeruginosa.
(Functional analysis of transcriptional regulators PA3027 and PA3458 from Pseudomonas
aeruginosa.)

Presented January 18, 2022

Research done in Institute of Biochemistry and Biophysics, Polish Academy of Sciences.
Ph.D. Thesis Supervisor: dr hab. Aneta Bartosik

[ang]

1055/N

WOJCIECHOWSKA KAROLINA J.

(ESCRT-I depletion sensitizes cancer cells to TRAIL-induced apoptosis through accumulated
TRAILR2.)

Presented January 11, 2022

Research done in International Institute of Molecular and Cell Biology and Institute of Biochemistry
and Biophysics, Polish Academy of Sciences.

Ph.D. Thesis Supervisors: prof. dr hab. Marta Migczynska, dr Kamil Jastrzebski

[ang]

1056/N

KRAWCZYK MICHAL

Nowe mechanizmy angazujace biatko Mms2 w ksztaltowaniu stabilnosci genetycznej komorek
drozdzy Saccharomyces cerevisiae.

(New mechanisms engaging Mms2protein in shaping genetic stability of Saccharomyces cerevisiae.)
Presented January 11, 2022

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

Ph.D. Thesis Supervisors: prof. dr hab. Ewa Sledziewska-Gojska, dr Agnieszka Hatas

[pol]

1057/N

GARBICZ DAMIAN

Poszukiwanie zwigzkow o dziataniu przeciwnowotworowym wsrod stilbenow i oksepin oraz
inhibitoréw biatek z rodziny ALKBH i HDAC.

(Searching for compounds with anticancer activity among stilbens and oxepins, and ALKBH and
HDAC protein inhibitors.)

Presented February 1, 2022

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

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

[pol-ang]

1058/N

MARCINKOWSKI MICHAL

Biochemiczna i biofizyczna charakterystyka dioksygenazy FTO.

(Biochemical and biophysical characterization of FTO dioxygenase.)

Presented February 1, 2022

Research done in Institute of Biochemistry and Biophysics, Polish Academy of Sciences.
Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Elzbieta Grzesiuk

[pol-ang]
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1059/N

SLADOWSKA MARIA

Mechanizmy homeostazy biatkowej w warunkach stresu mitochondrialnego w

nicieniu Caenorhabditis elegans.

(Mechanisms of protein homeostasis upon mitochondrial stress in Caenorhabditis elegans.)
Presented March 1, 2022

Research done in Centre of New Technologies University of Warsaw, International Institute of Molecular
and Cell Biology and Institute of Biochemistry and Biophysics, Polish Academy of Sciences.

Ph.D. Thesis Supervisors: prof. dr hab. Agnieszka Chacinska, dr hab. Ulrike Topf

[ang]

1060/N

DRABINSKA JOANNA

Analiza funkcjonalna wybranych bialek z rodziny Nudix oraz biatka PA2504 - partnera hydrolazy
Nudix RppH Pseudomonas aeruginosa.

(Functional analysis of chosen Nudix proteins and the PA2504 protein - partner

of the RppH Nudix hydrolase of Pseudomonas aeruginosa.)

Presented March 3, 2022

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

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

[pol]

1061/N

KOTUNIAK RADOSELAW

Kinetyka reakcji wigzania jonow miedzi z czasteczkami transportowymi osocza krwi.
(Kinetics of the copper ions binding reaction with blood serum transport molecules.)
Presented March 22, 2022

Research done in Institute of Biochemistry and Biophysics, Polish Academy of Sciences.
Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Wojciech Bal

[pol]

1062/N

GOSCINSKA KAROLINA BOGUMILA

Identyfikacja molekularnego mechanizmu regulujgcego cytoplazmatyczng translacje podczas
dysfunkcji mitochondriow.

(Identification of molecular mechanism regulating cytoplasmic translation upon defective
mitochondria.)

Presented March 8, 2022

Research done in Centre of New Technologies University of Warsaw, International Institute of
Molecular and Cell Biology and Institute of Biochemistry and Biophysics, Polish Academy of
Sciences.

Ph.D. Thesis Supervisors: dr hab. Ulrike Topf, prof. dr hab. Agnieszka Chacinska

[ang]

1063/N

MITKOWSKI PAWEL

Charakterystyka strukturalna i biochemiczna domen: katalitycznej (M23) i wigzacej substrat (SH3b)
wystepujacych w hydrolazach peptydoglikanowych.

(Structural and biochemical characterization of: catalytic (M23) and substrate-binding (SH3b)
domains found in peptidoglycan hydrolases.)

Presented May 19, 2022

Research done in International Institute of Molecular and Cell Biology and Institute of Biochemistry
and Biophysics, Polish Academy of Sciences.

Ph.D. Thesis Supervisors: dr hab. Izabela Sabata, dr ElZzbieta Jagielska

[pol-ang]
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1064/N

RYMER LUKASZ

Charakterystyka nowego szlaku importu biatek do peroksysomow w drozdzach Saccharomyces
cerevisiae z zastosowaniem katalazy A jako biatka modelowego.

(Characteristics of a new protein import pathway to peroxisomes in yeast Saccharomyces
cerevisiae with the use of catalase A as a model protein.)

Presented May 24, 2022

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

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

[pol]

1065/N

MODRZEJEWSKA MAGDALENA EWA

Rola czynnikow transkrypcyjnych PA2121 i PA2577 w sieci regulacyjnej Pseudomonas aeruginosa.
(The role of PA2121 and PA2577 transcriptional factors in the regulatory network of Pseudomonas
aeruginosa.)

Presented May 31, 2022

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

Ph.D. Thesis Supervisor: dr hab. Aneta Bartosik

[pol-ang]

1066/N

JEDRYCHOWSKA MALGORZATA ANNA

Wplyw kompleksu GINS na utrzymanie stabilno$ci powtarzajacych si¢ sekwencji DNA w
komorkach Saccharomyces cerevisiae.

(Proper functioning of the GINS complex influences the stability of repetitive DNA sequences
in Saccharomyces cerevisiae.)

Presented May 31, 2022

Research done in Institute of Biochemistry and Biophysics Polish Academy of Sciences.
Ph.D. Thesis Supervisors: prof. dr hab. Iwona Fijalkowska. dr Michat Dmowski

[pol-ang]

1067/N

WYSOCKA ALICJA

Charakterystyka biochemiczna przedstawicieli hydrolaz peptydoglikanowych z rodziny M23 i ich
wykorzystanie w opatrunkach przeciwbakteryjnych.

(Biochemical characterization of selected peptidoglycan hydrolases of the M23 family and their use in
antimicrobial wound dressings.)

Presented June 9, 2022

Research done in International Institute of Molecular and Cell Biology and Institute of Biochemistry
and Biophysics, Polish Academy of Sciences.

Ph.D. Thesis Supervisors: dr hab. Izabela Sabata, dr Elzbieta Jagielska

[ang]

1068/N

RAFALSKI DOMINIK

Dioksygenazy Tet u krggowcow 1 bezkregowcow.

(Vertebrate and invertebrate Tet dioxygenases.)

Presented June 9, 2022

Research done in International Institute of Molecular and Cell Biology and Institute of Biochemistry
and Biophysics Polish Academy of Sciences.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof.dr hab. Matthias Bochtler

[ang]
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1069/N

ORLOWSKA MALGORZATA

Réznorodnosé sktadu genomoéw starych ewolucyjnie grzybow.

(Diversity of genome content in early diverging fungi.)

Presented June 14, 2022

Research done in Institute of Biochemistry and Biophysics, Polish Academy of Sciences.
Ph.D. Thesis Supervisor: dr hab. Anna Muszewska

[pol-ang]

1070/N

TYMOSZEWSKA ALEKSANDRA

Bakteriocyny klasy II bakterii Gram-dodatnich — oddzialywania z receptorem i rozwdj opornosci.
(Class II bacteriocins of Gram-positive bacteria — interactions with the receptor and the development
of resistance.)

Presented June 14, 2022

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

Ph.D. Thesis Supervisor: dr hab. Tamara Aleksandrzak-Piekarczyk

[ang]

1071/N

CYSEWSKI DOMINIK

Synteza biatek w synapsach - analiza proteomiczna.

(Local translation in the synapse - proteomic analysis.)

Presented June 23, 2022

Research done in Institute of Biochemistry and Biophysics Polish Academy of Sciences.
Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Andrzej Dziembowski

[pol-ang]

1072/N

LEWANDOWSKA-GNATOWSKA ELZBIETA

Odpowiedz roslin na zranienia mechaniczne: rola kinaz biatkowych zaleznych od wapnia (CDPK) i
metylacji DNA w szlakach sygnalowych stresu u kukurydzy i jeczmienia.

(Plant response to mechanical wounding: the role of Calcium-Dependent Protein Kinases (CDPKs)
and DNA methylation in maize and barley stress signaling pathways.)

Presented July 12, 2022

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

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Grazyna Muszynska

[ang]

1073/N

BORECZEK JAKUB

Analiza r6znorodnos$ci mikrobiologicznej zakwasdéw piekarskich w kierunku selekeji szczepow
bakterii do kultur starterowych przeznaczonych do produkcji pieczywa petnoziarnistego.

(Analysis of microbial diversity in sourdoughs towards selection of bacterial strains for starter cultures
dedicated for the whole meal bread production.)

Presented September 6, 2022

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

Ph.D. Thesis Supervisor: dr hab. Magdalena Kowalczyk

[pol-ang]
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1074/N

ZNOJ ANNA

Mikrobiota ryzosfery inwazyjnych i rodzimych ro§lin Magnoliophyta w Antarktyce.
(Rhizosphere microbiota of invasive and native Magnoliophyta plants in Antarctica.)
Presented September 13, 2022

Research done in Institute of Biochemistry and Biophysics, Polish Academy of Sciences.
Ph.D. Thesis Supervisors: dr hab. inz. Katarzyna Chwedorzewska, dr Jakub Grzesiak

[pol-ang]

1075/N

KWIATKOWSKI JAKUB

Znaczenie poziomu wapnia dla struktury i funkcji HopQ1 - czynnika wirulencji fitopatogennych
bakterii Pseudomonas syringae.

(Effect of calcium levels on structure and function of HopQ1 - a virulence factor of phytopathogenic
bacteria Pseudomonas syringae.)

Presented September 15, 2022

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

Ph.D. Thesis Supervisor: dr hab. Magdalena Krzymowska

[ang]

1076/N

SUROWIECKI PRZEMYSELAW

Charakterystyka wybranych cis-prenylotransferaz zaangazowanych w biosynteze poliizoprenoidow
u Arabidopsis thaliana.

(Characterization of selected cis-prenyltransferases involved in the biosynthesis of polyisoprenoids
in Arabidopsis thaliana.)

Presented September 15, 2022

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

Ph.D. Thesis Supervisor: dr hab. Liliana Surmacz

[pol]

1077/N

POLAKOWSKA MAGDALENA

Plastycznos¢ konformacyjna i reaktywnosc¢ cystein w potranslacyjnej regulacji wielofunkcyjnych
ludzkich biatek ST00AS8 i ST00A9.

(Conformational plasticity and cysteine reactivity in posttranslational regulation of multifunctional
human S100A8 and S100A9 proteins.)

Presented September 29, 2022

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

Ph.D. Thesis Supervisors: prof. dr hab. Michat Dadlez, dr Aleksandra Wystouch-Cieszynska

[pol]

1078/N

GLOWACKA-RUTKOWSKA ALEKSANDRA

Wybrane wlasciwos$ci obligatoryjnie litycznych bakteriofagow Staphylococcus aureus w kontek$cie
badan nad potencjatem terapeutycznym bakteriofagow.

(Selected properties of obligatorily lytic Staphylococcus aureus in the context of studies on a
bacteriophage therapeutic potential.)

Presented October 6, 2022

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

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Matgorzata f.obocka

[pol-ang]
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1079/N

OKSINSKA PAULINA

Udziat SWI3D - podjednostki kompleksu remodelujacego chromatyne typu SWI/SNF w kontroli
procesow regulacyjnych u Arabidopsis thaliana, ze szczegolnym uwzglednieniem szlakéw transdukcji
sygnalu za pomocg hormonow.

(Role of SWI3D - a subunit of the SWI/SNF chromatin remodeling complex in the control of
regulatory processes in Arabidopsis thaliana, with particular emphasis on hormone signal transduction
pathways.)

Presented October 11, 2022

Research done in Institute of Biochemistry and Biophysics, Polish Academy of Sciences

Ph.D. Thesis Supervisors: dr hab. Tomasz Sarnowski, dr Szymon Kubala

[pol]

1080/N

NOWAK DOMINIKA

Rola HopBF1, efektora podobnego do kinaz biatkowych, w wirulencji chorobotworczych bakterii.
(The Role of HopBF1, a Protein Kinase-like Effector, in Virulence of Pathogenic Bacteria.)
Presented October 13, 2022

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

Ph.D. Thesis Supervisors: dr hab. Magdalena Krzymowska, dr inz. Patrycja Zembek

[ang]

1081/N

MITURA MONIKA

Charakterystyka alfa-helikalnego biatka KfrC — rola w stabilnym dziedziczeniu plazmidu RA3 z grupy
niezgodnosci IncU.

(Alpha-helical KfrC protein characteristic — role in linking of two vital processes in broad-host-range
RA3 plasmid biology.)

Presented October 18, 2022

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

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Grazyna Jagura-Burdzy

[ang]

1082/N

RUDZINSKA IZABELA

Rola biatka Rbs1 w kontroli generalnej odpowiedzi na defekty biosyntezy tRNA u

drozdzy Saccharomyces cerevisiae.

(The role of Rbsl protein in control of general response of tRNA biosynthesis in yeast Saccharomyces
cerevisiae.)

Presented October 18, 2022

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

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

[pol-ang]

1083/N

KISIALA MARLENA

Badania strukturalne endonukleaz restrykcyjnych Avall i Tagl.

(Structural studies of Avall and Tagl restriction endonucleases.)

Presented November 3, 2022

Research done in Institute of Biochemistry and Biophysics, Polish Academy of Sciences, International
Institute of Molecular and Cell Biology and University of Warsaw.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Matthias Bochtler

[ang]
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1084/N

DENKIEWICZ-KRUK MILENA

Rola kompleksu GINS w utrzymaniu stabilnosci genomu w komoérkach drozdzy Saccharomyces
cerevisiae.

(The role of the GINS complex in the maintenance of genomic stability in the Saccharomyces
cerevisiae cells.)

Presented November 8, 2022

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

Ph.D. Thesis Supervisors: prof. dr hab. Iwona Fijatkowska, dr Michat Dmowski

[pol-ang]

1085/N

ROBAK ALEKSANDRA

Okreslanie etiologii ptyndw optucnowych z zastosowaniem proteomiki celowanej opartej na metodach
spektrometrii mas.

(Determining the etiology of pleural effusions using mass spectrometry-based targeted proteomics.)
Presented November 17, 2022

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

Ph.D. Thesis Supervisors: prof. dr hab. Michat Dadlez, dr Dominik Domanski

[pol]

1086/N

CWIEK PAWEL

Identyfikacja nowych mechanizméw sygnatowych regulujacych aktywnos$é transkrypeyjng
chromatyny u eukariontow.

(Identification of new signaling mechanisms regulating chromatin transcriptional activity in
eukaryotes.)

Presented November 22, 2022

Research done in Institute of Biochemistry and Biophysics, Polish Academy of Sciences.
Ph.D. Thesis Supervisor: dr hab. Tomasz Sarnowski

[pol]

1087/N

GAPINSKA MARTA

Struktura i mechanizm bakteryjnych odwrotnych transkryptaz zaangazowanych w mechanizmy
antyfagowe.

(Structure and mechanism of action of bacterial reverse transcriptases involved in antiphage defense.)
Presented November 29, 2022

Research done in International Institute of Molecular and Cell Biology and Institute of Biochemistry
and Biophysics, Polish Academy of Sciences.

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Marcin Nowotny

[pol]

1088/N

ELANCHELIYAN PRAVEENRAJ

Rola biatek zawierajacych domeng¢ immunoreaktywnego antygenu raka jajnika (OCIAD) w procesie
sktadania biatkowych kompleksow wewngtrznej btony mitochondrialne;j.

(The Relationship of Ovarian Cancer Immunoreactive Antigen Domain (OCIAD) Proteins in
Assembly of Mitochondrial Inner Membrane Complexes.)

Presented November 29, 2022

Research done in International Institute of Molecular Mechanisms and Machines, Centre of New
Technologies, University of Warsaw and Institute of Biochemistry and Biophysics, Polish Academy of
Sciences.

Ph.D. Thesis Supervisors: prof. dr hab. Agnieszka Chacinska, dr Michat Wasilewski

[ang]
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1089/N

NOWACKA MARZENA

Badania strukturalne i biochemiczne odwrotnych transkryptaz wirus6w pienistych.
(Biochemical and structural studies of foamyviral reverse transcriptases.)

Presented December 6, 2022

Research done in and International Institute of Molecular and Cell Biology and Institute of
Biochemistry and Biophysics, Polish Academy of Sciences.

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

[pol]

1090/N

KUBERSKA RENATA

Rola nukleazy Rad27 oraz polimerazy { w utrzymaniu stabilnosci genomu mitochondrialnego
komorek drozdzy Saccharomyces cerevisiae.

(The role of the Rad27 nuclease and { polymerase in maintaining the stability of the mitochondrial
genome of Saccharomyces cerevisiae.)

Presented December 13, 2022

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

Ph.D. Thesis Supervisor: dr hab. Aneta Kaniak-Golik

[pol]

1091/N

ZAWADA ANNA ELZBIETA

Wptyw zmienionych oddziatywan biatkowych w obrgbie replisomu na stabilno§¢ mikrosatelitarnych
sekwencji DNA w komorkach drozdzy Saccharomyces cerevisiae.

(Impaired protein interactions within the replisome and their impact on the stability of microsatellite
DNA sequences in Saccharomyces cerevisiae yeast

cells.)

Presented December 13, 2022

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

Ph.D. Thesis Supervisor: prof. dr hab. Iwona Fijatkowska

[pol]

1092/N

STECIUK JAROSLAW

Ocena funkcji biologicznej podjednostki typu SNF5 kompleksu SWI/SNF u Arabidopsis thaliana z
wykorzystaniem nowej linii insercyjnej z inaktywacjg genu kodujacego te podjednostke.
(Evaluation of the function of the SNF5-type core subunit of the SWI/SNF complex in Arabidopsis
thaliana using new T-DNA insertion knock-out line.)

Presented December 15, 2022

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

Ph.D. Thesis Supervisor: dr hab. Tomasz Sarnowski

[pol]
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PRACE MAGISTERSKIE 2022

1093/N

AYODELE TAWAKALT ADEWUNMI

Charakterystyka szczepow z rodzaju Weissella pod katem potencjalnych whasciwosci probiotycznych.
(Characterization of Weissella sp. strains in terms of potential probiotic properties.)

Presented 28 October, 2022

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

M.Sc.Thesis Supervisors: dr Malgorzata Milner-Krawczyk, dr hab. Magdalena Kowalczyk

[ang]

1094/N

BECHLER ZUZANNA HELENA

Badanie wplywu fosforylacji na aktywnos¢ cis-prenylotransferaz w biosyntezie poliizoprenoidow w
ro$linach.

(Study of the effect of phosphorylation on the activity of cis-prenyltransferases in the biosynthesis of
polyisoprenoids in plants.)

Presented July 7, 2022

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

M.Sc.Thesis Supervisors: dr hab. Joanna Cie$la, dr hab. Liliana Surmacz

1095/N

PRUS ALEKSANDRA MARIA

Zmiany transkrypcji wybranych genéw w komorkach Saccharomyces cerevisiae z mutacjami w genie
kodujacym podjednostke Dpb2 polimerazy DNA e.

(Changes in transcription of selected genes in Saccharomyces cerevisiae cells with mutations in the
gene encoding the Dpb2 subunit of DNA polymerase €.)

Presented December 14, 2022

Research done in 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 Michat Dmowski

1096/N

SOKOLOWSKA BLANKA

Metabolizm lipidow u przedstawicieli Mucoromycota.

(Lipid metabolism of Mucoromycota representatives.)

Presented July 5, 2022

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

M.Sc.Thesis Supervisors: dr Julia Pawtowska, dr hab. Anna Muszewska

1097/N

BAGINSKA KATARZYNA

Rola PCNA w funkcjonowaniu polimeraz TLS w mitochondriach.

(The role of PCNA in the function of TLS polymerases in mitochondria.)

Presented September 30, 2022

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

M.Sc.Thesis Supervisors: dr hab. Aneta Kaniak-Golik, prof. dr hab. Pawet Golik
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1098/N

FASSAN KOLAWOLE PETER

Biochemiczna charakterystyka fagowych biatek zaangazowanych w replikacje DNA.

