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WSTEP

Szanowni Panstwo,

Z przyjemnoscia przedstawiamy Panstwu kolejne roczne sprawozdanie z dziatalnosci Instytutu
Chemii Bioorganicznej Polskiej Akademii Nauk. Rok 2023 byt rokiem znaczacych zmian organiza-
cyjnych, a takie momenty sg dobra okazja do podsumowan. Podczas gdy cata Polska zyta wybora-
mi parlamentarnymi, a potem w napieciu $ledzita transmisje z obrad nowego sejmu, w Instytucie
dobiegata konca trzecia i ostatnia kadencja prof. dr. hab. Marka Figlerowicza jako Dyrektora [CHB
PAN. Z dniem 1 grudnia 2023 r. Prezes PAN, prof. dr hab. Marek Konarzewski powotat na to
stanowisko, zgodnie z rekomendacjg komisji konkursowej, dr hab. Luize Handschuh, prof. ICHB
PAN, ktéra przez ostatnie 2 lata petnita funkcje Zastepcy Dyrektora ds. Naukowych.

0 ile jednak wybory parlamentarne i wydarzenia, ktére po nich nastgpilty, wywotaly ogromne
emocje w spoteczenistwie, o tyle zmiana wiadzy w ICHB PAN przebiegta ptynnie i bez zaklécen. To
w duzej mierze zastuga Dyrektora Figlerowicza, ktéry pozostawit Instytut w doskonatej kondycji.
Pod Jego zarzadem dynamicznie rozwingt sie pion naukowy, a wspierajacy go pion administra-
cyjny zostat znaczgco zreformowany. Liczba pracownikow wzrosta trzykrotnie, przekraczajac
w 2023 r. 400 osbb, a w potaczeniu z PCSS, zblizajac sie do 900. Zarzadzanie tak duza jednostka
jest prawdziwym wyzwaniem. Przez ostatnie lata prof. dr hab. Marek Figlerowicz stawiat mu
czola przy wsparciu czterech zastepcow, do ktorych w 2023 r. dotaczyta Agnieszka Konrad jako
Zastepca Dyrektora ds. Wspdtpracy. Takze kierownictwo PCSS zostato poszerzone o drugiego
Zastepce Petnomocnika Dyrektora ds. PCSS, ktorym zostat Robert Pekal. Zmiana na stanowisku
Dyrektora z oczywistych wzgledéw spowodowata konieczno$¢ powotania nowego Zastepcy
ds. Naukowych. Funkcje te, na wniosek nowej Dyrektor, pozytywnie zaopiniowany przez Rade
Naukowg ICHB PAN, objeta dr hab. Magdalena Luczak, prof. ICHB PAN. Pozostali zastepcy, a takze
petnomocnicy Dyrektora ds. PCSS, trwaja na swoich stanowiskach, dzieki czemu zachowali$my
ptynnos¢ dziatania.

W minionym roku znaczgco wzrosty mozliwosci lokalowe Instytutu. Nasi pracownicy zyskali
dostep do nowych przestrzeni w wyremontowanym budynku B, zwanym odtad BLU (Budynek
Laboratoriéw Uzytkownikéw). Moglismy dzieki temu zwolni¢ cze$¢ powierzchni wynajmowane;j
w Centrum Zaawansowanych Technologii UAM na kampusie Morasko. Udato sie tez pozyskac
pierwszy milion ztotych na remont patacu w Turwi, dzieki wygranej w konkursie ,Nasz Zabytek”
Fundacji BGK Most the Most. Przez caly rok trwaty intensywne prace zwigzane z rewitalizacja
willi przy ul. Wieniawskiego 21/23. Jednocze$nie konczyliSmy realizacje kilku strategicznych
projektow (POL-OPENSCREEN, NEBI, ECBiG, ECBiG-MOSAIC, PIONIER-LAB, PRACE, Krajowy
Magazyn Danych), w ramach ktérych powstaty lub zostaty rozbudowane nowoczesne platformy
do badan naukowych, prac rozwojowych i ustug, znajdujace sie na Polskiej Mapie Infrastruktury
Badawczej.

Rok 2023 byt takze rokiem podwdjnego jubileuszu: 35-lecia istnienia ICHB PAN oraz 30-lecia
dziatalno$ci Poznanskiego Centrum Superkomputerowo-Sieciowego (PCSS). Obchody okragtych
rocznic $wietowaliSmy dwukrotnie: we wrzesniu 30-lecie PCSS w potaczeniu z 20-leciem sieci



PIONIER, a w listopadzie 35-lecie ICHB PAN i 30-lecie PCSS. Listopadowym obchodom towarzy-
szyta miedzynarodowa konferencja naukowa ,Understand and Describe Life”, na ktoérg przybyto
szereg znamienitych gosci z Polski i zagranicy. Mozemy z cata pewno$cia stwierdzi¢, Ze byto to
spotkanie z nauka na $wiatowym poziomie.

Mimo licznych wyzwan organizacyjnych oraz ograniczonego budzetu instytucji finansujacych
badania (przede wszystkim NCN), udato sie nam zdoby¢ Srodki na realizacje kilkudziesieciu
nowych projektéw. Lacznie w 2023 roku realizowano blisko 200 projektéw i opublikowano
ponad 160 prac naukowych, w tym, w takich czasopismach jak Genome Biology, Nucleic Acid
Research czy Cellular and Molecular Life Sciences. Znakomite prace przegladowe ukazaty sie
w Nature Reviews Neurology, Molecular Plant i Ageing Research Reviews.

Otwarte zostaly dwa nowe zaktady w obszarze badan biomedycznych, na czele ktérych staneli
mtodzi badacze, dr Pawet Switonski i dr Katarzyna Klonowska. Oboje uzyskali stopieni doktora
w ICHB PAN i wrécili do Instytutu po odbyciu kilkuletnich stazy naukowych w USA. W zwigzku
z planowanym przej$ciem na emeryture dwojga zastuzonych Profesordw, prof. dr. hab. Wojciecha
Rypniewskiego i prof. dr hab. Zofii Gdaniec, przeprowadziliSmy rowniez konkurs na nowe zaktady
w obszarze badan strukturalnych kwaséw nukleinowych. Wytonieni w konkursie nowi liderzy to
dr hab. Agnieszka Kiliszek, prof. ICHB PAN oraz dr Witold Andratoj¢ - specjalisci w dziedzinie
analiz kwaséw nukleinowych metodami krystalografii i NMR. Dwoje innych mtodych naukowcéw
uzyskato w 2023 r. stopnie doktora habilitowanego, dr hab. Agata Tyczewska, prof. ICHB PAN
w dyscyplinie nauki biologiczne, a dr hab. Jacek Kolanowski w dyscyplinie nauki chemiczne.
W 2023 r. odnotowali$my réwniez rekordowg liczbe obronionych doktoratéw - Rada Naukowa
ICHB PAN nadata az 22 stopnie doktora, w tym 18 w naukach biologicznych i 4 w naukach
chemicznych.

Pracownicy Instytutu zdobyli wiele nagréd, w tym m.in. DIAMENTY 2023, przyznane przez
Komitet Krystalografii PAN prof. dr. hab. Mariuszowi Jaskolskiemu i dr. hab. Mitoszowi Ruszkow-
skiemu, prof. ICHB PAN oraz ich wspétpracownikom; stypendium Ministra Edukacji i Nauki dla
wybitnych mtodych naukowcow przyznane dr Paulinie Gatce-Marciniak; stypendium doktoran-
ckie L’0Oréal-UNESCO ,Dla Kobiet i Nauki” przyznane mgr inZ. Angelice Andrzejewskiej-Romanow-
skiej czy stypendium START 2023 FNP, przyznane dr Annie Kotowskiej-Zimmer. Prof. dr hab.
Marek Figlerowicz zostat wybrany na cztonka korespondenta Wydziatu IV Przyrodniczego PAU,
a prof. dr hab. Andrzej Legocki otrzymat zaszczytny tytut doktora honoris causa nadany przez
Uniwersytet im. Adama Mickiewicza. Przedstawiciele naszego Instytutu: prof. dr hab. Jan
Barciszewski, prof. dr hab. Elzbieta Kierzek, prof. dr hab. Piotr Koztowski, dr hab. Maciej Figiel,
prof. ICHB PAN i dr hab. Agnieszka Fiszer, prof. ICHB PAN, zostali wybrani do Komitetéw
Naukowych PAN.

W afiliowanym przy Instytucie Poznanskim Centrum Superkomputerowo-Sieciowym stanety
pierwsze komputery kwantowe, stanowigce zaczatek wezta obliczen kwantowych w ramach IBM
Quantum Network w tej cze$ci Europy. Na lotnisku w Kagkolewie zakonczono budowe labora-
torium PSNC Aerospace Lab wraz z odnawialnymi Zrédtami i magazynami energii. Znaczace
inwestycje sprzetowe poczyniono ze srodkéw 10 projektéw strukturalnych, przeznaczonych na
rozwdj przedsiewzie¢ z Polskiej Mapy Infrastruktury Badawczej. Europejski Hub Innowacji
Cyfrowych, ktorego liderem jest PCSS, otrzymat nagrode BDVA i-Space Gold, przyznawang za
jakos¢ i wysoki poziom badan i innowacji opartych na sztucznej inteligencji. Z kolei Internetowa
Platforma Doradztwa i Wspomagania Decyzji w Integrowanej Ochronie Roslin (eDWIN), ktorej
partnerem jest PCSS, otrzymata dwa Ztote Medale za wyro6zniajaca sie innowacyjno$¢ na targach
Polagra Premiery.

Dla administracji rok 2023 takze byt duzym wyzwaniem. Ze wzgledu na konczace sie projekty
z programéw POIR, pracownicy Pionu Koordynacji Badan, Pionu Finansowego oraz Dziatu Zam6-
wien Publicznych ICHB PAN mieli mnéstwo pracy. Podobnie byto w PCSS. Wystarczy wspomnie¢,
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ze taczna wysokos¢ srodkéw, ktérymi dysponowali$my w roku 2023 wynosita 688 min zt. Srodki
pozyskane przez ICHB PAN z subwencji i dotacji rzgdowych stanowity 28 mln zt. Gtéwny sktadnik
tej kwoty to subwencja na utrzymanie potencjatu badawczego w wysokosci 26,84 mln zt (wzrost
0 2,36 mln zt w stosunku do 2022 r.). Dodatek (0,8 mln zt) stanowita dotacja na utrzymanie spec-
jalnego urzadzenia badawczego (SPUB). Kwota pozyskana z grantéw NCN wyniosta 20,19 mln zi.
Na finansowanie projektéw strukturalnych Instytut otrzymat 18,64 mln zt. Lacznie finansowanie
z projektéw wynosito 48,6 mln zt. PCSS pozyskato na swoja dziatalno$¢ z ré6znego typu grantéw
(gtéwnie unijnych) ponad 611 mln zt.

Mimo iz rok 2024 nie zapowiada sie tak optymistycznie jak poprzedni, patrzymy w przysztos¢
z nadziejg. Wierzymy, Ze nowy rzad dotrzyma obietnic i zwiekszy naktady na ptace dla pracow-
nikéw nauki oraz na badania naukowe. W oczekiwaniu na to starajmy sie ,robi¢ swoje” i robmy
to jak najlepiej - publikujmy, piszmy nowe projekty, ksztat¢émy miodych adeptéw nauki. To
Z pewnoscig zaowocuje nowymi osiggnieciami w kolejnych latach.

Z-ca Dyrektora Z-ca Dyrektora
ICHB PAN ICHB PAN
ds. Naukowych ds. Koordynacji Badan

M. ek jﬁmfm Ko

dr hab. mgr
Magdalena Luczak, prof. ICHB PAN Julia Brzoska-Karwat
Z-ca Dyrektora Z-ca Dyrektora Z-ca Dyrektora
ICHB PAN ICHB PAN ICHB PAN
ds. Finansowych Ds. Wspétpracy ds. Ogélnoadministracyjnych
SR ) QGJ‘»WQJ‘*L {Lbd%a_yv
mgr mgr mgr
Adam Kubasinski Agnieszka Konrad Matgorzata Radwanska-Borucka

Dyrektor ICHB PAN

dr hab.
Luiza Handschuh, prof. ICHB PAN






INFORMACJE OGOLNE

Dyrekcja

Dyrektor: PROF. DR HAB. MAREK FIGLEROWICZ (do 30.11.2023r.)

Dyrektor: DR HAB. LUIZA HANDSCHUH, PROF. [CHB PAN (od 01.12.2023r.)

Zastepca Dyrektora ds. Naukowych: DR HAB. MAGDALENA LUCZAK, PROF. ICHB PAN
Zastepca Dyrektora ds. Og6lnoadministracyjnych: MGR MALGORZATA RADWANSKA-BORUCKA
Zastepca Dyrektora ds. Koordynacji Badan: MGR JULIA BRZOSKA-KARWAT

Zastepca Dyrektora ds. Wspotpracy: MGR AGNIESZKA KONRAD

Zastepca Dyrektora ds. Finansowych: MGR ADAM KUBASINSKI

Uprawiane specjalnosci naukowe

- Chemia bioorganiczna - Biomedycyna

- Chemia strukturalna - Neurobiologia

- Biochemia - Genomika

- Biologia molekularna - Proteomika

-Biologia systemowa - Metabolomika

- Genetyka molekularna - Bioinformatyka

- Biologia strukturalna - Informatyka

- Biologia roslin - Technologie informatyczne

- Biotechnologia i bioinzynieria 1sieciowe

Struktura organizacyjna

W pionie naukowym ICHB PAN funkcjonujg zaktady naukowe, zespoty merytoryczne oraz pra-
cownie specjalistyczne. Wyréznione sg trzy typy zaktadow:
e Zaklady Wiodace (ZW) - stanowigce trzon badawczy Instytutu, kierowane przez doswiad-
czonych profesoré6w. Maksymalna liczba etatow optacanych ze $rodkéw statutowych w ZW
wynosita 7.

o Zaklady Mlodych Lideréw (ZML) - zaktady kierowane przez mtodych pracownikéw roz-
poczynajacych kariere naukowa (doktorzy, doktorzy habilitowani). Podlegaja one okresowej
ocenie, w wyniku ktdérej mogg zosta¢ utrzymane, przeksztatcone w Zaktad Wiodacy lub roz-
wigzane. Maksymalna liczba etatéw optacanych ze $rodkéw statutowych w ZML wynosita 4.

o Zaklady Senioralne (ZS) - przeznaczone dla emerytowanych profesoréw kontynuujacych
prace naukowa. Maksymalna liczba etatéw optacanych ze srodkéw statutowych w ZS wy-
nosita 2.

Zespoty merytoryczne maja charakter tymczasowy i s3 powotywane w celu realizacji okreslonych
zadan badawczych. Pracownie specjalistyczne stuza przede wszystkim jako zaplecze aparaturowe
dla dziatalnosci zaktad6w i zespotow.



Najistotniejsze zmiany organizacyjne w 2023 r. (w porzadku chronologicznym)

1.

10.

11.

12.

13.

14.

15.

Zmieniono nazwe Dziatu ds. Wspdtpracy z Administracjg na Dzial Wsparcia Badan i powotano
mgr Katarzyne Chojnacka na stanowisko Kierownika (01.01.2023 r.).
Rozwigzano Zaktad Biologii Rozwoju (dr hab. Takashi Miki, prof. ICHB PAN, 31.05.2023 r.).

. Zmieniono nazwe Zaktadu Struktury i Funkcji Retrotranspozonéw na Zaktad Struktury

i Funkcji RNA (dr hab. Katarzyna Pachulska-Wieczorek, prof. ICHB PAN, 01.08.2023 r.).
Zawieszono dziatalno$¢ Zaktadu Metabolizmu RNA z dniem 1.08.2023 r. na okres 1 roku.
Powotano Zaktad Biologii Komérek Nerwowych (dr Pawet Switonski, 01.08.2023 r.).
Zmieniono nazwe Pracowni Modelowych Organizméw Zwierzecych na Pracownie Modelo-
wych Organizméw Bezkregowych (dr hab. Agata Tyczewska, prof. ICHB PAN, 01.09.2023 r.).
Afiliowano Pracownie Modelowych Organizméw Bezkregowych przy Zaktadzie Biotechnologii
Medycznej (01.09.2023 r.).

Afiliowano Pracownie Modelowych Organizmdéw Ssaczych przy Zaktadzie Neuroonkologii
Molekularnej (01.09.2023 r.).

Afiliowano Pracownie Analiz Struktur Subkomérkowych (prof. dr hab. Eliza Wyszko) przy
Zaktadzie Inzynierii Genomowej (01.09.2023 1.).

Zmieniono kierownika Pracowni Hodowli Komérkowych i Tkankowych (dr Natalia Koralew-
ska, 01.10.2023 r.)

Utworzono Pion ds. Wspétpracy i powotano mgr Agnieszke Konrad na stanowisko Zastepcy
Dyrektora ds. Wspotpracy (01.10.2023 r.)

Powotano dr hab. Luize Handschuh, prof. ICHB PAN na stanowisko Dyrektora Instytutu
(01.12.2023r.)

Powotano dr hab. Magdalene Luczak, prof. ICHB PAN na stanowisko Zastepcy Dyrektora
ds. Naukowych (11.12.2023 r.).

Rozwigzano Zaktad Struktury i Funkcji Biomolekut (prof. dr hab. Wojciech Rypniewski,
31.12.2023r.).

Rozwigzano Zaktad Transkryptomiki Funkcjonalnej (dr hab. Kamilla Grzywacz, prof. ICHB
PAN, 31.12.2023 r.).

W wyniku przeprowadzonych zmian na koniec 2023 r. w Instytucie dziatato 30 zaktadow (9 ZW,
275119 ZML), 13 pracowni specjalistycznych oraz 2 zespoty merytoryczne.

w

sktad Instytutu Chemii Bioorganicznej PAN w 2023 r. wchodzily nastepujace jednostki orga-

nizacyjne:
L. Instytut

1.

Pion Zakladéw Naukowych

—  Zaktad Biochemii Rybonukleoprotein (dr hab. Anna Kurzyniska-Kokorniak, prof. ICHB PAN),

—  Zaktad Bioinformatyki Strukturalnej (prof. dr hab. Marta Szachniuk),

—  Zaktad Bioinzynierii Kwaséw Nukleinowych (prof. dr hab. Anna Pasternak),

—  Zaklad Biologii Komérek Nerwowych (dr Pawet Switonski),

—  Zaktad Biologii Medycznej (prof. dr hab. Mirostawa Naskret-Barciszewska),

—  Zaktad Biologii Molekularnej i Systemowej (prof. dr hab. Marek Figlerowicz),

—  Zaktad Biologii Obliczeniowej Niekodujacego RNA (dr hab. Barbara Uszczyniska-Ratajczak,
prof. ICHB PAN),

—  Zaktad Biologii Strukturalnej Eukariontéw (dr hab. Mitosz Ruszkowski, prof. ICHB PAN),

—  Zaktad Biologii Strukturalnej Organizmoéw Prokariotycznych (dr hab. Krzysztof Brzezin-
ski, prof. ICHB PAN),

—  Zaktad Biomolekularnego NMR (prof. dr hab. Zofia Gdaniec),

—  Zaktad Biotechnologii Medycznej (dr hab. Agnieszka Fiszer, prof. ICHB PAN),

—  Zaktad Chemii Biopolimeréw (dr hab. Marcin K. Chmielewski, prof. ICHB PAN),
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Zaktad Chemii i Biologii Strukturalnej Kwaséw Nukleinowych (prof. dr hab. Ryszard
Kierzek),

Zaktad Chemii Komponentéw Kwaséw Nukleinowych (dr hab. Michat Sobkowski,
prof. ICHB PAN),

Zaktad Chorob Rzadkich (dr hab. Marzena Wojciechowska, prof. ICHB PAN),

Zaktad Fizjologii Molekularnej Ros$lin (prof. dr hab. Michat Jasiniski),

Zaktad Genetyki Molekularnej (prof. dr hab. Piotr Koztowski),

Zaktad Genomiki Ro$lin (dr hab. Agnieszka Zmienko, prof. ICHB PAN),

Zaktad Genomiki Strukturalnej RNA (prof. dr hab. Elzbieta Kierzek),

Zaktad Inzynierii Genomowej (dr hab. Marta Olejniczak, prof. ICHB PAN),

Zaktad Metabolomiki Funkcjonalnej Ros$lin (prof. dr hab. Pawet Bednarek),

Zaktad Neurobiologii Molekularnej (dr hab. Maciej Figiel, prof. ICHB PAN),

Zaktad Neuroonkologii Molekularnej (dr hab. Katarzyna Rolle, prof. ICHB PAN),

Zaktad Niekodujacych RNA (dr Monika Piwecka),

Zaktad Proteomiki Biomedycznej (dr hab. Magdalena tuczak, prof. ICHB PAN),

Zaktad Sond Molekularnych i Prolekéw (dr hab. Jacek L. Kolanowski),

Zaktad Struktury i Funkcji Biomolekut (prof. dr hab. Wojciech Rypniewski),

Zaktad Struktury i Funkcji RNA (dr hab. Katarzyna Pachulska-Wieczorek, prof. ICHB PAN),
Zaktad Transkryptomiki Funkcjonalnej (dr hab. Kamilla Grzywacz, prof. ICHB PAN),
Zaktad Wirusologii Molekularnej (dr Pawel Zmora).

Zespoly

Zespo6t Automatyki i Robotyki Laboratoryjnej (dr Radostaw Pilarski),

Zespo6t Biogospodarki i Zrownowazonego Rozwoju (dr Ewa Wozniak-Gientka).

Pion Pracowni Specjalistycznych (zgrupowane w cztery centra)

Centrum Biologii Strukturalnej

— Pracownia Analiz Struktur Subkomérkowych (prof. dr hab. Eliza Wyszko),

— Pracownia Inzynierii Bialek (dr hab. Anna Urbanowicz, prof. I[CHB PAN),

— Pracownia NMR (dr Karol Pasternak).

Centrum Multiomiczne
— Pracownia Analiz Pojedynczych Komérek (dr hab. Paulina Jackowiak, prof. ICHB PAN),
— Pracownia Bioinformatyki (dr hab. Anna Philips, prof. ICHB PAN),
— Pracownia Genomiki (dr hab. Luiza Handschuh, prof. ICHB PAN),
— Pracownia Diagnostyki Molekularnej WGW ICHB PAN
(dr Elzbieta Lenartowicz Onyekaa),
— Pracownia Spektrometrii Mas (dr Lukasz Marczak).
Centrum Biologii Chemicznej ERIC
— Pracownia Chemii Medycznej (dr Dorota Jakubczyk),
— Pracownia Testéw i Obrazowania Molekularnego (dr Dorota Kwiatek).
Centrum Uktadéw Modelowych
— Pracownia Hodowli Komérkowych i Tkankowych (dr Natalia Koralewska),
— Pracownia Modelowych Organizméw Ssaczych (dr Lukasz Przybyt),

— Pracownia Modelowych Organizméw Bezkregowych (dr hab. Agata Tyczewska,
prof. ICHB PAN).

Studium Doktoranckie (dr hab. Mariola Dutkiewicz, prof. ICHB PAN).

Poznanska Szkota Doktorska Instytutéw Polskiej Akademii Nauk (dr hab. Mariola
Dutkiewicz, prof. ICHB PAN).

Pion Koordynacji Badan.
Pion ds. Wspélpracy.
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8. Pion Administracji i Obstugi.
9. Inne jednostki organizacyjne i stanowiska.

I1. Poznanskie Centrum Superkomputerowo-Sieciowe (dr inz. Cezary Mazurek)
Afiiliowane przy Instytucie Poznanskie Centrum Superkomputerowo-Sieciowe (PCSS) powstato
w 1993 r. Zadaniem PCSS jest umozliwienie poznanskiemu i krajowemu srodowisku naukowemu
korzystania z sieci POZMAN i PIONIER oraz z zasob6w obliczeniowych i informacyjnych utrzymy-
wanych w Centrum, a takze prowadzenie prac badawczo-rozwojowych zwigzanych z technolo-
giami informacyjno-komunikacyjnymi. Struktura PCSS przedstawia sie nastepujaco:

1. Pion Technologii Sieciowych.
Pion Technologii Przetwarzania Danych.

w N

Pion Ustug Sieciowych.
Pion Zastosowan.

-

Inne jednostki organizacyjne i stanowiska

- Zespodl PSNC Aerospace Lab,

- Zespd6t PSNC Future Labs,

- Zesp6t PSNC Media Solution Lab,

- Dzial Wspélpracy i Kontaktéw z Otoczeniem,

-  Pozostate Dziaty i Zespoty Administracji oraz Obstugi.

Zatrudnienie

Zgodnie ze stanem z dnia 31.12.2023 roku, w ICHB PAN pracowatly 893 osoby, w tym 378 kobiet.
Liczba ta obejmuje: 355 pracownikéw i 65 doktorantéw Instytutu (w tym 6 doktorantéw na
etatach), w sumie 414 os6b oraz 479 pracownikéw afiliowanego przy Instytucie Poznanskiego
Centrum Superkomputerowo-Sieciowego (PCSS).
Wsrdd zatrudnionych w Instytucie byto:

- 12 profesorow,

- 27 profesoréw Instytutu (w tym 1 z tytutem profesora),

- 79 adiunktéw (w tym 5 ze stopniem doktora habilitowanego),

- 7 asystentow (w tym 4 ze stopniem doktora),

- 230 pozostatych (w tym 91 pracownikéw inzynieryjno-technicznych i technicznych w Zakta-

dach i Pracowniach, 3 z nich ze stopniem doktora habilitowanego).

Zatrudnienie $Srednioroczne w 2023 r. (nieuwzgledniajgce doktorantéw studium doktoranckiego
i szkoty doktorskiej): Instytut - 332,72 etatu, PCSS - 411,98 etatu.
PROFESOROWIE | 5 7
PROFESOROWIE INSTYTUTU 19 : 8

ADIUNKCI 57 22

Ryc. 1. Zatrudnienie
ssrstenct | E |1 w ICHB PAN
wedtug stanowisk i pici
(stanna 31.12.2023r.)