(Biochemical characterization of phage-encoded proteins engaged in DNA replication.)

Presented September 29, 2022

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: dr hab. inz. Marcin Olszewski, dr Agnieszka Szczepankowska

1099/N

ALSHATARI SUMAYA

Probiotyczne i antyproliferacyjne wlasciwosci bakterii kwasu mlekowego.

(Probiotic and antiproliferative properties of lactic acid bacteria.)

Presented July 7, 2022

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: dr Agnieszka Szczepankowska, dr hab. Joanna Ciesla

1100/N

AJADI EMMANUEL AYODEIJI

Wplyw warunkéw hodowli na aktywno$¢ przeciwdrobnoustrojowa bakterii kwasu mlekowego.
(Studies on the effect of culture conditions on the antimicrobial activity of lactic acid bacteria.)
Presented November 30, 2022

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

M.Sc.Thesis Supervisors: dr inz. Monika Wielechowska, opiekun dr hab. Tamara Aleksandrzak-
Piekarczyk

1101/N

GAJEWSKA WERONIKA

Okreslenie roli gendéw SMARCD w rozwoju jasnokomorkowego raka nerki.

(Determining the role of SMARCD genes in the development of clear cell renal cell carcinoma.)
Presented April 28, 2022

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

M.Sc.Thesis Supervisor: dr hab. Tomasz Sarnowski
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MISCELLANEA 2021

308/M

PASZEWSKI A.,

Jesli szczepionki zadziataty, to co nie zadziatato?
Pauza Akademicka (2022) 588: 4

309/M

APOSTOLOPOULOS V., BOJARSKA J., CHAI T-T., FEEHAN J., KACZMAREK K.,
MATSOUKAS J., LOPEZ O.P., SAVIANO M., SKWARCZYNSKI M., SMITH-CARPENTER J.,
VENANZI M., WOLF W.M., ZIELENKIEWICZ P., ZIORA Z.M.,

Editorial: New Advances in Short Peptides: Looking Forward.

Molecules (2022) 27(11): 3635

DOTI: 10.3390/molecules27113635

IF 4.927 (2021)

310/M

KAMINSKA J.,

The PH-like Domain of VPS13 Proteins - a Determinant of Localization to the Golgi Apparatus or to
the Plasma Membrane.

Contact (2022) 5: 1-3

DOLI: 10.1177/25152564221106024

311/M

KOWALIK K., SARNOWSKA E., SARNOWSKI T.J., POPKO-ZAGOR M.,
Immune system elements - a puzzle in CRS. (Letter to the editor)

Acta Otorhinolaryngologica Italica (2022) 42(2): 194-196

DOI: 10.14639/0392-100X-N1813

IF 2.618 (2021)

312/M

WEGRZYN A., WEGRZYN G.,

Small Prokaryotic Proteins Interacting with Nucleic Acids. (Editorial)
International Journal of Molecular Sciences (2022) 23(17): 9876
DOI: 10.3390/ijms23179876

IF 6.208 (2021)

313/M

SIRKO A., GOTOR C., WAWRZYNSKA A,

Editorial: Protein posttranslational modifications in plant responses to abiotic stress - Women in plant
science series.

Frontiers in Plant Science (2022) 13: 1049173 (3 p.)

DOI: 10.3389/1pls.2022.1049173

IF 6.627 (2021)

314/M

KAMINSKA J., ZOLADEK T.,

Editorial: Yeast Models and Molecular Mechanisms of Neurodegenerative Diseases 2.0.
International Journal of Molecular Sciences (2022) 23(24): 15821

DOI: 10.3390/ijms232415821

IF 6.208 (2021)
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315/M

BAL W.,

Modele eksperymentalne w badaniach zewnatrzkomoérkowego transportu miedzi.
Wiadomosci Chemiczne (2022) 76(5-6): 456--466

DOI: 10.53584/wiadchem.2022.5.10

316/M

SKONECZNY M., FRANCISCO T., ERDMANN R., GATSOGIANNIS CH.,

Editorial: Structural aspects of peroxisome biogenesis and functions.

Frontiers in Cell and Developmental Biology (2022) 10: 10:1114759. (Guest editing in Research
Topic: Structural Aspects of Peroxisome Biogenesis and Functions).

DOI: 10.3389/fcell.2022.1114759

IF 6.081 (2021)

317/M

SIKORA A., DETMAN A.,

Mikroorganizmy jako producenci biowodoru: Od badan podstawowych do prac rozwojowych z
dziedziny biotechnologii.

Gaz, Woda i Technika Sanitarna (2022) 12: 16-23

DOI: 10.15199/17.2022.12.4
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Informacje o dzialalnosci jednostki naukowej PAN w 2022 r.
(sporzadzane i przekazywane adresatom wylacznie w wersji elektronicznej)

Adresaci:
1) Wydzial II Nauk Biologicznych i Rolniczych PAN
2) Biuro Upowszechniania i Promocji Nauki PAN

Termin: 31.01.2023 r.

I. informacje organizacyjne

L1.
Nazwa Instytut Biochemii i Biofizyki Polskiej Akademii Nauk
Status jednostki’ Instytut Naukowy
Kategoria Kategoria A+ w dyscyplinie nauki chemiczne,
jednostki2 Decyzja nr 337/605/2022-1 z dnia 13.02.2023

Kategoria A w dyscyplinie nauki biologiczne
Decyzja nr 337/604/2022-1 z dnia 13.02.2023

Dane adresowe’

ul. Pawinskiego 5A, 02-106 Warszawa, tel. 22 592 21 45, 22 592 21
42, secretariate@ibb.waw.pl, http://www.ibb.edu.pl

1.2. Dyrektor, przewodniczacy Rady Naukowej (innego organu doradczego)
(imi¢ 1 nazwisko, tytul/stopien naukowy; jezeli zmiana na stanowisku nastgpita w ciggu

roku sprawozdawczego, nalezy t¢ informacje podac).

Dyrektor

prof. dr hab. Jarostaw Poznanski

Przewodniczacy Rady Naukowej
prof. dr hab. Wojciech Bal

! Instytut naukowy, pomocnicza jednostka naukowa, migdzynarodowy instytut naukowy
2 Przyznana przez MNiSW, data i numer komunikatu
3 Adres, telefon, adres email, strona internetowa jednostki
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http://www.ibb.edu.pl/

|.3. Misja, uprawiane dyscypliny naukowe oraz realizowane gléwne Kierunki

badawcze.

Misja

Prowadzenie badan naukowych dla poglebienia istniejacej i uzyskania nowej wiedzy o
molekularnych podstawach budowy i funkcjonowania organizméw.

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 Komodrkowych
rozszerzyla zakres prowadzonych prac i spowodowata, ze szereg pracowni do badan wykorzystuje jako
model badawczy kultury komorek ludzkich, tym samym przyblizajac nas do zrozumienia mechanizmow
dziatajacych w komorkach cztowieka. Poznawane sg struktury i mechanizmy ekspresji genéw oraz ich
produktéw — bialek 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 szeroka skale podejscie genomiczne pozwala na ustalanie sekwencji
nukleotydowych wybranych plazmidow, bakteriofagdow oraz tworzenie bibliotek mutantéw w badanych
genach. Analizowane sg sekwencje genomow wiroidow i wiruséw roslinnych. Prowadzona jest analiza
funkcjonalna genomu drozdzy oraz Paramecium tetraurelia. Badania te sa prowadzone
wielokierunkowo i obejmuja zar6wno geny, ktorych funkcje sa poznane, jak i te o funkcjach dotychczas
nieustalonych.

Planowanym uzupelnieniem tego kierunku badan jest podejscie eksperymentalne zwigzane
z analizag zmian ewolucyjnych w aspekcie genomiki strukturalnej, funkcjonalnej i poréwnawczej,
wykorzystujace nowoczesne techniki badawcze oparte o analizy ,,optical maping” (mapowanie
genomow). Od kilku lat w Instytucie rozwijane sg takze badania metagenomiczne oparte 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 zwiazkow siarkowych u wybranych bakterii, grzybow nizszych oraz wykorzystywania
zwiazkow cukrowych przez bakterie mlekowe. Badania te prowadzone sa na poziomie molekularnym
i koncentruja si¢ na analizie interakcji bialek regulatorowych z odpowiednimi sekwencjami DNA.
Wykorzystujac drozdze jako modelowe organizmy eukariotyczne, analizowane sa m.in.: biosynteza
hemu i hemoproteidow, regulacyjne aspekty potranslacyjnych modyfikacji biatek oraz wewnatrz-
i zewnatrzkomorkowy transport biatek.

Badania nad mutageneza i naprawg DNA prowadzone sa zard6wno w systemach
prokariotycznych jak i eukariotycznych. Prace wielu grup badawczych skupiajg si¢ nad poznaniem
funkcji 1 struktury ztozonych kompleksow biatkowych zaangazowanych w procesy replikacji
i transkrypcji, a takze w naprawe i replikacje uszkodzonych regiondéw 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 sg funkcje biatek
niekatalitycznych wchodzacych w sktad holoenzyméw oraz powigzanie mutagenezy i naprawy DNA
Z procesami nowotworowymi. Analizowane sg funkcje zar6wno znanych, jak i nowoodkrytych genow
zaangazowanych w procesy mutagenezy i naprawy DNA w chromosomach i mitochondriach drozdzy.

Analizowane sg procesy patogenezy roslin; poznawane sg mechanizmy obrony roslin przed
infekcjami wirusowymi i grzybicami. Badania te majg charakter kompleksowy i obejmuja obserwacje
roznych procesoOw przebiegajacych w zainfekowanych roslinach oraz poznawanie mechanizméw
ekspresji genow wybranych wiruséw roslinnych. W celu przeprowadzania réznorodnych badan nad
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interakcjami roslina-patogen konstruowane sg zar6wno petne infekcyjne genomy wirusowe, jak i rosliny
transgeniczne.

Za sprawa nowo otwartych pracowni znacznie poszerzony zostal zakres badan interakcji miedzy
patogenem a komorka gospodarza. Obecnie przedmiotem badan jest takze odpowiedz komorek ssakow
(w tym ludzkich) na zakazenie wirusowe.

Poznawane sg funkcje bialek czynnych biologicznie — tzw. biatek opiekunczych, biatkowych
kompleksow przeprowadzajacych replikacje DNA, transkrypcje oraz translacje. Prowadzone sg badania
roslinnych kinaz biatkowych oraz biatek regulujacych metabolizm wapnia. R6znorodnej, molekularne;j
analizie poddawane sg bialka zaangazowane w stabilne utrzymywanie plazmidéw u bakterii.

Kolejnym kluczowym nurtem badan realizowanych w Instytucie sa interdyscyplinarne
wieloaspektowe 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 lekéw przeciwnowotworowych. Wazng czescia
tych prac jest rozwijanie metodologii stuzacej do oczyszczania, nadekspresji i analizy kompleksow
biatkowych.

Biofizyczne aspekty oddziatywan biologicznych podstawowych i toksycznych jonow metali
sa badane za pomoca szerokiego wachlarza metod badawczych, obejmujacego techniki
eksperymentalne dostarczajace informacji o termodynamice badanych procesow (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 (w tym rola jonéw miedzi), przekazywanie sygnatéw biologicznych
przez jony Ca’' i Zn** oraz reakcje metalozaleznej hydrolizy wigzania peptydowego. Prowadzone sg
rowniez badania stosowane, wykorzystujace wyniki badan podstawowych.

Z kolei w nowo otwartej Pracowni Biologii Metalobialek bedg prowadzone badania nad
mechanizmami, ktére pozwalajg mikroorganizmom pozyskiwaé, metabolizowaé, wykorzystywaé czy
detoksyfikowac¢ pule jonow metali obecnych w srodowisku.

Struktury wybranych bialek i ich kompleksow oraz niektorych zwiazkow
drobnoczasteczkowych analizowane sg zar6wno metodami biologicznymi jak i potagczonymi metodami
fizyko-chemicznymi (w tym jadrowym rezonansem magnetycznym), korelowanymi z obliczeniami
mechaniki i dynamiki molekularne;.

Zaawansowane metody chemii organicznej znajdujg zastosowanie w pracach nad strukturg
i przemianami ro§linnych izoprenoidow 1 syntezami pewnych nukleozydow o funkcjach
przeciwwirusowych 1 przeciwnowotworowych. Ostatnio zintensyfikowane zostaly nadania nad
modelowymi uktadami biatko-ligand w celu wprowadzenia racjonalnej metodyki poszukiwania
specyficznych inhibitorow — obecnie skupiamy si¢ nad kinazami biatkowymi.

Wszystkie omowione badania oparte s3 na obszernym wykorzystaniu bioinformatyki.
Rozwijane sg teoretyczne metody analizy sekwencji genow, struktur ich produktow, zwijania tahcuchow
biatkowych, powstawania krysztatéw biatkowych, tworzenia struktur biatko-kwas nukleinowy, analiz
filogenetycznych, modelowania molekularnego. Prowadzone sa prace nad roznicowa analiza
oddzialywan biatko-biatko na poziomie komorki (interaktoméw), co powinno umozliwi¢ znalezienie
kluczowych interakcji dla np. procesow chorobowych. Rozwijane sg metody znajdowania inhibitorow
oddzialywan bialek jako potencjalnych lekéw w chorobach molekularnych i dla zastosowan
w biotechnologii. Badania nad tym zagadnieniem prowadzone sg w kierunku opracowania metodologii
projektowania takich inhibitorow dajacej si¢ zastosowa¢ do dowolnych par biatek o znanej strukturze.
Przeprowadzane sg takze symulacje kinetyki ekspresji wybranych genow.

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

Prowadzone badania znajduja coraz wigcej zastosowan praktycznych. Przyktadem moze
by¢ zastosowanie konsorcjow bakteryjnych w produkcji bio-wodoru i bio-metanu, ,,pre-
procesing” osadoéw z oczyszczalni $ciekow przez odpowiednio dobrane kultury grzybow czy
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badania probiogenomiczme dwoch szczepow bakterii mlekowych, ktore wykazaly,
ze posiadaja one silne dziatanie antyproliferacyjne na komorki raka jelita grubego a takze cechy
immunomodulacyjne (patent no. 241568; uzyskany 2022-10-27).

W zwiazku ze swoimi kompetencjami w zakresie badan szczepow probiotycznych oraz
sekwencjonowania genomow bakterii, naukowcy IBB PAN przeprowadzili badania i wydali
ekspertyze na zlecenie XXII Wydziatu Wtasnosci Intelektualnej Sadu Okregowego
w Warszawie.

IBB PAN uczestniczy w czterech projektach z Polskiej Mapy Drogowej. IBB PAN jest
takze zaangazowane w organizacje stacji badawczej do pomiardéw biofizycznych w projekcie
PolFEL — Polski Laser na Swobodnych Elektronach koordynowanym przez Narodowe
Centrum Badan Jadrowych w Otwocku-Swierku IBB PAN.

Lista projektow na Polskiej Mapie Infrastruktury Badawczej, w ktorych IBB PAN bierze
udzial.

L.p. Tytul Opis Koordynator
Krajowa infrastruktura
badawcza stanowiaca wkiad Uniwersytet im.
1 ELIXIR.PL w mi¢dzynarodowy projekt | Adama Mickiewicza
wpisany na ,,map¢ drogowa” w Poznaniu
ESFRI
Polskie Krajowa infrastruktura Instytut
5 Multidyscyplinarne badawcza stanowigca wklad | Biochemii i Biofizyki
Laboratorium Badan w miedzynarodowy projekt Polskiej Akademii
Polarnych (PolarPOL) ,»310S” Nauk w Warszawie
POL- Krajowa infrastruktura
OPENSCREEN - Polska | badawcza stanowigca wktad Instytut Biologii
3 Platforma Insfrastruktury | w miedzynarodowy projekt Medycznej PAN
Skriningowej dla Chemii | wpisany na ,,map¢ drogowa” w Lodzi
Biologicznej ESFRI
SOLARIS — Krajowa infrastruktura .
. Uniwersytet
4 Narodo‘we. Centrpm badawcza stanowigca Wlfiad Jagiellonski
Promieniowania w migdzynarodowy projekt Krakowi
Synchrotronowego ,,CERIC-ERIC” W A rakowle

W czerwcu 2021 r. IBB PAN rozpoczat realizacje dwuletniego projektu ,,Welcome to IBB Center”
finansowanego ze $rodkéw Narodowej Agencji Wymiany Akademickiej w ramach programu
»Welcome to Poland”. Projekt ma na celu zwigkszenie umi¢dzynarodowienia Instytutu oraz poprawe
jakos$ci obstugi zagranicznej kadry naukowe;j i studentdw poprzez stworzenie punktu Welcome Center
wspierajacego obcokrajowcoOw. W  projekcie zaplanowano szereg dziatan informacyjnych,
promocyjnych oraz integracyjnych, ktore catosciowo stuza budowaniu miejsca przyjaznego
naukowcom z zagranicy.

Dziatalnos¢ Welcome Center spotyka si¢ z pozytywnym odbiorem zaréwno pracownikoéw Instytutu
jak 1 samych obcokrajowcow. Nie ulega watpliwosci, ze powstanie jednostki specjalizujgcej sig
w obstudze obcokrajowcow przyczynito si¢ do uporzadkowania i zwickszenia przejrzystosci procedur
dotyczacych obcokrajowcow i juz na tym etapie do zwigkszenia jakosci wsparcia oferowanego przez
IBB zagranicznym pracownikom i doktorantom.

Wprowadzone zmiany zwigkszyly rozpoznawalno$¢ Instytutu jako atrakcyjnego miejsca

do prowadzenia badan naukowych - w przeciagu ostatnich lat powstaty cztery nowe pracownie
kierowane przez osoby niezwigzane wczesniej z IBB PAN.
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I1. Aktywnos¢ naukowa jednostki

11.1. Publikacje naukowe jednostki (liczbowo)

Artykuty
Monografie Monografie naukowe
naukowe naukowe opublikowane Artykuly naukowe
(lub rozdziaty) (lub rozdziaty) | w czasopismach opublikowane
. . Pozostate
Liczba wydane przez wydane przez naukowych w czasopismach publikacje
ogblem wydawnictwa wydawnictwa 1 materiatach naukowych naukowe
zamieszczone w | niezamieszczone z konferencji niezamieszczonych w
wykazie w wykazie zamieszczonych wykazie czasopism
wydawnictw wydawnictw w wykazie
czasopism
170 5 0 157 2 6

I1.2. Aktywnos$¢ wydawnicza jednostki

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

Z tego
ogolem wydawnictwa wydawnictwa ciagle
wydane Zwarte w tym | wylgcznie Inne Pozostate
czasopisma: W wersji . .
drukowane elektronicznej wydawnictwa ciggle
liczba | naktad | liczba | naklad | liczba | naklad liczba liczba naktad liczba | naklad
tytulow | wegz. | tytulow | wegz. | tytulow | wegz. tytutow tytulow wegz. | tytuldw | wegz.
N/D N/D N/D N/D N/D N/D N/D N/D N/D N/D N/D

I1.2.2. Czasopisma udostgpniane na platformach cyfrowych (De Gruyter Open/Springer;
PAN — Czytelnia Czasopism, Elektroniczna Biblioteka; inne platformy)
Liczba tytulow ogélem, w tym:

Tytut czasopisma, nazwa platformy elektronicznej, na ktorej zostalo udostepnione
czasopismo.

nie dotyczy

1265 t

rona




11.3. Projekty, prace badawcze realizowane w roku sprawozdawczym

Laczna liczba wszystkich projektow (I11.3.1-11.3.5): 112

w tym:
Okres Przyznane Instytucja za rZ?lE[:rz“ralEZ()I/(ra'
Projekt w ramach Tytul projektu Kierownik projektu realizacji rZyzna ) grani .
srodki* finansujaca nazwa jednostki),
(rok) od-do e
jesli dotyczy
I.3.1 Szczegdlowa analiza potencjalnych
Projekty finansowane regulatorow transkrypcji z
llub d,oﬁnansowane ze proteomu Pseudpmonas Dr hab. Aneta Bartosik 2016 | 2022 1518 680 71 Narodowe .
srodkow Narodowego aeruginosa zaleznych od Centrum Nauki
Centrum Nauki ParA/ParB z wykorzystaniem
narzedzi biologii systemow.
Zmiany w profilu
transkryptomicznym i
protemicznym oraz elementach Prof. dr hab. Elzbieta Narodowe
historii zycia Daphnia w Grzesiuk 20171 2022 11059740 Centrum Nauki
odpowiedzi na zwiazki alkilujace
zanieczyszczajace srodowisko.
Badanie roli i biosyntezy Narodowe
poliprenoli typu bakteryjnego w Dr Liliana Surmacz 2017 | 2022 900 000 zt .
. - Centrum Nauki
komorkach eukariotycznych.
rchersykony | rovnowags | Malgorzata Narodowe
PECACTZYKOWY 1 TOWROWAEA | Gutkowska- 2017 | 2022 432 800 zk :
biosyntezy steroli - gdzie szukaé Centrum Nauki
. Stronkowska
potaczenia?
Rola wzajemnego wplywu
potranslacyjnych modyfikacji
cystein i wigzania jonéw metalina | Dr Aleksandra Narodowe
konformacyjna i funkcjonalna Wystouch-Cieszynska 2016 | 2022 11033 600 Centrum Nauki
plastyczno$¢ ludzkich biatek
S100A8 i S100A9 - biomarkeréw
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wrodzonej odpornosci i
nowotworzenia.

Rola biatka Cdc45 w utrzymaniu

Dr Milena Denkiewicz-

Narodowe

6 | stabilno$ci genomu w komorkach 2017 | 2023 150 000 zt .
s 1 . Kruk Centrum Nauki
drozdzy Saccharomyces cerevisiae.
1) National Clinical
Research Center of
Kidney Diseases,
Jinling Hospital,
Poznanie mechanizmu Nanjing University
funkcjonowania mitochondrialne;j School of Medicine,
syntazy ATP poprzez badanie Dr hab. Réza Narodowe Nanjing, Chiny,
7 fenotypow mutacji patologicznych | Kucharczyk 20171 2022 1061 800 i Centrum Nauki | 2) Institut de
w mitochondrialnym DNA na Biochimie et
modeli drozdzowym. Génétique Cellulaires,
CNRS-Bordeaux
University
(UMRS5095),
Bordeaux, Francja
Rola kinaz SnRK?2 w regulacji RNA Biology apd
o . Molecular Physiology,
2 alternatywnego splicingu pre- Prof. dr hab. Grazyna 2017 | 2002 1 631 250 7t Narodowe Faculty of Biolo
mRNA i biogenezie miRNA w Dobrowolska Centrum Nauki | oo 0108
L o . Bielefeld University,
odpowiedzi ros$lin na zasolenie. .
Niemcy
Polihydroksykwasy zimnolubnych Materials Research
bakterii z regionow polarnych — Narodowe Centre, Faculty of
9 | rola w adaptacji bakterii do Dr Jakub Grzesiak 2017 | 2022 647 116 zt . | Chemistry, Brno
\ . . Centrum Nauki ) .
warunkow stresowych i potencjat University of
biotechnologiczny. Technology, Czechy
Jak aktywacja szlaku kinaz
Mecl/Tell (ludzkie ATR/AM) w
10 0dp0w1e§121 na uszkodzenia Dr hab. Aneta Kaniak- 2018 | 2023 318 000 71 Narodowe .
genomu jadrowego wpltywa na Golik Centrum Nauki

stabilno$¢ mitochondrialnego
genomu: badanie na drozdzowym
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modelu mutacji w polimerazie
POLG.

Rola biatka Rbs1 w kontroli

generalnej odpowiedzi komorki Prof. dr hab. Magdalena Narodowe
i drozdzy Saccharomyces cerevisiae | Rakowska-Boguta 2018 | 2022 93760021 Centrum Nauki
na defekt biosyntezy tRNA
Badania termodynamiczne
12 | wigzania halogenowego w klatce | Erof dr hab. Jarostaw 155,01 5005 | 1 398 000 21 | Narodowe
. ) Poznanski Centrum Nauki
(bio)molekularne;.
Analiza wybranych procesow
13 wplngj qcych na archltek‘EurQ Dr hab. Anna 2018 | 2022 403 840 71 Narodowe .
genomow i sktad proteomdéw u Muszewska Centrum Nauki
2rzybow.
14 ﬁi@fﬁfﬁ‘ 12022??133kf;LIc<BtH wo | Prof. drhab. Elibieta | o0 | 505y | 40990 51 | Narodowe
T OLyLose: yey typ Grzesiuk Centrum Nauki
na modelu §wini.
. . . Max Planck Institute
15 IQentyﬁkaCJa funkq'l Jqdrpwej Dr Pawet Cwiek 2018 | 2022 180 000 zt Narodowe . | of Molecular Plant
kinazy TOR u Arabidopsis. Centrum Nauki ) .
Physiology, Niemcy
1) National Institute of
Kompleks helikazy-polimerazy Genetics, Japonia
16 | CMGE jako czynnik integrujacy | oy riopot Dmowski 2018 | 2023 | 12880007 | Narodowe [ 2) Institut de
regulacje przebiegu cyklu Centrum Nauki | Génétique
komorkowego i replikacji DNA. Moléculaire de
Montpellier, Francja
Me.chanlzr.ny regu!aq i biosyntezy . . Narodowe
17 | poliprenoli na poziomie Dr Daniel Buszewicz 2018 | 2022 990 000 zt .
.. Centrum Nauki
transkrypcji.
?eiiiﬁiézgzg;iziizmpleksu oKL Narodowe European Molecular
18 cytoplazmatycznych $ciezek Dr hab. Rafat Tomecki 2018 | 2023 2 643 200 zt Centrum Nauki Biology Laboratory,

degradaciji i kontroli jakosci RNA.

Grenoble, Francja

129 |Strona




Ilo$ciowa ocena transportu osadow
z lodowcow Szetlandow

Narodowe

Stacja Antarktyczna

19 | Poludniowych na podstawie Dr hab. Robert Bialik 2018 | 2023 898 400 zt . | im. Juana Carlosa I,
Centrum Nauki .
wybranych metod Chile
teledetekcyjnych.
Zmiennos¢ mikrobiomu porostow
antarktycznych w gradiencie Narodowe
20 | troficznym i czasowo Dr Jakub Grzesiak 2018 | 2022 817 020 zt .
. Centrum Nauki
przestrzennym (King George
Island, South Shetland Islands).
Czy maszyneria apoptotyczna jest
21 | starg adaptacja do warunkow Dr hab. . Szymon 2018 | 2022 786 200 zt Narodowe .
Kaczanowski Centrum Nauki
tlenowych?
Kinazy biatkowe SnRK2 jako
5y | Integratory sygnatéw Dr Anna Kulik 2018 | 2023 | 1552100z | Narodowe
srodowiskowych w regulacji Centrum Nauki
procesu starzenia u roslin.
Izolacja genéw odpornosci na z The Sainsh
: : : : e Sainsbury
23 ;Etl;eekr((:)]squivg )z;;:rrggl;a C(}SIOVIVanum Prof. dr hab. Jacek 2018 | 2002 1 457 500 21 Narodowe Laboratory, University
S L) UZytecznyceh Hennig Centrum Nauki | of East Anglia, Wielka
hodowli odpornosciowej i ich Brytania
analiza funkcjonalna.
Charakterystyka klonow
24 | Streptococcus pyogenes opornych Dr hab'. Izabela Kern- 2018 | 2023 1027 302 zt Narodowe .
. Zdanowicz Centrum Nauki
na makrolidy.
Integracja przekazu sygnatu od
$wiatla i stresu osmotycznego - Narodowe
2 funkcje molekularne biatka PMI1 z Dr Olga Sztatelman 2019 1 2024 1242600 21 Centrum Nauki
Arabidopsis thaliana.
1) Institute of
Experimental Botany,
Dolichol - super lipid niezbedny Academy of Sciences
26 | dla funkcjonowania komérki Prof. dr hab. Ewa Kula- 1 5519 | 5053 | 1997400 2t | N&rodowe | ethe Crech Republic,
. . Swiezewska Centrum Nauki | ¢, ach
cukariotycznej zeenhy )
2) Science for Life
Laboratory,
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Stockholm University,
Szwecja

3) Bijvoet Center for
Biomolecular
Research, Utrecht,
Holandia
Charakterystyka determinantow
genetycznych systemu mannozo-
specyficznej fosfotransferaz
27 (Mag-PTS)Jwamnkujqcych g br Aleksandra | 19 | 5029 139 800 71 | Narodowe
e Tymoszewska Centrum Nauki
wrazliwo$¢ na nowo
zidentyfikowane bakteriocyny
podklasy Ild.
Rola i wspotdziatanie
dehydrogenazy AidB i Dr hab. Agnieszka Narodowe
28 dioksygenazy AlkB w naprawie Maciejewska 2019 | 2024 924400 1 Centrum Nauki
uszkodzen zasad DNA i RNA.
Analiza zaleznosci funkcjonalnej
pomigdzy organo-specyficznym
wyborem alternatywnych miejsc Narodowe Max Planck Institute
29 | startu transkrypcji (altTSS) a Dr Szymon Kubala 2019 | 2023 1 618 800 zt . | for Plant Breeding
o Centrum Nauki .
remodelingiem chromatyny Research, Niemcy
zaleznym od kompleksu SWI/SNF
u Arabidopsis
Ocena funkcji biologicznej
podjednostki typu SNF5
kompleksu SWI/SNF u Narodowe Max Planck Institute
30 | Arabidopsis thaliana z Dr Jarostaw Steciuk 2019 | 2023 210 000 zt . | for Plant Breeding
. L Centrum Nauki .
wykorzystaniem nowe;j linii Research, Niemcy
insercyjnej z inaktywacja genu
kodujacego t¢ podjednostke
1) University of
Nowe mechanizmy molekularne w .. Strasbourg, Francja
31 pozakorn(')rkowymy transporcie Prof. dr hab. Wojciech 2019 | 2023 1 522 000 zt Narodowe . 12) Technifal :
L Bal Centrum Nauki . .
miedzi University Delft,
Holandia
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3) St. Mary College,
Notre Dame, USA

4) Imperial College,
Wielka Brytania
Charakterystyka determinantow
genetycznych biosyntezy kwasu Dr hab. Tamara Narodowe
32 | priopionowego oraz analiza ich Aleksandrzak- 2019 | 2024 623 000 zt .
. . . Centrum Nauki
funkcjonalnosci w wybranych Piekarczyk
bakteriach fermentacji mlekowe;j.
Topologia chromosomu .
33 | Pseudomonas aeruginosa. Rola Prof. “dr hab. Grazyna | 1419 | 5023 | 2100800z | Narodowe
. . Jagura-Burdzy Centrum Nauki
biatka partycyjnego ParB.
Biatko PA2504 - nowy gracz w Narodowe

34 | systemie regulacji egzotoksyny A Dr Joanna Drabinska 2019 | 2022 138 720 zt Centrum Nauki

Pseudomonas aeruginosa.
University of
Louisville School of
Proteomiczna analiza interakcji . Medicine, Department
35 | bialek wirusa Zika z jaderkowymi | Lok drhab. Michal | 5,0 1 053 1y 75 196 5 | Narodowe e e rological
. . , Dadlez Centrum Nauki
biatkami komorek gospodarza. Surgery, Department
of Microbiology and
Immunology, USA
Regulacja $mierci komorki i University of
aktywnosci OXPHOS przez Dr hab. Roéza Narodowe .

36 AMPylaze Fmp40 u drozdzy S. Kucharczyk 2019 1 2023 1671600 21 Centrum Nauki Egilsgzrg’ Francja,
cerevisiae. .
"Bet-hedging" u roslin -
wielopoziomowa analiza

37 | zmiennodci czasu spoczynkowego | OF. . Bab- o Szymon |60 4 o000 | 3717 000 o | Narodowe

. . ) Swiezewski Centrum Nauki
nasion - od pojedynczego nasiona
do populacji.
Rola efektora HopAG1 w Narodowe
38 | wirulencji bakteryjnych patogenéw | Dr Magdalena Goérecka 2019 | 2023 1 021 800 zt Centrum Nauki

ros§linnych.
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Projektowanie fotoprzetgczalnych

Cavendish Laboratory

39 | rozbrajaczy biomateriatow Dr Dorota Niedzialek | 2019 | 2023 618 600 71 | Narodowe o o mbridge, Wielka
zbudowanych z wtokien Centrum Nauki .
\ Brytania
amyloidowych.
Identyfikacja nieznanych
40 | regulatoréw wtémego czasu Dr Ruslan Yatusewich | 2019 | 2023 | 1456 400 z | Narodowe
spoczynkowego nasion u Centrum Nauki
Arabidopsis.
Biologia i systematyka
antarktycznych szczepow bakterii .
41 | kwasu mlekowego z rodzaju Mgr inz.  Katarzyna | 5419 | 509 139 980 zt | Narodowe
. . . Kosiorek Centrum Nauki
Carnobacterium w §wietle analiz
fenotypowych i genomicznych.
Platforma oparta o nanociata 1) University of
(VHH) przeciwko podjednostkom S
. Leeds, Wielka
kompleksu remodelujacego Brytania
47 ghromatype; typu SW‘I/SNF jako Dr hgb. Tomasz 2019 | 2023 1 499 400 7t Narodowe | 2) Max-Planck
innowacyjne narzgdzie do Sarnowski Centrum Nauki .

7 . Institute of Molecular
precyzyjnie kontrolowane;j Plant Phvsiolo
inaktywacji kompleksu i badan w . YSI0I08Ys

. .. . Niemcy
biologii molekularnej.
Charakterystyka funkcji 1 wigzania
substratow przez bialko opiekuncze Narodowe
43 | prefoldyne w procesach Dr hab. Ulrike Topf 2019 | 2023 1 882 500 zt .
. . X Centrum Nauki
fizjologicznych i podczas stresu
komérkowego.
Mechanizmy zachowania metylacji .
DNA u ssakow: czas, wiernos¢ i Prof. dr hab. Matthias Narodowe Eas.t Chl'na Normal
44 . . 2019 | 2023 1 737 600 zt . | University, College of
podstawy kopiowania wzoru Bochtler Centrum Nauki | ;. . ;

i Life Science, Chiny

metylacji.
Institut de Biologie
Szlaki transportu niekodujacych . Narodowe Intégrative de la
45 RNA w czasie mejozy. Dr Julita Gruchota 20191 2023 999465 71 Centrum Nauki | Cellule (I2BC),
Francja
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46 Identyfikacja czyn_nikc')w wirulencji | Dr hab.. Izabela Kern- 2019 | 2023 1005 620 7t Narodowe .
Streptococcus anginosus. Zdanowicz Centrum Nauki
Institute for
Integrative Biology of
. the Cell (12BC),
47 | Modyfikacja i dzialanie Dr Jacek Nowak 2020 | 2023 | 2063 140 2 | N04OWe T o\pg CEA,
niekodujacych RNA. Centrum Nauki . o
Université Paris Sud,
Gif-sur-Yvette,
Francja
Identyfikacja substratow SnRK?2
rupy I zaangazowanych w . Narodowe
48 I%leg}l;olizm lg{NA i sz asnienie roli Megr Adrian Kasztelan 2020 | 2023 210000 2t Centrum Nauki
ich fosforylacji.
Analiza funkcjonalna genomow
bakteriofagow Staphylococcus CEB-Centre of
aureus z rodzaju Kayvirus w Biological
49 | poszukiwaniu inolek}llllarnych Prof. dr hab. Matgorzata 2020 | 2023 2249 194 7zt Narodowe . Engin%ering,

. . .. | Lobocka Centrum Nauki > .
podstaw szerokiej specyficznosci i University of Minho,
strategii przetrwania w populacji z Braga, Portugalia
gospodarzem.

Nowa rola drozdzowego WASP
(Las17) w jaderku: mozliwe Mgr Justyna Narodowe
>0 implikacje dla etiologii zespotu Antoniuk-Majchrzak 2020 | 2023 203 544 21 Centrum Nauki
Wiskotta-Aldricha.
Institute of Cellular
Nowe aspekty negatywnej regulacji Biochemistry and
51 | polimerazy TiT RNA u drozdzy glre};f;’ Matgorzata 2020 | 2023 | 1252200 # gzgffuﬁv;auki Genetics, CNRS
Saccharomyces cerevisiae. UMRS5095, Bordeaux
University, Francja
1) Max Planck
Institute of Molecular
Analiza sygnatowej roli O- Prof. dr hab. Agnieszka Narodowe Plant Physiology,
32 acetyloseryny w roslinach. Sirko 2020 | 2024 11472 600 Centrum Nauki | Potsdam-Golm,
Niemcy

2) Institute for Plant
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Sciences, University
of Cologne, Niemcy

53

W jaki sposob heterogennos¢
rybosoméw przyczynia si¢ do
obrony przed stresem
komérkowym?

Dr hab. Ulrike Topf

2020

2025

3861212zt

Narodowe
Centrum Nauki

54

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

Dr Marta Grech-Baran

2020

2023

909 000 zt

Narodowe
Centrum Nauki

55

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

Mgr Monika
Karasiewicz-Urbanska

2020

2022

139 656 zt

Narodowe
Centrum Nauki

Department of
Molecular Biology,
University of Texas
Southwestern Medical
Center, Dallas, TX
75390, USA

56

Identyfikacja i calosciowa
klasyfikacja peptydaz.

Dr Kamil Steczkiewicz

2020

2023

878 400 zt

Narodowe
Centrum Nauki

57

Analiza funkcji litycznych
bakteriofaga P1 jako droga do
poznania mechanizméw szerokiego
rozprzestrzenienia klinicznych
szczepow bakterii niosgcych
pochodne P1 z genami opornosci
na antybiotyki beta-lactamowe
nowej generacji.

Mgr Agnieszka
Bednarek

2020

2022

139 920 zt

Narodowe
Centrum Nauki

58

Zrbéznicowana aktywnos$¢
systemow naprawy
rybonukleotydow na nici wiodacej
i opoznionej DNA i jej
konsekwencje dla mechanizmu i
wierno$ci replikacji obydwu nici

Mgr Krystian Lazowski

2020

2023

139 920 zt

Narodowe
Centrum Nauki
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DNA w komodrkach Escherichia
coli.

Wysokorozdzielcza analiza danych

Institut de
Pharmacologie et de

59| 2 eksperyrngntow wymiany proton- | Prof. dr hab. Michat 2000 | 2004 519 600 7t Narodowe | Biologie Structurale:
deuter monitorowanych Dadlez Centrum Nauki -
. Toulouse, Midi-
spektrometria mas. . .
Pyrénées, Francja
Yale University
Nowe mechanizmy regulujace Narodowe School of Medicine,
60 | aktywnosc cis-prenylotransferaz w | Dr hab. Liliana Surmacz | 2020 | 2024 1 969 800 zt . | New Haven,
1; Centrum Nauki )
roslinach. Connecticut 06520,
USA
Mechanizmy molekularne
odpowiedzialne za formowanie si¢ Narodowe
61 | migsniowych egzosfer oraz ich rola | Dr Michat Turek 2020 | 2023 1 896 240 zt .
S . Centrum Nauki
w proteostazie i cyklu zyciowym
C. elegans.
1) Univeristy of
Strasbourg, Francja
2) University of
W roztworze czy w blonie? Toulouse, Francja
Ustalenie partycji peptydow beta- - 3) Korea Advanced
62 | amyloidowych micdzy faza wodng | Lrol- drhab. Wojciech 15,1 5004 | 2269200 2 | NArOdOWe | 11 hitute of Science
. . L , Bal Centrum Nauki
i fosfolipidowa i jej efektorow and Technology
niskoczasteczkowych. (KAIST), Dagjeon
4) University of St.
Andrews, Wielka
Brytania
Nowe aspekty mechanizmu
wirulencji HopBF1 - bakteryjnego
63 | efektora, ktérego dziatanie Dr hab. Magdalena 2021 | 2025 | 2131 200 z | Narodowe
Krzymowska Centrum Nauki

nakierowane jest na biatko HSP90
gospodarza.
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Ocena kompleksow biatko-ligand

Marseille Cancer

64 | 72 pomocg modeli ML/DL Dr hab. Pawet . 2021 | 2024 517280 74 | Narodowe | o cearch Center,
opartych o symulacje dynamiki Aleksander Siedlecki Centrum Nauki . ;
) Marseille, Francja
molekularnej.
Mechanizm molekularny taczacy
65 | mutacje polimerazy Ill RNA z Dr Tomasz Turowski 2021 | 2024 | 15356007 | Narodowe
rozwojem leukodystrofii typu Centrum Nauki
HLD.
Specyfika funkcjonalna wirusowej Narodowe
66 | RNA-zaleznej polimerazy RNA, Dr Tomasz Turowski 2021 | 2022 198 000 zt .
, .. Centrum Nauki
glownego celu w terapii COVIDI19.
Identyfikacja zaleznosci pomiedzy
kompleksem remodelujacym
chromatyng¢ typu SWI/SNF, Max-Planck Institute
kontrolg metabolizmu i Dr hab. Tomasz Narodowe fur Molekulare
67 modyfikacja RNA w raku Sarnowski 20211 2025 23327207 Centrum Nauki | Pflanzenphysiologie,
gruczotowotorbielowatym slinianki Niemcy
jako podstawa dla nowej terapii
celowane;.
Nowy mechanizm kontroli
ekspresji genéw u Eukaryota Narodowe
68 | poprzez regulacj¢ dtugosci ogonow | Dr Agnieszka Tudek 2021 | 2024 1 642 400 zt .
. . Centrum Nauki
poliadenozynowych kodujacych
transkryptow.
Indukowane interferonem czynniki Narodowe
69 | odpornosci przeciwbakteryjnej w Dr Michat Wandel 2021 | 2025 2 586 000 zt .
1 Centrum Nauki
cytozolu komorki gospodarza.
LCRPlatform: nowe algorytmy i
70 metody 1dent‘}'/ﬁka.cp,’kategoryzacp Dr hab. Marcin 2001 | 2025 464 %20 71 Narodowe '
oraz adnotacji regionéw Grynberg Centrum Nauki
biatkowych o niskiej ztozono$ci.
Identyfikacja i charakteryzacja Narodowe
71 | nowych czynnikéw obrony Dr Michat Wandel 2021 | 2022 200 000 zt W .
. . Centrum Nauki
przeciwbakteryjne;.
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72

Rola alternatywnych EF-G w
regulacji translacji podczas
biosyntezy antybiotykow u
Myxococcus xanthus.