PRACOWNICY INZYNIERYJNO-TECHNICZNI | 60 | 31
PRACOWNICY INZYNIERYINO TECHNICZNI ZE STOPNIEM DR HAB. | 0

POZOSTALI PRACOWNICY | 102 37

razem ) 249 | 106

M kobiety meiczyini

12



Miedzynarodowy Zespoét Doradczy

Michael . Gait, MRC Div. of Protein & Nucleic Acid Chemistry, Cambridge, Wielka Brytania

Dino Moras, Louis Pasteur University, Strasbourg, Francja

Dieter Soll, Yale University, New Haven, Stany Zjednoczone

Douglas H. Turner, Rochester University, Rochester, Stany Zjednoczone

Eric Westhof, Louis Pasteur University, Strasbourg, Francja

Dziatalnos¢ publikacyjna

W 2023 r. pracownicy ICHB PAN opublikowali tacznie 167 prac. Dorobek ten obejmowat:

- artykuty i rozprawy w czasopismach naukowych - 135, w tym 123 w czasopismach recenzo-
wanych, wyr6znionych przez Journal Citation Reports;

- materiaty z konferencji zamieszczone w wykazie czasopism - 12;

- ksigzki i rozdziaty - 15;

- redakcje monografii lub podrecznika - 2;

- artykuty popularnonaukowe - 3.

Dzialalnos¢ naukowa

W roku sprawozdawczym w Instytucie realizowano:

- 33 zadania statutowe,

- 121 projektow finansowanych, w tym:

a)
b)
c)

d)
e)

f)
g)

h)

95 z Narodowego Centrum Nauki (NCN);

1 z Narodowego Centrum Badan i Rozwoju (NCBR) w ramach Programu Lider;

1 z Narodowej Agencji Wymiany Akademickiej (NAWA) w ramach Programu Polskie
Powroty;

5 z Ministerstwa Edukacji i Nauki (MEiN): POL-OPENSCREEN, Diamentowy Grant,
2 projekty w ramach Doskonata Nauka oraz Perty Nauki;

5 z Programu Operacyjnego Inteligentny Rozwdj (POIR): 2 za posrednictwem NCBR i 3 za
posrednictwem OSrodka Przetwarzania Informacji (OPI);

2 z Programu Operacyjnego Wiedza Edukacja Rozwéj (POWER) za posrednictwem NCBR;
1 z Agencji Badan Medycznych (ABM) w ramach programu Rozwdj Innowacyjnych
Rozwigzan Terapeutycznych z Wykorzystaniem Technologii RNA;

11 z inicjatyw miedzynarodowych: 7 w ramach programu Komisji Europejskiej Horyzont
2020, 1 w ramach EuroHPC Joint Undertaking, 1 za po$rednictwem European Molecular
Biology Organisation (EMBO) i 2 za po$rednictwem Polskiej Akademii Nauk (PAN).

Szczegbdtowy wykaz projektow znajduje sie na s. 122.

Z kolei w Poznanskim Centrum Superkomputerowo-Sieciowym realizowano 82 projekty, finanso-
wane w ramach:

a) Narodowego Centrum Badan i Rozwoju (NCBR) - 14,

b) Ministerstwa Edukacji i Nauki (MEiN) - 4,

c) Centrum Projektéw Polska Cyfrowa - 1,

d) inicjatyw miedzynarodowych - 46,

e) Programu Operacyjnego Inteligentny Rozwéj (POIR) - 10, za posrednictwem Osrodka Prze-

twarzania Informacji (OPI),
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f) Fundacji Rozwoju Systemu Edukacji - 4,
g) Ministerstwa Cyfryzacji - 1,
h) Agencji Badan Medycznych - 1,
i) Wielkopolskiego Regionalnego Programu Operacyjnego (WRPO 2014+) - 1, za poSrednic-
twem Urzedu Marszatkowskiego Wojewddztwa Wielkopolskiego.
Szczegdlowy wykaz projektow PCSS znajduje sie na s. 142.

Cztery projekty byly realizowane wspdlnie przez Instytut i PCSS.

Projekty strategiczne

Genomiczna Mapa Polski

Genomiczna Mapa Polski (GMP) to specjalistyczna infrastruktura
bioinformatyczna tworzona przez konsorcjum w sktadzie: Insty-
tut Chemii Bioorganicznej PAN (lider), Politechnika Poznanska

GENOMICZNA  (partner naukowy) oraz Centrum Badan DNA Sp. z o.0. (partner

yngAKI biznesowy) w ramach projektu pt. ,ECBiG - Europejskie Centrum
Bioinformatyki i Genomiki” (POIR.04.02.00-30-A004/16), wsp6t-
finansowanego przez Unie Europejska ze sSrodkdw Europejskiego
Funduszu Rozwoju Regionalnego.

Infrastruktura ta sktada sie z:

¢ baz danych pochodzacych z masowego sekwencjonowania ok. 6 tys. pelnych ludzkich ge-
nomoéw;

¢ narzedzi bioinformatycznych do wielkoskalowej analizy genomoéw.

GMP zawiera nastepujace elementy:

* Polski Genom Referencyjny - genom referencyjny powstajacy na podstawie bardzo szczegé-
towej analizy genomoéw 30 oséb (10 triéw w schemacie dziecko-matka-ojciec). Ich analiza
prowadzona jest z zastosowaniem kilku réznych, wzajemnie uzupetniajacych sie technologii
sekwencjonowania genomowego DNA, w tym technologii opartych na krétkich i dlugich
odczytach;

¢ Mapa Zmiennosci Genetycznej - zbiér danych i narzedzi powstajacy na podstawie sekwen-
cjonowania ok. 3,4 tys. genomdow losowo wybranych mieszkancéw z obszaru catej Polski;

e Fen-Gen - zbiér danych i narzedzi do analizy powigzan pomiedzy fenotypem a genotypem
- tworzony dla ok. 1 tys. 0séb, od ktoérych pozyskane zostaty dodatkowe informacje dotyczace
ich wygladu i stanu zdrowia;

¢ Et-Gen - zbi6r danych i narzedzi do analizy zmiennosci genetycznej matych populacji (np.
mniejszosci etnicznych) - powstajacy na podstawie ponad 1 tys. sekwencji catogenomowych
pochodzacych od przedstawicieli mniejszoSci etnicznych i regionalnych zamieszkujacych
Polske.

W roku 2023 zakonczono prace zwigzane z implementacjg bazy danych genomicznych i powig-
zanych z nig narzedzi bioinformatycznych powstatych w ramach projektu. Zbiér danych z sek-
wencjonowania catogenomowego wzbogacono o 384 prébki, zsekwencjonowane z zastosowa-
niem technologii amerykanskiej. Weszty one w sktad Mapy ZmiennosSci Genetycznej. W catym
projekcie zebrano tgcznie ponad 6 tys. probek DNA mieszkancéw Polski. Dane pochodzace
z sekwencjonowania zebranych probek, wraz z informacjami pozyskanymi w postaci ankiet czy
dodatkowych wynikéw badan, stanowiag unikatowa baze danych odzwierciedlajaca zmiennos$¢
genetyczng mieszkancow Polski. Baza ta moze sie sta¢ referencjag w réznego rodzaju badaniach
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genomicznych i medycznych. Pomoze tez Polsce przystapi¢ do miedzynarodowych inicjatyw,
takich jak Beyond 1 Milion Genomes (B1MG) czy European 1+ Milion Genomes (1+MG).

Kierownikiem projektu jest prof. Marek Figlerowicz. Realizacja projektu zakonczyta sie 31 grud-
nia 2023 r., jednak wcigz trwaja prace zwigzane z faza trwatosci.

ECBIiG - Europejskie Centrum Bioinformatyki i Genomiki - MOSAIC

Strategicznym celem projektu ECBiG - Europejskie Centrum Bioin-
formatyki i Genomiki - MOSAIC (POIR.04.02.00-00-D017/20-00)
byto stworzenie zaawansowanej platformy badawczej umozliwia-
jacej pozyskiwanie i standaryzacje wielowymiarowych danych
biomedycznych i klinicznych oraz ich integracje z wykorzystaniem
algorytmow sztucznej inteligencji na potrzeby powszechnie dostep-
nej, spersonalizowanej profilaktyki, diagnostyki i terapii medyczne;j.
Nazwa platformy MOSAIC (ang. MultiOmicS and Artificial Intelli-
gence for Clinical practice, Multiomika oraz Sztuczna Inteligencja
na Potrzeby Praktyki Klinicznej) oddaje konicowy efekt jej dziata-
nia, czyli calo$ciowy obraz funkcjonowania uktadu biologicznego
(komorki, tkanki, organu czy catego organizmu) ztozony z wielu, na pierwszy rzut oka niepowia-
zanych ze soba elementéw. Przedsiewziecie to otwiera droge do praktycznego zastosowania
najnowszych zdobyczy nauki w medycynie oraz do stworzenia w Polsce warunkéw do rozwoju
nowego typu medycyny zapobiegawczej - tzw. medycyny interceptywnej (ang. interceptive medi-
cine), skupionej na identyfikacji niepozadanych zmian zachodzacych w pojedynczych komoérkach,
a nastepnie usuwaniu tych zmian zanim doprowadza do rozwoju choroby.

Zgodnie z zaplanowang w Studium WykonalnoSci architekturg platformy MOSAIC, w efekcie
przeprowadzonych w ramach projektu prac, wytworzona zostata infrastruktura sktadajaca sie
z fizycznych i wirtualnych stanowisk badawczych tworzacych cztery moduty funkcjonalne obej-
mujgce: (i) infrastrukture do pozyskiwania danych uczacych (biomedycznych oraz klinicznych),
(ii) infrastrukture do standaryzacji danych i tworzenia jednorodnych zbioréw danych uczacych,
(iii) infrastrukture do integracji i analizy danych z wykorzystaniem algorytmoéw sztucznej inteli-
gencji, (iv) infrastrukture do udostepniania zasobdéw i ustug.

Platforma MOSAIC ma charakter otwarty i uniwersalny. Stworzy ona krajowym i zagranicznym
jednostkom naukowym warunki do prowadzenia nowatorskich badan biomedycznych taczacych
wysokoprzepustowe analizy multiomiczne i analize danych z wykorzystaniem metod sztucznej
inteligencji, a takze stanie sie Zrédtem wiedzy i narzedzi umozliwiajacych opracowywanie no-
wych podejs¢ profilaktycznych, diagnostycznych i terapeutycznych.

Projekt ECBiG-MOSAIC, wspétfinansowany ze Srodkéw Unii Europejskiej w ramach Europej-
skiego Funduszu Rozwoju Regionalnego, realizowany byt przez Konsorcjum, w sktadzie: Instytut
Chemii Bioorganicznej PAN (lider), w tym PCSS, Narodowy Instytut Onkologii im. Marii Skto-
dowskiej-Curie Panstwowy Instytut Badawczy, Politechnika Poznanska, Narodowy Instytut
Kardiologii Stefana kardynata Wyszynskiego Panstwowy Instytut Badawczy. Kierownikiem byt
prof. Marek Figlerowicz.

NEBI - Krajowy Osrodek Badan Obrazowych w Naukach Biologicznych i Biomedycznych

W ramach projektu zatytutowanego ,NEBI - Krajowy Osrodek Badan Obrazowych w Naukach
Biologicznych i Biomedycznych” (POIR.04.02.00-00-C004/19), wspétfinansowanego przez Unie
Europejska ze Srodkéow Europejskiego Funduszu Rozwoju Regionalnego, Instytut Chemii Bio-
organicznej PAN i afiliowane przy nim Poznanskie Centrum Superkomputerowo-Sieciowe
stworzyty wraz z Instytutem Biologii DoSwiadczalnej im. M. Nenckiego PAN w Warszawie (lider
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projektu) specjalistyczng infrastrukture o nazwie Krajowe Centrum Zaawansowanych Analiz
Obrazowania w Naukach Biologicznych i Biomedycznych. Infrastruktura ta obejmuje zaawanso-
wane zasoby informatyczne i obliczeniowe do gromadzenia i przetwarzania danych oraz zintegro-
wang platforme do wielowymiarowego obrazowania proceséw biologicznych. Utworzono
komponenty platformy obejmujace specjalistyczne stanowiska stuzgce do bioobrazowania
na wszystkich poziomach organizacji uktadéw zywych. W obrebie platformy powstato szereg
laboratoriéw dedykowanych: (i) obrazowaniu biologicznemu i biomedycznemu za pomoca
technik wysokoprzepustowych, (ii) obrazowaniu struktur i funkcji komoérek i tkanek za pomoca
technik wysokorozdzielczych oraz (iii) modelowaniu i wizualizacji dynamiki ztoZonych procesow.
Stworzono specjalistyczng infrastrukture informatyczng oraz opracowano dedykowane pro-
tokoty umozliwiajace gromadzenie, przetwarzanie i analize danych obrazowych. W wyniku
realizacji projektu NEBI powstaty:

e ponadregionalna infrastruktura badawcza ztozona z trzech rozproszonych Laboratoriéw
w Mikotajkach i Poznaniu potgczonych budowang w ramach projektu magistralg $wiatto-
wodowg;

e fizyczne i wirtualne kanaty komunikacji wraz z architekturg integrujaca rozproszone infra-
struktury teleinformatyczne nowej Stacji Badawczej Instytutu Nenckiego w Mikotajkach
z krajowa siecig naukowa PIONIER i infrastrukturg PCSS;

e zwirtualizowana infrastruktura obliczeniowa i przechowywania danych Instytutu Nenc-
kiego i PCSS, zoptymalizowana pod katem zaawansowanej wizualizacji obrazéw wysokiej
rozdzielczo$ci;

e platforma umozliwiajgca integracje rozwigzan ustugowych, narzedziowych, repozytoryj-
nych i aplikacyjnych, udostepniajaca stanowiska pracy;

e stanowiska do wydajnego zbierania, przetwarzania, archiwizowania oraz udostepniania
danych z wysokoprzepustowych i wysokorozdzielczych urzadzen wykorzystywanych
do badan obrazowych w naukach biologicznych i biomedycznych;

e zbiory narzedzi do automatyzacji procesu zaawansowanej analizy danych pozyskanych
z obrazowania wraz z wizualizacjg i semiautomatyczng interpretacjg wynikow;

e zbiory narzedzi utatwiajacych dostep do zbioréw referencyjnych oraz automatycznie zarza-
dzanych schematéw przetwarzania danych obrazowych - automatyzacja dostepu do algo-
rytméw i oprogramowania stuzgcego do przetwarzania obrazu;

e zbiory narzedzi dostepu do wspédtdzielonych zasobéw obliczeniowych ze szczeg6lnym uwz-
glednieniem graficznych akceleratoréw sprzetowych nowej generacji oraz wirtualizacji
dostepu zasobdw obliczeniowych dedykowanych wysokowydajnym procesom przetwa-
rzania i analizy danych obrazowych w modelu HDA (ang. High-end Data Analysis);

e zbiory danych i narzedzi stanowigcych wsparcie dla réznych procesé6w dostepu i wspot-
dzielenia danych w ramach zespotéw badawczych oraz wspétpracy miedzyzespotowej
na szczeblu krajowym i miedzynarodowym.

Wyniki uzyskane w ramach realizacji projektu przyczynia sie do opracowania nowej strategii
obrazowania zmian zachodzacych na réznych poziomach organizacji komérki lub organizmu
(molekularnym, subkomdérkowym, tkankowym, narzagdowym), w modelach biologicznych choréb
cywilizacyjnych oraz w materiale pobranym od pacjentéw. Uzyskane dane i stworzone narzedzia
pozwolg lepiej pozna¢ podtoze molekularne wielu choréb oraz umozliwig stworzenie innowa-
cyjnych terapii i procedur diagnostycznych. Nowo powstata infrastruktura badawcza bedzie
pelnita funkcje ogdlnopolskiego osrodka referencyjnego do obrazowania biologicznego, promu-
jacego wymiane wiedzy oraz dostarczajgcego wsparcie informatyczne dla innych os$rodkéw
badawczych i partneréw przemystowych nie tylko z Polski, ale i zagranicy. Ze strony ICHB PAN
projektem kierowata czteroosobowa grupa: prof. Marek Figlerowicz i prof. Michat Jasinski, ktérzy
reprezentujg Instytut oraz dr Cezary Mazurek i dr hab. Krzysztof Kurowski, bedacy reprezen-
tantami PCSS. Realizacje projektu zakonczono 31 grudnia 2023 r., jednak wcigz trwaja prace
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zwigzane z faza trwatosci NEBI, polegajace m.in. na promowaniu wynikéw projektu oraz coraz
szerszym udostepnianiu infrastruktury i §wiadczeniu ustug badawczych dla zaré6wno krajowych,
jak i miedzynarodowych instytucji naukowych oraz wszystkich zainteresowanych przedsie-
biorcéw z kraju i zagranicy.

Platforma do projektowania, syntezy i testowania terapeutykéw oraz szczepionek RNA

Jednym z celéw badan prowadzonych od ponad 20 lat przez
wiele zespoléw na calym $wiecie jest praktyczne wykorzys-

AGEN CEJ A tanie technologii RNA w medycynie. Obiecujgce wyniki badan
BADAN . o

podstawowych nie od razu doprowadza do wdrozZenia tera-
MEDYCZNYCH

peutycznych RNA. Na duza skale udato sie tego dokonaé
dopiero w dobie pandemii COVID-19, kiedy zaczeto masowo
stosowac szczepionki oparte na RNA i wykazano ich skutecz-
no$¢, a nawet przewage w stosunku do szczepionek tradycyjnych. W efekcie w wielu krajach,
w tym rowniez i w Polsce, za jeden z priorytetéw uznano dziatania zmierzajgce do rozwoju
technologii RNA oraz zastosowania RNA zaréwno w terapii, jak i profilaktyce medycznej. Jednym
z takich dziatan byto ogtoszenie przez Agencje Badan Medycznych konkursu na rozwéj innowa-
cyjnych rozwigzan terapeutycznych z wykorzystaniem technologii RNA (ABM/2021/5). Pod
koniec 2021 r. ICHB PAN uzyskat w ramach tego konkursu $§rodki na realizacje 6-letniego projektu
pt. ,Stworzenie uniwersalnej platformy szybkiego reagowania, bazujacej na technologii RNA,
zapewniajgcej bezpieczenstwo lekowe i epidemiologiczne kraju” w konsorcjum z Warszawskimi
Zaktadami Farmaceutycznymi Polfa S.A. (lider projektu). Wykorzystywane jest w ten sposob
wieloletnie doswiadczenie Instytutu w badaniach RNA oraz mozliwosci produkcyjne najwiekszej
w Polsce firmy farmaceutycznej. Catkowita warto$¢ projektu wynosi ponad 130 mln zt, a wyso-
ko$¢ przyznanej dotacji 93,8 mln zt, z czego 35,2 mln to kwota przeznaczona na prace planowane
przez Instytut. Stworzona w ramach projektu platforma bedzie stuzyta do projektowania, syntezy
i testowania nowatorskich terapeutykéw oraz szczepionek RNA. Kierownikiem merytorycznym
projektu jest prof. Marek Figlerowicz.

Dotacje, finansowanie projektow badawczych, inwestycyjnych i innych

Subwencja MEiN - utrzymanie potencjatu badawczego: 26 843 329,41 zt, w tym:
Subwencja podstawowa: 26 528 900 zt
Subwencja na finansowanie Poznanskiej Szkoty Doktorskiej: 314 429,41 zt
Dotacja MEiN - specjalne urzagdzenie badawcze ECBiG: 800 000 zt
Dotacja MEiN - wniesienie wktadu krajowego na rzecz udziatu we wspélnym
miedzynarodowym programie lub przedsiewzieciu PolOpenScreen: 392 739,49 zt
Stypendia MEiN dla Wybitnych Mtodych Naukowcow: 123 970 zt

Projekty: 48 604 379,43 zt, w tym:

Projekty MEiN: 75 477,44 7t

Projekty NCN: 20 188 507,08 zt

Projekty NCBR: 323 402,28 zt

Projekty NAWA: 290 854,50 zt

Program MEiN Premia na Horyzoncie 2: 25 744,78 zt

Program ABM: 5 417 238,38 zt

Projekty strukturalne: 18 637 219,81 z}, w tym:
- Program Operacyjny Inteligentny Rozwdj (projekty badawcze): 1 658 110,94 zt
- Program Operacyjny Inteligentny Rozwdj (projekty infrastrukturalne): 16 826 167 ,46 zt
- Program Operacyjny Wiedza Edukacja Rozwdéj: 152 941,41 zt
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Projekty z Wielkopolskiego Regionalnego Programu Operacyjnego 2014+: 948 999,41 zt
Projekty z Funduszy Norweskiego Mechanizmu Finansowego: 588 677,80 zt

Projekty Horyzont 2020: 734 632,29 zt

Projekty Horyzont Europa: 126 415,24 zt

Projekty zagraniczne inne: 589 329,50 zt

Pozostate: 657 880,92 z1.

Wptywy z tytutu dotacji na dziatalno$¢ oraz finansowanie projektéw badawczych i inwestycyj-
nych w PCSS w roku 2023 wyniosty 611 144 618,49 zt (w tym na dotacje na inwestycje i projekty
inwestycyjne 506 350 297,76 z1). PCSS posiada wyodrebnione rachunki bankowe, na ktorych
ksiegowane sa wszystkie wplywy i wydatki zwigzane z jego dziatalnoscia.

Szczegbdlowe sprawozdanie PCSS za 2023 r. stanowi osobny dokument pt. Raport 2023. Cyfrowa
nauka, gospodarka i spoteczeristwo.

Rozwoj kadry naukowej

W 2023 roku Prezydent RP nadat dr hab. Annie Pasternak tytut profesora w dziedzinie nauk
Scistych i przyrodniczych, w dyscyplinie nauki chemiczne.

Stopien naukowy doktora habilitowanego uzyskali:

Agata Tyczewska

Tytut ocenianego osiggniecia: Molekularne odpowiedzi roslin uprawnych na warunki stresu
Srodowiskowego w klimacie umiarkowanym na przyktadzie kukurydzy zwyczajnej (Zea mays)
i stresu herbicydowego oraz soi (Glycine max L.) i stresu zimna

Nadany przez: Instytut Chemii Bioorganicznej PAN

Dyscyplina: nauki biologiczne

Data nadania: 06.02.2023 r.

Jacek k. KolanowskKi

Tytut ocenianego osiagniecia: Opracowanie i praktyczne wykorzystanie sond fluorescencyjnych
do skuteczniejszego wykrywania i wizualizacji substancji bionieorganicznych w systemach
biologicznych

Nadany przez: Instytut Chemii Bioorganicznej PAN

Dyscyplina: nauki chemiczne

Data nadania: 13.07.2023 r.

Stopien naukowy doktora uzyskali:

Katarzyna Biniek-Antosiak

Tytut rozprawy: Badania strukturalne enzymoéw chitynolitycznych z Pyrococcus chitonophagus
Promotor: prof. dr hab. Wojciech Rypniewski

Promotor pomocniczy: dr inz. Magdalena Bejger

Nadany przez: Instytut Chemii Bioorganicznej PAN

Dyscyplina: nauki chemiczne

Data obrony: 24.04.2023 r.

Data nadania: 28.06.2023 r.

Tomasz Jamruszka (z wyréznieniem)

Tytut rozprawy: Analiza funkcjonalna transportera ABCG bioracego udziat w negatywnej
regulacji gestosci korzeni bocznych i liczby brodawek u Medicago truncatula

Promotor: prof. dr hab. Michat Jasinski

Promotor pomocniczy: dr Joanna Banasiak
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Nadany przez: Instytut Chemii Bioorganicznej PAN
Dyscyplina: nauki biologiczne

Data obrony: 06.06.2023 .

Data nadania: 28.06.2023 r.

Lukasz Witucki

Tytut rozprawy: Epigenetyczny mechanizm deregulacji szlaku sygnatlowego mTOR i procesu
autofagii w nowych mysich modelach choroby Alzheimera

Promotor: prof. dr hab. Hieronim Jakubowski

Promotor pomocniczy: dr inZ. Joanna Suszynska-Zajczyk

Nadany przez: Instytut Chemii Bioorganicznej PAN

Dyscyplina: nauki biologiczne

Data obrony: 10.10.2023 r.

Data nadania: 19.10.2023 r.

Marcin Biesiada

Tytut rozprawy: Modelowanie przestrzennych struktur RNA w badaniach ewolucji na poziomie
molekularnym i projektowaniu nanoczastek RNA

Promotor: dr hab. Katarzyna Pachulska-Wieczorek, prof. ICHB PAN

Promotor pomocniczy: dr Katarzyna Purzycka

Nadany przez: Instytut Chemii Bioorganicznej PAN

Dyscyplina: nauki chemiczne

Data obrony: 23.11.2023 r.

Data nadania: 06.12.2023 r.

Malgorzata Marszalek-Zenczak (z wyrdznieniem)

Tytut rozprawy: Udzial polimorfizmu liczby kopii w ksztalttowaniu wewnatrzgatunkowej
zmiennosci strukturalnej metabolicznych klastrow genéw u Arabidopsis thaliana
Promotor: dr hab. Agnieszka Zmieriko, prof. ICHB PAN

Nadany przez: Instytut Chemii Bioorganicznej PAN

Dyscyplina: nauki biologiczne

Data obrony: 29.11.2023 r.

Data nadania: 06.12.2023 r.

Katarzyna Nowis

Tytut rozprawy: Podejscia bioinformatyczne w badaniach kolistych RNA u ro$lin
Promotor: prof. dr hab. Marek Figlerowicz

Promotor pomocniczy: dr hab. Anna Philips, prof. ICHB PAN

Nadany przez: Instytut Chemii Bioorganicznej PAN

Dyscyplina: nauki biologiczne

Data obrony: 13.12.2022 r.

Data nadania: 25.01.2023 r.

Konrad Pakuta

Tytut rozprawy: Molekularne podstawy selektywnego transportu fenylopropanoidéw przez
biatko ABCG46 z Medicago truncatula

Promotor: prof. dr hab. Michat Jasiniski

Promotor pomocniczy: dr hab. Jacek L. Kolanowski

Nadany przez: Instytut Chemii Bioorganicznej PAN

Dyscyplina: nauki biologiczne

Data obrony: 19.12.2022 .

Data nadania: 29.03.2023 r.
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Konrad Kuczynski (z wyréznieniem)

Tytut rozprawy: Wykorzystanie nanotechnologii w badaniach wtasciwosci biologicznych
i biomechanicznych komérek nowotworowych

Promotor: dr hab. Katarzyna Rolle, prof. ICHB PAN)

Nadany przez: Instytut Chemii Bioorganicznej PAN

Dyscyplina: nauki biologiczne

Data obrony: 08.02.2023 .

Data nadania: 14.02.2023 r.

Aleksandra Jarmotowicz

Tytut rozprawy: Small molecules interacting with Influenza virus RNA and SARS-CoV-2 RNA
as potential inhibitorsof replication

Promotor: prof. dr hab. Elzbieta Kierzek

Nadany przez: Instytut Chemii Bioorganicznej PAN

Dyscyplina: nauki chemiczne

Data obrony: 28.03.2023 r.

Data nadania: 29.03.2023 r.

Natalia Bartys

Tytut rozprawy: Optymalizacja potencjatu oligonukleotydéw antysensowych w regulacji
alternatywnego splicingu w nowotworowych liniach komérkowych

Promotor: prof. dr hab. Anna Pasternak

Promotor pomocniczy: dr inZ. Jolanta Lisowiec-W3achnicka

Nadany przez: Instytut Chemii Bioorganicznej PAN

Dyscyplina: nauki biologiczne

Data obrony: 23.03.2023 r.

Data nadania: 29.03.2023 r.

Kinga Ciechanowska

Tytut rozprawy: Nowe spojrzenie na domene helikazowg ludzkiej rybonukleazy Dicer i jej
aktywno$ci biochemiczne, ze szczegdlnym uwzglednieniem aktywno$ci wigzania RNA
Promotor: dr hab. Anna Kurzynska-Kokorniak, prof. ICHB PAN

Nadany przez: Instytut Chemii Bioorganicznej PAN

Dyscyplina: nauki biologiczne

Data obrony: 28.03.2023 r.

Data nadania: 29.03.2023 r.

Alicja Komur (z wyrdznieniem)

Tytut rozprawy: ,Hibernacja” u C. elegans: przetrwanie stresu zwigzanego z zimnem poprzez
detoksykacje zelaza za posrednictwem ferrytyny

Promotor: dr hab. Rafat Ciosk

Promotor pomocniczy: dr Daria Sobariska

Nadany przez: Instytut Chemii Bioorganicznej PAN

Dyscyplina: nauki biologiczne

Data obrony: 28.02.2023 r.

Data nadania: 07.03.2023 r.

Cezary Odrzygozdz

Tytut rozprawy: Identyfikacja oraz wstepna charakterystyka biatek odpowiedzialnych
za miedzykomorkowy transport kwaséw nukleinowych u Schmidtea mediterranea
Promotor: prof. dr hab. Marek Figlerowicz
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Promotor pomocniczy: dr Natalia Koralewska
Nadany przez: Instytut Chemii Bioorganicznej PAN
Dyscyplina: nauki biologiczne

Data obrony: 27.03.2023 r.

Data nadania: 29.03.2023 r.

Ewelina Jesion

Tytut rozprawy: Wptyw poziomu biatka CYP46A1 w m6zgu mysiego modelu Ki150 w kontekscie
roli metabolizmu cholesterolu w patogenezie ataksji rdzeniowo-mézdzkowej typu 3.

Promotor: dr hab. Maciej Figiel, prof. ICHB PAN

Promotor pomocniczy: dr inz. Magdalena Surdyka

Nadany przez: Instytut Chemii Bioorganicznej PAN

Dyscyplina: nauki biologiczne

Data obrony: 19.05.2023 .

Data nadania: 28.06.2023 r.

Piotr Piasecki

Tytut rozprawy: Charakterystyka mysich modeli SCA3/M]D KI91 I KI150 ze szczeg6lnym
uwzglednieniem patogenezy w tkance, interakcji zmutowanej ataksyny 3 i zmian
transkrypcyjnych w mézgu

Promotor: dr hab. Maciej Figiel, prof. ICHB PAN

Nadany przez: Instytut Chemii Bioorganicznej PAN

Dyscyplina: nauki biologiczne

Data obrony: 19.05.2023 r.

Data nadania: 28.06.2023 r.

Magdalena Paluch

Tytut rozprawy: Projektowanie, synteza i badanie wiasciwosci responsywnych polimeréw
z funkcjg termo-uwalniania

Promotor: dr hab. Marcin K. Chmielewski, prof. ICHB PAN

Promotor pomocniczy: dr Marcin Jarek

Nadany przez: Instytut Chemii Bioorganicznej PAN

Dyscyplina: nauki chemiczne

Data obrony: 26.05.2023 r.

Data nadania: 28.06.2023 r.

Agnieszka Szczepanska

Tytut rozprawy: Wybrane aspekty oddziatywan pomiedzy ludzka rybonukleazg Dicer
i czasteczkami kwas6w nukleinowych

Promotor: dr hab. Anna Kurzynska-Kokorniak, prof. ICHB PAN

Nadany przez: Instytut Chemii Bioorganicznej PAN

Dyscyplina: nauki biologiczne

Data obrony: 07.07.2023 .

Data nadania: 27.09.2023 r.

Paulina Nawrocka-Muszynska (z wyréznieniem)

Tytut rozprawy: Mutacje somatyczne i zmiany liczby kopii w raku podstawnokomdrkowym
skory-ze szczeg6lnym uwzglednieniem mutacji w niekodujacych czes$ciach genéw i miRNomie
Promotor: prof. dr hab. Piotr Koztowski

Promotor pomocniczy: dr Paulina Gatka-Marciniak

Nadany przez: Instytut Chemii Bioorganicznej PAN
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Dyscyplina: nauki biologiczne
Data obrony: 07.07.2023 r.
Data nadania: 27.09.2023 r.

Pawel Joachimiak

Tytut rozprawy: Charakterystyka molekularna transkryptéw HTT i ATXN3 w kontekscie ich roli
w patogenezie i uzycia jako cele w terapii choréb poliglutaminowych HD i SCA3

Promotor: dr hab. Agnieszka Fiszer, prof. ICHB PAN

Nadany przez: Instytut Chemii Bioorganicznej PAN

Dyscyplina: nauki biologiczne

Data obrony: 20.09.2023 .

Data nadania: 27.09.2023 r.

Carolina Sofia Pereira Roxo (z wyrdznieniem)

Tytut rozprawy: Badania wiasciwosci strukturalnych oraz fizykochemicznych G-kwadruplekséw
potencjalnie zwigzanych z aktywno$cig antyproliferacyjna

Promotor: prof. dr hab. Anna Pasternak

Promotor pomocniczy: dr Weronika Kotkowiak

Nadany przez: Instytut Chemii Bioorganicznej PAN

Dyscyplina: nauki biologiczne

Data obrony: 19.09.2023 r.

Data nadania: 27.09.2023 r.

Marta Wojnicka (z wyrdznieniem)

Tytut rozprawy: Potencjalna aktywnos$¢ DNazowa oraz mozliwe funkcje biologiczne wybranych
wariantéw delecyjnych ludzkiej rybonukleazy Dicer

Promotor: dr hab. Anna Kurzynska-Kokorniak, prof. ICHB PAN

Nadany przez: Instytut Chemii Bioorganicznej PAN

Dyscyplina: nauki biologiczne

Data obrony: 04.12.2023 r.

Data nadania: 06.12.2023 r.

Klementyna Marciniak

Tytut rozprawy: Identyfikacja regulatorowych RNA w metycylinoopornym szczepie
Staphylococcus aureus (MRSA) z wykorzystaniem wysokoprzepustowego
sekwencjonowania (Term-seq)

Promotor: dr hab. Kamilla Grzywacz, prof. ICHB PAN

Nadany przez: Instytut Chemii Bioorganicznej PAN

Dyscyplina: nauki biologiczne

Data obrony: 21.12.2023 r.

Data nadania: 22.12.2023 r.

Krzysztof Martyn

Tytut rozprawy: Multiple Criteria Decision Analysis methods inspired by other sub-disciplines
of artificial intelligence (Metody wielokryteriowego wspomagania decyzji inspirowane innymi
poddyscyplinami sztucznej inteligenc;ji)

Promotor: dr hab. inz. Mitosz Kadzinski, prof. PP

Nadany przez: Rada Dyscypliny Informatyka Techniczna i Telekomunikacja Politechniki
Poznanskiej

Dyscyplina: informatyka techniczna i telekomunikacja

Data obrony: 20.11.2023r.

Data nadania: 28.11.2023 r.
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Adam Olszewski

Tytut rozprawy: Model gotowoSci przedsiebiorstwa do wdrozenia bliZniaka cyfrowego
Promotor: dr hab. inz. Pawet Pawlewski, prof. PP

Promotor pomocniczy: dr inz. Karolina Werner-Lewandowska

Nadany przez: Komisja Doktorska Rady Dyscypliny Naukowej Wydziatu Inzynierii Zarzadzania
Politechniki Poznanskiej

Dyscyplina: nauki o zarzadzaniu i jakoSci

Data obrony: 17.10.2023 .

Data nadania: 13.11.2023 r.

Franciszek Sidorski

Tytut rozprawy: Wykorzystanie odnawialnych Zrédet i magazynéw energii w stacjach tadowania
autobusow elektrycznych

Promotor: prof. dr hab inz. Aleksandra Rakowska

Promotor pomocniczy: dr hab inz. Bartosz Ceran, prof. PP

Nadany przez: Rada Dyscypliny Inzynierii Srodowiska, Gérnictwa i Energetyki Politechniki
Poznanskiej

Dyscyplina: inzynieria Srodowiska, goérnictwo i energetyka

Data obrony: 17.10.2023 r.

Data nadania: 19.10.2023 r.

Ksztalcenie doktorantow

Srodowiskowe Studium Doktoranckie dziatajace przy ICHB PAN w 2023 roku liczyto 21 stuchaczy.
Sposréd nich w ICHB PAN doktoraty przygotowywato 17 oséb. 22 osobom Rada Naukowa ICHB
PAN nadata stopnie doktora.

Do Poznanskiej Szkoty Doktorskiej Instytutéw Polskiej Akademii Nauk (PSD IPAN?) w roku 2023
przyjeto 24 osoby. Obecnie PSD IPAN liczy 87 doktorantéw, przy czym zdecydowang wiekszos$¢
(69%) stanowia kobiety (60). Cudzoziemcy stanowig ok. 26% doktorantéw (23 osoby) z: Albanii
(1), Indii (10), Kamerunu (1), Libanu (1), Nigerii (1), Pakistanu (3), Turcji (2), Ukrainy (2),
Wielkiej Brytanii (1), Wietnamu (1). Najwiecej doktorantéw ksztatci sie w ICHB PAN - 45 oséb
(ok. 52% wszystkich doktorantow PSD IPAN).

Uczestnicy innych form ksztalcenia

W 2023 roku 85 uczniéw szkoét Srednich i studentdw z réznych polskich i zagranicznych uczelni
(m.in. z Uniwersytetu im. Adama Mickiewicza w Poznaniu, Politechniki Poznanskiej, Uniwersytetu
Przyrodniczego w Poznaniu, Uniwersytetu Medycznego im. Karola Marcinkowskiego w Poznaniu,
Uniwersytetu Gdanskiego, Uniwersytetu Jagielloniskiego w Krakowie, Politechniki Gdanskiej,
Uniwersytetu Umea w Szwecji, Instytutu Genetyki Roslin PAN w Poznaniu, I Liceum Ogdlno-
ksztatcgcego im. K. Marcinkowskiego w Poznaniu), realizowato w laboratoriach Instytutu swoje
prace magisterskie, odbywato praktyki, staze lub uczestniczyto w zajeciach na indywidualnym
toku studiéw.

1 PSD IPAN tworzg: Instytut Chemii Bioorganicznej PAN; Instytut Genetyki Ro$lin PAN; Instytut Genetyki
Cztowieka PAN; Instytut Fizyki Molekularnej PAN; Instytut Dendrologii PAN.
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Wynalazki

W 2023 r. dokonano jednego miedzynarodowego zgtoszenia wynalazku.

Numer zgtoszenia miedzynarodowego: PCT/PL2023/050017 (P.440687)

Data zgtoszenia: 17.03.2023 r.

Tytut: Zwigzek niskoczasteczkowy do zastosowania w leczeniu ataksji rdzeniowo-mézdzkowej
typu 3.

Autorzy: Maciej Figiel, Piotr Piasecki, Kalina Wiatr

Uzyskano 2 krajowe patenty:

Nr patentu: PL 243776

Nr zgtoszenia: P.405224

Data uzyskania: 04.07.2023

Tytut: Czasteczka kwasu nukleinowego, kaseta ekspresyjna, wektor ekspresyjny, komérka euka-
riotycznego gospodarza i zastosowanie czgsteczki kwasu nukleinowego w terapii choréb wywo-
tywanych ekspansja tréjnukleotydowych powtoérzen typu CAG.

Tworcy: |Wlodzimierz Krzyiosiak|, Marta Olejniczak, Paulina Galka-Marciniak, Agnieszka
Fiszer

Nr patentu: PL 243777

Nr zgloszenia: P.422094 (wydzielony z P.405224)

Data uzyskania: 04.07.2023

Tytut: Czasteczka kwasu nukleinowego, kaseta ekspresyjna, wektor ekspresyjny, komorka euka-
riotycznego gospodarza i zastosowanie czasteczki kwasu nukleinowego w terapii chor6b wywoty-
wanych ekspansjg tréjnukleotydowych powtoérzen typu CAG.

Tworcy: |Wlodzimierz Krzyiosiak|, Marta Olejniczak, Paulina Galka-Marciniak, Agnieszka
Fiszer

oraz uzyskano prawo ochrony na jeden znak towarowy:

Nr prawa ochronnego: R.363593 - wspolne prawo ochronne z Politechnikg Poznanska (ECBiG)
Nr zgtoszenia: Z.538606

Data udzielenia: 11.05.2023

Autorzy: Piotr Lukasiak, Jacek Blazewiecz, Marek Figlerowicz, Luiza Handschuh, Gabriela
Deling

Dzialalnos¢ wydawnicza

Instytut Chemii Bioorganicznej PAN posiada wiasny Osrodek Wydawnictw Naukowych, ktory
w 2023 roku prowadzit dziatalnos¢ wydawnicza, obejmujaca publikacje dwéch czasopism oraz
wydanie jednej ksigzki.

Czasopisma

Kwartalnik BioTechnologia wydawany jest przez Instytut Chemii Bioorganicznej PAN i Komitet
Biotechnologii PAN. Redaktorem naczelnym czasopisma jest prof. dr hab. Marek Figlerowicz,
a zastepca redaktora naczelnego - dr hab. Agata Tyczewska, prof. ICHB PAN. Jak co roku wydano
4 numery, a ich taczny naktad wynidst 600 egz. Opublikowano 31 artykutéw nie tylko z zakresu
biotechnologii, ale réwniez biologii obliczeniowej i bionanotechnologii. BioTechnologia
wydawana jest w jezyku angielskim. Czasopismo znajduje sie w Wykazie czasopism naukowych
i recenzowanych materiatéw z konferencji miedzynarodowych oraz wydawnictw monografii
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naukowych MEIN i ma przyznane 70 pkt. Publikowane artykuty sa dostepne w Internecie
na zasadzie Open Access na platformie Termedii.

Computational Methods in Science and Technology, to kwartalnik wydawany przez OWN
i PCSS. Redaktorami sg prof. dr hab. Krzysztof Witold Wojciechowski, dr Maciej Stroinski
i prof. dr hab. Jan Weglarz. Tematyka dotyczy metod obliczeniowych i technologii infor-
matycznych. Artykuty s3 dostepne w Internecie na zasadzie Open Access na platformie PCSS pod
adresem http://cmst.eu/.

Ksigzka
farles Laluczastox Carles Lalueza-Fox, Genetyczna historia nieréwnosci, w przekta-
Genetyczna historia dzie Andrzeja Wojtowicza. Praca w oryginale ukazata sie naktadem
nierownoscCl wydawnictwa MIT Press w roku 2022. Carles Lalueza-Fox jest biolo-

giem, specjalista w obszarze badan kopalnego DNA i genetyki ewolu-
cyjnej. Od 2008 roku prowadzi badania w Instytucie Biologii
Ewolucyjnej Uniwersytetu Pompeu Fabra w Barcelonie. Wcze$niej
odbyt staze podoktorskie na uniwersytetach w Cambridge i Oxfor-
dzie, pracowat rowniez dla islandzkiej firmy deCODE Genetics, pio-
niera genetycznych badan populacyjnych i ich zastosowania w me-
dycynie personalizowanej. Ksigzka pokazuje przyktady nieréwnosci
spotecznych, odkrytych dzieki badaniom DNA populacji ludzkich
z roznych regionéw $wiata.

Nagrody i wyréznienia

Nagrody krajowe i zagraniczne przyznane pracownikom ICHB PAN:

o Zloty Krzyz Zastugi za zastugi w dziatalno$ci naukowo-badawczej: Artur Binczewski,
dr hab. inz. Krzysztof Kurowski, dr inz. Cezary Mazurek, dr inz. Norbert Meyer, dr hab.
Marta Olejniczak, prof. ICHB PAN, prof. dr hab. Anna Pasternak, dr hab. Jan Wrzesinski,
prof. ICHB PAN;

e Srebrny Krzyz Zastugi za zastugi w dzialalno$ci naukowo-badawczej: dr hab. Paulina
Jackowiak, prof. ICHB PAN, dr hab. Agnieszka Kiliszek, prof. ICHB PAN, dr hab. Anna
Kurzynska-Kokorniak, prof. ICHB PAN, dr hab. Magdalena t.uczak, prof. ICHB PAN, Robert
Pekal, Tomasz Piontek, dr hab. Mitosz Ruszkowski, prof. ICHB PAN, dr hab. Anna
Urbanowicz, prof. ICHB PAN;
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Brazowy Krzyz Zastugi za zastugi w dziatalnosci naukowo-badawczej: dr Joanna Banasiak,
Bartosz Belter, Krzysztof Kotat, dr f.ukasz Marczak, dr hab. inz. Ariel Oleksiak, Tomasz Parkota,
Marcin Ptociennik, dr hab. Agata Tyczewska, prof. ICHB PAN;

Medal Srebrny za Dtugoletnig Stuzbe, za wzorowe, wyjatkowo sumienne wykonywanie
obowigzkéw wynikajacych z pracy zawodowej: Maciej Brzezniak, Radostaw Januszewski,
dr inZ. Marcin Lawenda, Bartosz Lewandowski, Robert Szuman, dr inz. Krzysztof Turza,
dr inz. Pawel Wolniewicz, Marcin Wolski;

Medal Brazowy za Dtugoletnig Stuzbe, za wzorowe, wyjatkowo sumienne wykonywanie
obowigzkéw wynikajgcych z pracy zawodowej: Tomasz Kuczynski, Piotr Rydlichowski,
Joanna Urbaniak, Maciej Wisniewski;

Medal uznania i wdziecznosci za zastugi dla Instytutu: Elzbieta Adamczyk, Magdalena
Augustyniak, Ewa Bartoszek, dr Jakub Barciszewski, Krzysztof Bak; Julia Brzoska-Karwat,
Matgorzata Dabkiewicz, Agnieszka Konrad, Elzbieta Kopinska, dr Natalia Koralewska,
prof. dr hab. Adam Kraszewski, Adam Kubasinski, Agnieszka Lawniczak, Dorota Nosal,
Matgorzata Radwariska-Borucka, Agata Redmer, Anna Sarnowska, prof. dr hab. Michat
Sobkowski, prof. ICHB PAN, dr Pawet Strézycki, Grazyna Wawrzyniak, Katarzyna
Wielentejczyk, Renata Wilnicka, Teresa Wojciechowska, dr Andrzej Wéjtowicz, Marcin
Zielinski;

Nadanie tytutu doktora honoris causa Uniwersytetu im. Adama Mickiewicza Profesorowi
Andrzejowi B. Legockiemu, bytemu Dyrektorowi ICHB PAN i Przewodniczagcemu Rady
Naukowej ICHB PAN, ,w hotdzie wybitnej osobowosci nauki w Polsce, wielkiemu naukow-
cowi, chemikowi 0 uznanym autorytecie miedzynarodowym, znakomitemu administrato-
rowi, organizatorowi i spotecznikowi”;

Nadanie tytutu Cztonka Honorowego PTBioch, w uznaniu za ogromne zaangazowanie
w dziatalno$¢ Towarzystwa, dla prof. dr. hab. Andrzeja B. Legockiego;

Wybor na cztonka korespondenta Wydziatu IV Przyrodniczego Polskiej Akademii Umiejet-
nosci (PAU) prof. dr. hab. Marka Figlerowicza;

Ztoty Medal ,Verba Docent - Exempla Trahunt Stowa Ucza - Przyktady Pociagajg” przy-
znany przez Towarzystwo im. Hipolita Cegielskiego dla prof. dr. hab. Marka Figlerowicza;
Nominacja do bazy AcademiaNet zawierajgcej profile kobiet-naukowcéw, ktére prezen-
tuja doskonato$¢ naukowa oraz wybitne osiggniecia w dziedzinie nauki, dla:

o prof. dr hab. Anny Pasternak;

o dr hab. Katarzyny Pachulskiej-Wieczorek, prof. ICHB PAN;

Wybér naukowcoéw z Instytutu do Komitetéw Naukowych Polskiej Akademii Nauk:

o do Komitetu Biologii Molekularnej Komoérki wybrano: prof. dr. hab. Jana Barci-
szewkiego, dr. hab. Macieja Figla, prof. dr hab. Elzbiete Kierzek, prof. dr. hab. Piotra
Koztowskiego;

o do Komitetu Biotechnologii wybrano: prof. dr. hab. Jana Barciszewskiego, dr hab.
Agnieszke Fiszer, prof. ICHB PAN;

o do Komitetu Genetyki Cztowieka i Patologii Molekularnej wybrano prof. dr. hab.
Piotra Koztowskiego;

Nagroda JM Rektora Politechniki Poznanskiej za wybitne osiggniecia naukowe i dydak-
tyczne w roku 2022, dla prof. dr hab. Marty Szachniuk i dr. hab. Macieja Antczaka;

Wybér prof. dr hab. Marty Szachniuk do Rady Kuratoréw Wydziatu IV (Nauk Tech-
nicznych) Polskiej Akademii Nauk na kadencje 2023-2026;

Wybér do Komitetu Stypendialnego Rady Federacji Europejskich Towarzystw Bioche-
micznych (FEBS) dr. Pawla Switonskiego;

Umieszczenie na oktadce ACS Medicinal Chemistry Letters artykutu: Physicochemical
and antiproliferative characteristics of RNA and DNA sequence-related G-quadruplexes
dr Weroniki Kotkowiak, mgr Caroliny Roxo i prof. dr hab. Anny Pasternak (publikacja:
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W. Kotkowiak, C. Roxo, A. Pasternak Physicochemical and antiproliferative characteristics
of RNA and DNA sequence-related G-quadruplexesc, ACS Medicinal Chemistry Letters 2023,
14, 35-40);

Nagroda w konkursie The International Design Awards (IDA) za projekt AGAMEDE dla
Instytutu Chemii Bioorganicznej PAN (dr. Radostaw Pilarski). Powstate w Instytucie
laboratorium AGAMEDE otrzymato tytut ,Honorable Mention” w kategorii “Other Interior
Designs”;

Nagroda IF Product Design Award w konkursie organizowanym przez International
Forum Design dla systemu AGAMEDE, opracowanego przez zesp6t Instytutu Chemii
Bioorganicznej PAN - dr Radostaw Pilarski;

Honorowe wyrdznienie - DIAMENTY 2023 przyznane przez Komitet Krystalografii
Polskiej Akademii Nauk:

o w kategorii Krystalografia biologiczna i medyczna za najlepsza prace krystalogra-
ficzng opublikowang przez polskich autoréw w 2022 r. dla autoréw pracy w Inter-
national Journal of Biological Macromolecules, New aspects of DNA recognition by
group Il WRKY transcription factor revealed by structural and functional study of
AtWRKY18 DNA binding domain: dr Marty Grzechowiak, dr Agnieszki Ruszkow-
skiej, dr Joanny Sliwiak, dr hab. Anny Urbanowicz, prof. ICHB PAN, prof. dr hab.
Mariusza Jaskdlskiego i dr hab. Mitosza Ruszkowskiego, prof. ICHB PAN;

o w kategorii Teoria, metodyka i dydaktyka krystalografii dla autoréw pracy w Jour-
nal of Applied Crystallography, The Euler characteristic as a basis for teaching
topology concepts to crystallographers: prof. dr. hab. Mariusza Jaskdlskiego et al;

Nagroda Polskiego Towarzystwa Promieniowania Synchrotronowego za najlepsza prace
opublikowang w 2021 r. wykorzystujaca promieniowanie synchrotronowe, przyznana
w styczniu 2023 r. Nagrode otrzymali: dr Barbara Imiotczyk, dr Joanna Sliwiak,
dr Magdalena Bejger, dr. hab. Mirostaw Gilski, prof. dr. hab. Mariusz Jaskdlski, za prace
pt., Crystal structures of the elusive Rhizobium etli I-asparaginase reveal a peculiar active
site” opublikowang w Nature Communications;

Stypendium Ministra Edukacji i Nauki dla wybitnych mtodych naukowcéw, przyznane
dr Paulinie Gatka-Marciniak;

Stypendium doktoranckie w ramach 23. edycji programu L’Oréal-UNESCO ,Dla Kobiet
i Nauki” przyznane mgr inz. Angelice Andrzejewskiej-Romanowskiej;

Stypendium START 2023 FNP przyznane przez Fundacje na rzecz Nauki Polskiej
dla dr Anny Kotowskiej-Zimmer;

Stypendium The Kosciuszko Foundation ExchangeToTheUS na rok akademicki 2023 /2024
w ramach programu Exchange to the U.S,, finansowanego przez KF, umozliwiajace polskim
uczonym realizacje projektéw badawczych lub artystycznych na amerykanskich uczel-
niach, dla dr. Piotra Mateckiego;