Dr hab. Agata Starosta

2021

2025

3513000 zt

Narodowe
Centrum Nauki

1) Ludwig-
Maximilians-
Universitiat Miinchen,
Niemcy

2) Department of
Biochemistry and
Molecular Biology,
Penn State University,
USA

73

Réznorodnos¢ gatunkowa
pasozytow przewodu
pokarmowego kotika
antarktycznego (Arctocephalus
gazella).

Dr Katarzyna Totkacz

2021

2022

49 995 zt

Narodowe
Centrum Nauki

74

Identyfikacja nowych biatek
zaangazowanych w segregacje i
kondensacj¢ DNA u Pseudomonas
aeruginosa z wykorzystaniem
sekwencjonowania
transpozonowego (Tn-seq).

Dr Adam Kawatek

2021

2022

49 500 zt

Narodowe
Centrum Nauki

75

Okreslenie wptywu wybranych
biowegli na przebieg proceséw
ciemnej fermentacji: wydajnos¢
produkcji wodoru z melasy
buraczanej i stabilno$¢ wspoélnot
mikroorganizméw w uktadach
ciaghych.

Dr inz. Anna Detman

2021

2022

49 896 zt

Narodowe
Centrum Nauki

76

Mechanizmy regulujace poziom
najbardziej mutagennej polimerazy
DNA - rola acetylotransferazy
p300 i hipoksji.

Dr hab. Justyna
Mclntyre

2022

2026

1763 200 zt

Narodowe
Centrum Nauki

77

Rola biatek NBR1 i LSU w
stabilno$ci katalaz w Arabidopsis
thaliana.

Dr inz. Anna Niemiro

2022

2023

69 540 zt

Narodowe
Centrum Nauki
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1) European
Synchrotron Radiation
Facility, Grenoble,

Francja
Molekularne podstawy 2) Deutsches
) . Elektronen-
powstawania cho.r ob . Narodowe Synchrotron,

78 | neurodegeneracyjnych - wptyw Dr Igor Zukow 2021 | 2025 366 000 zt Centrum Nauki | Hamburg, Niemey
wybranych nanoczasteczek 3) Di d Licht
metalicznych. ) Diamond Lig

Source, Harwell
Science and
Innovation Campus,
Oxfordshire, Wielka
Brytania
Ancestralne cechy oraz innowacje
w genomach starych ewolucyjnie Dr hab. inz. Anna Narodowe

& linii grzybow- implikacje dla Muszewska 2022 | 2026 1348 588 1 Centrum Nauki
mukormykozy.

Wptyw bakterii z rodzaju 1) Toulouse
Lactoccus i Leuconostoc na Biotechnology
wzmacnianie bariery jelitowej - od Institute, Bio &
identyfikacji potencjalnie Dr hab. Maedalena Narodowe Chemical

80 | probiotycznych szczepow i - Vag 2022 | 2026 1558 126 zt . | Engineering,

7 . Kowalczyk Centrum Nauki - .
czynnikoéw warunkujacych Université de
powinowactwo do mucyn po oceng Toulouse, Francja
in vivo ich wtasciwosci 2) Toxalim UMR
chroniacych sluzowke. INRA 1331, Francja

81 i‘ﬁﬁfkﬁ;ﬂﬁf?lany puli Dr Michat Krzyszton 2022 | 2026 | 1817800 zt Ig:;‘t’fu‘;vlv;auki

g | Epigenetyczna regulacja procesu | b eyt Tyrek 2022 | 2027 | 39852007 | Narodowe

powstawania egzofer.

Centrum Nauki
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Wptyw inaktywacji ATPaz BRM i
SYD na organospecyficzna

Narodowe

83 | kontrole alternatywnej transkrypcji | Dr Szymon Kubala 2022 | 2025 2 138 520 zt .
zalezng od malyzl\;v A]J"Paz, MI}I,\IUJI g Centrum Nauki
i MINU2.
Nowe aspekty biologii kwitnienia
Arabidopsis thaliana - rola
aneksyny 5 (ANNS) w
g4 | reorganizacji aparatu Dr Malgorzata Lichocka | 2022 | 2026 | 1546200 | . arodowe -
translacyjnego podczas programu Centrum Nauki
rozwojowego pytku oraz w
odpowiedzi na zmiany
srodowiskowe.
1) Institute of
Experimental Botany
of the Czech Academy
Rola selektywnej autofagii w of Sciences, Prague,
kontroli aktywno$ci czynnikow Prof. dr hab. Agnieszka Narodowe Czechy
85 transkrypcyjnych regulowanych Sirko 2022 | 2026 2376 190 1 Centrum Nauki | 2) Institute of Plant
przez ABA u Arabidopsis. Sciences Paris-Saclay
(IPS2), Université
Paris-Saclay, CNRS,
INRAE, Francja
g | Historia zlodowacen Wyspy Krola | py oo pon Jennings 2002 | 2025 | 23761907 |  Narodowe
Jerzego. Centrum Nauki
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1) University
Grenoble Alpes,
Laboratoire Chimie et
Biologie des Métau,

L Fracja
Podstawy toksyczno$ci nanosrebra 2) Karlsruhe Institute
- mechanizm rozpuszczania Narodowe of Technolo
87 | nanoczastek, kompleksy z Prof. dr hab. Wojciech Bal | 2022 | 2026 664 800 zt | Centrum . 008>
; ; 7 . Institut fiir
glutationem i zaburzanie biatek Nauki A d
cynkowych. ngewandte
Biowissenschaften
Abteilung fiir
Lebensmittelchemie
und Toxikologie,
Niemcy
. . 1) University of
fﬁlﬁl:fasgggﬁpis W:nsi:kwencjl Prof. dr hab. Magdalena Narodowe Strasbourg, CNRS
88 P ] WE ' - Viag 2022 | 2026 664 800 7 | Centrum Institute for Plant
kodujagcym Mafl - generalny Rakowska-Boguta . .
> Nauki Molecular Biology,
represor transkrypcji tRNA. Francja
1) Institut de
Genetique
Moleculaire de
Montpellier,
Wzbogacenie proteomu University of
mitochondrialnego poprzez Narodowe Montpellier, CNRS
g9 | ™ ‘ £0 POD Dr hab. Roman Szczesny | 2022 | 2026 | 1596 000 zt | Centrum tpeliier, LIRS,
niekanoniczne mechanizmy . Montpellier, francja
I Nauki
translacji. 2) School of
Biochemistry and Cell
Biology, University
College Cork, Cork,
Irlandia
mechanismow Konrolujacych Narodowe
90 . W KONHOTacy Dr hab. Roman Szczesny | 2022 | 2027 | 4 165 600 zt | Centrum
poziom oraz jakos¢ Nauki

mitochondrialnego mRNA.
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1) Université Paris-
Saclay, Francja

Kataliza, rodzaj metalu i ewolucja . Narodowe 2) Julich Cc?ntre for
91 dysmu ta’z ponadtlenkowych Dr Kevin Waldron 2022 | 2026 4299 200 zt | Centrum Neutron Science,
' Nauki Heinz Maier-Leibnitz
Zentrum (MLZ),
Nimcy
Zastosowanie CRISPRi w
poszukiwaniu genow Narodowe
92 | modulujacych podatnos¢ Dr Adam Kawatek 2022 | 2025 1299 200 zt | Centrum
Pseudomonas aeruginosa na Nauki
dzialanie antybiotykow.
Odpornosciowe platformy Narodowe
93 | sygnalowe na bakteriach Dr Michat Wandel 2022 | 2025 1 897 000 zt | Centrum
wewnatrzkomorkowych. Nauki
r ni m
I?Cf)n{a(’::rivgjve gosﬁitia(;lania Zmian . Narodowe
94 . . Dr inz. Marta Hatasa 2022 | 2023 49 940 zt | Centrum
poziomow dsRNA zaleznych od Nauki
polimerazy III RNA (Pol III).
Analiza ilo$ciowa biatek
oddzialujacych z polisomami SR Narodowe
95 Jacyeh z polisoma Dr Kamila Liput 2022 | 2023 49 500 zt | Centrum
podczas starzenia u drozdzy .
. Nauki
Saccharomyces cerevisiae.
Pasozyty pingwinow z rodzaju Spanish Nationa.l
Pveoscelis eniazduiacveh na Narodowe Research Council,
96 | /& & Jacy Dr Katarzyna Totkacz 2022 | 2025 974 411 zt | Centrum Departamento de
Szetlandach Potudniowych, . , .
Antarktyka Morska, Nauki Ecologia Evolutiva -
MNCN
Inhibicja szlaku MIA
(mitochondrial intermembrane
space assembly) jako nowa metoda Narodowe
97 | na zapobieganie metabolicznemu Dr hab. Pawet Siedlecki 2022 | 2025 67 100 zt | Centrum
przeprogramowaniu opornych na Nauki

terapi¢ biataczkowych komorek
macierzystych.
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Zastosowanie nowych metod
rozpoznawania i leczenia padaczki
oraz zaburzen neurorozwojowych

Prof. dr hab. Michat

o . 2017 | 2022 3928980 zt | NCBiR
u dzieci w oparciu o model Dadlez
kliniczny i komérkowy padaczki
H-3:2 zaleznej od szlaku mTOR.
f r];)] Zktij finansowane Rozwoj testow antygenowych
ub dolmansowanc z¢ do wykrywania wirusa SARS-Cov- . . )
srodkéw Narodowego 2 i przeciwciat anty SARS-Cov-2 Dr Krzysztof Drabikowski | 2021 | 2022 2221375zt | NCBiR
Centrum  Badan i w §linie.
Rozwoju Modernizacja i utr i
Zymanie .
infrastruktury bioinformatyczne;j P?Of' dr-hab.. Piotr 2021 | 2024 kwota ustalaga NCBiR
Zielenkiewicz corocznie
IBB PAN.
Centrum B.a}dan Przedklinicznych i | Prof. d’r hgb. Jarostaw 2001 | 2004 kwota ustalaga NCBiR
Technologii CePT Poznanski corocznie
1) MRC Laboratory of
Molecular Biology,
Identyfikacja i charakteryzacja gambrﬁdge, Wielka
nowych czynnikow obrony Dr Michatl Wandel 2021 | 2025 | 1780000zt | NAWA 2;}I/{tiwzr d Hughes
przeciwbakteryjnej. Medical Institute,
Yale Systems Biology
Institute, USA
.33 1) Wellcome Centre
Projekty finansowane for Cell, Biology,
przez inne organizacje g(rin vgrsng O\fV. Ik
krajowe (w tym MEIN, Br}l,?arllligg » vieka
NAWA) Specyfika funkcjonalna wirusowe; 12\/)[ S&clhoolt_of
RNA-zaleznej polimerazy RNA, | Dr Tomasz Turowski 2021 | 2025 | 1760000zt | NAWA arieInaies,

glownego celu w terapii COVID19.

University of
Edinburgh, Wielka
Brytania

3) Max Planck
Institute for Terrestrial
Microbiology in
Marburg, Niemcy
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3 | Welcome to IBB Center Dr hab. Roman Szczesny | 2021 | 2023 316 260 zt | NAWA
4 | Solidarni z Ukraina Prof. drhab. Jarostaw 2022 | 2022 75 000 zt | NAWA
Poznanski
POL-OPENSCREEN - Polska
Platforma Infrastruktury Prof. dr hab. Piotr .
> Skriningowej dla Chemii Zielenkiewicz 2018 | 2023 | 11,500 000 21 | MNiSW
Biologiczne;j.
Next-generation cancer diagnostics ;idb};lg(?i\é;sl gesret:;:h
6 | and therapy guidance of lung and | py 1y ik pomanski | 2018 | 2022 | 13332802t | FNP - Jewish General
breast cancer patients using mass Hospital. McGill
spectrometry-based proteomics. Uni \I/) ersii[y Kanada
Mitochondrial double-stranded
7 | RNA: its origin, turnover and Dr hab. Roman Szczesny | 2018 | 2022 2 166 850 zt | FNP
involvement in human diseases.
The role of POLR1D, a common
8 | subunit of RNA polymerases [ and | Dr Damian Graczyk 2018 | 2022 1751616zt | FNP
111 in colorectal cancer.
Translation regulation in spore-
9 | forming bacterium — Specialized Dr hab. Agata Starosta 2020 | 2023 3019579 zt | FNP
ribosomes in Bacillus subtilis.
Heterologous production of L-
10 | gulono lactone oxidase fused with | 1y Ay 41 A2i7 Gad 2022 | 2024 | 855763,52 7 | PAN
human elastin likepolypeptide. -
PASIFIC
Translation regulation in bacteria — glrlr(;ﬁiei :l?a
134 1 | Specialized ribosomes in Bacillus | Dr hab. Agata Starosta 2021 | 2021 639 425 7t Bi flogii !
Projekty finansowane subtilis. Molekularnej
przez  podmioty / Europejska
instytucje zagraniczne ) Inj[racel'lulflr mechamsms of anti- Dr Michat Wandel 2021 | 2004 235 000 74 O.rgam%aCJa
microbial immunity. Biologii
Molekularnej
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Analysis of protein synthesis ](E)lrlrzlr)l 3 zlée.la
3 | regulation by oxidation of Dr Katarzyna Jonak 2022 | 2024 432 000 zt Biflogii !
ribosomal proteins during aging Molekularnei
European
. Research
Quality Control of the Executive
4 | Mitochondrial Gene Expression Dr hab. Roman Szczesny 2022 | 2026 1 042 000 zt
. . Agency,
System in Health and Disease
European
Commission
Unia
. . . Europejska
Population-wide analysis of .
molecular and metabolic features H2020 Marie
5 | moeed Jeatures Dr Julia Zinsmeister 2021 | 2022 623 788 zt | Sktodowska-
intrinsic to dormancy variability in .
single seeds — POP1Seed Curie
' Individual
Fellowships
Identyfikacja epigenetycznych
mechanizméw regulujacych
?'3‘5' . 1 | ekspresje kluczowych supresorow Dr hab. Tgmasz 2018 | 2021 599 000 zt | Polpharma
nne projekty HOWOtWOrZenia w Sarnowski
jasnokomoérkowym raku nerki.
Development of novel Agencia
2 mRNA/VLP—based vaceines Dr hab. Roman Szczesny | 2021 | 2023 858 326 zt | Badan
against emerging zoonotic viral
- Medycznych
diseases.
Video Telehealth Exercise Training | Prof. dr hab. Piotr Vertex
3 in Cystic Fibrosis ¢ Zielénkiewi;:z 2022 | 2023 260 000 zt | Innovation
Y Award (VIA)

*$rodki ogdtem przyznane na okres realizacji przez instytucj¢ finansujaca projekt

** w przypadku konsorcjow wiekszych niz 5 partnerow prosimy wpisaé ,,projekt wielostronny”
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I1.3.6. Wyniki prac badawczych:

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

Single seeds exhibit transcriptional heterogeneity during secondary dormancy induction.
Krzyszton M., Yatusevich R., Wrona M., Sacharowski S.P., Adamska D., Swiezewski S.
Plant Physiology (2022) 190(1): 211-225 DOI: 10.1093/plphys/kiac265 (2021)

Produkcja zréznicowanych nasion zwicksza szans¢ na sukces reprodukcyjny u wielu
gatunkow. Opracowali$my metode badania transkryptomow pojedynczych nasion A. thaliana
co pozwolilo na wykazanie znaczacych réznic pomiedzy nimi. Ta zrdéznicowanie wplywa
na poziom spoczynku nasion w odpowiedzi na stres i zmienia si¢ w czasie traktowania.
Zidentyfikowali$my grupy genéw, ktére w skoordynowany sposdb zmieniajg swoja ekspresje,
w tym geny zwigzane z translacjg stanowigce marker potencjatu do kietkowania.

The transient Spt4-Spt5 complex as an upstream regulator of non-coding RNAs during
development.

Owsian D., Gruchota J., Arnaiz O., Nowak J.K.

Nucleic Acids Research (2022) 50(5): 2603-2620 DOI: 10.1093/nar/gkac106 (2021)

Praca opisuje role biatka Spt4 bedacego czescig kompleksu elongacji transkrypcji Spt4-
Spt5 u eukariontéw i archeonoéw. Bierze ono udziat w pauzowaniu polimerazy RNA
posredniczac zarowno w aktywacji jak 1 hamowaniu elongacji. Korzystajac z narze¢dzi biologii
molekularnej 1 komorkowej, proteomiki oraz wysokoprzepustowego sekwencjonowania DNA
1 RNA wykazalismy, ze Spt4 kontrolujac synteze prekursorow scnRNA jest niezbedne
do prawidtowego przebiegu procesu piciowego w Paramecium tetraurelia.

- Najwazniejsze w roku sprawozdawczym osiggnigcie dziatalno$ci naukowej jednostki
o znaczeniu ogolnospotecznym lub gospodarczym, jezeli zjawisko wystapito (maks. 500
znakOw ze spacjami).

Instytut wiaczyt si¢ w badania nad SARS-COV-2. Opracowana platforma do identyfikacji
fragmentow superzmiennych przeciwcial z alpak zostala z powodzeniem wykorzystana
do identyfikacji czynnika neutralizujacego koronawirusa. Zaprojektowany in silico peptydowy
inhibitor zostat juz skierowany do fazy miedzynarodowej ochrony patentowej. Analizy
bioinformatyczne wykazaty, ze kolejne mutacje SARS-COV-2 zwigkszaja udziat
aminokwasow zasadowych w obszarze kolca, co utatwia infekcje komorek gospodarza.

- Wybrane 2 wazniejsze zastosowania wynikow badan naukowych lub prac rozwojowych
0 znaczeniu spotecznym (np. w zakresie ochrony zdrowia, ochrony $rodowiska i dziedzictwa
przyrodniczego, ochrony zabytkéw 1 dziedzictwa kulturowego, inne) i gospodarczym (m.in.
nowe technologie, wdrozenia, licencje); dziatania zwigkszajace innowacyjnos¢, jezeli zjawisko
wystapito (na kazdy opis — maks. 500 znakow ze spacjami).

The use of drone-based aerial photogrammetry in population monitoring of Southern
Giant Petrels in ASMA 1, King George Island, maritime Antarctica.

Fudala K., Bialik R.J.

Global Ecology and Conservation (2022) 33: 01990 (14 p.) DOL
10.1016/j.gecco0.2021.e01990 (2021)
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W pracy oceniono wplyw obecnosci dronéw na zachowania petrelcow olbrzymich.
Poniewaz zwierzeta nie wykazywaly zadnych oczywistych behawioralnych oznak
niepokojenia, stwierdziliSmy, ze uzycie dronow jest mniej szkodliwe niz bliska obecnos¢
cztowieka w rejonie kolonii tych zwierzat. W dniu 9.11.2022 r. w czasie posiedzenia Zespotu
ds. Polityki Polarnej Panstwa, na podstawie opisanych w pracy wynikéw, zgloszono
konieczno$¢ przystapienia Polski do Umowy w sprawie ochrony albatrosow i petreli (ACAP).

Projekt BIOSTRATEG2/297310/13/NCBiR/2016

Prace badawczo-rozwojowe umozliwity zagospodarowanie biogazu produkowanego
w oczyszczalni §ciekéw cukrowniczych na cele energetyczne przez Krajowa Grupe Spozywcza
S.A. W ramach projektu (lider IBB PAN), przeprowadzono modernizacj¢ oczyszczalni §ciekow
w oddziale Cukrownia Dobrzelin. Wdrozone rozwigzanie zapewnia wymierny rezultat
finansowy w postaci produkcji energii oraz ograniczenie $ladu weglowego (nizsze koszty
uzyskania uprawnien do emisji CO2). Jest to przyktad energetyki rozproszone;.
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I1.4. Dzialalnos¢ jednostki o charakterze innowacyjnym, aplikacyjnym

I1.4.1. Ochrona wiasnosci intelektualnej (dotyczy uprawnien jednostki z tytutu patentu/prawa ochronnego w mys$l obowigzujacych aktow
prawnych z zakresu ochrony wlasnosci przemystowej), w tym:
— wykaz zgloszen patentowych 1 uzyskanych patentow

intestinal cancer.