Nominacja do Nagrody Heisiga, przyznawanej przez Uniwersytet Wroctawski, za badania
strukturalne biatek o duzym znaczeniu dla rozwoju medycyny i wktad w udoskonalenie
metod krystalografii rentgenowskiej, dla prof. dr. hab. Mariusza Jaskolskiego;

Nominacja do nagrody EDUinspiracje 2023 w kategorii ,Synergia dla edukacji” za projekt
pn. , Europejski e-podrecznik chirurgii krtani — e-uniwersytet medyczny oparty na transmis-
jach wideo z zabiegéw” dla Poznanskiego Centrum Superkomputerowo-Sieciowego;
Powotanie pracownikéw ICHB PAN na cztonkéw Wielkopolskiego Forum Inteligentnych
Specjalizacji - dziatania podejmowanego w zwigzku z Programem Fundusze Europejskie
dla Wielkopolski 2021-2027 (FEW 2021+): dr Lucyny Budzko i dr. Cezarego Odrzy-
g6zdzia;
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e Nagroda dla mgr. Juliana Zacharjasza przyznana przez Polskie Towarzystwo Bioche-
miczne, za szczegdlnie interesujace przedstawienie prac biochemicznych;

e Nagrody Dyrektora ICHB PAN:

o za najlepsza w roku 2022 prace doktorska dla dr Magdaleny Dabrowskiej
(Optymalizacja technologii CRISPR-Cas9 w kontekscie celowania w sekwencje
powtarzajqce sie);

o za najlepszg prace przegladowa w 2022 r. dla dr Joanny Banasiak i prof. dr. hab.
Michata Jasinskiego (ATP-binding cassette transporters in nonmodel plants);

o za najlepsza prace eksperymentalng w 2022 r. dla dr Anny Kotowskiej-Zimmer,
dr. Lukasza Przybyta, mgr inz. Marianny Pewinskiej, (dr inZ. Joanny Suszynskiej-
Zajczyk), mgr inz. Doroty Wronki, dr. hab. Macieja Figla, prof ICHB PAN, dr hab.
Marty Olejniczak, prof ICHB PAN (4 CAG repeat-targeting artificial miRNA lowers
the mutant huntingtin level in the YAC128 model of Huntington’s disease);

o za najlepsze postery w 2022 r. wytonione sposréd 64 prezentowanych na sesji
posterowej:

- dladr Eweliny Katuznej, mgr inz. Juliana Zacharjasza, mgr inz. Marty Sztachery,
dr Moniki Piweckiej (Surveying the transcriptome of mouse pituitary gland in
space and time)

- dla mgr. Pawla Pawelczaka, dr Agnieszki Fedoruk-Wyszomirskiej, dr hab. Mat-
gorzaty Giel-Pietraszuk, prof. ICHB PAN, dr Doroty Gurdy-WoZnej, prof. dr hab.
Elizy Wyszko (Anti-aging properties of 4-N-furfurylcytosine);

e Nagroda im. Wtodzimierza Mozotowskiego przyznana mgr. inz. Julianowi Zacharjaszowi
przez Polskie Towarzystwo Biochemiczne za doniesienie plakatowe prezentowane na
V kongresie BI02023 w Szczecinie;

e Wyrdznienie zgloszenia konferencyjnego mgr inz. Marty Sztachery do prezentacji ustnej
przez Komitet Naukowy zjazdu ,The Polish RNA Biology Meeting”;

e Wyrdznienie zgltoszenia konferencyjnego dr Moniki Piweckiej do prezentacji ustnej przez
Komitet Organizacyjny EMBO Workshop ,Gene Regulatory Mechanisms in Neural Fate
Decisions” (Hiszpania 2023),

e Nagroda za najlepszy poster prezentowany podczas 19th International Workshop on
Plant Membrane Biology (Tajwan, Taipei) dla dr. Tomasza Jamruszki;

e Nagroda/dofinansowanie projektu ,Identification of cell-type specific miRNA regulation
in neuroendocrine cells”, przyznana dr Monice Piweckiej przez firme Eclipse-Bio (USA);

e Wybér przez Firme Bio-Techne zdjecia z eksperymentu RNAScope mgr inz. Marty
Sztachery do kalendarza: 2023 Art of RNAscope Calendar, gdzie reprezentowato miesigc
wrzesien.

Organizacja seminariow i konferencji naukowych

Instytutowe Seminaria Naukowe
Organizacja i prowadzenie: dr Pawet Zmora (program w zataczeniuy, s. 198).

Poznanski Salon RNA

Spotkania dyskusyjne poswiecone naukom o zyciu, organizowane cyklicznie w ICHB PAN (9 spot-
kan). Organizacja i prowadzenie: dr hab. Zbigniew Warkocki, prof. ICHB (program dostepny na
stronie: https://portal.ichb.pl/rna-salon-poznan oraz w zatgczeniu, s. 200).

28


https://portal.ichb.pl/rna-salon-poznan

14. Tydzien Mézgu
13-17.03.2023 r. Poznan, organizatorzy: Polska Akademia Nauk - Oddziat w Poznaniu, Instytut

Chemii Bioorganicznej PAN, Instytut Genetyki Cztowieka PAN w Poznaniu, ok. 1 200 uczestnikéw,
10 referatéw (program w zalaczeniu, s. 204).

y2uUunderstand and Describe Life”

35-lecie Instytutu Chemii Bioorganicznej PAN i 30-lecie Poznanskiego Centrum Superkompute-
rowo-Sieciowego. Organizatorzy: Instytut Chemii Bioorganicznej wraz z afiliowanym przy nim
Poznanskim Centrum Superkomuterowo-Sieciowym, ok. 500 uczestnikéw, 31 referatow (pro-
gram w zatgczeniu, s. 201).

EMBO Workshop ,Non-coding RNA medicine”

15-18.05.2023 r. konferencja, organizatorzy: dr hab. Barbara Uszczynska Ratajczak, prof. ICHB
PAN, Instytut Chemii Bioorganicznej PAN, ok. 105 uczestnikéw, 49 wystgpien w ramach 6 sesji
tematycznych (program w zalaczeniu, s. 205)

Konferencje naukowe zorganizowane przez Fundacje ICHB PAN:

Znaczenie komunikacji w budowie swiadomosci spotecznej szczepien przeciw COVID
igrypie

26-27.10.2023 r. konferencja krajowa (hybrydowo), organizatorzy: Instytut Chemii Bioorga-
nicznej PAN, ok. 300 uczestnikow, 6 referatéw (program w zatgczeniu, s. 210).

»~Hipoteza Gai w kontekscie lokalnych i globalnych dzialan na rzecz bioréznorodnosci”
20-21.11.2023 r. konferencja krajowa, organizatorzy: Instytut Chemii Bioorganicznej PAN we
wspétpracy z Instytutem Filmu, Mediow i Sztuk Audiowizualnych UAM, ok. 50 uczestnikéw,
24 referaty (program w zataczeniuy, s. 211).

Najwazniejsze osiagniecia

Historia genetyczna spoleczenstwa panstwa Piastow

Pojawienie sie Stowian w Europie Srodkowo-Wschodniej byto przedmiotem ponad 200-letniej
debaty, napedzanej dwiema sprzecznymi hipotezami. Pierwsza zaklada, Ze Stowianie dotarli na
obszar dzisiejszej Polski nie wczes$niej niz w VI wieku naszej ery; druga, ze zamieszkiwali ten
region juz w epoce zZelaza. Testowanie obu hipotez nie jest trywialne, zwazywszy, ze kremacja
zmartych byta dominujacym zwyczajem w Europie Srodkowej od péZnej epoki brazu do $rednio-
wiecza. W efekcie przeprowadzonych analiz odkryto bliskie pokrewienstwo miedzy populacjami
zwigzanymi z kulturg Wielbarskg a wspotczesnymi i kopalnymi populacjami pétnocnoeuropej-
skimi. Stwierdzono, Ze osoby z okresu Zelaza miaty wszystkie komponenty genetyczne niezbedne
do powstania populacji panstwa Piastéw. Zebrane dane dowodzg, Ze populacja zwigzana z kulturg
Wielbarska zostata utworzona przez migrantéw z potnocy, ktérzy najprawdopodobniej dotarli do
regionu dzisiejszej Polski na poczatku pierwszego tysiaclecia naszej ery i zmieszali sie z auto-
chtonami. Przedstawione wyniki sa zgodne z hipoteza zakladajaca genetycznag kontynuacje
miedzy okresem zelaza a $redniowieczem w Europie Srodkowo-Wschodniej. Archeogenomika to
dynamicznie rozwijajaca sie interdyscyplinarna dziedzina badawcza napedzana rozwojem tech-
nik umozliwiajacych pozyskiwanie i analize kopalnego DNA (aDNA). Ostatnie postepy w bada-
niach aDNA znaczaco przyczynity sie do zwiekszenia naszego zrozumienia historii naturalnej
ludzi. Jednym z najwazniejszych wyzwan stojacych przed archeogenomikg jest integracja wysoko
heterogennych danych genetycznych, archeologicznych i antropologicznych oraz ich komplek-
sowa analiza, uwzgledniajaca zmiany zachodzace w czasie i przestrzeni. Dzieki takiemu podejsciu
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mozna wyjasni¢ zwiazki miedzy przeszlymi populacjami w kontekscie migracji czy rozwoju kultu-
rowego. Aby sprosta¢ tym wyzwaniom, opracowano portal internetowy Human AGEs. Skupia sie
on na tworzeniu wszechstronnych wizualizacji przestrzennych i czasowych obejmujacych infor-
macje genetyczne, archeogenomiczne i archeologiczne, ktéore moga by¢ dostarczane przez
uzytkownika lub tadowane z grafowej bazy danych. Interaktywna aplikacja mapy moze wyswiet-
la¢ wiele warstw danych w réznych formach, takich jak wykresy babelkowe, wykresy kotowe,
mapy ciepta czy chmury tagéw. Wizualizacje te mozna modyfikowa¢ za pomoca réznych opcji
grupowania, filtrowania i stylizacji, a stan mapy mozna eksportowaé do obrazu o wysokiej roz-
dzielczosci lub zapisac jako plik sesji do p6Zniejszego uzytku. Human AGEs, wraz z samouczkiem,
sg dostepne pod adresem https://archeogenomics.eu/

Publikacje:

[. Stolarek, M. Zenczak, L. Handschuh, A. Juras, M. Marcinkowska-Swojak, A. Spinek, A. Debski,
M. Matla, H. K6¢ka-Krenz, J. Piontek, Polish Archaeogenomics Consortium Team, M. Figlerowicz
Genetic history of East-Central Europe in the first millennium CE

GENOME BIOLOGY 2023, 24: 173

L. Ciecierski, I. Stolarek, M. Figlerowicz

Human AGEs: an interactive spatio-temporal visualization and database of human archeo-
genomics

NUCLEIC ACIDS RESEARCH 2023, 51: 269-273

Wspélpraca:
Uniwersytet im. Adama Mickiewicza w Poznaniu

Finansowanie:
projekt NCN SYMFONIA nr 2014/12/W/NZ2/00466 (kierownik projektu: Marek Figlerowicz)

Antynowotworowe wlasciwosci kwadrupleksow

Projekt miat na celu zaprojektowanie nowych czasteczek G-kwadruplekséw o potencjalnym
znaczeniu antynowotworowym. Przeprowadzono synteze nowych czasteczek bispecyficznych
G-kwadruplekséw ukierunkowanych jednocze$nie na dwa cele molekularne, potencjalnie istotne
dla przezycia komérek nowotworowych. Uzyskane czasteczki poddane zostaty kompleksowym
badaniom termodynamicznym, ktére umozliwity wybo6r najbardziej obiecujgcych kandydatéw.
Przeanalizowano ich wtasciwosci fizykochemiczne i aktywnos$¢ antyproliferacyjna w liniach
komoérek nowotworowych i wykazano istotne obnizZenie ich Zywotnosci. Jednocze$nie przeana-
lizowano i por6wnano witasciwosci fizykochemiczne i biologiczne oligonukleotydéw tworzacych
G-kwadrupleksy RNA oraz DNA. Miedzyczasteczkowe G-kwadrupleksy roznity sie dtugoscia petli,
liczba G-tetrad i homogenno$cig rdzenia. Badania pokazaty, ze nawet niewielkie réznice w sek-
wencji inicjuja pewne zmiany witasciwosci G-kwadruplekséw. Kwadrupleksy DNA s3 mniej
stabilne termicznie niz ich odpowiedniki RNA, bardziej zr6znicowane topologicznie i s lepszymi
kandydatami na inhibitory proliferacji komoérek nowotworowych. Najwyzszg aktywnos$¢ anty-
proliferacyjng w badanej grupie czasteczek zaobserwowano dla dwoch G-kwadruplekséw DNA
o homogennym rdzeniu i nizszej zawartos$ci reszt tymidynowych w petlach. Zastosowanie tych
czasteczek doprowadzito do zmniejszenia zywotnosci komoérek do 65% i 33%, odpowiednio
dla linii komérkowych HeLa i MCF-7. Wyniki moga by¢ wykorzystane w nowych podej$ciach
do terapii nowotworoéw i projektowaniu lekéw opartych na G-kwadrupleksach.

Publikacje:
C. Roxo, K. Zielinska, A. Pasternak

Bispecific G-quadruplexes as inhibitors of cancer cells growth
BIOCHIMIE 2023, 214(Pt A): 91-100
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W. Kotkowiak, C. Roxo, A. Pasternak

Physicochemical and antiproliferative characteristics of RNA and DNA sequence-related
G-quadruplexes

ACS MEDICINAL CHEMISTRY LETTERS 2023, 14, 1: 35-40
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Allelospecyficzna analiza poziomu ekspresji genéw

Nieréwnowaga alleliczna to wazny, cho¢ trudny do analizy, aspekt wielu choréb, w tym choréb
poliglutaminowych (poliQ), ktére sa spowodowane ekspansja szlakéw trinukleotydowych CAG
w obrebie okreslonych genéw. W ramach przeprowadzonych badan, zidentyfikowano warianty
SNP wystepujace w sekwencji transkryptow HTT i ATXN3 (zwigzanych z chorobg Huntingtona
(HD) i ataksjg rdzeniowo-mézdzkowa typu 3 (SCA3)), pozwalajgce na odrdznienie allelu zmuto-
wanego od prawidlowego. Nastepnie, informacje te wykorzystano w technice ddPCR do ilo$cio-
wego okre$lenia poziomu ekspresji poszczegdlnych alleli. Analizy przeprowadzono w prébkach
uzyskanych z ludzkich linii komérkowych HD i SCA3: fibroblastéw, indukowanych pluripotent-
nych komdrek macierzystych, neuronalnych komoérek macierzystych oraz neurondéw. Analogiczne
eksperymenty wykonano na materiale z tkanki moézgowej pobranej z biallelicznego modelu
mysiego HD (Hu 128/21). Metode allelo-specyficznego ddPCR wykorzystano takze do sprawdze-
nia poziomu alleli po zastosowaniu metod inzynierii genetycznej, CRISPR-Cas9, oraz do oceny
efektywnos$ci dziatania allelo-selektywnych oligonukleotyddéw. Uzyskane wyniki pozwolity sfor-
mutowacé nowe spostrzezenia odno$nie zmian w poziomie ekspresji alleli podczas réznicowania
neuronalnego.
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Allele-specific quantitation of ATXN3 and HTT transcripts in polyQ disease models
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Badania strukturalne i funkcjonalne transporteréw ABC

Wiele ro$linnych transporteréw ABC nie zostato jeszcze szczeg6towo scharakteryzowanych
zaré6wno pod wzgledem strukturalnym jak i funkcjonalnym. Z wykorzystaniem metod dynamiki
molekularnej przeprowadzono symulacje dla transportera MtABCG46 oraz czasteczek transpor-
towanych przez to biatko. Okreslono zalezno$ci strukturalne, bariery energetyczne, a takze
wptyw hydrolizy ATP na rearanzacje helis alfa tworzacych pasaz dla transportu. W czasteczce
transportera zidentyfikowano przej$ciowa Sciezke dostepu, ktéra jest bezposrednio zaangazo-
wana w rozpoznawanie i selektywny transport 4-kumaranu i likwirytygeniny przez btone ko-
morkowa. We wspotpracy z zespotem zagranicznym opracowano testy aktywnosci enzymatycz-
nej transporteréw ABC. Biatka te czesto 1acza rozpoznawanie i translokacje czasteczek przez
btony biologiczne z hydroliza ATP. W przypadku niektérych z nich wykazano, ze hydroliza ATP
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jest stymulowana obecnoS$cig transportowanych molekut. Wykorzystujac te obserwacje opraco-
wano testy enzymatyczne do identyfikacji endogennych ligandéw transportera. Testy te, dzieki
swojej prostocie i jednoczesnie duzej czutos$ci stanowig wazne i nowe narzedzie w badaniach
przesiewowych majacych na celu poszukiwanie endogennych molekut transportowanych przez
biatka ABC. Metode przetestowano w réznych uktadach modelowych, m.in. w Medicago truncatula
i Arabidopsis thaliana. W przypadku Arabidopsis stanowita ona wazne wsparcie przy identyfikacji
kamaleksyny jako endogennego substratu dla biatka AtABCG36.

Publikacje:
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M. Geisler, ]. Brezovsky, M. Jasinski

Restriction of access to the central cavity is a major contributor to substrate selectivity in plant
ABCG transporters

CELLULAR AND MOLECULAR LIFE SCIENCES 2023, 80,105
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G. Sancho-Andrés, K. Pakula, ]. Ziegler, K. Gorzolka, M. Zwiewka, T. Nodzynski, K. Harter,
C. Sanchez-Rodriguez, M. Jasinski, S. Rosahl, M.M. Geisler

An LRR receptor kinase controls ABC transporter substrate preferences during plant growth-
defense decisions

CURRENT BIOLOGY 2023,33(10): 2008-2023.e8
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Analiza strukturalna wirusa grypy

Wirus grypy A (IAV) jest wirusem uktadu oddechowego powodujacym epidemie i pandemie.
Wiedza na temat drugorzedowej struktury RNA [AV in vivo jest kluczowa dla lepszego zro-
zumienia biologii wirusa i opracowania nowych lekéw przeciwwirusowych. Stosujac podejscia
SHAPE-MaP i DMS-MaPseq zbadano struktury drugorzedowe genomowego RNA (VRNA) pande-
micznego szczepu grypy A/California/04/2009 (H1N1) w wirionie oraz w komérce. Okre$lono
struktury drugorzedowe wszystkich o$miu segmentéw vRNA in virio. Warto zauwazy¢, Ze po raz
pierwszy pokazano drugorzedowg strukture vRNA w zywych komorkach (vVRNAS, 7 i 8). Okres-
lono potencjalnie funkcjonalne motywy strukturalne istniejace w §rodowiskach in virio i in cellulo.
Motywy te moga odgrywac kluczowa role w cyklu replikacyjnym wirusa. Ponadto przeprowa-
dzono analize struktur vRNA pod wzgledem doktadno$ci przewidywan oraz konserwatywnosci
par zasad znajdujac wiele wysoce zachowanych motywoéw vRNA dla szczepéw typu A. Odkryte
motywy strukturalne vRNA mogg stanowi¢ potencjalnie dobre cele nowych strategii antygry-
powych nakierowanych na RNA.
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Wykorzystanie katalitycznych RNA do regulacji ekspresji ludzkich genéw
mitochondrialnych

__ Promolor Sokvonciapssazesia___PKTLS Hov_Torminaior Mutacje w genomie mitochondrialnym s3 czestymi
przyczynami powaznych patologii. W celu eliminacji

/ patologicznych RNA, opracowano nowg strategie

manipulacji poziomem RNA w komérkach ludzkich

- / przy uzyciu fragmentéw genoméw RNA wiruséw

roslinnych: mozaiki tytoniu oraz bromowirusa.
Cvioplazma 76 wzgledu na podobienstwo strukturalne do tRNA
mozliwy byt efektywny transport sekwencji aktyw-
nych katalitycznie (rybozyméw) do wnetrza mito-
chondriéw. Uzyskano specyficzne obnizenie pozio-
mu docelowego mitochondrialnego mRNA ATP6,
oraz biatka ATP6, przy jednoczesnym braku efektéw
niespecyficznych. Zmiany ekspresji ATP6 wskazy-
waly na znaczace uposledzenie taficucha fosforylacji
oksydacyjnej oraz deficyty w oddychaniu komoérko-
wym. Opracowana strategia oferuje ogromne mozliwosci bezposredniego badania funkcji
ludzkich genéw mitochondrialnych, a takze moze by¢ w przysztosci skutecznym narzedziem
terapeutycznym w chorobach mitochondrialnych.

Jadro
komérkowe
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Zbadanie struktury i aktywnosci enzyméw HISN6 i GDH2 kluczowych dla metabolizmu
aminokwasow u roslin

W pracy ujawniono, ze enzym HISN6, bedacy czescig roslinnego szlaku biosyntezy histydyny,
wykazuje niezwykle wysokie powinowactwo do fosforanu histydynolu (HOLP) i unikalne cechy
strukturalne, takie jak drgajacy niczym struna region w poblizu miejsca aktywnego. Region ten
jest konserwatywny u ros$lin, a jego ruch w kierunku miejsca aktywnego enzymu jest kluczowym
elementem cyklu katalitycznego. Odkrycie to moze mieé potencjalne zastosowanie w projek-
towaniu i opracowywaniu nowych herbicydéw ukierunkowanych na enzymy roslinne HISNG,
nieobecne u zwierzat. Zbadano réwniez enzym GDH2 pochodzacy z modelowej rosliny Arabi-
dopsis thaliana, niezbedny w metabolizmie azotu i wegla. Odkryto, Ze wbrew oczekiwaniom,
enzym ten nie zawiera klasycznego miejsca wigzania wapnia (tzw. EF-hand). Z kolei poréwnaw-
cze badania enzymatycznej aktywnosci wykazaty, ze GDH1 i GDH2 charakteryzuja podobne
parametry Kinetyczne, a wapn ma nieznaczny wptyw na aktywno$¢. Analiza profilu ekspres;ji
genow ujawnita, Ze GDH2 jest najbardziej rozpowszechniong izoforma u A. thaliana, co podkresla
jego znaczenie w biologii roslin.
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Oszacowanie przebiegu epidemii mpox w Poznaniu w oparciu o analize $sciekow

Dotychczas wirus mpox wystepowat gtéwnie w Afryce Srodkowo-Zachodniej i wywotywat choro-
be mpox (dawniej matpia ospa). W 2022 roku po raz pierwszy wykryto rozprzestrzenianie sie
tego wirusa poza terenem endemicznym, gtéwnie w Europie oraz Ameryce Péinocnej, a mpox
zidentyfikowano u ponad 92 tysiecy oséb. Przy czym skala epidemii moze by¢ znaczaco niedosza-
cowana ze wzgledu na tagodny przebieg zakazenia. W wyniku przeprowadzonych badan, wyka-
zano obecno$¢ DNA wirusa mpox w prébkach pobranych w okresie od lipca do grudnia 2022,
z dwdch oczyszczalni Sciekdw w Poznaniu. Jednakze, czesto$¢ wystepowania DNA wirusa mpox
w préobkach $ciekéw nie korelowala z ilosciag przypadkéw zachorowan na terenie miasta Poznan.
Stwierdzono, ze skala epidemii wirusa mpox byta niedoszacowana, a wiele zakazen nie zostato
zidentyfikowanych przez system ochrony zdrowia. Wykazano, ze epidemiologia oparta o Scieki
jest obiecujacym, uzupetniajacym dane kliniczne, dodatkowym narzedziem stuzacym do okre$-
lania skali epidemii wirusa mpox.
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Identyfikacja zwigzku pomiedzy mykobiomem jelitowym czlowieka a cechami spotecz-
nymi, behawioralnymi, fizjologicznymi i zdrowiem gospodarza
A. PHILIPS, N. SZOSTAK, L. HANDSCHUH, M. FIGLEROWICZ, A. SAMELAK-CZAJKA, P. KOZLOWSKI

Stwierdzono, Ze mykobiota ludzkiego jelita jest zdominowana przez drozdze z rodzaju Saccharo-
myces, Malassezia i Candida. Wykazano takze, Ze czynniki zwigzane z gospodarzem, takie jak stan
zdrowia, dieta, wiek i stan cywilny, wptywaja na zmienno$¢ mykobioty jelitowej. Uzyskane wyniki
ukazuja potencjat diagnostyczny do tej pory zaniedbywanego komponentu mikrobioty jelitowej,
jakim s3 grzyby. W wyniku prac przeanalizowano i podsumowano dotychczasowe doniesienia
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naukowe dotyczace roli mykobioty jelitowej w schorzeniach takich jak alkoholowa i nie-
alkoholowa choroba watroby, pierwotne stwardniajgce zapalenie drog zoétciowych, marskos¢
watroby i rak watrobowokomérkowy. Przeanalizowano takze potencjalng role grzybow jako
probiotykéw chronigcych przed chorobami watroby i wspierajacych ich leczenie.
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Pozostale wazne wyniki

Identyfikacja polimorfizméw strukturalnych o potencjalnym znaczeniu adaptacyjnym
w obrebie metabolicznych klastrow genow Arabidopsis

M. MARSZALEK-ZENCZAK, A. SATYR, P. WOJCIECHOWSKI, M. ZENCZAK, P. SOBIESZCZANSKA, K. BRZEZINSKI,
T. IEFIMENKO, M. FIGLEROWICZ, A. ZMIENKO

Zbadano réznice strukturalne w obrebie metabolicznych klastrow genoéw, tj. zgrupowan genéw
zaangazowanych we wspolny szlak biosyntezy u Arabidopsis thaliana. Poprzez analize ponad
tysigca ekotypow pokazano, ze klastry biosyntezy tirucalladienolu i marneralu majg niewielkg
zmienno$¢ i podlegaja utrwaleniu, co mozna powigzac z ich wazng rolg w rozwoju ro$liny. Z kolei
klastry biosyntezy talianolu i, szczegodlnie, arabidiolu/baruolu, wykazujg znaczna réznorodnos¢.
U jednej trzeciej badanej populacji wykryto duza insercje chromosomowa wynikajaca z duplikacji
gendw CYP705A2 i BARS1. Wykazano, ze homolog BARS1, ktéry nazwano BARSZ2, koduje nowa
syntaze oksydoskwalenu, a ekotypy z insercjg maja odmienng dynamike wzrostu korzeni i wyste-
puja naturalnie w cieplejszym klimacie w poréwnaniu z pozostatymi ekotypami. Dokonane odkrycia
podkreslajg role dynamicznie ewoluujacych genéw metabolizmu wtérnego w adaptacji roslin do
srodowiska i r6znorodnosci fenotypowej. Wyniki opublikowano w Frontiers in Plant Science.

Rola metabolizmu wtérnego tryptofanu w formowaniu mikrobiomu ro$lin
AK. BASAK, A. PIASECKA, ]. HUCKLENBROICH, G.M. TURKSOY, R. GUAN, P. ZHANG, F. GETZKE, R. GARRIDO-
OTER, S. HACQUARD, K. STRZALKA, P. BEDNAREK, K. YAMADA, R.T. NAKANO

Okres$lono role pochodnych tryptofanu i zwigzanych z retikulum endoplazmatycznym myrozynaz
w formowaniu mikrobiomu korzenia Arabidopsis thaliana (wyniki opublikowano w New Phytologist).

WebTetrado: serwer stuzacy do ekstrakcji, klasyfikacji i wizualizacji tetrad oraz kwadru-
plekséw w strukturach 3D RNA
M. B. ADAMCZYK, M. ZURKOWSKI, M. SZACHNIUK, T. ZOK

Opracowano nowatorski serwer obliczeniowy pozwalajacy analizowac¢ struktury 3D kwadruplek-
séw. Posiada on przyjazny interfejs oraz oferuje szereg zaawansowanych funkcji, w tym auto-
matyczng identyfikacje, adnotacje, klasyfikacje i wizualizacje rozpatrywanych motywéw. System
przetwarza struktury 3D zar6wno okreslane eksperymentalnie, jak i przewidywane obliczeniowo
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w formatach odpowiednio PDB i PDBx/mmCIF. Wspiera on zaréwno kanoniczne G-kwadrupleksy,
jak réwniez kwadrupleksy innego typu oraz potrafi rozpoznawa¢ kwadrupleksy jednoczastecz-
kowe, dwuczasteczkowe i tetramolekularne. Wyniki opublikowano w Nucleic Acids Research.

Specjalizowane algorytmy pozwalajace na dopasowywanie struktur 3D RNA o oczekiwanej
jakosci/rozdzielczo$ci
M. ZURKOWSKI, M. ANTCZAK, M. SZACHNIUK

Opracowano oraz udostepniono w postaci otwartego oprogramowania dwie specjalizowane
heurystyki umozliwiajace elastyczne dopasowywanie struktur 3D RNA, przeszukujace przestrzen
rozwigzan na podstawie wtasnosci geometrycznych struktur (GEOS) oraz bazujgce na symulacji
inspirowanej ewolucja biologiczng (GENS). Pozwalajg one na znajdowanie rozwigzan w trybie
zarowno zaleznym, jak i niezaleznym od sekwencji o oczekiwanej jako$ci/rozdzielczosci (ponizej
wczes$niej okre§lonego progu RMSD wprowadzonego przez uzytkownika). W pracy przepro-
wadzono kompleksowg ewaluacje czasows, jak i jakosciowa zaproponowanych algorytméw
w kontekscie innych szeroko stosowanych metod dopasowywania struktur 3D RNA, analizujac
nie tylko alternatywne konformacje uzyskane dla tych samych sekwencji, ale réwniez struktury
réznigce sie dtugoscia i ztozonoscia. Wyniki opublikowano w Bioinformatics.

Kompleksowa ewaluacja metod stosujacych techniki uczenia maszynowego do przewidy-
wania struktur drugorzedowych RNA
M. JUSTYNA, M. ANTCZAK, M. SZACHNIUK

Aktualnie dysponujemy szeregiem metod obliczeniowych pozwalajacych na przewidywanie
struktur drugorzedowych RNA. Wsréd nich mozna wyrdznic te, ktére opierajg sie na tradycyjnych
podejsciach optymalizacyjnych, jak réwniez te stosujace z powodzeniem techniki uczenia maszy-
nowego. Podejscia tradycyjne wielokrotnie byly ewaluowane na przestrzeni ostatnich lat. Niestety
w przypadku metod wykorzystujacych uczenie maszynowe problem przeprowadzenia wiarygodnej
ewaluacji jest dos$¢ ztozony. W opublikowanej pracy poréwnanych zostato 15 metod przewidywania
struktury drugorzedowej RNA, z ktérych 6 wykorzystuje modele gtebokiego uczenia, kolejne 3 to
metody wykorzystujace tradycyjne techniki uczenia maszynowego, a pozostale 6 metod to
podejscia kontrolne niewykorzystujace zadnych podej$¢ uczenia maszynowego. Nastepnie pod-
sumowano podstawowe wiasnosci szeroko stosowanych podej$¢ uczenia maszynowego oraz
przeprowadzono trzy eksperymenty, ktére pozwolilty oceni¢ jako$¢ predykcji (i) na podstawie
reprezentantow nieredundantnych klas struktur 3D RNA, (ii) wybranych, nieznanych sekwencji
nalezacych do rodzin dostepnych w Rfam, oraz (iii) zupetnie nowych rodzin, ktére pojawity sie
w Rfam. Opublikowane wyniki jasno wskazuja, Ze algorytmy oparte na glebokim uczeniu (takie jak
SPOT-RNA czy UFold) moga uzyskiwa¢ lepsze wyniki niz konkurenci, jesli rozktad danych
odpowiada rozktadowi wystepujacemu zaré6wno w zbiorach uczacym, jak i testowym. Jednak
podczas przewidywania struktur 2D dla nowych rodzin RNA ich efektywno$¢ jest poré6wnywalna
z pozostatymi metodami. Zdefiniowano réwniez podstawowe wymagania, ktére powinny spetniac¢
metody uczenia maszynowego, opracowywane do rozwigzywania probleméw wywodzacych sie
z dziedziny bioinformatyki strukturalnej. Wyniki opublikowano w Briefings in Bioinformatics.

Badanie oddzialywan bisakrydyn o wlasciwosciach przeciwnowotworowych z DNA

oraz identyfikacja produktéw metabolizmu tych zwiazkéw

T. LASKOWSKI, M. KosNO, W. ANDRALOJC, A. POTEGA, D. RAFALSKA, D. KAZIMIERCZYK, A. PAWLOWICZ,
J.E. FRACKOWIAK, ]. BORZYSZKOWSKA-BUKOWSKA, P. SZCZEBLEWSKI, N. RADON, M. SWIERZEWSKA,
A. WOZNY, E. PALUSZKIEWICZ, Z. MAZERSKA

Wykorzystujac metody spektroskopii NMR zbadano dla serii asymetrycznych bisakrydyn ich
zdolnos$¢ do interkalacji do czasteczek DNA oraz ich preferencje sekwencyjne.
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Réwnolegle przeprowadzono analize strukturalng NMR produktu metabolizmu jednego z bada-
nych zwigzkéw i wyznaczono jego strukture kowalencyjng. Wyniki opublikowano w Scientific
Reports i Molecules.

Opracowanie nowej metody fosforylacji nukleozydow
M. MATERNA, ]. STAWINSKI, M. SOBKOWSKI

Opracowano nowg metode fosforylacji nukleozydéw z wykorzystaniem fosfobetain oksyonio
wych jako produktéw posrednich. Odpowiednio zablokowany nukleozyd poddawany jest reakc;ji
z H-fosfonianem difenylowym, a nastepnie z N-tlenkiem N-metylomorfoliny, co prowadzi do pow-
stania nukleozydowej fosfobetainy oksyoniowej, ktéra po schtodzeniu krystalizuje. Zwigzek ten
deaminuje sie za pomoca chlorku trimetylosililu, a produkt konicowy uzyskuje sie przez desililacje
metanolem i oczyszcza chromatograficznie. Wszystkie reakcje przebiegajg szybko (maks. kilka
minut), a reagenty sg niedrogie i dostepne komercyjnie. Wydajno$¢ dochodzi do >90%. W trakcie
prac wyizolowano tez i scharakteryzowano nieznane dotad fosfobetainy oksyoniowe nukleo-
zydéw. Wyniki opublikowano w Biotechnologii.

Synteza rybozydu Kkinetyny i jego analogow oraz okreslenie ich cytotoksyczno$ci wzgledem
komodrek nowotworowych
E. TOTON, N. LISIAK, A. ROMANIUK-DRAPALA, G. FRAMSKI, E. WYSZKO, T. OSTROWSKI

Zsyntetyzowano Né-[(furan-2-ylo)metylo]ladenozyne (rybozyd kinetyny) oraz zwigzki pokrewne,
zawierajace modyfikacje w cze$ci zasadowej (analog furan-3-ylowy, tien-2-ylowy, 8-aza i 2-amino,
a takze 2-(furfuryloamino)adenozyne) lub w czesci cukrowej (2’-deoksyrybozyd i arabinozyd).
Poddano je badaniom na cytotoksyczno$¢ stosujac rézne czasy inkubacji wobec panelu pieciu
reprezentatywnych linii komoérek nowotworowych i, dla poréwnania, jednej linii komdrek nie-
nowotworowych. Rybozyd 8-azakinetyny uznano za najbardziej obiecujacy, pod wzgledem aktyw-
nosci i selektywno$ci dziatania przy wydtuzonym czasie ekspozycji (ICso = 1.1 uM wzgledem komo-
rek OVCAR-3 i MIA PaCa-2, natomiast ICso = 4.6 uM wzgledem komoérek prawidtowych MRC-5).
Zwiazek ten stanowi dobry punkt wyj$cia do dalszych planowanych badan pod katem optymalizacji
struktury omawianej klasy zwigzkéw (opublikowano Bioorganic & Medicinal Chemistry Letters).

Zbadanie oddzialywan dalekiego zasiegu miedzy nieulegajacymi translacji regionami
mRNA p53
A. KILISZEK, W. RYPNIEWSKI, L. BLASZCZYK

Celem badan byto poznanie sposobu, w jaki odlegte regiony mRNA p53 wchodzg w bezposrednie
oddziatywanie oraz roli bialek w tym procesie. Przeprowadzone analizy po raz pierwszy
wykazaly, ze jeden z czynnikow regulujacych translacje biatka p53, nukleolina, wykazuje
aktywno$¢ opiekunicza wobec kwasoéw nukleinowych (ang. RNA chaperone), dzieki czemu
stymuluje tworzenie oddziatywania dalekiego zasiegu miedzy regionami niekodujacymi 5’ i 3’
mRNA p53. Z uzyciem rozbudowanej analizy biochemicznej oraz mutacyjnej zidentyfikowano
motywy strukturalne w mRNA p53, ktére odgrywaja kluczowg role podczas tworzenia tego
oddziatywania. Na podstawie przeprowadzonych badan zaproponowano model opisujacy
tworzenie zaleznego od nukleoliny oddziatywania dalekiego zasiegu w mRNA p53, ktéry nie tylko
ttumaczy ten niezwykle ciekawy sposdb regulacji translacji, ale takze pozwala zrozumiec
w nowym $wietle dotychczasowe wyniki badan funkcjonalnych. Wyniki opublikowano w RNA.

Badania strukturalne kompleks6w biatko-kwas nukleinowy: przeglad wybranych technik
K. SZPOTKOWSKI, K. WOJCIK, A. KURZYNSKA-KOKORNIAK

Specyficzne oddziatywania pomiedzy biatkami i kwasami nukleinowymi lezg u podstaw pra-
widtowego funkcjonowania wszystkich komoérek. Na podstawie dostepnych danych literaturo-
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wych oraz dotychczasowego doswiadczenia badawczego scharakteryzowano podstawowe tech-
niki umozliwiajace badanie komplekséw biatek z kwasami nukleinowymi: krystalografie, jadrowy
rezonans magnetyczny, mikroskopie elektronowa, mikroskopie sit atomowych, matokatowe
rozpraszanie promieniowania rentgenowskiego, malokatowe rozpraszanie neutronéw, di-
chroizm kotowy oraz spektroskopie w podczerwieni. Kazda technika zostala oméwiona pod
katem jej kontekstu historycznego, rozwoju i osiggnie¢ w ciggu ostatnich lat, a takze stabych
i mocnych stron. W pracy pokazano réwniez, Ze jezeli jedna z technik nie dostarcza zadowa-
lajacych rezultatéw, to faczenie réznych technik badawczych pozwala na pelniejsze zrozumienie
strukturalnych i funkcjonalnych aspektéw oddziatywan biatko-kwas nukleinowy. Wyniki opubli-
kowano w Computational and Structural Biotechnology Journal.

Ataksja rdzeniowo-mézdzkowa typu 7: molekularne mechanizmy i nadzieje na leczenie
P.M. SWITONSKI, A.R. LA SPADA

Wykorzystujac wtasne dane eksperymentalne i przeglad literaturowy, przeprowadzono dogtebng
charakterystyke zmian komdrkowych i molekularnych tworzacych kaskade patologiczng
w ataksji rdzeniowo-mozdzkowej typu 7. Zaproponowano mechanistyczny model, ktéry taczy
ekspresje zmutowanej ataksyny 7 z obserwowang degeneracja komoérek PC i fotoreceptoréw
w siatkowce oka. Dla kazdego mechanistycznego wezta w zaproponowanym modelu opisano
istniejace lub potencjalne interwencje farmakologiczne moggce modulowac $ciezke i przyczynié¢
sie do tagodzenia objawéw SCA7. Wyniki opublikowano w Trials for Cerebellar Ataxias. Contem-
porary Clinical Neuroscience.

Opisanie na poziomie strukturalnym przemian fotochemicznych biatka PR-10 (MtN13)
w kompleksie z fotouczulaczem 3CB (3-karboksybenzofenonem)

M. IGNASIAK-KCIUK, K. NOWICKA-BAUER, M. GRZECHOWIAK, T. RAVNSBORG, K. FRACKOWIAK, O. JENSEN,
M. JASKOLSKI, B. MARCINIAK

Badano proces fotoutleniania w uktadzie modelowym, gdzie 3-karboksybenzofenon (3CB) stuzyt
jako fotouczulacz, a biatko MtN13 z rodziny PR-10 jako wygaszacz. Proces ten jest z natury
ztozony ze wzgledu na skomplikowang strukture biatka i liczne potencjalne punkty, w ktorych
3CB moze oddziatywa¢ i powodowa¢ jego utlenianie. Badania metodg spektrometrii mas po-
zwolity zidentyfikowa¢ reszty aminokwasowe (Met, Tyr, Asp i Phe) tworzace z fotouczulaczem
addukty. Z kolei analiza HPLC-MS zwigzkéw modelowych oraz wolnych aminokwaséw i di-
peptydéw pozwolita pozna¢ szczegdtowe mechanizmy wygaszania 3CB. Pionierskie badania
krystalograficzne w tej dziedzinie ukazaty specyficzne wigzanie czasteczki 3CB w hydrofobowej
wnece biatka, wskazujac w ten sposdb miejsca wygaszenia stanu wzbudzonego 3CB*. Na pod-
stawie uzyskanych wynikéw zaproponowano mechanizm indukowanego fotochemicznie utlenia-
nia biatka MtN13. Stwierdzono, Ze mozliwo$¢ wigzania fotoutleniacza na powierzchni biatka lub
w jego wnece jest istotnym czynnikiem determinujgcym mechanizm utleniania. Wyniki opubliko-
wano w Free Radical Biology and Medicine.

Rola N-glikozydowych pochodnych f3-D-rybozy w ukladach biologicznych
K. W0ZNIAK, K. BRZEZINSKI

W pracy wykazano, ze nukleotydy i nukleozydy oparte na 3-D-rybozie posiadajg unikalne cechy
chemiczne i strukturalne, ktére prawdopodobnie utatwity ich selekcje jako podstawowe elementy
budulcowe w poczatkowych etapach zycia na Ziemi. Zwigzki te biorg udziat w kluczowych
procesach metabolicznych, w tym w kodowaniu informacji genetycznej, katalizie komdrkowej,
wytwarzaniu czy magazynowaniu energii. Uniwersalna funkcja N-rybozydow silnie sugeruje, ze
ich obecnos¢ w srodowisku byta prawdopodobnie kluczowa dla zainicjowania pierwotnych pro-
ceséw katalitycznych, wykorzystujacych RNA, peptydy, jony i kofaktory oparte gtéwnie na czas-
teczce adenozyny. W trakcie ewolucji zycia, szlaki metaboliczne wykorzystujace katalityczne
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czasteczki RNA zostaty zastapione reakcjami katalizowanymi przez enzymy. Jednak wiele
enzymow nadal wykorzystuje pierwotne kofaktory, ktére funkcjonowaty w Swiecie RNA.
Z czasem ztozono$¢ metabolizmu wymusita wykorzystanie kofaktoréw nukleotydowych innych,
niz pochodne 3-D-rybozy, oparte na adenozynie. Opublikowano w Biomolecules.

Analiza funkcji atrofiny-1 oraz jej dysfunkcji w chorobie DRPLA
B. Nowak, E. KOZLOWSKA, W. PAWLIK, A. FISZER

W artykule zebrano i podsumowano dotychczasowa wiedze na temat funkcji biatka atrofiny-1
oraz dysfunkcji jej zmutowanej formy, ktéora wywotuje rzadka chorobe neurodegeneracyjng
DRPLA (zanik jadra zebatego, jadra czerwiennego i jagdra niskowzgoérzowego). Omoéwiono dane
epidemiologiczne oraz symptomy kliniczne DRPLA. Przedstawiono charakterystyke genu ATN1
oraz produktéw jego ekspresji (transkrypt, biatko), jak r6wniez szczegétowo przeanalizowano ich
funkcje. Ponadto opisano dostepne modele komérkowe i zwierzece DRPLA oraz potencjalne
podejscia terapeutyczne dla tej nieuleczalnej choroby. Zaproponowano przyszte kierunki badan
nad DRPLA. Opublikowano w Movement Disorders.

Biologiczna rola tRNA i krétkich RNA pochodzacych z tRNA w starzeniu i dlugowiecznosci
modelowych organizméw
A. TYCZEWSKA, A. RZEPCZAK, D. SOBANSKA, K. GRZYWACZ

Starzenie to proces, w ktéorym ostabieniu ulegaja rézne funkcje organizmu, a jego zdolno$¢ do
utrzymania homeostazy i przeciwstawienia sie szkodliwemu wplywowi S$rodowiska ulega
stopniowemu zmniejszeniu. Z tej przyczyny, starzenie definiuje sie rdwniez jako zalezne od czasu
zmiany zwyrodnieniowe zachodzgce w organizmie, tkankach, komérkach oraz czasteczkach
takich jak DNA i RNA. Proces ten obejmuje szereg mechanizméw, takich jak deregulacja autofagii,
dysfunkcja mitochondriéw, skracanie telomeréw, stres oksydacyjny, ogélnoustrojowy stan za-
palny i zaburzenia metabolizmu. Cho¢ starzenie sie nie jest chorobg, jest gléwna przyczyna
patologii zwiagzanych z wiekiem, takich jak nowotwory, choroby neurologiczne i uktadu krazenia.
W artykule przegladowym zebrano wyniki analiz danych literaturowych wskazujacych na istot-
no$¢ metabolizmu tRNA, epitranskryptomu i mozliwg role fragmentéw RNA pochodzacych z tRNA
w regulacji dlugosci zycia oraz dtugowiecznosci w organizmach modelowych. Badania takich
gatunkéw jak: Saccharomyces cerevisiae, Schizosaccharomyces pombe, Caenorhabditis elegans,
Drosophila melanogaster oraz Mus musculs, ujawnity, ze mechanizmy regulacji dtugosci zycia sa
wyjatkowo konserwatywne w trakcie ewolucji. W wyniku pionierskich badan genetycznych
u C. elegans wykazano, ze geny zwigzane z dtugowiecznoscia sg zachowane u drozdzy, much
i myszy. Przez dtugi czas tRNA uwazano jedynie za czgsteczki transportujagce aminokwasy do
rybosomu podczas translacji. Niemniej jednak wiele badan biologicznych pokazato, ze tRNA s3
uwiklane w réznorodne procesy fizjologiczne i patologiczne. Praca przedstawia analize doniesien
literaturowych na temat roli jaka petnig czasteczki tRNA i fragmenty z nich pochodzgce w sta-
rzeniu organizmoéw i dtugowieczno$ci. Opublikowano w Ageing Research Reviews.

Biotechnologia rolnicza szansa dla zapewniania bezpieczenstwa Zywnosciowego
A. TYCZEWSKA, T. TWARDOWSKI, E. WOZNIAK-GIENTKA

W artykule przedstawiono zatozenia Celéw Zréwnowazonego Rozwoju (Sustainable Develop
mental Goals) oraz Europejskiego Zielonego L.adu (European Green Deal) zwigzane z osiggnieciem
bezpieczenstwa zywnoSciowego i zrownowazonego rozwoju w rolnictwie Unii Europejskiej,
z uwzglednieniem powyzszych zagrozen. Omoéwiono przyszto$¢ systemdéw biotechnologii
rolniczej i sztucznej inteligencji, bioragc pod uwage ich potencjat w osigganiu celu, jakim jest
bezpieczenstwo zywnoSciowe. Paradoksalnie,wykazuja obecna trudna sytuacja moze pozwoli¢
politykom i zainteresowanym stronom UE wykorzysta¢ mozliwos$ci i potencjat sektora biotechno-
logicznego. Wyniki krytycznej analizy wskazaty, Ze inicjatywy podjete przez KE oraz Cele
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Zréwnowazonego Rozwoju wydaja sie nieosiaggalne do realizacji w wyznaczonym czasie. Opubli-
kowano w Trends in Biotechnology.

Inteligentne polimery podstawione pirydyno-2-ylem wrazliwe na termicznie wyzwalana
cyklizacje grup bocznych
M. PALUCH, M.K. CHMIELEWSKI

Opracowano koncepcje oraz przeprowadzono synteze nowych polimeréw reagujgcych na tem-
perature i pH, ktérych konstrukcja jest oparta na monomerach pirydyno-2-ylowych. Synteze tych
materiatdbw wykonano przy uzyciu polimeryzacji rodnikowej kontrolowanej odwracalnym
przenoszeniem lancucha przez addycyjna fragmentacje (RAFT). Badanie UV-VIS wewnagtrz-
czasteczkowej cyklizacji termicznej w zsyntetyzowanych polimerach potwierdzito, ze szybka
i catkowita eliminacja matych bicyklicznych czasteczek jest mozliwa w uktadach polimerowych.
Mozliwo$¢ usuwania tancuchéw bocznych w wysokich temperaturach pozwala na zmiane
wtasciwosci polimeru na jonowy charakter. Proces ten jest obiecujacy w projektowaniu materia-
16w do dostarczania lekdw. Wyniki opublikowano w European Polymer Journal.

RdéZnice w wewnatrzgatunkowej zmiennosci liczby kopii konserwatywnych i niekonserwa-
tywnych gené6w mikroRNA u Arabidopsis
A. SAMELAK-CZAJKA, P. WOJCIECHOWSKI, M. MARSZALEK-ZENCZAK, M. FIGLEROWICZ, A. ZMIENKO

Zbadano zakres réznic w liczbie kopii genéw mikroRNA (MIR) w >1000 ekotypach Arabidopsis.
Wykazano, ze MIR konserwatywne pod wzgledem wystepowania i funkcji, nie wykazuja duzej
zmiennos$ci w szczego6lnosci, niezwykle rzadkie byly ich delecje. Z kolei MIR wystepujace tylko
w wybranych taksonach i czesto o niezidentyfikowanej funkcji wykazywaly umiarkowang zmien-
nos$¢. Zaobserwowano rowniez przeciwny trend w stopniu polimorfizmu MIR w zaleznoSci od ich
sgsiedztwa wzgledem transpozonéw badZ gendéw kodujacych biatko. Z kolei liczba kopii MIR
zaangazowanych w epigenetyczng kontrole transpozonéw podlegajacych reaktywacji we wczes-
nej fazie rozwoju pozostawata zwykle niezmieniona. U Col-0 wysoka zmiennos$¢ liczby kopii
niezachowawczych MIR byta zwigzana z ich obnizong ekspresja w lisciach, kwiatostanach
i strgkach w poréwnaniu z grupa niezmienna. Uzyskane dane wskazujg, Ze odsetek MIR wyka-
zujacych polimorfizm liczby kopii u Arabidopsis jest powigzany z ich wiekiem, funkcjg i lokalizacja
genomowa. Wyniki opublikowano w Functional & Integrative Genomics.