Joanna Bogustawska

Kraj lub
Numer Data Numer , , . Nazwa organizacja
. . Tworca / Tworcy (nazwisko . .
L.p. | zgloszenia zgloszenia prawa Tytul . uprawnionego gdzie
i imie¢)
patentowego | patentowego | wylacznego z patentu dokonano
zgloszenia
Anna Perzanowska-Domanska
. . . Dominik Domanski
P thony o s dagnoovats | il GrorRoneki | sy
1. | P.440401 2022-02-16 p PIUCNOWYCR 1 SPOSOb analizy piy Agata Michalak Biochemii i UP RP
optucnowych do diagnozowani etiologii ptynu Grzegorz Wojtas Biofizyki PAN
opfucnowego. Aleksandra Martyna Robak
Michat Dadlez
Anna Perzanowska-Domanska
Panel biatkowy do sposobu diagnozowania Dominik Domanski
tynow o %ucr?o 01;1 1 sposob gnali tynow Michat Grot-Rowecki Instytut
2. | P.442612 2022-10-24 PIYROW OPIUCHOWYCR 1 SPOSOb anafizy piy Agata Michalak Biochemii i UP RP
optucnowych do diagnozowani etiologii ptynu Grzegorz Wojtas Biofizyki PAN
optucnowego. Aleksandra Martyna Robak
Michat Dadlez
Novel Lactococcus lactis strains, Przemystaw Satanski Instvtut
3 EP22153790 | 2022-01-27 compositions comprising them, and use Jacek Bardowski Bioc}:]hemii ; EPO
' thereof in prevention and treatment of Agnieszka Szczepankowska Biofizyki PAN
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Lobocka Matgorzata

Gozdek Agnieszka Iqstytut .
. Biochemii i
Izak Dariusz Biofizvki PAN
Szczep Enterococcus faecalis pozbawiony Gawor Jan Inst tzlft
P.434249 2014-08-31 Pat.241190 | profagdéw oraz sposob otrzymywania Gromadka Robert Y ... UP RP
. . . Immunologii i
preparatu bakteriofagowego. Dabrowski Kamil .
. Terapii
Zalewska Agnieszka A .
Doswiadczalnej
Weber-Dabrowska Beata PAN
Gorski Andrzej
Nowe szczepy Lactococcus lactis, Przemystaw Satanski
kompozycje je obejmujace oraz ich Jacek Bardowski Instytut
P.436821 2021-02-01 Pat.241568 . . . . : Biochemii i UP RP
zastosowanie w zapobieganiu i leczeniu Agnieszka Szczepankowska . .
L Biofizyki PAN
nowotworu raka jelita. Joanna Bogustawska
Grzesiuk Elzbieta
Piwowarski Jan
Pilzys Tomasz Instytut
Wisniowksa Iga Biochemii i
EP16823045 | 2016-12-01 | EP3384289 | Method for analysis of proteins in urine. Marcinkowski Michal Biofizyki PAN | pp
Garbicz Damian Warszawski
Lisik Wojciech Uniwersytet
Kosieradzki Maciej Medyczny
Paczek Leszek
Krasowski Pawel
Szczep bakteriofaga, jego z'astosowg.me Agata. Jurcz.ak-.lgurek Uniwersytet
terapeutyczne do zwalczania bakterii z Karolina Cieminska A
rodzaju Escherichia oraz zastosowanie Katarzyna Kosznik-Kwasnicka Gdafiski
P.433077 2020-02-27 Pat.240907 . . . Instytut UP RP
szczepu bakteriofaga do fagotypowania, Lukasz Grabowski Biochemii i
zwlaszcza enterokrwotocznych szczepow Alicja Wegrzyn Biofizvki PAN
Escherichia coli. Grzegorz Wegrzyn i
Zastosowanie tiosangiwamycyny jako Uniwersytet
substancji chwastobojczej, zastosowanie Rafat Archacki Warszawski
P.431125 2019-09-10 Pat.240721 | kompozycji chwastobojczej zawierajacej Pawet Siedlecki Instytut UP RP
tiosangiwamycyng oraz sposob zwalczania Katarzyna Sosnowska Biochemii i
szkodliwych ro§lin. Biofizyki PAN
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Szczep.bakte.rlofaga specyﬁqzny wobec Katarzyna Kosznik-Kwasnicka Unlv,vergytet
bakterii nalezacych do rodzaju Salmonella Fukasy Grabowski Gdanski
9. P.434210 2020-06-05 Pat.241758 | oraz medyczne zastosowanie szczepu . Instytut UP RP
. . . Alicja Wegrzyn . .
bakteriofaga do zwalczania bakterii z gatunku Grzesorz Weerzvn Biochemii i
Salmonella enterica. zegorz Weerzy Biofizyki PAN
Szczep.bakte.rlofaga specyﬁgzny wobec Katarzyna Kosznik-Kwasnicka Unlv,vergytet
bakterii nalezacych do rodzaju Salmonella Fukasy Grabowski Gdanski
10. | P.434212 2020-06-05 Pat.241810 | oraz medyczne zastosowanie szczepu . Instytut UP RP
. . . Alicja Wegrzyn . .
bakteriofaga do zwalczania bakterii z gatunku Grzesorz Weerzvn Biochemii i
Salmonella enterica. & esrzy Biofizyki PAN
Szczep.bakte‘rlofaga specyﬁc{zny wobec Katarzyna Kosznik-Kwasnicka Umvyersytet
bakterii nalezacych do rodzaju Salmonella Fukasy Grabowski Gdanski
11. | P.434214 2020-06-05 Pat.241811 | oraz medyczne zastosowanie szczepu .. Instytut UP RP
. . . Alicja Wegrzyn . .
bakteriofaga do zwalczania bakterii z gatunku Grzecorz Weerzvn Biochemii i
Salmonella enterica. & estzy Biofizyki PAN
— wykaz zgtoszen i uzyskanych praw ochronnych na wzory uzytkowe
Numer Tworea / orK ;ijizlgg' a
Numer Data Tworcy Nazwa ganizacj
Lp. . . prawa Tytul . . gdzie
zgloszenia | zgloszenia (nazwisko | uprawnionego
wylacznego i imie) dokonano
¢ zgloszenia
N/D N/D N/D N/D N/D N/D N/D N/D
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I1. 5. Dzialalnos¢ jednostki na rzecz terytorialnych struktur samorzadowych

(krotki opis)

— prowadzenie, wspieranie badan naukowych i prac rozwojowych z obszaru tematyki

regionalnej;

— inicjowanie i prowadzenie prac oraz studiow koncepcyjnych zwigzanych z regionem;
— inne formy dziatalnosci jednostki w zakresie wspotpracy z samorzadem terytorialnym.

nie dotyczy

I1.6. Ksztalcenie i rozwoj kadry naukowej
I1.6.1. Wykaz uzyskanych tytutéw i stopni naukowych pracownikéw jednostki w roku

sprawozdawczym:

— profesora nadany przez Prezydenta RP (imi¢ i nazwisko pracownika)

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

Imie i nazwisko

Tytul rozprawy habilitacyjnej

Dziedzina i zakres nadanego

stopnia naukowego

Matgorzata Ciesla

Biogeneza i regulacja polimerazy III RNA u
drozdzy Saccharomyces cerevisiae.

nauki $ciste 1 przyrodnicze
dyscyplina nauki biologiczne

— doktora (imig, nazwisko pracownika, tytut rozprawy doktorskiej, dziedzina i1 zakres
nadanego stopnia naukowego)

Dziedzina i zakres

l.p. Imig i nazwisko Tytul rozprawy doktorskiej nadanego stopnia
naukowego
Structural studies of core centriolar proteins L .
. . nauki Sciste i przyrodnicze
. and their complexes using hydrogen- . .
1 Agnieszka Fatalska ) - dyscyplina nauki
deuterium exchange monitored by mass biolagiczne
spectrometry. &
Nowe mechanizmy angazujace biatko Mms2 nauki éciste i przvrodnicze
. w ksztaltowaniu stabilno$ci genetycznej . przy
2 Michat Krawczyk , o1 dyscyplina nauki
komorek drozdzy Saccharomyces ’ .
cerevisiae. biologiczne
Analiza funkcjonalna regulatoréw nauki $ciste i przyrodnicze
3 Karolina Kotecka transkrypcji PA3027 1 PA3458 z dyscyplina nauki
Pseudomonas aeruginosa. biologiczne
Poszukiwanie zwigzkoéw o dziataniu nauki Sciste i przvrodnicze
4 Damian Garbicz przeciwnowotworowym wsrod stilbenow i dvsevplina nalljlkiy
oksepin oraz inhibitoréw biatek z rodziny ySeyp
ALKBH i HDAC., biologiczne
. . o nauki $ciste 1 przyrodnicze
5 Michat Marcinkowski B'10chem1czna i biofizyczna charakterystyka dyscyplina nauki
dioksygenazy FTO. ’ .
biologiczne
Analiza funkcjonalna wybranych bialek z nauki éciste i przvrodnicze
g rodziny Nudix oraz biatka PA2504 — 151e 1 przy
6 Joanna Drabinska . dyscyplina nauki
partnera hydrolazy Nudix RppH ’ .
biologiczne

Pseudomonas aeruginosa.
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Identyfikacja molekularnego mechanizmu

nauki $ciste 1 przyrodnicze

7 Karolina Goscinska regulujacego cytoplazmatyczna translacje dyscyplina nauki
podczas dysfunkcji mitochondridéw. biologiczne
. . ., s nauki $ciste 1 przyrodnicze
8 Radostaw Kotuniak Kinetyka rea}( CJ1 wigzamia Jonow miedzi z dyscyplina nauki
czasteczkami transportowymi osocza krwi. ’ .
biologiczne
Charakterystyka nowego szlaku importu C e .
biatek do peroksysoméw w drozdzach nauki SC.IS{C ! przyrodmcze
9 Lukasz Rymer g . dyscyplina nauki
Saccharomyces cerevisiae z zastosowaniem | =5
katalazy A jako biatka modelowego. &
Wplyw kompleksu GINS na utrzymanie C e .
10 Malgorzata Jedrychowska stabilnosci powtarzajacych si¢ sekwencji galsli( 1 Slcilrfallenlaﬁiziymdmcze
& edry DNA w komorkach Saccharomyces YSeyp
L biologiczne
Cerevisiae.
. . nauki $ciste 1 przyrodnicze
. . Synteza biatek w synapsach - analiza . .
11 Dominik Cysewski proteomiczna, dyscyphna nauki
biologiczne
Maedalena Rola czynnikow transkrypcyjnych PA2121 1 | nauki $ciste i przyrodnicze
12 Mo%lrze'ewska PA2577 w sieci regulacyjnej Pseudomonas | dyscyplina nauki
. aeruginosa. biologiczne
‘s . , nauki $ciste 1 przyrodnicze
13 Matgorzata Ortowska Roznorodqosc Skla,d u genoméw starych dyscyplina nauki
ewolucyjnie grzybow. ’ .
biologiczne
Bakteriocyny klasy II bakterii Gram- nauki $ciste 1 przyrodnicze
14 Aleksandra Tymoszewska | dodatnich — oddziatywania z receptorem i dyscyplina nauki
rozw0j opornosci. biologiczne
Odpowiedz roslin na zranienia mechaniczne:
Elzbicta Lewandowska- rola kinaz biatkowych zaleznych od wapnia |nauki $ciste i przyrodnicze
15 Gnatowska (CDPK) i metylacji DNA w szlakach dyscyplina nauki
sygnalowych stresu u kukurydzy i biologiczne
jeczmienia.
Analiza r6znorodnosci mikrobiologiczne;j
zakwasow piekarskich w kierunku selekcji | nauki $ciste i przyrodnicze
16 Jakub Boreczek szczepow bakterii do kultur starterowych dyscyplina nauki
przeznaczonych do produkcji pieczywa biologiczne
pehoziarnistego.
Charakterystyka genomiczna i fizjologiczna nauki Sciste i przvrodnicze
17 Magdalena Chmielewska- | bakteriofagow Lactococcus oraz analiza dvsevplina naﬁkiy
Jeznach funkcjonalna elementow zwigzanych z b?oloy%czne
replikacjg DNA. £
Znaczenie poziomu wapnia dla struktury i C e .
. : . . nauki $ciste 1 przyrodnicze
. . funkcji HopQ1 - czynnika wirulencji . .
18 Jakub Kwiatkowski . dyscyplina nauki
fitopatogennych bakterii Pseudomonas : .
. biologiczne
syringae.
Charakterystyka Wybran}{ch c1s- nauki Sciste i przyrodnicze
.. |prenylotransferaz zaangazowanych w . .
19 Przemystaw Surowiecki . .. .1 . . | dyscyplina nauki
biosynteze¢ poliizoprenoidow u Arabidopsis ’ .
: biologiczne
thaliana.
Plastycznos¢ konformacyjna i reaktywnos¢ nauki écisle i przyrodnicze
cystein w potranslacyjnej regulacji . .
20 | Magdalena Polakowska | 1/ v cvinveh ludzkich biatek S100A8 i gyjfoygrii‘;;enaukl

S100A9.
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Wybrane witasciwosci obligatoryjnie

nauki $ciste 1 przyrodnicze

Aleksandra Glowacka- litycznych bakteriofagéw Staphylococcus : .
21 L , . dyscyplina nauki
Rutkowska aureus w kontekscie badan nad potencjatem |, : .
. , biologiczne
terapeutycznym bakteriofagdw.
Udziat SWI3D — podjednostki kompleksu
remodeluj.qcego clllromatym; typu SWI/SNF nauki ciste i przyrodnicze
. . w kontroli proceséw regulacyjnych u . .
22 Paulina Oksinska . : ) , dyscyplina nauki
Arabidopsis thaliana, ze szczegdlnym ’ .
L. , . biologiczne
uwzglednieniem szlakow transdukcji
sygnatu za pomocg hormondow.
Rola HopBF1, efektora podobnego do kinaz |nauki $ciste i przyrodnicze
23 Dominika Nowak biatkowych, w wirulencji chorobotworczych | dyscyplina nauki
bakterii. biologiczne
Charakterystyka alfa-helikalnego biatka nauki $ciste 1 przyrodnicze
24 Monika Mitura KfrC-rola w stabilnym dziedziczeniu dyscyplina nauki
plazmidu RA3 z grupy niezgodno$ci IncU. | biologiczne
Rola biatka Rbs1 w kontroli generalne;j nauki $ciste 1 przyrodnicze
25 Izabela Rudzinska odpowiedzi na defekty biosyntezy tRNA u | dyscyplina nauki
drozdzy Saccharomyces cerevisiae. biologiczne
Rola kompleksu GINS w utrzymaniu nauki $ciste 1 przyrodnicze
26 Milena Denkiewicz-Kruk | stabilnosci genomu w komorkach drozdzy | dyscyplina nauki
Saccharomyces cerevisiae. biologiczne
Okreslanie etiologii ptyndw optucnowych z | nauki $ciste i przyrodnicze
27 Aleksandra Robak zastosowaniem proteomiki celowane;j dyscyplina nauki
opartej na metodach spektrometrii mas. biologiczne
Identyfikacja nowych mechanizméw nauki $ciste 1 przyrodnicze
28 Pawel Cwiek sygnalowych regulujacych aktywnos¢ dyscyplina nauki
transkrypcyjna chromatyny u eukariontéw. | biologiczne
The role of the Rad27 nuclease and { C e .
olymerase in maintaining the stability of nauki SC.ISie ! przyrodmcze
29 Renata Kuberska p . . dyscyplina nauki
the mitochondrial genome of bl .
. iologiczne
Saccharomyces Cerevisiae.
Wplyw zmienionych oddziatywan
biatkowych w obrgbie replisomu na nauki $ciste 1 przyrodnicze
30 Anna Zawada stabilno$¢ mikrosatelitarnych sekwencji dyscyplina nauki
DNA w komorkach drozdzy Saccharomyces | biologiczne
cerevisiae.
Ocena funkc;ji biologicznej podjednostki
typu SNF5 kompleksu SWI/SNF u nauki $ciste 1 przyrodnicze
31 Jarostaw Steciuk Arabidopsis thaliana z wykorzystaniem dyscyplina nauki
nowej linii insercyjnej z inaktywacjg genu | biologiczne

kodujacego te podjednostke.

I1.6.2. Wykaz tytuléw 1 stopni naukowych nadanych przez jednostk¢ w roku
sprawozdawczym innym osobom (niezatrudnionym w jednostce):

- doktora habilitowanego

Imie i nazwisko

Tytul rozprawy habilitacyjnej

Dziedzina i zakres nadanego

stopnia naukowego

Lukasz Koztowski

Przewidywanie punktu izoelektrycznego
biatek i peptydow oraz statych dysocjacji
aminokwasow.

nauki $ciste i przyrodnicze
dyscyplina nauki biologiczne
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- doktora

Dziedzina i zakres

l.p. Imie i nazwisko Tytul rozprawy doktorskiej nadanego stopnia
naukowego
ESCRT-I depletion sensitizes cancer cells to nauki éciste i przvrodnicze
1 |Karolina Wojciechowska | TRAIL-induced apoptosis through dvsevplina naﬁkiybiolo - czne
accumulated TRAILR2 yseyp &
Mechanizmy homeostazy biatkowej w D .
: . . nauki §ciste i przyrodnicze
2 | Maria Sladowska warunkach stresu mitochondrialnego w . . .
e o dyscyplina nauki biologiczne
nicieniu Caenorhabditis elegans.
Charakterystyka strukturalna i biochemiczna
. . domen: katalitycznej (M23) 1 wigzacej nauki $ciste i przyrodnicze
3 | Pawel Mitkowski substrat (SH3b) wystgpujacych w dyscyplina nauki biologiczne
hydrolazach peptydoglikanowych.
Charakterystyka biochemiczna
. przedstawicieli hydrolaz peptydoglikanowych | nauki §ciste i przyrodnicze
4 | Alicja Wysocka z rodziny M23 i ich wykorzystanie w dyscyplina nauki biologiczne
opatrunkach przeciwbakteryjnych.
5 | Dominik Rafalski Dioksygenazy Tet u kregowcow i nauki $ciste i przyrodnicze
bezkregowcow. dyscyplina nauki biologiczne
Mikrobiota ryzosfery inwazyjnych i C .
6 | Anna Zndj rodzimych roslin Magnoliophyta w nauki sglsie ! pr;yrpdnlgze
Antarkiyce. dyscyplina nauki biologiczne
7 | Marlena Kisiala Structural studies of Avall and Tagl nauki $ciste i przyrodnicze
restriction endonucleases. dyscyplina nauki biologiczne
Struktura i mechanizm bakteryjnych nauki éciste i przvrodnicze
8 | Marta Gapinska odwrotnych transkryptaz zaangazowanych w . PTzyTe .
mechanizmy antyfagowe dyscyplina nauki biologiczne
The relationship of ovarian cancer
9 | Praveenrai Elanchelivan immunoreactive antigen domain (OCIAD) nauki $ciste i przyrodnicze
J y proteins in assembly of mitochondrial inner | dyscyplina nauki biologiczne
membrane complexes.
10 | Marzena Nowacka Badania strukturalne i biochemiczne nauki $ciste i przyrodnicze

odwrotnych transkryptaz wirusow pienistych.

dyscyplina nauki biologiczne
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11.6.3. Studia doktoranckie - stan na dzien 31 grudnia (W przypadku srodowiskowych
studiow wypetnia jeden upowazniony do tego instytut naukowy PAN lub instytut PAN w ktorym
sq afiliowani doktoranci Srodowiskowych studiow, co wynika z uregulowan pomigdzy
Jjednostkami prowadzgcymi dane srodowiskowe studia doktoranckie)

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

Liczba uczestnikow
pobierajacych stypendia

stacjonarne
studia
doktoranck

w tym: przyjeci
w roku
ie sprawozdawczym

niestacjonarne
studia
doktoranckie

w tym: przyjeci w tym:
w roku stypendium
sprawozdawczym doktoranckie,

K

M K M

K M

K M o ktorym

30

26 0 0

0 0

0 0 mowa

ogolem

56

Liczba uczestnikow studiow doktoranckich

w art. 200 ust.
1 ustawy z dnia
27 lipca 2005 r.
- Prawo o
szkolnictwie
WYZSZym,
przyznane

ogotem przez
w tym: £ dyrektora

przyjeci w roku instytutu

sprawozdawczym PAN prowa-
dzacego studia

0 (art. 285
ustawy
z dnia 3 lipca
2018r. Przepisy
wprowadzajace
ustawe - Prawo
0 szkolnictwie
WyZszym i
nauce)

K

M

K M

30

26

0 0 40 40

Blizsze informacje o doktorantach niebedacych obywatelami polskimi, zwanymi dale;j
,,cudzoziemcami”

Liczba cudzoziemcow ogélem w tym: przyjeci w roku sprawozdawczym
18 0
Kraj pochodzenia IT'CZb? Kraj pochodzenia I.‘ICZb?
cudzoziemcow cudzoziemcow

1) Chiny 2
2) Indie 11
3) Iran 1 . .
4) Portugalia ) nie dotyczy nie dotyczy
5) Turcja 1
6) Wiochy 1
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I1.6.4 Szkoty doktorskie - stan na dzien 31 grudnia - prosba o podanie danych odrebnie

dla kazdej szkoty doktorskiej

W przypadku szkoty doktorskiej prowadzonej wspolnie z innymi podmiotami:
- instytut naukowy PAN podaje dane dotyczgce wylgcznie doktorantow przypisanych
instytutowi PAN skltadajgcemu sprawozdanie

lub

- instytut naukowy PAN bedgcy podmiotem odpowiedzialnym za wprowadzanie danych do
systemu POL-on podaje dane dotyczgce wszystkich doktorantow szkoty doktorskiej, w podziale
na poszczegolne podmioty prowadzgce szkofe.