Synteza nowych pochodnych 1,8-naftalamidéw wigzacych DNA, wykazujacych wlasciwosci
przeciwnowotworowe

S. RYkowsKl, D. GURDA-WO0ZNA, A. FEDORUK-WYSZOMIRSKA, M. ORLICKA-PLOCKA, A. KOWALCZYK,
P. STACZEK, M. DENEL-BOBROWSKA, K. BINIEK-ANTOSIAK, W. RYPNIEWSKI, E. WYSZKO, A. B. OLEJNICZAK

Otrzymano serie pochodnych 1,8-naftalamidéw na drodze reakcji amidowania i redukcyjnego
aminowania. Nastepnie przeanalizowano fizykochemiczne wtasciwosci nowych pochodnych
4-karboranylo-3-nitro-1,8-naftalamidéw. Do dalszych badan w komérkowym modelu raka
watroby (HepG2) i normalnych ludzkich fibroblastach (MRC-5) wybrano zwigzki, ktére silne
oddziatywaty z DNA (34-37; ATm = 10,00-13,00°C). Wykazano, ze zwigzki te powodujg inhibicje
wzrostu komoérek HepG2, poprzez zatrzymanie cyklu komérkowego w fazie G2M. Ponadto
wykazano, ze wywotuja one stres oksydacyjny, powoduja wzrost stezenia jonéw Fe2+, pero-
ksydacje lipidéow oraz wzrost potencjatu btony mitochondrialnej, co w konsekwencji prowadzi
do $mierci komoérek na drodze ferroptozy. Z uzyciem mikroskopii konfokalnej wykazano,
ze zwiazki te lokalizujg sie wewnatrz lizosomo6w oraz zdolne sg do selektywnej permeabilizacji
bton lizosomalnych komérek nowotworowych, czego nie zaobserwowano w komérkach MRC-5.
Wyniki opublikowano w Journal of Enzyme Inhibition and Medicinal Chemistry.
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Transkryptomika pojedynczych komdrek i transkryptomika przestrzenna w badaniach
nad zlozono$cig mézgu w zdrowiu i chorobie
M. PIWECKA, N. RAJEWSKY, A. RYBAK-WOLF

W ostatniej dekadzie technologie wykorzystujace analizy pojedynczych komoérek zostaty udosko-
nalone do tego stopnia, Ze sg wykorzystywane jako standardy analityczne w badaniach mole-
kularnych. Obecnie te metody pozwalajg na iloSciowa ocene ekspresji genéw z wystarczajaca
doktadnoscig, aby precyzyjnie rozrézni¢ nawet subtelne réznice miedzy typami i stanami ko-
morek, zapewniajagc w ten sposéb doskonate narzedzie do badan nad osrodkowym uktadem
nerwowym i jego zaburzeniami. Sekwencjonowanie RNA pojedynczych komdrek wymaga
dysocjacji tkanek, co wiaze sie z utratg informacji o przestrzennym umiejscowieniu komarek.
Nowoczesne, przestrzenne metody transkryptomiczne umozliwiaja natomiast ocene ekspresji
genow z zachowaniem organizacji strukturalnej tkanki. Na podstawie badan wtasnych i przegladu
literatury, dokonano omoéwienia i Krytycznej oceny sposobu, w jaki transkryptomika pojedyn-
czych komoérek i transkryptomika przestrzenna, przyczyniaja sie do rozwiktania patomechaniz-
mow lezacych u podstaw zaburzen mozgu. Skoncentrowano sie na trzech obszarach: selektywnej
podatnosci neuronéw na patologie, dysfunkcji neuroimmunologicznej i badaniach specyficznosci
komoérkowej w aspekcie odpowiedzi na leczenie. Opublikowano w Nature Reviews Neurology.

Dlugotrwaly wplyw nitrofuranéow obecnych w S$ciekach na wybrane szczepy bakterii
Sciekowych
A. PACHOLAK, ]. ZUR-PINSKA, A. PINSKI, Q.A. NGUYEN, M. LIGAJ, M. LuCZAK, L.D. NGHIEM, E. KACZOREK

Nitrofurany sa $rodkami bakteriobdjczymi o szerokim spektrum dziatania, czesto stosowanymi
w duzych ilosciach w terapii. W pracy zbadano wplyw dwoch przedstawicieli nitrofuranu, nitro-
furantoiny (NFT) i furaltadonu (FTD) na trzy szczepy bakteryjne wyizolowane ze Sciekow.
Do charakterystyki szczepéw wykorzystano sekwencjonowanie catego genomu bakterii oraz me-
tody metabolomiczne i elektrochemiczne w celu zrozumienia zmian zachodzacych po 12-mie-
siecznej ekspozycji na nitrofurany. Znaczace zaburzenia zaobserwowano w metabolizmie amino-
kwasow i cukréw oraz biosyntezie aminoacylo-tRNA. Ekspozycja na NFT i FTD wywotywata
efekty mutagenne, wptywata na synteze biatek, aktywnos$¢ metaboliczng i wzmagata stres oksy-
dacyjny w komorkach, co wykazano na podstawie podwyzszonej aktywno$ci katalazy i S-trans-
ferazy glutationu. Uzyskane wyniki dostarczajg nowych informacji na temat potencjalnych za-
grozen wynikajacych z dtugotrwatej obecnosci zwigzkéw bakteriobdjczych w Srodowisku. Wyniki
opublikowano w Science of the Total Environment.

Ocena metod odzyskiwania oleju Fragaria vesca L.: charakterystyka, stabilnos¢ i potencjat
bioaktywny

L. MARCZAK, A. WOJAKOWSKA, M. GRAJZER, B. WIATRAK, P. JAWIEN, R. WIEJAK, E. ROJ, W. GRZEBIELUCH,

A. PRESCHA

Olej z nasion poziomki (Fragaria vesca L.) odzyskiwano z wykorzystaniem ttoczenia na zimno
(CP) oraz ekstrakcji nadkrytycznym dwutlenkiem wegla (SCO2E), z zastosowaniem réznych
czaséw ekstrakcji. Material scharakteryzowano pod katem sktadu i jakos$ci. Ocene cytotoksycz-
nosci uzyskanych olejow przeprowadzono przy uzyciu linii komoérek ludzkich fibroblastéw
skérnych. Uzyskane wyniki pokazaty, ze oba oleje charakteryzuja sie wysoka stabilnoscia oksy-
dacyjng, a zadne z badanych prébek nie wykazaly cytotoksycznosci w testach wymywania
dehydrogenazy mleczanowej i sulforodaminy B. Jednakze oleje uzyskane z uzyciem 15- i 30-mi-
nutowej ekstrakcji metodg SCO2E, okazaty sie cytotoksyczne w teScie MTT, przy CCso w stezeniu
odpowiednio 3,4 i 5,5%. Podsumowujac, uzyskane wyniki wskazujg, ze w zaleznos$ci od sposobu
odzysku olej moze mie¢ r6zng charakterystyke. Wyniki opublikowano w Foods.
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Opracowanie i zastosowanie zestawu protokoléw opartych o techniki mikroskopii fluore-
scencyjnej (w tym FLIM) do badania obecno$ci oraz efektow pochodnych zwigzkéow
flawinowych na komérki

A. GOLCZAK, D. PRUKALA, E. SIKORSKA, M. GIERSZEWSKI, Z. ANWAR, V. CHERKAS, D. KWIATEK, E. SIKORSKA,
[. KHMELINSKII, G. BURDZINSKI, A. KUBIAK, N. VARMA, T. PEDZINSKI, S. MURPHREE, R. CIBULKA,
L. MROWCZYNSKA, J. £.. KOLANOWSKI, M. SIKORSKI

Analogi i pochodne flawin, dzieki mozliwo$ci modyfikacji wtasciwosci fluorescencyjnych i redoks,
znajduja zastosowanie m.in. jako sondy fluorescencyjne do badania stanu redoks komorek,
sensybilizatory tlenu singletowego czy zwiazki bioaktywne (cytotoksyczne oraz antyoksydanty).
Opracowanie tych narzedzi wymaga opracowywania skutecznych metod monitorowania tych
zwigzkow i ich wptywu na modele komérkowe. We we wspotpracy z UAM w Poznaniu, opraco-
wano zestaw protokotéw eksperymentalnych, opartych o techniki mikroskopii fluorescencyjnej
(m.in. FLIM oraz skany spektralne) pozwalajgcych na rozrdznianie sygnaléw samych zwigzkow
od sygnatéw wynikajacych z ich wptywu na komdrke. To umozliwia skorelowanie efektéw
komérkowych z parametrami fluorescencyjnymi oraz redoks tych substancji i tym samym
bardziej wiarygodna ocene potencjatu zwigzkéw jako sond oraz zwigzkéw biologicznie czynnych.
Wyniki opublikowano w Scientific Reports i Photochemical & Photobiological Sciences.

Zmienione interakcje ataksyny-3 z duzymi kompleksami bialkowymi w modelu SCA3
Ki150. Specyficzna struktura komplekséw zwigzanych z ataksyna-3 w postaci kolistych
multimerow

P. PIASECKI, K. WIATR, M. RUSZKOWSKI, L.. MARCZAK, Y. TRITTIER, M. FIGIEL
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Zbadano interakcje ataksyny-3 zawierajgcej dtugi ciag poliQ z duzymi multimerowymi kom-
pleksami biatkowymi homozygotycznych myszy Ki150/150. Odkryto, Ze zmutowana ataksyna-3
nieprawidtowo oddziatuje z podjednostkami duzych komplekséw, takich jak Cct5 i 6, Tcp1 oraz
Camk2a i Camk2b. Zaobserwowano, ze kompleksy wykazuja kolista strukture molekularng,
co mozna powiazac z procesem tworzenia agregatow. Co interesujace agregaty pierscieniowe sg
etapem posrednim w stosunku do wtéknistych agregatéw, co wskazuje na nowy sposob interakc;ji
ataksyny-3. Zidentyfikowane kompleksy biatkowe biorg udzial w transporcie mitochondriéw
w aksonach. Odkryto zmieniony transport i ruchliwo$¢ mitochondriéw wzdtuz neurytéw SCA3
Ki150. Wyniki opublikowano w Frontiers in Molecular Neuroscience.
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Biologiczna rola tRNA i krétkich RNA pochodzacych z tRNA w patogennych i niepato-
gennych gatunkach drozdzy
A. TYCZEWSKA, K. GRZYWACZ

Krétkie RNA pochodzace z tRNA zidentyfikowano we wszystkich krélestwach i obecnie s3 one
cze$ciej uznawane za jeden z podstawowych potranskrypcyjnych regulatoréw ekspresji genow.
Chociaz uznaje sie, ze drozdze chorobotwoércze maja istotne znaczenie dla zdrowia ludzkiego,
ostatnio coraz wiekszg uwage zwraca sie takze na drozdze niepatogenne. W artykule przed-
stawiono krytyczna ocene odkry¢ dokonanych w ciggu ostatnich 15 lat w dziedzinie krotkich RNA
pochodzacych z tRNA u réznych patogennych i niepatogennych gatunkéw drozdzy. Opubliko-
wano w Yeast.

Opracowanie protokotu wysokoprzepustowego probkowania struktury RNA SHAPE-MaP
K. GRZYWACZ, A. CHELKOWSKA-PAUSZEK, M. PLUCINSKA-JANKOWSKA, M. ZYWICKI

Préobkowanie chemiczne jest od dziesiecioleci jednym z najpopularniejszych narzedzi do badania
struktury drugorzedowej RNA. Ostatnio opracowano protokoty jednoczesnej analizy wielu RNA,
umozliwiajgce badanie dynamiki struktury RNA in vivo w calym transkryptomie. Jedng z naj-
popularniejszych metod jest selektywne acylowanie grup 2’-OH, analizowane poprzez wydtuza-
nie startera i profilowanie mutacyjne (SHAPE-MaP). W badaniu przeprowadzono analize wptywu:
enzyméw odwrotnej transkrypcji, warunkéw buforowych i sond chemicznych na wtasciwosci
biblioteki cDNA i jako$¢ sygnatéw strukturalnych pochodzacych z profilowania mutacji. Uzyskane
wyniki ujawnity, Ze odwrotna transkryptaza SuperScript IV (SSIV) jest skutecznym enzymem
do profilowania mutacyjnego adduktéw SHAPE. Ponadto przedstawiono role kationéw Mn2+
w modulowaniu wydajnosci odczytu SSIV. Wyniki opublikowano w International Journal of Mole-
cular Sciences.

Ocena efektywnosci leczenia choroby zwyrodnieniowej stawu kolanowego po autolo-
gicznym wstrzyknieciu tkanki ttuszczowej

P. BAKOWSK, J. KASZYNSKI, C. BAKA, T. KACZMAREK, K. CIEMNIEWSKA-GORZELA, K. BAKOWSKA-ZYWICKA,

T. PIONTEK

Choroba zwyrodnieniowa stawu kolanowego (KOA) jest przewlekla, postepujaca chorobg, ktora
wptywa na jakos$¢ zycia i moze powodowac niepetnosprawnos¢ i izolacje spoteczng. Chrzastka
stawowa ma niewielki potencjat naprawy, wiec coraz wiecej badan ktadzie nacisk na zasto-
sowanie terapii komdrkowej. Podskdrna tkanka ttuszczowa (AAT) cztowieka stanowi rezerwuar
mezenchymalnych komdrek macierzystych i moze by¢ pobrana podczas matoinwazyjnej pro-
cedury. Celem badania byto okre$lenie, ktorzy pacjenci KOA, odniosg najwieksze korzysci z lecze-
nia jednorazowa, dostawowq iniekcjg AAT. Wyniki terapii oceniano na podstawie kwestionariu-
szy oceny stawu kolanowego: KOOS, IKDC 2000, WOMAC i EQ-5D-5L, oraz natezenia dolegliwosci
bolowych w skali NRS, zastosowanych przed leczeniem oraz po 27 + 6,5 miesiecznej obserwacji.
Gtowny wniosek z badania sugerowat, ze pacjenci w Il stopniu zaawansowania choroby zwyrod-
nieniowej stawu kolanowego z prawidtowym BMI odnosza najwieksze korzysci z terapii iniekcja
AAT. Wyniki opublikowano w Archives of Orthopaedic and Trauma Surgery.

Epidemiologia oraz identyfikacja czynnikdw ryzyka zarazenia Echinococcus multilocularis
M. STEFANIAK, M. DERDA, P. ZMORA, S. NOWAK

Alweokokoza (AE) jest przewlekla choroba odzwierzeca wywotywang przez larwalng postac
Echinococcus multilocularis. U ludzi moze przeksztalci¢ sie w powazna, przewleklg infekcje
watroby, ktdra nieleczona prowadzi do $mierci. Celem pracy byta ocena czynnikéw ryzyka za-
kazen E. multilocularis oraz opis przebiegu klinicznego AE w grupie 36 chorych hospitalizowanych
w Klinice Choréb Tropikalnych i Pasozytniczych w Poznaniu. U wiekszoS$ci pacjentow zakazenie
E. multilocularis rozpoznawano na podstawie badan obrazowych oraz testéw immunologicznych.
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Zaobserwowano, ze wsrdd uczestnikéw badania wiekszo$¢ pacjentow uprawiata ziemie, hodo-
wata zwierzeta, pracowata w lesie lub byta zatrudniona w schroniskach dla zwierzat. Wykazano,
ze regularne badania obrazowe jamy brzusznej i wykrywanie swoistych przeciwciat przeciwko
E. multilocularis wsréd oséb z grup ryzyka zwiekszajg wczesng wykrywalno$¢ choroby i po-
prawiajg rokowanie kliniczne. Wyniki opublikowano w Pathogens.

Analiza przeciwcial przeciwko SARS-CoV-2 u oséb zaszczepionych szczepionkami
BNT126b2 i ChAdOx1
D. LORENT, R. NOWAK, M. JANKOWSKA, L. KUSZEL, P. ZMORA

OKkreslono poziom przeciwcial przeciwko SARS-CoV-2 wsrod wielkopolskich nauczycieli, beda-
cych w grupie wysokiego ryzyka zachorowania na COVID-19, po dwéch tygodniach i trzech
miesigcach od szczepienia przeciwko COVID-19 jedng z dwéch rodzajow szczepionek: mRNA
(BNT126b2) lub wektorowa (ChAdOx1). Stwierdzono, ze poziom przeciwciat przeciwko SARS-
CoV-2 byt znacznie wyzszy wsérdd osob zaszczepionych BNT126b2, ale zanikanie przeciwciat byto
wolniejsze wsrdd osob zaszczepionych ChAdOx1. Ponadto osoby zaszczepione ChAdOx1 znacznie
czesciej skarzyly sie na skutki uboczne szczepionki. W materiale pobranym od uczestnikéw
badania nie znaleziono zadnych przeciwcial przeciwko nukleoproteinie SARS-CoV-2 wskazu-
jacych na zakazenie wirusem, zaréwno dwa tygodnie, jak i trzy miesiace po szczepieniu, co po-
twierdza wysoka skuteczno$¢ obu szczepionek. Wyniki opublikowano w Vaccines.

Opracowanie nowych inhibitoréw wnikania nowo pojawiajacych sie wiruséw
A. PAWELCZYK, R. NOWAK, M. GAZECKA, A. JELINSKA, L. ZAPRUTKO, P. ZMORA

Przeprowadzono badania potencjatu koniugatéw molekularnych kannabidiolu (CBD) i nieste-
roidowych lekéw przeciwzapalnych (NSAID) jako nowatorskich dwukierunkowych $rodkéw
przeciwwirusowych, np. przeciwko SARS-CoV-1/2. Zsyntezowane zwigzki zostaty scharaktery-
zowane za pomocg réznych technik spektroskopowych. Aktywnos$¢ biologiczng trzech koniu-
gatéw molekularnych (CBD-ibuprofen, CBD-ketoprofen i CBD-naproxen) oceniono in vitro przy
uzyciu pseudotypéw zawierajacych biatko kolca nowo pojawiajacych sie koronawiruséw - SARS-
CoV-1/2 oraz ,zywego” wirusa grypy typu A. Wyniki wykazaty, Ze niektére koniugaty CBD-NSAID
znaczaco hamujg wnikanie SARS-CoV-1/2, ale nie wykazuja aktywnosSci przeciwwirusowej
przeciw wirusowi grypy typu A. Badania sugeruja potencjalng terapeutyczna role koniugatéw
molekularnych CBD-NSAID w leczeniu nowo pojawiajacych sie infekcji koronawirusami. Wyniki
opublikowano w Pathogens.

WyKkorzystanie juglonu w terapii guzow mozgu
A.M. BARCISZEWSKA, A. BELTER, I. GAWRONSKA, M. GIEL-PIETRASZUK, M.Z. NASKRET-BARCISZEWSKA

Glejak wielopostaciowy (GBM) jest najczestszym i najbardziej agresywnym pierwotnym guzem
mozgu. Catkowita resekcja, radioterapia i chemioterapia z temozolomidem nie sg w stanie
zniszczy¢ wszystkich komérek nowotworowych, dlatego potrzebne s3g nowe strategie tera-
peutyczne. Juglon (J), ktéory wykazuje dziatanie cytotoksyczne, antyproliferacyjne i przeciw-
inwazyjne na rézne komorki, moze by¢ obiecujagcym $rodkiem w terapii GBM. W pracy ana-
lizowano poziom markera epigenetycznego DNA (m5C) oraz znacznika komoérkowego uszko-
dzenia oksydacyjnego (8-oksodeoksyguanozyna). Pokazano samodzielnie dziatanie juglonu oraz
w skojarzeniu z temozolomidem na komérki glejaka wielopostaciowego. Wykazano, Ze juglon
wywotuje silny stres oksydacyjny, o czym $wiadczy duzy wzrost 8-okso-dG i zmniejsza m5C
w DNA komoérek nowotworowych. W potgczeniu z TMZ, juglon moduluje poziom obu zwigzkow
markerowych. Wyniki sugerujg, ze w celu uzyskania lepszej efektywnosci leczenia GBM mozna
zastosowaé potaczenie juglonu i temozolomidu. Wyniki opublikowano w International Journal
of Molecular Sciences.
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Edycja genomu ro$lin jako kluczowa technologia w zré6wnowazonej biogospodarce
E. WOZNIAK-GIENTKA, A. TYCZEWSKA

W artykule okreslono, w jaki sposéb nowe techniki genomowe moga wspierac rozwoéj zrownowa-
zonej biogospodarki, a takze pomdc w osiggnieciu celéw zréwnowazonego rozwoju, np. zwiaza-
nych z zakonczeniem gtodu. Dzieki zastosowaniu technologii CRISPR-Cas9 hodowcy moga
poprawic tolerancje roslin na susze czy ekstremalne upaty, a takze zwiekszy¢ zawartos¢ sktad-
nikéw odzywczych w plonach. Wskazano przyktady roslin, ktoére juz zostaly w ten sposob
ulepszone. Edycje genoméw mozna wykorzysta¢ do rozpoznawania alergenéw, modeli chorob,
hipoalergicznej zywnosci lub modyfikacji odpowiedzi immunologicznej. Przyktadem moze by¢
zastosowanie podejs$cia CRISPR-Cas9 do edycji genomu pszenicy w celu zmniejszenia zawartosci
glutenu, co moze przynie$¢ obiecujace efekty w przypadku chorych na celiakie - genetyczng
chorobe autoimmunologiczng. Technologia CRISPR-Cas9 moze by¢ przydatna do oczyszczania
wody pitnej z bakterii chorobotwérczych, a takze do przy$pieszania wzrostu drzew, np. topoli,
ktéra jest doskonalym surowcem do produkcji biopaliw. Wyniki opublikowano w EFB
Bioeconomy Journal.

HR Excellence in Research

Instytut Chemii Bioorganicznej PAN od 2016 roku posiada presti-
zowe wyrdznienie HR Excellence in Research przyznawane przez
Komisje Europejska. Stanowi to potwierdzenie staran Instytutu
o0 zapewnienie naukowcom najlepszych warunkdw pracy i prowadze-
nie transparentnej rekrutacji zgodnej z wytycznymi ,Europejskiej
Karty Naukowca” i ,Kodeksu Postepowania przy rekrutacji pracow-
nikéw naukowych”.
Wyréznienie HR Excellence in Research zobowigzuje Instytut do ciggtego doskonalenia. W tym
celu systematycznie ewaluuje sie utrzymanie przyjetych standardéw. W roku sprawozdawczym
funkcjonowata grupa robocza ds. wdrazania polityki HR Excellence in Research, sktadajaca sie
z przedstawicieli wszystkich grup zawodowych. Zesp6t ten podejmowat dziatania na rzecz
dalszego uatrakcyjnienia warunkéw pracy i procesu rekrutacji naukowcéw oraz zapewnienia
optymalnej atmosfery do prowadzenia badan. Przewodniczacym zespotu jest dr hab. Michat
Sobkowski, prof. ICHB PAN.
W 2022 roku Instytut ztozyt raport z wdrazania strategii HR, ktory zostat zaakceptowany przez
Komisje Europejska. W 2023 roku ustalono termin wizytacji ekspertéw Komisji w celu weryfikacji
zmian, jakie zaszly w ICHB PAN od czasu uzyskania wyréznienia. Wizytacja odbedzie sie dnia
27 lutego 2024 roku.
W 2023 roku w ramach implementacji polityki loga HR podjeto szereg dziatan, m.in. zaktuali-
zowana zostata broszura ,Podstawowe zasady organizacji i funkcjonowania ICHB PAN”, dostepna
dla pracownikéw i doktorantéw w jezyku polskim i angielskim, wprowadzono Polityke Anty-
mobbingowg oraz Regulamin Pracy Zdalnej. Otwarto wyremontowang sale dawnej restauracji,
przeznaczong na miejsce spotkan i seminariéw zaktadowych (Journal Club).

HR EXCELLENCE IN RESEARCH
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Dzialalnosc¢ statutowa

Tematy statutowe realizowane w roku 2023

10.

Zaktad Metabolomiki Funkcjonalnej Roslin

Kierownik: prof. dr hab. Pawet Bednarek

Temat: Metabolity wtérne w regulacji odpowiedzi immunologicznej na wzorce molekularne
zwiqzane z patogenem (K)

Zaktad Biologii Strukturalnej Organizmoéw Prokariotycznych

Kierownik: dr hab. Krzysztof Brzezinski, prof. ICHB PAN

Temat: Badania strukturalne makromolekul oraz matoczqsteczkowych zwiqzkéw
bioaktywnych (K)

Zaktad Chemii Biopolimeréw
Kierownik: dr hab. Marcin K. Chmielewski, prof. ICHB PAN
Temat: Synteza i analityka modyfikowanych biopolimeréw (K)

Zaktad Neurobiologii Molekularnej

Kierownik: dr hab. Maciej Figiel, prof. ICHB PAN

Temat: Definiowanie nowych mechanizméw choréb neurodegeneracyjnych z uzyciem mysich
i komdrkowych (iPSC) modeli choréb poliQ (K)

Zaktad Biologii Molekularnej i Systemowej

Kierownik: prof. dr hab. Marek Figlerowicz

Temat 1: Genomika cztowieka i jej wykorzystanie w badaniach biomedycznych (K)
Temat 2. Badania molekularne i systemowe procesu regeneracji i wymiany komdrek (K)

Zaktad Biotechnologii Medycznej

Kierownik: dr hab. Agnieszka Fiszer, prof. ICHB PAN

Temat: Biologia RNA zwiqzanych z chorobami neurodegeneracyjnymi wywotywanymi
ekspansjq ciggow powtdrzen (K)

Zaktad Biomolekularnego NMR

Kierownik: prof. dr hab. Zofia Gdaniec

Temat: Analiza struktury i dynamiki kwaséw nukleinowych metodami biomolekularnego
NMR (K)

Zaktad Transkryptomiki Funkcjonalne;j

Kierownik: dr hab. Kamilla Grzywacz, prof. ICHB PAN

Temat: Charakterystyka mechanizméw molekularnych regulacji ekspresji genow w stanach
fizjologicznych i patologicznych w organizmach modelowych (M)

Zadanie 1: Regulacja posttranskrypcyjna w procesach rozwojowych modelowych organizmow
zwierzecych (K);

Pracownia Modelowych Organizmdéw Bezkregowych (dr hab. Agata Tyczewska, prof. ICHB
PAN)

Zadanie 2: Przeciwzapalny efekt zwigzkow matoczgsteczkowych w organizmach modelowych
i liniach komorkowych (N);

Pracownia Analiz Struktur Subkomérkowych (prof. dr hab. Eliza Wyszko)

Zaktad Fizjologii Molekularnej Roslin

Kierownik: prof. dr hab. Michat Jasinski

Temat: Badania mechanizmow transportu zwiqzkéw niskoczgsteczkowych decydujqgcych
o cechach uzytkowych roslin uprawnych (K)

Zaktad Genomiki Strukturalnej RNA
Kierownik: prof. dr hab. ElZbieta Kierzek
Temat: Uniwersalne elementy strukturalne RNA wiruséw (M)
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11.

12.

13.

14.

15.

16.

17.

18.

19.

20.

21.

22.

23.

Zaktad Chemii i Biologii Strukturalnej Kwaséw Nukleinowych
Kierownik: prof. dr hab. Ryszard Kierzek
Temat: Termodynamika modyfikowanych kwaséw nukleinowych (K)

Zaktad Sond Molekularnych i Prolekéw

Kierownik: dr hab. Jacek L. Kolanowski

Temat: Rozwdj niskoczgsteczkowych narzedzi molekularnych do zastosowan w badaniach
biologicznych i sSrodowiskowych (K)

Zaktad Genetyki Molekularnej
Kierownik: prof. dr hab. Piotr Koztowski
Temat: Opracowanie nowych metod, testéw i strategii analiz genetycznych (K)

Zaktad Biochemii Rybonukleoprotein

Kierownik: dr hab. Anna Kurzynska-Kokorniak, prof. ICHB PAN

Temat: Poszukiwanie nowych uktadéw modelowych do badania oddziatywan biatko-kwas
nukleinowy (K)

Zaktad Proteomiki Biomedycznej

Kierownik: dr hab. Magdalena Luczak, prof. ICHB PAN

Temat: Optymalizacja i zastosowanie przesiewowych i celowanych metod proteomicznych
w badaniach biomedycznych (K)

Zaktad Biologii Rozwoju
Kierownik: dr hab. Takashi Miki, prof. ICHB PAN
Temat: Mechanizmy i role degradacji RNA w rozwoju zwierzqt (K)

Zaktad Biologii Medycznej

Kierownik: prof. dr hab. Mirostawa Naskret-Barciszewska

Temat: Wykorzystanie zmodyfikowanych nukleotydéw RNA i DNA w diagnostyce medycznej
i biotechnologii (K)

Zaktad InZynierii Genomowej

Kierownik: dr hab. Marta Olejniczak, prof. ICHB PAN

Temat: Rozwijanie technologii edycji genomoéw oraz metod oceny jej efektywnosci
i specyficznosci (K)

Zaktad Struktury i Funkcji RNA

Kierownik: dr hab. Katarzyna Pachulska-Wieczorek, prof. ICHB PAN

Temat: Badania zaleznosci miedzy strukturq RNA i jego funkcjq w procesach komérkowych
oraz replikacji wiruséw (K)

Zaktad Bioinzynierii Kwaséw Nukleinowych

Kierownik: prof. dr hab. Anna Pasternak

Temat: Badania wtasciwosci fizykochemicznych oraz biologicznych modyfikowanych
oligonukleotyddw o potencjale diagnostycznym oraz terapeutycznym (K)

Zespot Automatyki i Robotyki Laboratoryjnej

Kierownik: dr Radostaw Pilarski

Temat: Kombinatoryczne badania przesiewowe i optymalizacja bioprocesow z
wykorzystaniem systemu AGAMEDE (N)

Zaktad Niekodujgcych RNA

Kierownik: dr Monika Piwecka

Temat: Regulacja ekspresji genow na poziomie niekodujqcych RNA w uktadzie nerwowym
ssakow (K)

Zaktad Neuroonkologii Molekularnej
Kierownik: dr hab. Katarzyna Rolle, prof. ICHB PAN
Temat: Rola RNA w mechanizmach inwazji komdrek nowotworowych guzéw mézgu (N)

47



24.

25.

26.

27.

28.

29.

30.

31

32.

33.

Zadanie: Immunologia w badaniach przedklinicznych (N);
Pracownia Modelowych Organizméw Ssaczych (dr Lukasz Przybyt)

Zaktad Biologii Strukturalnej Eukariontow
Kierownik: dr hab. Mitosz Ruszkowski, prof. ICHB PAN
Temat: Badania strukturalne biatek i kwaséw nukleinowych (K)

Zaktad Struktury i Funkcji Biomolekut
Kierownik: prof. dr hab. Wojciech Rypniewski
Temat: Badania zaleznosci miedzy strukturq i funkcjq biomolekut (K)

Zaktad Chemii Komponentéw Kwaséw Nukleinowych

Kierownik: dr hab. Michat Sobkowski, prof. ICHB PAN

Temat: Synteza, struktura i aktywnos¢ biologiczna komponentéw kwaséw nukleinowych
i ich analogéw (K)

Zaktad Bioinformatyki Strukturalnej
Kierownik: prof. dr hab. Marta Szachniuk
Temat: Modele i algorytmy w bioinformatyce strukturalnej (K)

Zaktad Biologii Obliczeniowej Niekodujacego RNA

Kierownik: dr hab. Barbara Uszczynska-Ratajczak, prof. ICHB PAN

Temat: Zastosowanie metod obliczeniowych do identyfikacji gendw niekodujqcych biatek
w genomach kregowcoéw (K)

Zaktad Metabolizmu RNA
Kierownik: dr hab. Zbigniew Warkocki, prof. ICHB PAN
Temat: Badanie roli biatek wigZgcych RNA w metabolizmie RNA u cztowieka (K)

Zaktad Chorob Rzadkich

Kierownik: dr hab. Marzena Wojciechowska, prof. ICHB PAN

Temat: Poszukiwanie nowych biomarkeréw i podejs¢ terapeutycznych w chorobach rzadkich
cztowieka (M)

Zespo6t Biogospodarki i Zrownowazonego Rozwoju
Kierownik: dr Ewa WoZniak-Gientka
Temat: Biogospodarka i biotechnologia - aspekty ekonomiczne, spoteczne i prawne (K)

Zaktad Wirusologii Molekularnej
Kierownik: dr Pawet Zmora
Temat: Oddziatywania pomiedzy patogenem a komorkq gospodarza (K)

Zaktad Genomiki Roslin

Kierownik: dr hab. Agnieszka Zmieriko, prof. ICHB PAN

Temat: Identyfikacja i badanie roli wariantéw strukturalnych w modelowych genomach
roslinnych (K)

(K) - temat kontynuowany, (M) - temat modyfikowany, (N) - temat nowy
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Informacja o wykorzystaniu dotacji na finansowanie kosztow zwigzanych
z utrzymaniem specjalnego urzadzenia badawczego (SPUB)

W roku sprawozdawczym dziatalno$¢ podstawowa pracowni ICHB PAN wspierata dotacja
na utrzymanie specjalnego urzadzenia badawczego (SPUB) przyznana nalata 2021-2023. Dotacja
w wysokosci 2,4 mln zt pozwolita na utrzymanie aparatury naukowo-badawczej Europejskiego
Centrum Bioinformatyki i Genomiki (ECBiG). W ramach ECBiG w roku 2023 dziatato 10 specja-
listycznych pracowni ICHB PAN: Pracownia Genomiki, Pracownia Spektrometrii Mas, Pracownia
Hodowli Komérkowych i Tkankowych, Pracownia Biomolekularnego NMR, Pracownia Inzynierii
Biatek, Pracownia Analiz Struktur Subkomoérkowych, Pracownia Modelowych Organizméw
Bezkregowych, Pracownia Modelowych Organizméw Ssaczych, Pracownia Bioinformatyki
i Pracownia Analiz Pojedynczych Komorek.

Ze Srodkow dotacji w roku 2023 dokonano napraw i konserwacji sprzetu za taczng kwote ponad
140 tys. zt. Niespetna 120 tys. zt wydano na zakup materiatéw eksploatacyjnych (gazy, plastiki
i inne materiaty zuzywalne) oraz odczynnikéw niezbednych do przeprowadzenia rutynowych
testow i konserwacji aparatury. Pokryto takze czeSciowo koszty wynagrodzen pracownikow
technicznych, za aczng kwote 196 tys. zt.

Zgodnie z ogdélnymi zasadami przyjetymi przez ICHB PAN, ECBiG wspierato grupy badawcze
z Instytutu oraz inne jednostki badawcze w Polsce, gtéwnie na zasadzie wspdtpracy naukowej.
Urzadzenia znajdujgce sie na wyposazeniu ECBiG byly wykorzystywane do realizacji wielu zadan
i projektéw, ktorych szczegdétowe zestawienia znajduja sie w sprawozdaniach poszczegdlnych
pracowni.

W pracowniach ICHB PAN studenci poznariskich uczelni odbywali staze i praktyki studenckie oraz
wykonywali prace dyplomowe. Pracownicy brali udziat w wydarzeniach upowszechniajgcych
wiedze, takich jak Noc Naukowcow 2023.
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Opis dzialalnosSci naukowej

Zaklad BioinformatyKki Strukturalnej

Kierownik Zaktadu: prof. dr hab. inz. Marta Szachniuk (1 STATUT)2
Sklad osobowy3

Pracownicy naukowi:
dr hab. inz. Maciej Antczak (0,1 STATUT/0,5 GRANTY)

dr inz. Marcin Radom (0,25 STATUT/0,25 GRANTY)
Pracownicy techniczni:

dr inz. Pawet Boinski (0,5 GRANTY)

dr Mariusz Popenda (0,1 GRANTY)

dr hab. inz. Agnieszka Rybarczyk (0,25 STATUT/0,25 GRANTY)

dr Joanna Sarzynska (0,75 STATUT/0,25 GRANTY)

mgr inZ. Jarostaw Synak (0,5 GRANTY)

inz. Marta Mackowiak (0,15 GRANTY)
Profesorowie afiliowani:

prof. dr hab. inz. Jacek Blazewicz

Temat statutowy Zakiadu

Modele i algorytmy w bioinformatyce strukturalnej (K) (prof. dr hab. inz. Marta Szachniuk)

Opis prowadzonej dzialalno$ci naukowej finansowanej z subwencji i projektow

Cel badan

1.

2.

Identyfikacja, klasyfikacja i specjalizowana wizualizacja tetrad oraz kwadrupleks6w w struk-
turach 3D RNA/DNA.

Opracowanie platformy pozwalajacej na projektowanie produktéw terapeutycznych opar-
tych o kwasy nukleinowe.

Opracowanie nowych algorytmoéw dopasowywania struktur 3D RNA charakteryzujacych sie
wysoka precyzja, elastyczno$cig i wydajnoscia.

Kompleksowa ewaluacja metod stosujacych techniki uczenia maszynowego w kontekscie
podejs¢ tradycyjnych w celu przewidywania struktur drugorzedowych RNA na podstawie
reprezentatywnych zbioréw nieredundantnych struktur RNA.

Przewidywanie in silico oraz ocena jakos$ci struktur 3D RNA zgtaszanych w V rundzie kon-
kursu RNA-Puzzles.

Opis zrealizowanych prac

1.

2.

Opracowano nowatorski serwer obliczeniowy WebTetrado pozwalajacy uzytkownikom na
identyfikacje, klasyfikacje i wizualizacje kwadruplekséw oraz wchodzacych w ich sktad tetrad.
Opracowano system BIOREDIS pozwalajacy na projektowanie terapii opartej o kwasy nu-
kleinowe poprzez konstrukcje dedykowanych wektoréow plazmidowych (dla mRNA/RNAIi)
reprezentowanych przez sekwencje, jej elementy sktadowe oraz specjalizowana wizua-
lizacje.

Opracowano dwie dedykowane heurystyki umozliwiajgce elastyczne dopasowywanie struk-
tur 3D RNA poszukujace rozwigzania o zadanej przez uzytkownika jakosci z wykorzystaniem
metaheurystyki ogélnego przeznaczenia, jaka jest algorytm genetyczny (GENS) oraz

2 W nawiasach podano zrédlo finansowania pracownikow.
8 Stan na 31.12.2023 .
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specjalizowanego podejs$cia bazujgcego na wtasnosciach geometrycznych struktur 3D RNA
(GEOS).

Przeprowadzono ewaluacje 15 metod przewidujacych strukture drugorzedowg RNA, w tym
9 wykorzystujacych techniki uczenia maszynowego. Przygotowano trzy eksperymenty
bazujace na reprezentatywnych zbiorach struktur/sekwencji RNA. Wyznaczono rozktady
warto$ci miary Interaction Network Fildelity w kontek$cie parowan kanonicznych, nie-
kanonicznych, wszystkich oraz pseudoweziow.

Przewidziano 35 modeli dla 4 sekwencji docelowych w ramach konkursu RNA-Puzzles oraz
przeprowadzono ewaluacje jakos$ci zgtoszen dla PZ23, ktéry zawiera kwadrupleks.
Przeanalizowano dostepne zasoby danych o strukturach RNA pod katem ich wykorzystania
do wytrenowania predyktoréw 3D RNA opartych o gtebokie uczenie.

The description of research activity funded by the statutory subsidy and grants

The research goals

1.

2.
3.

Identification, classification, and specialized visualization of tetrads and quadruplexes in 3D
RNA/DNA structures.

Development of a platform to enable the design of nucleic acid-based therapeutic products.
Development of novel algorithms for 3D alignment of the RNA structure characterized with
high precision, flexibility, and efficiency.

Comprehensive evaluation of methods applying machine learning techniques in the context
of traditional approaches to predict RNA secondary structures, based on a representative sets
of non-redundant RNA structures.

In silico prediction and quality assessment of 3D RNA structures submitted in the 5th round
of the RNA-Puzzles competition.

Description of the work carried out, the most important achievements and the usage of the obtained
results

1.

2.

A novel WebTetrado computational server was developed that enables users to identify,
classify, and visualize quadruplexes and their constituent tetrads.

A BIOREDIS system was developed to allow the design of nucleic acid-based therapeutics
through the construction of dedicated plasmid vectors (for mRNA/RNAi), represented by the
sequence, its components, and specialized visualization.

Two dedicated heuristics were developed to enable flexible alignment of 3D RNA structures
seeking a solution of user-set quality, using a general-purpose meta-heuristic, such as genetic
algorithm (GENS) and a specialized approach based on geometric properties of 3D RNA
structures (GEOS).

Evaluation of 15 methods that predicted the secondary structure of RNA was carried out
(9 of which used machine learning techniques). Three experiments were prepared on the
basis of representative sets of RNA structures / sequences. Distributions of the Interaction
Network Fildelity measure values in the context of canonical, non-canonical, all, and
pseudoknot pairings were determined.

35 models were predicted for 4 target sequences in the RNA-Puzzles competition, and the
quality assessment of the submissions for PZ23, which includes a quadruplex.

Available data resources on RNA structures were analyzed for their use in training 3D RNA
predictors based on deep learning.

Publikacje

1.

2.

M. Zurkowski, M. Antczak, M. Szachniuk

High-quality, customizable heuristics for RNA 3D structure alignment
BIOINFORMATICS 2023, 39, btad315

A. Kryshtafovych, M. Antczak, M. Szachniuk, T. Zok, R.C. Kretsch, R. Rangan, P. Pham,
R. Das, X. Robin, G. Studer, J. Durairaj, ]. Eberhardt, A. Sweeney, M. Topf, T. Schwede,

K. Fidelis, ]. Moult
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10.

11.

12.

New prediction categories in CASP15

PROTEINS-STRUCTURE FUNCTION AND BIOINFORMATICS 2023, 91, 1550-1557

J. Sarzynska, M. Popenda, M. Antczak, M. Szachniuk

RNA tertiary structure prediction using RNAComposer in CASP15
PROTEINS-STRUCTURE, FUNCTION AND BIOINFORMATICS 2023, 91, 1790-1799

M. Justyna, M. Antczak, M. Szachniuk

Machine learning for RNA 2D structure prediction benchmarked on experimental data
BRIEFINGS IN BIOINFORMATICS 2023, 24, bbad153

K. Pakula, C. Sequeiros-Borja, W. Biala-Leonhard, A. Pawela, J. Banasiak, A. Bailly,

M. Radom, M. Geisler, ]. Brezovsky, M. Jasinski

Restriction of access to the central cavity is a major contributor to substrate selectivity in
plant ABCG transporters

CELLULAR AND MOLECULAR LIFE SCIENCES 2023, 80,105

A. Rybarczyk, D. Formanowicz, M. Radom, P. Formanowicz

Cholesterol Metabolism Pathways Disturbances in Atherosclerosis-Analyses Using Stochastic
Petri Net-Based Model

APPLIED SCIENCES-BASEL 2023, 13, 6149

A. Rybarczyk, T. Lehmannm E. Iwanczyk-Skalska, W. Juzwa, A. Plawski, K. Kopciuch,

J. Blazewicz, P.P. Jagodzinski

In silico and in vitro analysis of the impact of single substitutions within EXO-motifs on Hsa-
MiR-1246 intercellular transfer in breast cancer cel

JOURNAL OF APPLIED GENETICS 2023, 64,105-124

A. Rybarczyk, D. Formanowicz, P. Formanowicz

Key Therapeutic Targets to Treat Hyperglycemia-Induced Atherosclerosis Analyzed Using
a Petri Net-Based Model

METABOLITES 2023,13,1191

R. Pal, I. Deb, ]. Sarzynska, A. Lahiri

LNA-induced dynamic stability in a therapeutic aptamer: insights from molecular dynamics
simulations

JOURNAL OF BIOMOLECULAR STRUCTURE AND DYNAMICS 2023, 41, 2221-2230

F. Carrascoza, P. Lukasiak, W. Nowak, J. Blazewicz

Ab Initio Study of Glycine Formation in the Condensed Phase: Carbon Monoxide,
Formaldimine, and Water Are Enough

ASTROPHYSICAL JOURNAL 2023, 956, 140

J. Blazewicz, B. Moseley, E. Pesch, D. Trystram, G.C. Zhang

Mathematical challenges in scheduling theory

JOURNAL OF SCHEDULING 2023, 26, 519-521

Y.W. Sang, ].Q. Wang, M. Sterna, J. Blazewicz

Single machine scheduling with due date assignment to minimize the total weighted lead
time penalty and late work

OMEGA-INTERNATIONAL JOURNAL OF MANAGEMENT SCIENCE 2023, 121, 102923

Prace przyjete do druku

N. Dutta, J. Sarzynska, 1. Deb, A. Lahiri

Predicting nearest neighbor free energies of modified RNA with LIE: results for pseudouridine
and N1-methylpseudouridine within RNA duplexes

PHYSICAL CHEMISTRY CHEMICAL PHYSICS, DOI: 10.1039/d3cp02442c
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Zaktlad Biologii Molekularnej i Systemowej

Kierownik Zakladu: prof. dr hab. Marek Figlerowicz (1 STATUT)*
Sklad osobowys

Pracownicy naukowi:
dr Lucyna Budzko (0,05 STATUT/0,95 GRANTY)
dr Urszula Koztowska (1 GRANTY)
dr Ireneusz Stolarek (0,2 STATUT/0,8 GRANTY)
dr Cezary Odrzygézdz (1 GRANTY)

Pracownicy techniczni:
dr Magdalena Alejska (01 STATUT/0,9 GRANTY)
mgr Aleksandra Mierzwa (1 GRANTY)
mgr Marcin Osuch (1 GRANTY)
mgr Jarostaw Sikora (1 GRANTY)
mgr Paulina Szarek (1 GRANTY)
mgr inz. Michat Zeniczak (1 GRANTY)
mgr Joanna Delimata-Raczek (1 GRANTY)
Szymon Melewski (1 GRANTY)
mgr Aleksandra Blaszczak (1 GRANTY)
mgr Lukasz Ciecierski (1 GRANTY)
dr Marcin Jukiewicz (0,5 GRANTY)
dr Mikotaj Zaborowski (0,5 GRANTY)
dr Elzbieta Dziabaszewska (0,25 GRANTY)
mgr Magdalena Kaczmarek (0,25 GRANTY)
mgr Katarzyna Tomela (0,5 GRANTY)

Doktoranci:
mgr inZ. Karolina Hoffa-Sobiech (0,05 STATUT/0,95 GRANTY)

Afiliowani profesorowie:
dr hab. Zbigniew Warkocki, prof. ICHB PAN (0,7 STATUT/0,3 GRANTY)

Pracownia Hodowli Komérkowych i Tkankowych
Kierownik: dr Natalia Koralewska (0,05 STATUT/0,95 GRANTY)
(do 30.09.2023 r.: dr Pawet Strozycki)

Pracownicy naukowi:
dr Jarostaw Lewandowski (0,05 STATUT/0,95 GRANTY)
Pracownicy techniczni:
dr Pawet Strozycki (0,1 STATUT/0,9 GRANTY)
dr Mariola Pislewska-Bednarek (0,1 STATUT/0,9 GRANTY)
Magdalena Puszczyk (0,1 STATUT/0,9 GRANTY)
Hanna Glapiak (0,25 STATUT)

Pracownia Genomiki
Kierownik: dr hab. Luiza Handschuh, prof. ICHB PAN (1 STATUT)
Pracownicy naukowi:
dr Matgorzata Marcinkowska-Swojak (0,05 STATUT/0,95 GRANTY)
dr Pawet Wojciechowski (0,5 STATUT)

4 W nawiasach podano zrédto finansowania pracownikow.
5 Stan na 30.11.2023 .
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Pracownicy techniczni:
dr Jan Podkowinski (1 GRANTY)
mgr Magdalena Rakoczy (1 GRANTY)

Pracownia Analiz Pojedynczych Komoérek
Kierownik: dr hab. Paulina Jackowiak, prof. ICHB PAN (0,03 STATUT/0,97 GRANTY)

Pracownicy techniczni:
dr Anna Samelak-Czajka (1 GRANTY)
dr inZ. Matgorzata Marszatek-Zeniczak (1 GRANTY)
mgr Magdalena Trybus (0,17 STATUT/0,83 GRANTY)
Doktoranci:
mgr Annasha Dutta (stypendium NCN)
mgr Anastasiia Zaremba (stypendium NCN)

Tematy statutowe Zaktadu

1. Genomika cztowieka i jej wykorzystanie w badaniach biomedycznych (K)
(prof. dr hab. Marek Figlerowicz)

2. Badania molekularne i systemowe procesu regeneracji i wymiany komoérek (K)
(prof. dr hab. Marek Figlerowicz)

3. Badanie roli bialek wigzacych RNA w metabolizmie RNA u cztowieka (K)
(dr hab. Zbigniew Warkocki, prof. ICHB PAN)

Opis prowadzonej dzialalnosci naukowej finansowanej z subwencji i projektow

Cel badan
Poznanie mechanizméw generujacych zmienno$¢ genomow i transkryptoméw na poziomie po-
jedynczych czasteczek, komoérek i organizmoéow.

Opis zrealizowanych prac

W ramach dziatan statutowych: (i) scharakteryzowano aktywno$¢ biatka APOBEC3A wobec
niekanonicznych substratéw DNA i RNA. Wykazano, ze APOBEC3A deaminuje cytydyny w obrebie
G-kwadruplekséw i w ten sposéb wplywa na ich strukture i stabilno$¢; (ii) zoptymalizowano
protokot do przestrzennej analizy ekspresji genéw z rozdzielczoscia do pojedynczych komoérek
i wygenerowano pierwsze zestawy danych dla raka jajnika. Dodatkowo, wykorzystujac cyto-
metrie obrazowg, scharakteryzowano komdrki nowotworowe krazace w ptynie otrzewnowym,
pod katem ich morfologii i obecno$ci biomarkeréw powierzchniowych; (iii) wykazano wigzanie
niektérych niekodujacych RNA przez biatko MOV10 oraz wystepowanie w tych niekodujgcych
RNA metylacji adeniny w pozycji N6. W projekcie OPUS (kierownik dr hab. Paulina Jackowiak,
prof. ICHB PAN, cel projektu identyfikacja niekodujacych RNA zaangazowanych w ksztattowanie
trajektorii rozwojowych komoérek S. mediterranea) scharakteryzowano transkryptom pojedyn-
czych komdrek na wybranych etapach regeneracji wyptawka. W projekcie LIDER (kierownik
dr Ireneusz Stolarek, cel projektu: stworzenie platformy obliczeniowej wspomagajacej reprogra-
mowanie trajektorii réznicowania komdrek) opracowano protokoty hodowli kardiomiocytow
z komorek iPS i wykorzystano je do identyfikacji wariantow transkryptéw powstajacych w trakcie
réznicowania kardiomiocytow.

The description of research activity funded by the statutory subsidy and grants

The research goals
Understanding the mechanisms generating genome and transcriptome variability at the level of
single molecules, cells and organisms.
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Description of the work carried out, the most important achievements and the usage of the obtained
results

As the statutory research: (i) the activity of the APOBEC3A protein against non-canonical DNA and
RNA substrates was characterized. APOBEC3A has been shown to deaminate cytidines within
G-quadruplexes, and thus influence their structure and stability; (ii) a protocol for spatial gene
expression analysis with single-cell resolution was optimized, and the first data sets for ovarian
cancer were generated. Additionally, using imaging cytometry, cancer cells circulating in the peri-
toneal fluid were characterized in terms of their morphology and the presence of surface
biomarkers; (iii) binding of some non-coding RNAs by the MOV10 protein and the occurrence of
N6 methtlated adenine in these non-coding RNAs were demonstrated. In the OPUS project (PI:
dr hab. Paulina Jackowiakprof ICHB PAN, project goal: identification of non-coding RNAs involved
in shaping the developmental trajectories of S. mediterranea cells), the transcriptome of single
cells at selected stages of planaria regeneration was characterized. In the LIDER project (PI: Dr.
Ireneusz Stolarek, project goal: creating a computational platform supporting the reprogramming
of cell differentiation trajectories), protocols for culturing cardiomyocytes from iPS cells were
developed and used to identify transcript variants arising during cardiomyocyte differentiation.

Publikacje

1. M. Marszalek-Zenczak, A. Satyr, P. Wojciechowski, M. Zenczak, P. Sobieszczanska,
K. Brzezinski, T. Ifimenko, M. Figlerowicz, A. Zmienko
Analysis of Arabidopsis non-reference accessions reveals high diversity of metabolic gene
clusters and discovers new candidate cluster members
FRONTIERS IN PLANT SCIENCE 2023, 14,1104303
2. A.Samelak-Czajka, P. Wojciechowski, M. Marszalek-Zenczak, M. Figlerowicz,
A. Zmienko
Differences in the intraspecies copy number variation of Arabidopsis thaliana conserved and
nonconserved miRNA genes
FUNCTIONAL & INTEGRATIVE GENOMICS 2023, 23,120
3. N. Szostak, M. Figlerowicz, A. Philips
The emerging role of the gut mycobiome in liver diseases
GUT MICROBES 2023, 15, 2211922
4. L. CiecierskKi, I Stolarek, M. Figlerowicz
Human AGEs: an interactive spatio-temporal visualization and database of human
archeogenomics
NUCLEIC ACIDS RESEARCH 2023,51, W269-W273
5. I Stolarek, M. Zenczak, L. Handschuh, A. Juras, M. Marcinkowska-Swojak, A. Spinek,
A. Debski, M. Matla, H. Kocka-Krenz, |. Piontek, Polish Archeogenomics Consortium,
M. Figlerowicz
Genetic history of East-Central Europe in the first millennium CE
GENOME BIOLOGY 2023, 24,173
6. N.Izycka, M.P. ZaborowskKi, L. CiecierskKi, K. Jaz, S. Szubert, C. Miedziarek, M. Rezler,
K. Piatek-Bajan, A. Synakiewicz, A. Jankowska, M. Figlerowicz, K. Sterzynska,
E. Nowak-Markwitz
Cancer Stem Cell Markers-Clinical Relevance and Prognostic Value in High-Grade Serous
Ovarian Cancer (HGSOC) Based on The Cancer Genome Atlas Analysis
INTERNATIONAL JOURNAL OF MOLECULAR SCIENCES 2023, 24, 12746
7. L.Budzko, K. Hoffa-Sobiech, P. Jackowiak, M. Figlerowicz
Engineered deaminases as a key component of DNA and RNA editing tools
MOLECULAR THERAPY - NUCLEIC ACIDS 2023, 34, 102062
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8.