Nazwa szkoly doktorskiej
prowadzonej przez instytut PAN lub
wspoélnie 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
ksztalcenie w szkole doktorskiej

Centrum Medyczne Ksztalcenia Podyplomowego

Podmioty wspdlnie prowadzace szkole
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 i1 Biofizyki PAN

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

Dyscypliny, w ktorych prowadzone
jest ksztalcenie w szkole doktorskiej

1) Nauki medyczne
2) Nauki biologiczne
3) Inzynieria biomedyczna

Liczba doktorantow szkoly doktorskiej w instytucie Liczba doktorantow
naukowym PAN pobierajacych stypendia*
w tym:
otrzymujacy
Liczba doktorantéw szkoly w tym: dsc}IZtF:) err;(:]léjkr?e
doktorskiej przyjeci w roku , ’
, ) . 0 ktorym mowa
- ogolem: sprawozdawczym: Ogolem W art. 209 ust. 1
7 0 ustawy z dnia 20
lipca 2018 r. - Prawo
0 szkolnictwie
WYZsZym i nauce
K-k M* K* M*
7 7
6 1 0 0

156 |Strona




Blizsze informacje o doktorantach szkot doktorskich niebedgcych obywatelami polskimi, zwanymi

dalej ,,cudzoziemcami”

Liczba cudzoziemcow ogélem W tym: przyjeci w roku sprawozdawczym
2 0
Kraj pochodzenia L|c.zba . Kraj pochodzenia L|c.zba .
cudzoziemcow cudzoziemcow
1) Chiny 1 . .
2) Indie 1 nie dotyczy nie dotyczy

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

Szkota Doktorska Biologii Molekularnej i Chemii
Biologicznej

Podmiot odpowiedzialny za
wprowadzanie danych do systemu
POL-on i uprawniony do otrzymania
srodkow finansowych na wspolne
ksztalcenie w szkole doktorskiej

Instytut Biochemii i Biofizyki Polskiej Akademii Nauk

Podmioty wspélnie prowadzace szkote
doktorska

1) Instytut Biochemii 1 Biofizyki Polskiej
Akademii Nauk

Dyscypliny,
w ktérych prowadzone jest ksztalcenie
w szkole doktorskiej

1) Nauki biologiczne
2)  Nauki chemiczne

Liczba doktorantéow szkoly doktorskiej w instytucie Liczba doktorantéw
naukowym PAN pobierajacych stypendia*
w tym:
otrzymujacy
. . w tym: stypendium
Liczba %‘;ﬁ‘;ﬁﬁg.w szkoly _ y doktoranckie,
g .J przyjeci w roku Ogolem o ktorym mowa
- ogoblem: sprawozdawczym: w art. 209 ust. 1
41 16 ustawy z dnia 20
lipca 2018 r. - Prawo
0 szkolnictwie
WyZszym i nauce
K* M* K* M*
41 41
25 16 9 7
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Blizsze informacje o doktorantach szkoét doktorskich niebgdacych obywatelami polskimi,
zwanymi dalej ,,cudzoziemcami”

Liczba cudzoziemcow - w tym:
ogolem: 18 s i
przyjeci w roku sprawozdawczym: 8§
Kraj pochodzenia Liczba Kraj pochodzenia Liczba
cudzoziemcow* cudzoziemcow*

1) Birma 1

2) Chiny 1

3) Etiopia 1

4 thna L 1) Ghana

5) Indie 4 . 1

2) Indie
6) Irak 1 4
3) Irak
7) Iran 2 . 1
. 4) Liban

8) Liban 1 5) Ukraina 1

9) Tajlandia 1 2

10) Turcja 2

11) Ukraina 2

12) Wietnam 1

*w podziale na podmioty tworzqce szkote

I1.6.5 Wykaz uzyskanych doktoratéw w ramach studidow doktoranckich pod kierunkiem

promotora z jednostki PAN:

Dziedzina i dyscyplina

L.p. | Imie i nazwisko Tytut pracy doktorskiej naukowa
Structural studies of core centriolar proteins

1 Agnieszka Fatalska and their complexes using hydrogen- nauki $ciste i przyrodnicze
deuterium exchange monitored by mass dyscyplina nauki biologiczne
spectrometry.
Nowe mechanizmy angazujace biatko

) Michat Krawczyk Mms2 w ksztaltowaniu stabilno$ci nauki $ciste 1 przyrodnicze
genetycznej komorek drozdzy dyscyplina nauki biologiczne
Saccharomyces cerevisiae.
Analiza funkcjonalna regulatorow C e .

3 | Karolina Kotecka transkrypcji PA3027 i PA3458 z nauki Scise i przyrodnicze
Pseudomonas aeruginosa. dyscyplina nauki biologiczne
Poszukiwanie zwigzkow o dziataniu

. . rzeciwnowotworowym wsrod stilbenow i | nauki $ciste 1 przyrodnicze

4 Damian Garbicz I(;ksepin oraz inhibitvgléw biatek z rodziny dyscyplina naﬂkiybiologiczne
ALKBH i HDAC.

5 Michat Marcinkowski Biochemiczna i biofizyczna charakterystyka | nauki §ciste i przyrodnicze
dioksygenazy FTO. dyscyplina nauki biologiczne

’ Mechanizmy homeostazy biatkowej w Wi dciste i dni

6 Maria Sladowska warunkach stresu mitochondrialnego w gau ! slc'ls ! piz.y;.o lnlgze
nicieniu Caenorhabditis elegans. yscyplina naukd biologiczne
Analiza funkcjonalna wybranych biatek z

7 Joanna Drabifiska rodziny Nudix oraz biatka PA2504 — nauki $ciste i przyrodnicze

partnera hydrolazy Nudix RppH
Pseudomonas aeruginosa.

dyscyplina nauki biologiczne
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Identyfikacja molekularnego mechanizmu

nauki $ciste 1 przyrodnicze

8 Karolina Goscinska regulujacego cytoplazmatyczng translacje . A .
pogduczajls d}gsfugkcj i mitocl}llondri(')w. : dyscyplina nauki biologiczne
9 Radostaw Kotuniak Kinetyka rea}(cji wigzania jogéw miedzi z nauki égisie i prgyrgdnigze
czasteczkami transportowymi osocza krwi. | dyscyplina nauki biologiczne
Charakterystyka strukturalna i
. . biochemiczna domen: katalitycznej (M23) 1 | nauki Sciste i przyrodnicze
10| Pawel Mitkowski wiazacej substrat (SH3b) Wyg]tqpujjqcych w | dyscyplina naukziybiologiczne
hydrolazach peptydoglikanowych.
Charakterystyka nowego szlaku importu
11 | Lukasz Rymer biatek do peroksysoméx_zv w drozdzach nauki $ciste 1 przyrodnicze
Saccharomyces cerevisiae z zastosowaniem | dyscyplina nauki biologiczne
katalazy A jako biatka modelowego.
Wplyw kompleksu GINS na utrzymanie
stabilnos$ci powtarzajacych si¢ sekwencji nauki $ciste 1 przyrodnicze
12| Malgorzata Jedrychowska DNA w komorkach Saccharomyces dyscyplina nauki biologiczne
cerevisiae.
13 | Dominik Cysewski Synteza biatek w synapsach - analiza nauki $ciste 1 przyrodnicze
proteomiczna. dyscyplina nauki biologiczne
Rola czynnikow trans cyjnych PA2121 i C g .
14 | Magdalena Modrzejewska PA2577yw sieci regulell(gjpne}jJ P}S/eudomonas nauki SC.IS%C ! pr;yrgdmgze
aeruginosa. dyscyplina nauki biologiczne
Charakterystyka biochemiczna
przedstawicieli hydrolaz nauki $ciste 1 przyrodnicze
15 | Alicja Wysocka peptydoglikanowych z rodziny M23 i ich . A .
wykorzystanie w opatrunkach dyscyplina nauki biologiczne
przeciwbakteryjnych.
16 | Malgorzata Orlowska R(’)Znoro.dr}os'é skiaflu genomow starych nauki égisie i przyrgdniqze
ewolucyjnie grzybow. dyscyplina nauki biologiczne
Bakteriocyny klasy II bakterii Gram- i Sciste i dni
17 | Aleksandra Tymoszewska | dodatnich — oddziatywania z receptorem i naukd sciste 1 przyrocnicze
rozwbj apornodci. dyscyplina nauki biologiczne
Odpowiedz roslin na zranienia
Elzbieta Lewandowska- mechanlczne: rola klnaz blaikquch . nauki $ciste i przyrodnicze
18 Gnatowska zaleznych od wapnia (CDPK) i metylacji dyscyplina nauki biologiczne
DNA w szlakach sygnatowych stresu u
kukurydzy i jeczmienia.
Analiza r6znorodnosci mikrobiologicznej
zakwasoOw piekarskich w kierunku selekcji nauki écisle i przyrodnicze
19 | Jakub Boreczek szczepow bakterii do kultur starterowych . . .
o dyscyplina nauki biologiczne
przeznaczonych do produkcji pieczywa
petnoziarnistego.
Charakterystyka genomiczna i fizjologiczna
20 Magdalena Chmielewska- | bakteriofagdw Lactococcus oraz analiza nauki $ciste 1 przyrodnicze
Jeznach funkcjonalna elementow zwigzanych z dyscyplina nauki biologiczne
replikacjg DNA.
Znaczenie poziomu wapnia dla struktury i
. . funkcji HopQ1 - czynnika wirulencji nauki $ciste 1 przyrodnicze
21| Jakub Kwiatkowski fitopatogennych bakterii Pseudomonas dyscyplina nauki biologiczne
syringae.
Charakterystyka wybranych cis-
22 | Przemystaw Surowiecki prenylotransferaz zaangazowanych w nauki $ciste 1 przyrodnicze

biosynteze poliizoprenoidéw u Arabidopsis
thaliana.

dyscyplina nauki biologiczne
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Plastycznos$¢ konformacyjna i reaktywnos¢
cystein w potranslacyjnej regulacji

nauki $ciste 1 przyrodnicze

23 | Magdalena Polakowska wielofunkeyjnych ludzkich biatek SI00A8 i | dyscyplina nauki biologiczne
S100A0.
Wybrane witasciwosci obligatoryjnie
24 Aleksandra Gtowacka- litycznych bakteriofagow Staphylococcus nauki $ciste 1 przyrodnicze
Rutkowska aureus w kontekscie badan nad potencjatem | dyscyplina nauki biologiczne
terapeutycznym bakteriofagow.
Udziat SWI3D - podjednostki kompleksu
remodelujacego chromatyne typu SWI/SNF
24 | Paulina Oksifiska W koptroli 'proce_s()w regulacyjnych u nauki $ciste i przyrodnicze
Arabidopsis thaliana, ze szczegdlnym dyscyplina nauki biologiczne
uwzglednieniem szlakéw transdukcji
sygnatu za pomocg hormondow.
Rola HopBF1, efektora podobnego do kinaz i Sciste i dni
26 | Dominika Nowak biatkowych, w wirulencji chorobotworczych Naukl SCIste 1 przyrocnicze
bakterii. dyscyplina nauki biologiczne
Charakterystyka alfa-helikalnego biatka nauki $ciste i przyrodnicze
27 | Monika Mitura KfrC-rola w stabilnym dziedziczeniu P " 1 biologi
plazmidu RA3 z grupy niezgodnosci IncU. yscypiina nauki biologiczne
Rola biatka Rbs1 w kontroli generalne;j nauki éciste i przvrodnicze
28 | Izabela Rudzinska odpowiedzi na defekty biosyntezy tRNA u P u " pk.y;_ looi
drozdzy Saccharomyces cerevisiae. yscypiina nauki biologiczne
Rola kompleksu GINS w utrzymaniu nauki ciste i przyrodnicze
29 | Milena Denkiewicz-Kruk stabilno$ci genomu w komorkach drozdzy q i K biologi
Saccharomyces cerevisiae. yscypiiha Naukl biologiczne
Okreslanie etiologii ptynow optucnowych z nauki ciste i przyrodnicze
30 | Aleksandra Robak zastosowaniem proteomiki celowane;j d I K biologi
opartej na metodach spektrometrii mas. yscypiina nauki biologiczhe
Identyfikacja nowych mechanizméw i Sciste i dni
31 | Pawet Cwiek sygnatowych regulujacych aktywnosé gau ! Slc.ls ! piz.yg.o 1n1gze
transkrypcyjna chromatyny u eukariontow. yscypiina nauki biologiczhe
The relationship of ovarian cancer
32 | Praveenraj Elancheliyan irnmu-nor.eactive antigen d.omain (QCIAD) nauki égisie i przyrgdnigze
proteins in assembly of mitochondrial inner | dyscyplina nauki biologiczne
membrane complexes.
The role of the Rad27 nuclease and {
33 | Renata Kuberska polymerase in maintaining the stability of nauki $ciste i przyrodnicze
the mitochondrial genome of dyscyplina nauki biologiczne
Saccharomyces cerevisiae.
Wptyw zmienionych oddziatywan
biatkowych w obrebie replisomu na nauki écisle i przyrodnicze
34 | Anna Zawada stabilno$¢ mikrosatelitarnych sekwencji q ¥ K biologi
DNA w komorkach drozdzy Saccharomyces yscypiina nauki biologiczne
cerevisiae.
Ocena funkcji biologicznej podjednostki
typu SNF5 kompleksu SWI/SNF u Wi dciste i dni
35 | Jarostaw Steciuk Arabidopsis thaliana z wykorzystaniem naukl scisie 1 przyrocnicze

nowej linii insercyjnej z inaktywacjg genu
kodujacego t¢ podjednostke.

dyscyplina nauki biologiczne
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Wykaz uzyskanych doktoratow w ramach szko6t doktorskich:

Imie i nazwisko Tytul pracy doktorskiej Dziedzina i dyscyplina naukowa
0 0 0

11.6.6. Mtodzi naukowcy, o ktoérych 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 wilasciwego do spraw szkolnictwa wyzszego i nauki dla wybitnych mtodych
naukowcow - ogdtem O .

Miodzi naukowcy bedacy doktorantami odbywajacymi

Miodzi naukowcy bedacy studia doktoranckie lub ksztalcacymi si¢ w szkole
pracownikami jednostki .
doktorskiej
0 0

I1.6.7. Udziat pracownikow jednostki w réznych formach ksztatcenia podoktorskiego
w instytucjach zagranicznych (studia, staze, stypendia, inne, ukonczone w roku
sprawozdawczym). Dotyczy osob, ktore bedac pracownikami jednostki, uczestniczyly w tych
formach ksztalcenia.

Kroétki opis: imi¢ 1 nazwisko pracownika; zagraniczny osrodek naukowy; forma
ksztatcenia; okres ksztatcenia, rok od-do; wybrane uzyskane najwazniejsze rezultaty badawcze
(ew. publikacje).

11.6.8. Opieka nad studentami

Liczba studentow odbywajacych | Liczba prac magisterskich wykonanych pod kierunkiem
praktyki w jednostce PAN pracownikow naukowych jednostki PAN
ooélem ooélem w uczelniach w jednostkach
g g macierzystych PAN
116 30 14 17

I1.7. Dzialalnos¢ dydaktyczna pracownikow jednostki

Liczba oséb prowadzacych, ogélem:
zajecia ze studentami wyklady (inne, poza
wyszczego6lnienie (wyklady, éwiczenia zajeciami ze stu (ien tami)
seminaria, itp.)
1. wkraju 23 9
a) w uczelniach 18 6
b) w innych instytucjach 5 3
2. za granicq 0 4
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Wykaz krajowych i/lub zagranicznych o$rodkéw naukowych, w ktérych pracownicy
jednostki prowadzili dziatalno$¢ dydaktyczng w roku sprawozdawczym.

A Al o

Akademia Gorniczo-Hutnicza w Krakowie
Instytut Biochemii i Biofizyki PAN
Instytut Biologii Doswiadczalnej PAN
Instytut Fizyki PAN
Instytut Matki 1 Dziecka
Kazakh Agrotechnical Research University, Almaty
Politechnika Warszawska, Wydziat Chemiczny
Szkota Podstawowa im. Polskich Noblistow w Warszawie
Szkota Gltowna Gospodarstwa Wiejskiego w Warszawie, Instytut Biologii oraz

Instytut Biologii i Biotechnologii
10. Uniwersytet Gdanski
11. Uniwersytet Jagiellonski Collegium Medicum
12. Uniwersytet Marii Curie-Sktodowskiej w Lublinie
13. Uniwersytet Slaski w Katowicach, Wydziat Nauk Przyrodniczych, Instytut Nauk o
Ziemi
14. Uniwersytet Warszawski, Wydziat Biologii oraz Wydzial Geografii i Studiow
Regionalnych

11.8. Wspolpraca z zagranica
I1.8.1. Zagraniczne instytucje naukowe, z ktérymi wspotpracuje jednostka

. 1 okres zakres
I.p. | kraj partner nazwa dokumentu . . .
obowigzywania | wspolpracy
badania
. Instituto Antartico Chileno | Memorandum of podstawowe w
L. Chile INACH Understanding 0d 28.04.2017r. ramach projektow
naukowych
East China Normal 01.10.2019- odatmmone w
2. | Chiny University Shanghai Grant SHENG NCN e P .
rof. Jiemin Wong 30.09.2023 ramach projektu
prot. NCN
Institut for badania
Molekylarbiologi og odstawowe w
3. Dania Genetik nie dotyczy 2022-2023 P C
. . ramach projektow
Aarhus Universitet naukowvech
prof. Torben Heick Jensen Y
Department of Molecular badania
. . Biology and Genetics, . podstawowe w
4. Finlandia Aarhus University nie dotyczy 2023-2027 ramach projektow
dr Matti Turtola naukowych

1'W przypadku braku podpisanego porozumienia/umowy prosze wpisac ,,nie dotyczy”
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Institut de Génétique

badania

. Moléculaire de Montpellier, Grant NCN Harmonia 18.05.2018- podstawowe w
5. Francja . UMO- .
FranCJa,. 2017/26/M/NZ3/01044 17.05.2022 ramach projektu
prof. Etienne Schwob NCN
CNRS/Université de Grant NAWA badania
6. Francja Strasbourg/IBMC, Polonium 01.01.2020 - podstawow§ W
prof. H. Becker PPN/BFR/2019/1/0004 |31.12.2021 ra}mach projektu
T 3/U/00001 bilateralnego
Grant NAWA badania
7 Francja Institut Jean-Pierre Bourgin | Polonium 01.01.2019- podstawowe w
’ (IJPB) INRAE PPN/BIL/2018/1/00182 | 31.12.2021 ramach projektu
/U/00003 bilateralnego
Sanofi-Aventis Recherche & .
) badania
Developpeme NT, Institut dst
8. Francja Pasteur, Inserm Transfert umowa o wspotpracy |do 31.12.2021 podstawowe w.
) . i ramach projektow
SA, University Paris naukowych
Descartes, INSERM, CNRS
Institut de Génétique badania
. Moléculaire de Montpellier, | Grant HARMONIA odstawowe w
O |Francja g ontpellier ’ 2017/26/M/NZ3/01044 |05:201805.2023 [P0 0 projektu
prof. Etienne Schwob NCN
Laboratoire Chimie et
Biochimie de Molécules badania
10. | Francja Bioactives - Université de nie dotyczy nie dotyczy podstawowe w
’ Strasbourg/CNRS, ramach projektow
Strasbourg naukowych
prof. Michel Rohmer
Institute of Molecular grant NCN badania
11. |Francja Biology of Plants, PRELUDIUM BIS 3 1.10. 2022- podstawowe w
’ University of Strasbourg UMO- 31.09.2026 ramach projektu
prof. Philippe Giege 2021/43/0/NZ1/02291 NCN
Institut Jacques-Monod badania
French National Centre for dst
12. |Francja Scientific Research, CNRS |nie dotyczy 2022-2023 podstawowe w
. o ramach projektu
prof. Domenico Libri NCN
dr Odil Porrua
Institut de Génétique badania
. Moléculaire de Montpellier, | . odstawowe w
13. |Francja Montpellier p nie dotyczy 2022-2023 Ir)arnach projektu
dr Odil Porrua NCN
badania
. . | IPLA-CSIC, Instituto de orozumienie odstawowe w
14. | Hiszpania Productos Lacteos gAN/CSIC 0d 2007 r. famach projektow
naukowych
' Hirgyuki Araki Ngtional Grant NCN Harmonia 18.05.2018- E?)(clleslg\?vowe W
15. |Japonia Institute of Genetics, UMO- 17.05.2022 ramach projektu
Mishima, Japonia 2017/26/M/NZ3/01044 e NCN
Iﬂ;:cﬁclz? \I/{:slen;rtétl:lfng\)xtiSh FNP First Team First badania
16. |Kanada General Hospital, McGill TEAM/2017-4/33 01.09.2018- podstawowe W
’ ’ POIR.04.04.00-00- 28.02.2022 ramach projektu

University, Kanada,
dr n. med. Mark Basik

4647/17-00

FNP
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Max-Planck Institute for

badania

17. | Niemcy Molecular Plant Physiology Fern1e_20.1 8 do 31.07.2023 podstawow§ v,
prof. Alisdair Fernic collaboration ramach projektéw
naukowych
Deutsches Herzzentrum ba((:liama
18. | Niemcy Miinchen, nie dotyczy nie dotyczy po stawow§ v
prof. Stefan Holdenrieder ramach projektow
naukowych
Max Planck Institute of Projekt NCN badania
19. | Niemey Molecular Plant Physiology, | “Beethoven Life”, 29.01.2020- podstawowe w
’ Potsdam-Golm UMO- 28.01.2024 ramach projektu
prof. Rainer Hoefgen 2018/31/F/NZ1/02234 NCN
Institute for Plant Sciences, froj ckt NCN - badania
20. | Niemey University of Cologne Beethoven Life”, 29.01.2020- podstawowe W
prof. Stan Kopriva UMO- 28.01.2024 ramach projektu
' 2018/31/F/NZ1/02234 NCN
badania
21. |Niemcy Ruhr-Universitat Bochum list intencyjny od 2013 podstawowe W,
ramach projektow
naukowych
Max Planck Institute for baja?la
22. | Niemcy Terrestrial Microbiology nie dotyczy nie dotyczy pods a}:v owe 1\:/ ,
dr Daniel Schindler ramach projektow
naukowych
University of Regensburg: bajama
23. | Niemcy Regensburg, Bayern, DE nie dotyczy nie dotyczy po stawowe W
dr Christoph Engel ramach projekiow
naukowych
Max-Planck Institute for
Plant Breeding Research, badania
24. | Niemcy pKr(())ltf.)rézaba Konez, Guest scientist contract |31.12.2023 f ;ii?l?v f?:gj'eekwtéw
prof. George Coupland, naukowych
dr Franziska Turck
badania
25. | Niemey Ruhr-Universitit Bochum List intencyjny od 2013 podstawowe w
’ prof. Ralf Erdmann bezterminowo ramach projektow
naukowych
badania
. Materiat Transfer 17.11.22 - podstawowe w
26. |Slowenia |Instytut Jozefa Stefana Agreement 311223 ramach projektow
naukowych
badania
. .| Howard Riezman University | . . podstawowe w
27. | Szwajcaria of Geneva nie dotyczy nie dotyczy ramach projektow
naukowych
Department of Biomedicine, badania
The Sahlgrenska Academy,
28. |Szwecja | University of Gothenburg, |nie dotyczy nie dotyczy podstawowe w

Gothenburg
dr Ingela Parmryd

ramach projektow
naukowych
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Wspolny polsko-
tajwanski projekt w

ramach porozumienia o badania
Instytut Medycyny toracy naukowe dst
29. |Taiwan |Molekularnej, Narodowy | POPrACY MAUKOWE] 50500022 podstawowe w
Uniwersytet Tsing Hua migdzy Polskq . r?ma"h projekiu
Akademig Nauk i bilateralnego
Ministerstwem Nauki i
Technologii w Taipei
Agricultural Biotechnology badania
30 | Taiwan Research Center, Academia nie dotyczy nie dotyczy podstawowe w
' Sinica, Taipei, Taiwan, ROC ramach projektow
prof. Yee-yung Charng naukowych
badania
. . Mahidol University, . . odstawowe w
31. | Tajlandia prof. Apinunt Udoi,nkit nie dotyczy nie dotyczy famach projektow
naukowych
Instytut Biologii badania
32 | Ukraina Molekularnej i Genetyki Umowa o wspotpracy |05.07.2022- podstawowe w
' Narodowej Akademii Nauk |naukowo-technicznej 04.07.2027 ramach projektow
Ukrainy naukowych
. badania
Laboratory of Genomic Grant NCN
33. |USA Integrity, NIH, HARMONIA UMO- ?(1)1064'02465_ f;ﬁ;?fgzj?ezu
prof. Roger Woodgate 2015/18/M/NZ3/00402 o NCN
badania
National Cancer Institute . . odstawowe w
4. JUSA prof. Louis Staudt nie dotyczy nie dotyczy famach projektow
naukowych
Department of‘Physu?logy badania
and Cellular Biophysics, dst
35. |USA Columbia University, New | nie dotyczy nie dotyczy POGStawowe w.
York ramach projektow
prof. Filippo Mancia naukowych
Departments of
Ophthalmology and
Biochemistry and
Neuroscience Program, badania
Jacobs School of Medicine . . odstawowe w
36. | USA and Biomedical Sciences, nie dotyczy nie dotyczy Ir)arnach projektow
University at Buffalo, The naukowych
State University of New
York, Buffalo
prof. Steven Fliesler
Department of badania
Pharmacology, Yale School dst
37. |USA of Medicine, New Haven, nie dotyczy nie dotyczy podstawowe w.
Connecticut ramach projektow
dr Kariona Grabinska naukowych
Departrnen't of Biochemistry badania
and Cell Biology, Stony dst
38. |USA Brook University, Stony nie dotyczy nie dotyczy podstawowe w

Brook, New York
dr Aaron Neiman

ramach projektow
naukowych
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Department of Chemistry,

badania
podstawowe w

39. |USA New Yprk Unlyersny nie dotyczy nie dotyczy ramach projektow
dr Tania Lupoli
naukowych
badania
40 Wielka University of York nie dotve nie dotvez podstawowe w
" |Brytania | prof. Seth Davis yezy yezy ramach projektéw
naukowych
Ramy wspotpracy badania
41. Wlelkq Unlverslty of Leed§ miedzynarodowej do 31.07.2023 pOdStaWOW? v
Brytania | prof. Richard Bayliss : ) ramach projektow
Richard Bayliss
naukowych
. The Wellcome Trust Centre badania
Wielka . . . podstawowe w
42. . for Cell Biology nie dotyczy nie dotyczy S
Brytania . ramach projektow
dr David Tollervey
naukowych
I1.8.2. Wybrane 2 wazniejsze osiagni¢cia jednostki we wspolpracy z instytucjami
zagranicznymi (wedlug katalogu: wspolna publikacja, patent, nowa metoda badawcza, nowa
technologia, grant, inne; na kazdy opis — max: 500 znakow ze spacjami)
rodzaj osiagniecia: wspolna
. . publikacja, patent, nowa C L
l.p. kraj podmiot metoda badawcza. nowa opis osiagniecia
technologia, grant, inne
Université Grenoble Alpes,
gilzrsétocilrgﬁ (ielréllfi}r,nie et KLUSKA K., VERONESI Za pomocg spektroskopii
Biologie des Métaux G., DENIAUD A., HAJDU ren? enowa(skf)e' W znacr:)zono
8 . B., GYURCSIK B., BAL W.,, | '*™& e
Department of Inorganic KREZEL A struktury kompleksow
and Analytical Chemistry, s . tworzonych przez srebro w
. Structures of Silver Fingers : .
. Faculty of Science and . wyniku wyparcia cynku z
Francja, . R and a Pathway to Their . .
Informatics, University of .. palcow cynkowych i wykazano,
1. | Wegry, Genotoxicity. . .
Szeged . Ze proces ten powoduje
Polska - . . Angewandte Chemie . .
Institute of Biochemistry . . odtaczenie czynnika
. . . International Edition (2022) .. .
and Biophysics Polish 61(12): 202116621 (8 p.) transkrypcji od swoistej
Academy of Sciences DOL- ’ p- sekwencji DNA, tworzac
D'epartrnent of Chemical 10.1002/anie.202116621 podwaliny pod’m.echamzmem
Biology, Faculty of (2021) genotoksycznosci srebra.
Biotechnology University
of Wroclaw
Department of Physiology | ASHRAF KU, NYGAARD Ligaza Waal katalizuje ostatni
and Cellular Biophysics, R, VICKERY ON, etap biosyntezy liposacharydu
Columbia University Irving | ERRAMILLI SK, (LPS), gtownego sktadnika
Medical Center, New York, | HERRERA CM, zewnetrznej btony komorkowej
USA, NY, USA MCCONVILLE TH, bakterii Gram-ujemnych,
Wielka Department of PETROU VI, GIACOMETTI | stanowigcego selektywna
2. | Brytania Anesthesiology, Columbia | SI, BELCHER DUFRISNE barierg chronigca bakterie przed
Brytania, | University Irving Medical | M, NOSOL K, ZINKLE AP, | czynnikami
Polska Center, New York, NY, GRAHAM CLB, LOUKERIS | przeciwbakteryjnymi. W pracy

USA

M, KLOSS B,

przedstawiono strukture Waal

Department of SKORUPINSKA-TUDEK bakterii Cupriavidus
Biochemistry and K, SWIEZEWSKA E, metallidurans w wersji apo oraz
Molecular Biology, ROPER DI, CLARKE OB, w kompleksie z karierem
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University of Chicago, UHLEMANN A-C, lipidowym, difosforanem

Chicago, IL, USA KOSSIAKOFF AA, TRENT | undekaprenylu, uzyskana
Department of Infectious MS(*), STANSFELD PJ(*), | metoda single particle cryo-
Diseases, College of MANCIA F(*) electron microscopy. Uzyskane
Veterinary Medicine, Structural basis of dane opisuja strukturalne
University of Georgia, lipopolysaccharide podstawy dojrzewania LPS.
Athens, GA, USA maturation by the O-antigen

Department of Medicine, ligase

Division of Infectious Nature (2022) 604: 371-376;

Diseases, Columbia doi: 10.1038/s41586-022-

University Medical Center, | 04555-x
New York, NY, USA
Department of
Microbiology,
Biochemistry, and
Molecular Genetics, New
Jersey Medical School,
Rutgers Biomedical Health
Sciences, Newark, NJ,
USA

Center for Immunity and
Inflammation, New Jersey
Medical School, Rutgers
Biomedical Health
Sciences, Newark, NJ,
USA

New York Consortium on
Membrane Protein
Structure, New York
Structural Biology Center,
New York, NY, USA
School of Life Sciences,
University of Warwick,
Coventry, UK
Department of Chemistry,
University of Warwick,
Coventry, UK

Institute of Biochemistry
and Biophysics, Polish
Academy of Sciences,
Warsaw, Poland

I1.9. Miedzynarodowe centra naukowe (dzialajace w strukturze jednostki)
I1.9.1. Dane organizacyjne:
- nazwa centrum/rok zalozenia/ dyrektor/przewodniczacy Rady Naukowe;.
Nazwa
Rok zatozenia
Dyrektor
Przewodniczacy
Rady Naukowe;j
nie dotyczy
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11.9.2. Dziatalno$¢ naukowa:

- laczna liczba opublikowanych prac;
- wybrane wyniki dziatalno$ci naukowej (krétki opis 2 wybranych wynikéw, na kazdy

opis — maks. 500 znakow ze spacjami).

nie dotyczy

11.9.3. Dziatalno$¢ dydaktyczna:

- krotki opis dziatalnosci dydaktycznej. nie dotyczy

I1.9.4. Pozostale informacje, wynikajace ze specyfiki dziatania centrum (krotki opis).

nie dotyczy

I1.10. Upowszechnianie i promocja osiagnie¢ naukowych
I1.10.1. Konferencje naukowe (debaty, dyskusje, inne formy spotkan naukowych)
organizowane/ wspotorganizowane przez jednostke,

Liczba ogotem: 5

Z tego:
Nazwa konferencji Organizator, Rodzaj konferencji
miejsce, data wspélorganizatorzy krajowa ml@gg\’;\/‘;am_
Dnia Choréb Rzadkich V konferencja Instytpt Biochemii i Blo.ﬁzykl PAN
Polskie Towarzystwo Biochemiczne
naukowa I
, ., . Instytut Matki i Dziecka
Choroby, ktorych nie wida¢, on-line, .
28.02.2022 ¢ Fundacja EB Polska - 3 X
o ' Instytut Medycyny Do$wiadczalnej i
. . Klinicznej
Konferencja organizowana w ramach Polskie Towarzvstwo
obchodow Swiatowego Dnia Chorob Rzadkich o Lowarzystw
Alzheimerowskie
Wydziat Biologii Uniwersytetu
Myco RiseUp! Mtodzi w Mykologii, War:s Zawsklego,
Warszawa, 27 — 29 maja 2022 Ogrod Botaniczny UW, X
’ Instytut Biochemii i Biofizyki PAN
Koto Biologii Mikroorganizméw
1st Polish Yeast Conference, Rzeszow, 22- Uniwersytet Rzeszowski X
24.06.2022 Instytut Biochemii i Biofizyki PAN
Covid-19: diagnostyka, objawy kliniczne, Warszawski Oddziat Polskiego
leczenie, badania post mortem, on-line, Towarzystwa Biochemicznego X
23.11.2022 r. Instytut Biochemii i Biofizyki PAN
Uniwersytet Warszawski, Polska
Instytut Biologii Medycznej, Polska
Akademia Nauk, Polska
Instytut Immunologii i Terapii
Doswiadczalnej im. Hirszfelda, Polska
,» L he last word belongs to microbes — Collegium Medicum Uniwersytetu
Celebrating the 200th anniversary of the birth | Jagiellonskiego, Polska X

of Louis Pasteur”, Warszawa, 29-30.11.2022 r

Zachodniopomorski Uniwersytet
Technologiczny, Polska
Warszawski Uniwersytet Medyczny,
Polska

Uniwersytet Mikotaja Kopernika w
Toruniu
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Uniwersytet Szczecinski, Polska
Pomorski Uniwersytet Medyczny w
Szczecinie

Uniwersytet Gdanski, Polska
Uniwersytet Rzeszowski, Polska
Uniwersytet Wroctawski, Polska
L'Oréal Polska Dla Kobiet i Nauki
Microbiology Research

I1.10.2. Udziat jednostki w przedsiewzigciach promujacych i popularyzujacych wyniki
badan naukowych (np. festiwale i1 pikniki naukowe, wystawy i targi, w tym targi ksigzki,
artystyczne, inne): nazwa i miejsce imprezy, ewentualne wyrdznienia zwigzane z udziatem
jednostki w tej imprezie (krotki opis).

26. Festiwal Nauki w Warszawie - 16-25 wrze$nia 2022 r.

Kiedy wiem, a kiedy mi si¢ wydaje? Dlaczego biologia i inne nauki potrzebujg matematyk
Tomasz Turowski — 20 1X 2022, godz. 19

Wigkszo$¢ wiedzy, ktorg znajdujemy dzi§ w podrecznikach, to tak naprawdg wiara w wyniki badan
innych. Czy kto$ to sprawdza i jesli tak, to w jaki sposob?

W czasie spotkania zastanawiano si¢ nad tym, jak rygor metod naukowych i precyzja jezyka
naukowego pozwala ludziom unika¢ bledoéw i rozumie¢ otaczajacy nas $wiat. Skupiano si¢ szczegdlnie
na wspotczesnej biologii, ktora probuje zrozumie¢, jak dziataja skomplikowane systemy biologiczne.
W przystepny sposob rozmawiano o analizie danych i wybranych metodach matematycznych, ktore
uzywane sg w laboratoriach naukowych. Na koniec uczestnicy zostali zaproszeni do pracowni biologii
molekularne;.

Przygoda 7 antarktyczng przyrodg
Joanna Plenzler, Maigorzata Rogala, Aleksandra Woltyrnska — 19 1X 2022, godz. 17

Kto zamieszkuje Antarktyke i czy co$ tam rosnie? Co robi tam czlowiek? O tych i innych
ciekawostkach opowiedzieli naukowcy z Zaktadu Biologii Antarktyki IBB PAN.

Podczas spotkania prowadzonego przez naukowcoOw Zaktadu Biologii Antarktyki IBB PAN
opowiadano jak wyglada zycie i praca na Polskiej Stacji Antarktycznej im. Henryka Arctowskiego, jakie
zwierzgta i inne organizmy mozna spotka¢é na Wyspie Krola Jerzego, a takze jakie badania sg
prowadzone wokot Stacji. Ponadto, przyblizono sylwetke polarnika, uczestnicy dowiedzieli si¢ jakie
umiejetnosei sg przydatne w zyciu codziennym w Antarktyce. Na spotkaniu mozna byto takze obejrze¢
eksponaty z dalekiego poludnia.

Ale kwas! — czyli jak pracowa¢ z DNA
Aneta Jurkiewicz, Joanna Klim, Aleksandra Woltynska, 24 1X 2022, godz. 10, 14,

Zaproszono uczestnikow nasze warsztaty, gdzie byl (deoksyrybonukleinowy) kwas! Pokazano
w przystepny sposob, ze biologia molekularna moze by¢ superzabawg. Mtodzi naukowcy przekonywali,
ze praca z DNA to przyjemna sprawa!

Celem warsztatow byto zdobycie wiedzy na temat kwasu deoksyrybonukleinowego (DNA)
i poznanie jego funkcji w komorce. Uczestnicy warsztatow mieli mozliwo$¢ zapoznania si¢
z charakterystyka pracy z DNA i réznymi technikami biologii molekularnej. Podczas warsztatow
uczestnicy przeprowadzali reakcje tancuchowa polimerazy (PCR) — pozwalajacg na uzyskanie duzej
ilosci Scisle zdefiniowanego fragmentu DNA 1 zapoznali si¢ z podstawowa technikag analizy
1 obrazowania DNA — elektroforeza.
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LEKCJE
Dlaczego i w jaki sposob bakterie stajq si¢ oporne na antybiotyki?
Izabela Kern-Zdanowicz, Aleksandra Kurytek, 28 1X 2022, godz. 10:00

Opowiedziano uczniom szkot $rednich o problemie nabywania opornosci na antybiotyki przez
bakterie i o jej rozprzestrzenianiu w srodowisku. Przyblizono zjawiska, ktore do tego prowadza i o tym,
co z tego wynikna¢ moze.

Problem nabywania opornosci na antybiotyki przez bakterie i jej rozprzestrzeniania w §rodowisku
jest w ostatnich latach szczegoélnie niepokojacy. Coraz czg$ciej antybiotyki stosowane do leczenia ludzi
sa nieskuteczne. Dlaczego bakterie staja si¢ niewrazliwe na antybiotyki? Na spotkaniu naukowcy
probowali odpowiedzie¢ na to pytanie oraz poruszyli zagadnienie rozprzestrzeniania si¢ wérod bakterii
genow kodujacych oporno$¢ na antybiotyki. Naukowcy opowiadali tez zjawiskach, ktore do tego
prowadza, i o nosnikach takich informacji, i o tym, co z tego wszystkiego wynikna¢ moze.

Przygoda 7 Antarktyczng Przyrodq
Joanna Plenzler, Matgorzata Rogala, Aleksandra Woltynska, 26 1X 2022

Szukasz przygody? Wotaja ci¢ nieznane wody? Chcesz zobaczy¢ pingwina? Zapraszamy do nas,
nie zrzednie Ci mina! Naukowcy pokaza Wam niesamowity Swiat picknej Antarktyki, z ktorym sa za
pan brat.

Czy pingwiny s3 naprawde tak sprytne, jak ekipa nielotow z Madagaskaru? Czy to prawda, ze
lodowce tak szybko topnieja? Czy w caltej Antarktyce naprawde jest tak zimno? Skad si¢ biora gory
lodowe? Co robi cztowiek w takim z pozoru nieprzyjaznym miejscu?

Na lekcji starano si¢ odpowiedzie¢ na te i inne pytania. Dodatkowo, mlodzi uczestnicy mogli
dowiedzie¢ si¢ jakie zwierzatka, roslinki i co jeszcze... mozna spotka¢ na potudniowym koncu §wiata -
Antarktyce. Naukowcy z Polskiej Stacji Antarktycznej im. Henryka Arctowskiego nie tylko przyblizyli
antarktyczny Swiat, ale takze go pokazali.

Probiotyki, czyli tak naprawde co?
Magdalena Kowalczyk, Olha Kostiuchenko, 28 1X, 2022

Podczas spotkania przedstawiono jaka jest droga od wyizolowania szczepu bakterii do uzyskania
probiotyku. Uczestnicy mogli obejrze¢ komorki bakterii mlekowych oraz sprawdzi¢ czy maja
potencjalne wlasciwos$ci probiotyczne.

Uczestnicy lekcji dowiedzieli sig¢, ze probiotyki sa to zywe drobnoustroje, ktore podane
w odpowiedniej ilosci wywieraja korzystny wpltyw na zdrowie gospodarza. Jednym z podstawowych
kryteridéw selekcji mikroorganizméw probiotycznych, w tym bakterii jest ich zdolno§¢ do przezycia
w organizmie gospodarza. Adhezja, czyli zdolno$¢ mikroorganizmow do przylegania do sluzowki jelita
umozliwia kolonizacje przewodu pokarmowego, a tym samym wydtuza czas dziatania probiotykow
1 przyczynia si¢ do poprawy rownowagi mikrobiologicznej przewodu pokarmowego. Réwniez inne
cechy, takie jak opornos$¢ na niskie pH, czy sole zétciowe, wytwarzanie réznych metabolitow, w tym
substancji przeciwko innym, konkurencyjnym drobnoustrojom, decyduja o zdolnosci do przezycia
bakterii w przewodzie pokarmowym zwierzat czy ludzi. Adhezja ponadto, umozliwia
mikroorganizmom i komoérkom nabtonka bezposredni kontakt co jest czynnikiem istotnym,
w przypadku wielu efektow prozdrowotnych obserwowanych dla szczepow probiotycznych. W trakcie
lekcji przedstawiono bakterie mlekowe, grupge drobnoustrojow, do ktorej nalezy najwiecej szczepow
z poznanych dotychczas bakterii probiotycznych. Pokazano, jak wygladaja ich komorki, jak zbada¢ ich
wlasciwosci pod katem zastosowan probiotycznych przy uzyciu prostych testow mikrobiologicznych
1 biochemicznych, oraz opowiemy o badaniach probiotykow z wykorzystaniem nowoczesnych technik
omicznych (genomiki, metagenomiki, transkryptomiki, proteomiki i metabolomiki).

25. Piknik Naukowy Polskiego Radia i Centrum Nauki Kopernik, 21 maja 2022 r.
Tatuaze wodne

Komu naukowy tatuaz? Spokojnie, nie zostanie na zawsze. Mozecie wybra¢ zakrecong czgsteczke
RNA, spiralne bialko, kraglego wirusa. Zanim obrazek znajdzie si¢ na waszym ramieniu, poznacie
doktadnie organizm, ktory przedstawia. Takimi hastami i obrazami przyblizano dzieciom, mtodziezy
1 dorostym zagadnienia naukowe.
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Woda w swiecie makro — oblicza wody w Antarktyce

Co kryja wnetrza lodowcow? Czy 16d morski jest stony? Skad biorg si¢ gory lodowe? Uczestnicy
Pikniku mieli wyjatkowa okazje poznajcie badaczy Antarktyki i zobaczy¢ stworzona przez nich
unikatowa wystawe.

Woda w swiecie mikroorganizmow

Bakterie nie muszg by¢ zle, a drozdze to bardzo zywotne grzyby. Przekonajcie si¢ sami.

Pomogli w tym naukowcy, ktorzy o mikroorganizmach wiedza wszystko. Prezentowali
drobnoustroje w duzym powigkszeniu i opowiadali o ich "zwyczajach".

Biomolekuly — molekuly ktore zmieniajg wode w Zycie

Czym zajmujg si¢ biolodzy molekularni? Badaja komorki i obecne w nich biatka, thuszcze, cukry,
kwasy nukleinowe. Dzigki nim, na Pikniku mozna bylo przyjrze¢ si¢ blizej tym biomolekutom
i zobaczy¢, jak przekazywane sg informacje z DNA do biatek.

I1.11. Dzialalnos¢ zaplecza naukowego jednostki, o charakterze
ogolnosrodowiskowym, w tym:
I1.11.1. Muzea, wystawy, kolekcje specjalne i eksponaty, banki zasobow m.in. genetycznych,
1 in. w strukturze jednostki
eksponaty, kolekcje — dziaty, grupy — krotki opis nabytkéw w roku sprawozdawczym
udostepnianie zbioréw kolekcji 1 zasobow (rodzaj zadan 1 ustug specjalistycznych — krotki
opis).
nie dotyczy

I1.11.2. Laboratoria, stacje diagnostyczne, obserwatoria, prace terapeutyczne, itp.

zadania, ustugi, §wiadczenia (rodzaj zadan, ustug 1 Swiadczen — krotki opis);

uzyskane certyfikaty za wdrozenia systemoéw jakosci, miedzynarodowych, przyjetych w UE
(opis);

uzyskane akredytacje Polskiego Centrum Akredytacji lub réwnorzgdnego, systemy jakoSci
(opis).

nie dotyczy

II.12. Nagrody i wyroznienia naukowe uzyskane przez pracownikow

jednostki w roku sprawozdawczym
I1.12.1. Nagrody krajowe i zagraniczne przyznane za dziatalno$¢ naukowa
nazwa-rodzaj nagrody/za co przyznana/przez kogo/komu
(m.in. Prezydenta RP, Prezesa Rady Ministréw, nagrody PAN, nagrody akademii nauk
1 instytucji rownorzgdnych, nagrody resortowe, uczelni, fundacji, towarzystw, instytucji oraz
0s0b dziatajacych na rzecz nauki, nagrody przyznawane przez jednostke).
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Nazwa/rodzaj Za co przyznana Przez Kogo Komu przyznana
nagrody brzy przyznana brzy
Nagroda Ministra Nagroda za znaczace osiagnieciaw | Minister Edukacji i Woiciech Bal
Nauki i Edukacji zakresie dzialalno$ci naukowe;j Nauki 4
Nagroda Ministra Nagroda za caloksztalt dorobku Minister Edukacji i Acnieszka Sirko
Nauki i Edukacji naukowego Nauki &
Nagroda Ministra Nagroda zespolowa za znaczgce Minister Edukacji i Jarostaw Poznanski

Nauki i Edukacji

osiggnigcia w zakresie dziatalno$ci
naukowej

Nauki

(wniosek MIBMiK)

Nagroda Prezesa Rady
Ministrow za

Za prace doktorska p.t.: Dystrybucja
jonéw miedzi pomiedzy peptydami
amyloidu-f§ a biomolekutami

Prezes Rady

Ewelina Stefaniak

wyrodzniajaca si¢ . .. . Ministrow RP
rozprawe doktorska obecnymi w szczelinie synaptycznej
w chorobie Alzheimera.
Start 2022 Za dotychczasowe osiagniecia Fundacj a Na R.ze.cz Aleksandra Tymoszewska
badawcze Nauki Polskiej
Konkurs 3W (Woda, Lider Swiata 3W w kategorii BGK Anna Sikora
Wodér, Wegiel) NAUKA - Wodér Anna Detman
Konkurs 3W (Woda, Lider Swiata 3W w kategorii
Wodér, Wegiel) NAUKA — Woda, Wegiel BGK Joanna Kruszewska
Komitet Biologii
Medal im. Leona Wybitne osiggniecia w dziedzinie Molekularnej i Magdalena Rakowska-
Marchlewskiego biochemii i biofizyki Komorkowej Polskiej Boguta
Akademii Nauk
Publikacja:
Tudek A., Krawczyk P.S., Mroczek
S., Tomecki R., Turtola M., Matylla-
Wyrdznienie za prace Ku} inska K., Jensen TH., Komitet Biologii
¢ | Dziembowski A. :
zespotowa w konkursie . . Molekularne; .
. . Global view on the metabolism of 1 .. Agnieszka Tudek
im. prof. Wlodzimierza RNA poly(A) tails in yeast Komorki Polskiej
Krzyzosiaka POy Y Akademii Nauk

Saccharomyces cerevisiae.

Nature Communications (2021) 12(1):
4951 (14 p.) DOI: 10.1038/s41467-
021-25251-w (2021)
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Publikacja:

Tudek A., Krawczyk P.S., Mroczek
S., Tomecki R., Turtola M., Matylla-
Kulinska K., Jensen T.H.,

Wyroznienie za prace | o - bowski A Komitet B1010g11
zespotowa w konkursie . . Molekularne; .
. o Global view on the metabolism of 1 - Agnieszka Tudek
im. prof. Kazimierza RNA poly(A) tails in yeast Komorki Polskiej
Bassalika POy e Akademii Nauk
Saccharomyces cerevisiae.
Nature Communications (2021) 12(1):
4951 (14 p.) DOI: 10.1038/s41467-
021-25251-w (2021)
Za udziat w powstaniu cyklu
Nagroda Zespotowa II pubhkagl pt. Molek}llame , Rektor Uniwersytetu | Magdalena Gabig-Ciminska
: mechanizmy procesé6w komoérkowych ,
stopnia . . . ; Gdanskiego Marta Moskot
lezacych u podtoza funkcjonowania
tkanek i organizmow.
Best Abstract Award,
session topic: Organizatorzy
Engineering, Abstract: Efficiency of bio-hydrogen | konferencji: The Last
Conference: The Last |production as a result of dynamics of Word Belongs to
Word Belongs to metabolic activity and composition of Microbes — Anna Sikora
Microbes — Celebrating | dark fermentation microbial Celebrating the 200"
the 200" Anniversary | communities: open-flow systems vs Anniversary of the
of the Birth of Louis | static batch experiments. Birth of Louis
Pasteur, 29-3011.2022, Pasteur
Warszawa
Nagroda za najlepszy
plakat na XXIX Plakat pt. Dynamika i zlozono$¢ Organizatorzy XXIX
Zjezdzie Polskiego | wspolnot mikroorganizmow Zjazdu Polskiego
. . A Anna Detman
Towarzystwa produkujacych biowodoér i biometan Towarzystwa
Mikrobiologéw, 15- | w uktadzie dwustopniowym. Mikrobiologéw

17.11.2022, Warszawa

Za prace “Dynamics of dark
fermentation microbial communities

Najgzg:z;g zaca in the light of lactate and butyrate Komisia ds. naeréd Anna Sikora
opublikowana w roku pr(.)duct.ion” IéB PANg Anna Detmgn
2001 Microbiome (2021) 9(1): 158 (21p.) Aleksandra Chojnacka
DOI: 10.1186/s40168-021-01105-x
(2021)
Matgorzata Gutkowska

Wyrdzniona praca
badawcza
opublikowana w roku
2021

Za prace “Impact of C-terminal
truncations in the Arabidopsis Rab
escort protein (REP) on REP-Rab
interaction and plant fertility.”

The Plant Journal (2021) 108(5):
1400-1421 DOI: 10.1111/tpj.15519
(2021)

Komisja ds. nagréd
IBB PAN

Magdalena Kaus-Drobek
Marta Hoffman-Sommer

Matgorzata Perycz
Matgorzata Lichocka
Michat Dadlez M,
Ewa Swiezewska
Liliana Surmacz

Wyrdzniona praca
badawcza
opublikowana w roku
2021

Za pracg ,,P The SnRK2.10 kinase
mitigates the adverse effects of
salinity by protecting photosynthetic
machinery.”

Plant Physiology (2021) 187(4):
2785-2802 DOI:
10.1093/plphys/kiab438 (2021)

Komisja ds. nagrod
IBB PAN

Justyna Maszkowska
Anna Anielska-Mazur
Lidia Polkowska-
Kowalczyk
Grazyna Dobrowolska
Anna Kulik
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Najlepsza praca

Za prace ,,Specific features of RNA
polymerases I and III: structure and

.. . Magdalena Rakowska-
przegladowa assembly. Komisja ds. nagrod Boeut
opublikowana w roku | Frontiers in Molecular Biosciences IBB PAN Tomas;gl}lllraowski
2021 (2021) 8: 680090 DOI:
10.3389/fmolb.2021.680090 (2021)
Za prace doktorska p.t.: Dystrybucja
Najlepsza praca jonow miedzi pomigdzy peptydami . ,
doktorska obroniona w | amyloidu-§ a biomolekutami Komisja ds. nagrod Ewelina Stefaniak
. - . IBB PAN
roku 2021 obecnymi w szczelinie synaptycznej

w chorobie Alzheimera.

I1.12.2. Nagrody i wyr6znienia przyznane za praktyczne zastosowanie wynikéw B+R
nazwa-rodzaj nagrody/za co przyznana/przez kogo/komu

(m.in. Prezydenta RP, Prezesa Rady Ministrow, nagrody PAN, nagrody resortowe, uczelni,
fundacji, towarzystw, instytucji oraz osob dziatajacych na rzecz nauki, krajowych izb
gospodarczych, medali i wyroznien przyznanych na targach krajowych i zagranicznych,
nagrody przyznawane przez jednostke).

nie dotyczy
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I11. Zatrudnienie
Zatrudnienie $rednioroczne w przeliczeniu na pelne etaty™:

Liczba ogolem/w tym naukowych
228/117

V. Inne Formy Zrzeszenia Jednostek Naukowych PAN
— powolane dla potrzeb wspolnych przedsiewzieé¢ haukowych lub prac rozwojowych
(centra doskonalosci, centra PAN, sieci i konsorcja naukowe, centra naukowe uczelni,

centra naukowo-przemystowe instytutow badawczych, inne)

IV.1. Dziatajace w jednostce Centra Doskonatosci:

1. Centrum Doskonalosci — Genomika /16.09.2004/status nadany przez KBN

2. W 2020 IBB PAN zostato 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 Wschodnie;.

IV.2. Przynalezno$¢ jednostki do centrow PAN
nie dotyczy

IV.3. Przynalezno$¢ jednostki do sieci naukowych
Poda¢ nazwy 5 najwazniejszych dla dziatalnosci jednostki

L.p. | Nazwa Data Specjalnosé Jednostki naukowe tworzace sie¢
powolania sieci | naukowa
naukowej

1. Krajowa Sie¢ 28.08.2008 Poznawanie i 1. Wydzial Biologii Uniwersytetu

Informacji o ochrona
Bior6znorodnosci réznorodnosci
(Global Biodiversity biologicznej, ze
Information Facility szczegolnym
GBIF) uwzglednieniem

http://www.gbif.edu
.p/ 09.12.2003,
GBIF- 2001/

obszaru Polski, a
takze gromadzenia,
przetwarzania i
udostepniania
danych o
bior6znorodnosci

Warszawskiego (koordynator Sieci),
2. Instytut Biologii i Nauk o Ziemi
Akademii Pomorskiej w Stupsku,
3. Instytut Badawczy Le$nictwa,

4. Instytut Biochemii i Biofizyki
Polskiej Akademii Nauk,

5. Instytut Biologii Ssakoéw Polskiej
Akademii Nauk,

6. Instytut Botaniki im. W. Szafera
Polskiej Akademii Nauk,

7. Instytut Dendrologii Polskiej
Akademii Nauk,

8. Instytut Hodowli i Aklimatyzacji
Roslin — Panstwowy Instytut
Badawczy,

9. Instytut Oceanologii Polskiej
Akademii Nauk,

10. Instytut Ochrony Przyrody Polskiej
Akademii Nauk,

11. Instytut Systematyki i Ewolucji
Zwierzat Polskiej Akademii Nauk,
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12. Morski Instytut Rybacki —
Panstwowy Instytut Badawczy,

13. Muzeum Gornoslaskie w Bytomiu,
14. Muzeum i Instytut Zoologii Polskiej
Akademii Nauk,

15. Zbiory Przyrodnicze, Wydziat
Biologii, Uniwersytet im. Adama
Mickiewicza w Poznaniu

16. Wydziat Biologii, Geografii i
Oceanologii, Uniwersytet Gdanski,
17. Wydziat Biologii, Uniwersytet
Jagiellonski,

18. Uniwersytet L.odzki,

19. Uniwersytet Marii Curie—
Sktodowskiej,

20. Wydziat Nauk Biologicznych i
Weterynaryjnych, Uniwersytet
Mikotaja Kopernika,

21. Instytut Biologii, Uniwersytet
Opolski,

22. Uniwersytet Przyrodniczy w
Lublinie,

23. Uniwersytet Rolniczy im. Hugona
Koltataja w Krakowie,

24. Instytut Biologii i Biotechnologii,
Kolegium Nauk Przyrodniczych,
Uniwersytet

25. Instytut Biologii, Uniwersytet
Szczecinski,

26. Wydziat Nauk Przyrodniczych,
Uniwersytet Slaski w Katowicach,
27. Wydziat Biologii, Uniwersytet w
Bialymstoku,

- 28. Wydziat Nauk Biologicznych,
Uniwersytet Wroctawski.

IV 4. Przynalezno$¢ jednostki do konsorcjéw naukowych

Data . . Jednostki naukowe tworzace
L.p. Nazwa . Specjalnosé naukowa -
powolania konsorcjum

POL-

OPENSCREEN,

Polska Platforma

Infrastruktury

Skriningowej dla - Instytut Biologii Medycznej PAN
1. Chemii 26.04.2018 | chemia bioorganiczna | - Instytut Biochemii i Biofizyki PAN

Bioorganicznej jako
cze$¢ konsorcjum
europejskiego EU-
OPENSCREEN
ERIC

- Instytut Chemii Bioorganicznej PAN
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Polskie Konsorcjum
Polarne (PKPol)

25.09.2014

badania polarne

- Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
- Uniwersytet Slaski,

- Uniwersytet Jagiellonski,

- Uniwersytet im. Adama Mickiewicza,
- Uniwersytet Marii Curie
Sktodowskiej,

- Uniwersytet Gdanski,

- Uniwersytet Jana Kochanowskiego,
- Uniwersytet Mikotaja Kopertka,

- Uniwersytet Wroctawski,

- Instytut Geofizyki PAN,

- Instytut Oceanologii PAN,

- Instytut Nauk Geologicznych PAN,
- Akademia Morska w Gdyni,

- Panstwowy Instytut Geologiczny —
Panstwowy Instytut Badawczy,

- Politechnika Gdanska,

- Uniwersytet Warszawski,

- Uniwersytet £.odzki,

- Politechnika Warszawska.

Biocentrum Ochota

28.12.2007

biologia,
bioinzynieria

medycyna,

- Instytut Biochemii i Biofizyki PAN,
- Instytut Biocybernetyki i Inzynierii
Biomedycznej PAN,

- Instytut Biologii Do$wiadczalne;j
PAN,

- Instytut Medycyny Doswiadczalne;j i
Klinicznej PAN,

- Instytut Podstawowych Problemow
techniki PAN,

- Miedzynarodowy Instytut Biologii
Molekularnej i Komoérkowe;.

IV.5. Udziat jednostki w pracach innych form zrzeszen powotanych dla potrzeb wspolnych

przedsigwzie¢ naukowych lub prac rozwojowych (centra naukowe uczelni, centra naukowo-
przemystowe instytutow badawczych, inne)

Lp. Nazwa Data powolania Specjalnosé Jednostki naukowe zawigzujgce
naukowa umowe
Porozumienie o - Instytut Biochemii i Biofizyki
1. wspShorac 11.01.2016 badania polarne PAN,
potpracy - Uniwersytet Warszawski
- Instytut Biochemii i Biofizyki
Umowa naukowo- PAN,
2. 01.03.2016 biochemia - Instytut Rybactwa Srodladowego
badawcza . . .
im. Stanistawa Sakowicza w
Olsztynie (IRS Olsztyn)
Chemia organiczna i
. . ar.lalltycz'na, - Instytut Biochemii i Biofizyki
Basic cooperation biochemia,
3. agreement 12.06.2016 biofizyka, biologia PAN,
& yxa, gl University of Orleans, France
syntetyczna,
chemoinformatyka
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IV.6. Uczestnictwo instytutu w federacji (stan przygotowania do utworzenia federacji,
nazwa 1 siedziba federacji, data utworzenia federacji decyzja administracyjng, jednostki
uczestniczace w federacji, prezydent federacji, zakres dziatania federacji, wyniki ewaluacji
jakosci dziatalnosci dla federacji).

nie dotyczy

* zgodnie z obowigzujacymi przepisami.

miejscowos$é, dnia 30 stycznia, 2023 r.

Imig 1 nazwisko, telefon do kontaktow osoby sporzadzajacej informacje
Katarzyna Jagietto-Wilgat, 22-592-21-41
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