10.

11.

12.

13.

14.

15.

16.

17.

18.

A. Zmienko, P. Wojciechowski, M. Figlerowicz

Editorial: Resolving the complexity of plant genomes and transcriptomes with long reads,
volume II

FRONTIERS IN PLANT SCIENCE 2023, 14, 1326500

P. Czerniawski, M. Pislewska-Bednarek, A. Piasecka, K. Kulak, P. Bednarek

Loss of MYB34 Transcription Factor Supports the Backward Evolution of Indole
Glucosinolate Biosynthesis in a Subclade of the Camelineae Tribe and Releases the Feedback
Loop in This Pathway in Arabidopsis

PLANT AND CELL PHYSIOLOGY 2023, 64, 80-93

J. Michalski, C. Odrzygozdz, P. Mester, D. Narozna, T. Clapa

Defeat undefeatable: Ionic liquids as novel antimicrobial agents

JOURNAL OF MOLECULAR LIQUIDS 2023, 369, 120782

Z. Warkocki

An update on post-transcriptional regulation of retrotransposons

FEBS LETTERS 2023, 59, 380-406

A. Neves, N. P. Willassen, E. Hjerde, I. Cuesta, C. S. Martin, H. Inno, D. Pilvar, K. Ng, D. Salgado,
J. van Helden, W. Gu, M. Popleteeva, J. Dopazo, T. Suri, J. Paces, C. Mazurek, K. Kurowski,

N. Koralewska, G. Maier, ELIXIR CONVERGE WP9 community

A survey into the contribution of regional/national pathogen data platforms and on the
resources needed to develop and maintain them.

F1000RESEARCH 2023, 12(ELIXIR):1590

N. Szostak, L. Handschuh, A. Samelak-Czajka, K. Tomela, M. Schmidt, L. Pruss,

K. Milanowska-Zabel, P. Kozlowski, A. Philips

Host Factors Associated with Gut Mycobiome Structure

MSYSTEMS 2023, 8, e00986-22

K. Kulak, N. Wojciechowska, A. Samelak-Czajka, P. Jackowiak, A. Bagniewska-Zadworna
How to explore what is hidden? A review of techniques for vascular tissue expression profile
analysis

PLANT METHODS 2023, 19,129

K. Jaz, C. Miedziarek, E. Piasek, A. Florek, E. Nowak-Markwitz, M.P. ZaborowskKi
Choriocarcinoma complicated with intra-abdominal and intrapleural hemorrhage in
pregnancy - case report

FRONTIERS IN ONCOLOGY 2023, 13,1198553

D. Pietkiewicz, M.P. ZaborowskKi, K. Jaz, E. Matuszewska, A. Swiatly-Blaszkiewicz, T. Kluz,
Z.]. Kokot, E. Nowak-Markwitz, ]. Matysiak

Serum Proteomic Profiles of Patients with High and Low Risk of Endometrial Cancer
Recurrence

INTERNATIONAL JOURNAL OF MOLECULAR SCIENCES 2023, 24, 14528

M. Marcinkowska-Swojak, I. Stolarek, M. Zenczak, L. Handschuh, M. Figlerowicz
Historia biologiczna populacji Homo sapiens zamieszkujgcych centralng i wschodnig czesci
Europy

HISTORIA SLAVORUM OCCIDENTIS 2023 1, 143-165

W. Kielbasinski, M. Horajski, C. 0drzygozdz, ]. Szczepkowski

The impact of university cooperation with the socio-economic environment in the context
of quality assurance in higher education

TORUN INTERNATIONAL STUDIES 2023, 1, 31-49

Prace przyjete do druku

M. Marcinkowska-Swojak, I. Stolarek, L. Handschuh, M. Figlerowicz
Spoteczenstwo panstwa Piastéw - historia zapisana w DNA
W SIECI HISTORII (https://wsiecihistorii.pl/)
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Projekty realizowane w Zakladzie i Pracowniach w 2023 r.

1. Kompleksowa analiza transkryptomu Schmidtea mediterranea - identyfikacja niekodujacych
RNA zaangazowanych w rozwoj linii komérkowych podczas regeneracji; (OPUS)
Kierownik projektu: dr hab. Paulina Jackowiak, prof. ICHB PAN

2. Psychodeliki jako potencjalne terapeutyki w chorobach neurodegeneracyjnych

- badanie w modelu mysim ataksji mézdzkowo-rdzeniowej typu 3; (SONATINA) - projekt rea-
lizowany w konsorcjum; lider projektu: ICHB PAN

Kierownik projektu: dr Urszula Koztowska

3. ECBIiG - Europejskie Centrum Bioinformatyki i Genomiki; (POIR) - projekt realizowany w kon-
sorcjum; lider projektu: ICHB PAN

Kierownik projektu: prof. dr hab. Marek Figlerowicz

4. NEBI - Krajowy Osrodek Badan Obrazowych w Naukach Biologicznych i Biomedycznych;
(POIR) - projekt realizowany w konsorcjum; lider projektu: Instytut Biologii Do$wiadczalnej
im. M. Nenckiego PAN, Warszawa (kierownik projektu: prof. dr hab. Agnieszka Dobrzyn)
Kierownik zadan z ramienia ICHB PAN: prof. dr hab. Marek Figlerowicz

5. ECBiG - Europejskie Centrum Bioinformatyki i Genomiki — MOSAIC; (POIR) - projekt realizo-
wany w konsorcjum; lider projektu: ICHB PAN

Kierownik projektu: prof. dr hab. Marek Figlerowicz

6. Wktad krajowy na rzecz udziatu we wspélnym miedzynarodowym przedsiewzieciu pn. Euro-
pean Infrastructure of Open Screening Platforms for Chemical Biology European Research Infra-
structure Consortium (EU-OPENSCREEN ERIC) - projekt realizowany w konsorcjum ,POL-OPEN-
SCREEN”; lider projektu: Instytut Biologii Medycznej PAN, L.6dZ (kierownik projektu: prof. dr hab.
Zbigniew Lesnikowski)

Kierownik zadan z ramienia ICHB PAN: prof. dr hab. Marek Figlerowicz, zastepca kierownika:
dr hab. Jacek t. Kolanowski

7. Opracowanie uniwersalnej platformy szybkiego reagowania, opartej na technologii RNA, za-
pewniajacej krajowe bezpieczenstwo lekowe i epidemiologiczne; (Rozw6j Innowacyjnych Roz-
wigzan Terapeutycznych z Wykorzystaniem Technologii RNA) - projekt realizowany w konsor-
cjum; lider projektu: Warszawskie Zaktady Farmaceutyczne POLFA S.A. (kierownik projektu:
mgr Katarzyna Rusin)

Kierownik zadan z ramienia ICHB PAN: prof. dr hab. Marek Figlerowicz

8. Platforma obliczeniowa do optymalizacji $ciezek rozwojowych komérek w celu uzyskania
populacji jednorodnych; (LIDER)

Kierownik projektu: dr Ireneusz Stolarek

9. Okreslenie roli koncéw 5’ i 3’ mRNA LINE-1 w biologii tego retrotranspozonu; (OPUS)
Kierownik projektu: dr hab. Zbigniew Warkocki, prof. ICHB PAN

10. Badanie urydylacji RNA jako mechanizmu regulacji ekspresji genoéw u cztowieka; (SONATA)
Kierownik projektu: dr hab. Zbigniew Warkocki, prof. ICHB PAN

11. Identyfikacja biatek znoszacych oddziatywanie biatka PABPC1 z ogonem poli(A) mRNA
we wczesnej apoptozie; (MINIATURA)

Kierownik projektu: dr Damian Janecki

12. Miedzynarodowa konferencja ,Understand and describe life” - 35-lecie istnienia Instytutu
Chemii Bioorganicznej PAN”; (DOSKONALA NAUKA)

Kierownik projektu: prof. dr hab. Marek Figlerowicz
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Zaklad Biomolekularnego NMR

Kierownik Zakladu: prof. dr hab. Zofia Gdaniec (1 STATUT)é
Sklad osobowy?

Pracownicy naukowi:
dr Witold Andratoj¢ (0,7 STATUT/0,3 GRANTY)
dr Daniel Baranowski (0,9 STATUT/0,1 GRANTY)
dr Dorota Gudanis-Sobociniska (0,8 STATUT/0,2 GRANTY)
Pracownicy techniczni:
dr Karolina Zieliniska (0,6 STATUT/0,4 GRANTY)
Doktoranci:
mgr Aleksandra Cioch-Binia$ (stypendium NCN)
mgr Aleksandra Pawtowicz (stypendium NCN)
mgr Mikotaj Podlewski (stypendium NCN)
mgr Ewa Potomska (stypendium NCN)
mgr Amadeusz Wos$ (stypendium NCN)

Pracownia NMR
Kierownik: dr Karol Pasternak (0,5 STATUT/0,5 GRANTY)

Pracownicy techniczni:
mgr Anna Teubert (0,5 STATUT/0,5 GRANTY)

Temat statutowy Zakitadu

Analiza struktury i dynamiki kwasow nukleinowych metodami biomolekularnego NMR (K)
(prof. dr hab. Zofia Gdaniec)

Opis prowadzonej dzialalno$ci naukowej finansowanej z subwencji i projektow

Cel badan
Stworzenie ulepszonych wariantéw terapeutykéw celujagcych w mRNA

Opis zrealizowanych prac

Przedmiotem badan byly czgsteczki kwaséw nukleinowych DNA i RNA majgce potencjalne
zastosowanie w regulacji ekspresji genéw, oligorybonukleotydy antysensowe (ASO) i DNAzymy.
Modelowe ASO nakierowane sg na mRNA kodujace biatko EGFR, a po zwigzaniu z mRNA tworza
struktury hybrydowe typu dupleks-kwadrupleks. Z kolei czasteczki ASO zawierajace kowalencyj-
nie przylaczony ligand (ASO-L) tworzg struktury, w ktérych domena kwadrupleksu jest dodat-
kowo stabilizowana oddzialywaniem z ligandem. Badania na komérkach raka ptaskonabton-
kowego A431, wykazaly, Ze antysensy typu ASO-L skuteczniej obnizajg poziom biatka EGFR
w poréwnaniu z ich niemodyfikowanymi odpowiednikami.

Wykorzystanie czasteczek DNAzymoéw do kontroli poziomu mRNA w komérkach jest obecnie
ograniczone z powodu niskiej dostepnosci ich kofaktoré6w - jonéw metali dwuwartoSciowych.
Zrozumienie mechanizméw oddziatywan DNAzymow z jonami metali moze otworzy¢ perspek-
tywe projektowania ich wariantéw aktywnych w warunkach komérkowych. W tym celu roz-
wigzano strukture przestrzenng DNAzymu 8-17 w obecnosci jondw Zn?+ oraz waznych bio-
logicznie jondw Mg2+. Uzyskane wyniki wykazaty zaangazowanie wiecej niz jednego jonu metalu
w proces aktywacji DNAzymu 8-17.

® W nawiasach podano zroédlo finansowania pracownikow.
7 Stan na 31.12.2023 .
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The description of research activity funded by the statutory subsidy and grants

The research goals
The development of improved variants of mRNA-targeting therapeutics.

Description of the work carried out, the most important achievements and the usage of the obtained
results

The subject of the research were nucleic acid molecules, DNA and RNA, with potential applications
in the regulation of gene expression, antisense oligoribonucleotides (ASO) and DNAzymes. The
applied ASO target mRNA encoding the EGFR protein and upon binding to mRNA, form duplex-
quadruplex hybrid structures. On the other hand, ASO molecules containing covalently attached
ligands (ASO-L) adopt structures in which the quadruplex domain is additionally stabilized by
interaction with the ligand. Studies on A431 human epidermoid carcinoma epithelial cells
showed that ASO of the ASO-L type more effectively reduce the level of EGFR protein compared to
their unmodified counterparts.

The use of DNAzyme molecules to control mRNA levels in cells is currently limited due to the low
availability of their cofactors - divalent metal ions. Understanding the mechanisms of interactions
between DNAzymes and metal ions may open the possibility of designing their variants active
under cellular conditions. To achieve this, the spatial structure of the 8-17 DNAzyme was resolved
in the presence of Zn2+ions and biologically relevant Mg2+ions. The obtained results demonstrated
the involvement of more than one metal ion in the activation of the 8-17 DNAzyme.

Publikacje

1. D.Baranowski, A. Mieczkowski, D. Trzybinski, K. Wozniak, K. Bednarska-Szczepaniak,
Z. Gdaniec, Z.]. Lesnikowski
Insights into molecular structure of adenosine-boron cluster conjugates and theirs phenyl
isosters as adenosine receptor ligands: Nuclear magnetic resonance, crystallographic and
computational studies
JOURNAL OF MOLECULAR STRUCTURE 2023,1274,134588

2. T. Laskowski, M. Kosno, W. Andralojc, ].E. Frackowiak, ]. Borzyszkowska-Bukowska,
P. Szczeblewski, N. Radon, M. Swierzewska, A. Wozny, E. Paluszkiewicz, Z. Mazerska
The interactions of monomeric acridines and unsymmetrical bisacridines (UAs) with DNA
duplexes: an insight provided by NMR and MD studies
SCIENTIFIC REPORTS 2023, 13, 3431

3. A.Potega, D. Rafalska, D. Kazimierczyk, M. Kosno, A. Pawlowicz, W. Andralojc,
E. Paluszkiewicz, T. Laskowski
In Vitro Enzyme Kinetics and NMR-Based Product Elucidation for Glutathione S-Conjugation
of the Anticancer Unsymmetrical Bisacridine C-2028 in Liver Microsomes and Cytosol: Major
Role of Glutathione S-Transferase M1-1 Isoenzyme
MOLECULES 2023, 28, 6812

4. N. Lisiecka, A. Parus, V. Verkhovetska, ]. Zembrzuska, M. Simpson, G. Framski, M. Niemczak,
D. Baranowski, T. Cajthaml], L. Chrzanowski
Effect of cation hydrophobicity in dicamba-based ionic liquids on herbicide accumulation
and bioavailability in soil
JOURNAL OF ENVIRONMENTAL CHEMICAL ENGINEERING 2023, 11, 111008

5. A.Parus, O. Zdebelak, T. Ciesielski, R. Szumski, M. Wozniak-Karczewska, G. FramskKi,
D. Baranowski, M. Niemczak, ]. Zembrzuska, T. Cajthaml, H.]. Heipieper, L. Chrzanowski
Can ionic liquids exist in the soil environment? Effect of quaternary ammonium cations on
glyphosate sorption, mobility and toxicity in the selected herbicidal ionic liquids
JOURNAL OF MOLECULAR LIQUIDS 2023, 370,120981
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6. C.Roxo, K. Zielinska, A. Pasternak
Bispecific G-quadruplexes as inhibitors of cancer cells growth
BIOCHIMIE 2023,214,91-100

Projekty realizowane w Zakladzie i Pracowni w 2023 r.

1. Badanie zaleznos$ci pomiedzy sekwencja DNA a strukturg jako punkt wyjscia do projektowania
G-kwadruplekséw o okreslonej topologii - zintegrowane podejScie taczace symulacje moleku-
larne i metody eksperymentalne; (OPUS) - projekt realizowany w konsorcjum; lider projektu:
Politechnika Gdarska (kierownik projektu: dr hab. inz. J. Czub)

Kierownik zadan z ramienia ICHB PAN: prof. dr hab. Zofia Gdaniec

2. Oligonukleotydy wigzace lantanowce (OWL) jako znaczniki paramagnetyczne w spektroskopii
NMR kwasow nukleinowych; (OPUS)

Kierownik projektu: dr Witold Andratojé¢

3. Synteza i badania strukturalne/biofizyczne modelowych oligomeré6w mRNA/mt-tRNA w celu
okreslenia roli modyfikowanych nukleozydéw (m5C, hm5C, f5C, ca5C, m1G) w translacji i cho-
robach cztowieka; (OPUS) - projekt realizowany w konsorcjum; lider projektu: Politechnika
Lodzka (kierownik projektu: dr hab. inz. G. Leszczynska)

Kierownik zadan z ramienia ICHB PAN: dr Witold Andratojé¢

4. Badania strukturalne DNAzymo6w 8-17 i [-R2 metodami NMR; (SONATA)
Kierownik projektu: dr Witold Andratojé

5. Strategia przeciwnowotworowa bazujaca na indukowaniu kwadruplekséw. Wiasciwosci struk-
turalne i biologiczne komplekséw ligand RNA/mRNA; (SONATA)
Kierownik projektu: dr Dorota Gudanis-Sobociniska

Zaklad Chemii Komponentow Kwasow Nukleinowych

Kierownik Zakladu: dr hab. Michat Sobkowski, prof. ICHB PAN (1 STATUT)3
Sklad osobowy?®

Pracownicy naukowi:
dr hab. Tomasz Ostrowski, prof. ICHB PAN (1 STATUT)
dr Dagmara Baraniak (1 STATUT)
dr Joanna Romanowska (1 STATUT)
Pracownicy techniczni:
dr Grzegorz Framski (0,5 STATUT/0,5 GRANTY)

Doktoranci:

mgr inZz. Tomasz Modrzynski (stypendium ICHB)
Profesorowie afiliowani:

prof. dr hab. Adam Kraszewski

prof. dr hab. Jacek Stawinski

Temat statutowy Zakitadu

Synteza, struktura i aktywno$¢ biologiczna komponentéw kwaséw nukleinowych i ich analogéw
(K) (dr hab. Michat Sobkowski, prof. ICHB PAN)

8 W nawiasach podano zrodlo finansowania pracownikow.
% Stan na 31.12.2023 .
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Opis prowadzonej dzialalno$ci naukowej finansowanej z subwencji i projektéw

Cel badan

1. Synteza, struktura i aktywnos$¢ biologiczna komponentéw kwaséw nukleinowych i ich ana-
logéw (temat statutowy). Poszukiwanie nowych pochodnych nukleotydéw jako potencjalnych
prolekéw. Badania strukturalne analogéw nukleozydéw.

2. Synteza, struktura i aktywno$¢ biologiczna komponentéw kwaséw nukleinowych i ich analo-
géw (grant SONATA, kier. dr Dagmara Baraniak).

Opis zrealizowanych prac

1. Opracowano metode syntezy cytotoksycznych analogéw nukleotydéw zawierajacych O-acy-
lowang monoestrowg grupe tiofosforanowa. Do tej pory zwiazki takie uchodzity za nietrwate.
Trwajg badania ich aktywnosci biologicznej. Publikacja w przygotowaniu.
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Ar = fenyl; 2,4,8-tri(prop-2-yl)fenyl
R = tert-butyl

Kontynuowano prace dotyczace oddziatywan analogéw nukleotydéw z btonami biologicznymi
(wspotpraca z prof. K. Prochaska). Stwierdzono silne interakcje badanych zwigzkéw z btonami.
Dalsze badania sg w toku.

Przygotowano serie analogéw rybozydu kinetyny zawierajacych modyfikacje w cze$ci zasadowe;j
lub cukrowej, a nastepnie w ramach wspotpracy z Katedrg Chemii Klinicznej i Diagnostyki Mole-
kularnej UMP okreslono zalezno$¢ pomiedzy ich struktura, a cytotoksycznoscia wobec komoérek
nowotworowych i kontrolnych. Publikacja: Bioorganic & Medicinal Chemistry Letters.

2. Finalizowanie prac eksperymentalnych dotyczacych syntezy analogéw dimeréw nukleozyddéw
z krotkim facznikiem 1,2,3-triazolowym za pomoca reakcji , klik”. R6wnolegle prowadzono proste
syntezy zwigzane z blokowaniem nukleozydéw do kolejnych syntez, otrzymujac jako wazne
substraty gtéwnie pochodne dC oraz klofarabiny. Opracowano procedure syntezy i oczyszczania
N4-Bz-5'-N3-dC.

The description of research activity funded by the statutory subsidy and grants

The research goals

1. Synthesis, structure, and biological activity of nucleic acid components and their analogues
(statutory topic)

Search for new nucleotide derivatives as potential prodrugs

Structural studies of nucleoside analogues

2. Synthesis, structure and biological activity of nucleic acid components and their analogs
(SONATA grant, PI: Dr. Dagmara Baraniak)

Description of the work carried out, the most important achievements and the usage of the obtained
results

1. A method for the synthesis of cytotoxic nucleotide analogs containing an 0-acylated phosphor-
rothioate monoester group was developed. So far, such compounds were considered unstable.
Their biological activity is being studied. Paper in preparation.
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Studies on the interactions of nucleotide analogues with membranes were continued (coope-

ration: Prof. K. Prochaska). Strong interactions of the tested compounds with membranes were

found. Further studies are in progress.

A series of kinetin riboside analogs containing a modification in the base or sugar was prepared,

and the relationship between their structure and cytotoxicity against cancer and normal cells was

determined in cfooperation with the Department of Clinical Chemistry and Molecular Diagnostics,

PUMS. Paper: Bioorganic & Medicinal Chemistry Letters.

2. Final studies on the synthesis of nucleoside dimer analogues with a short 1,2,3-triazole linker using

the “click” reaction. In parallel, simple syntheses involving the blocking of nucleosides for subsequent

syntheses were carried out. Mainly dC and clofarabine derivatives were obtained as important

substrates. A procedure for the synthesis and purification of N*-Bz-5'-N3-dC was developed.

Publikacje

1. T.Ostrowski
Bioactive furanyl- or thienyl-substituted nucleobases, nucleosides and their analogues
MINI-REVIEWS IN MEDICINAL CHEMISTRY 2023, 23, 633-650

2. A. Parus, O. Zdebelak, T. Ciesielski, R. Szumski, M. Wozniak-Karczewska, G. FramskKi,
D. Baranowski, M. Niemczak, ]. Zembrzuska, T. Cajthaml, H.]. Heipieper, L. Chrzanowski
Can ionic liquids exist in the soil environment? Effect of quaternary ammonium cations on
glyphosate sorption, mobility and toxicity in the selected herbicidal ionic liquids
JOURNAL OF MOLECULAR LIQUIDS 2023, 370,120981

3. N. Lisiecka, A. Parus, V. Verkhovetska, ]. Zembrzuska, M. Simpson, G. Framski, M. Niemczak,
D. Baranowski, T. Cajthaml, L. Chrzanowski
Effect of cation hydrophobicity in dicamba-based ionic liquids on herbicide accumulation
and bioavailability in soil
JOURNAL OF ENVIRONMENTAL CHEMICAL ENGINEERING 2023, 11, 111008

4. A.Syguda, L. Lawniczak, P. Wrobel, F. Walkiewicz, G. Framski, A. Parus, M. Wozniak-
Karczewska, M. Niemczak, A. Gierka, L. Chrzanowski
Biodegradable amidequats, derivatives of caprylic and pelargonic acids as cationic
surfactants for agricultural applications
JOURNAL OF MOLECULAR LIQUIDS 2023, 391, 123221

5. S.S.Panda, M.N. Aziz, J. StawinsKi, A.S. Girgis
Azomethine Ylides-Versatile Synthons for Pyrrolidinyl-Heterocyclic Compounds
MOLECULES 2023, 28, 668

6. M. Materna, ]. Stawinski, M. Sobkowski
A new approach to phosphorylation of nucleosides using oxyonium phosphobetaines as
intermediates
BIOTECHNOLOGIA 2023, 104, 93-99

Prace przyjete do druku

E. Tyton, N. Lisiak, A. Romaniuk-Drapala, G. FramskKi, E. Wyszko, T. Ostrowski
Cytotoxic effects of kinetin riboside and its selected analogues on cancer cell lines
BIOORGANIC & MEDICINAL CHEMISTRY LETTERS, DOI: 10.1016/j.bmcl.2024.129628
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Projekty realizowane w Zakladzie w 2023 r.

1. Chemiczna architektura fluorowanych analogéw dimeréw nukleozydéw zawierajacych tacznik 1,
2, 3-triazolowych o potencjalnym zastosowaniu w biologii molekularnej i medycynie; (SONATA)
Kierownik projektu: dr Dagmara Baraniak

2. Srodowiskowe interdyscyplinarne studia doktoranckie w zakresie nanotechnologii; (POWER)
- projekt realizowany w konsorcjum; lider projektu: Uniwersytet im. Adama Mickiewicza w Poz-
naniu (kierownik projektu: prof. dr hab. Stefan Jurga)

Kierownik zadan z ramienia ICHB PAN: dr hab. Michat Sobkowski, prof. ICHB PAN

3. Interdyscyplinarne studia doktoranckie NanoBioTech; (POWER) - projekt realizowany w kon-
sorcjum; lider projektu: Politechnika Poznanska (kierownik projektu: prof. dr hab. Teofil Jesio-

nowski)
Kierownik zadan z ramienia ICHB PAN: dr hab. Michat Sobkowski, prof. ICHB PAN

Zaklad Fizjologii Molekularnej Roslin

Kierownik Zakladu: prof. dr hab. Michat Jasinski (0,75 STATUT/0,25 GRANTY)?10

Skiad osobowy11
Pracownicy naukowi:
dr Praveen Awasthi (1 GRANTY)
dr Joanna Banasiak (1 GRANTY)
dr Wanda Biata-Leonhard (1 STATUT)
Pracownicy techniczni:
mgr Aleksandra Pawela (0,6 STATUT/0,4 GRANTY)
Doktoranci:
mgr Krishnapriya Anirudhan (stypendium NCN)
mgr Maciej Nowak (stypendium NCN)

Temat statutowy Zakitadu

Badania mechanizméw transportu zwigzkéw niskoczasteczkowych decydujacych o cechach uzyt-
kowych roslin uprawnych (K) (prof. dr hab. Michat Jasinski)

Opis prowadzonej dzialalno$ci naukowej finansowanej z subwencji i projektow

Cel badan

Poznanie roli dystrybucji cytokinin w kontroli powstawania korzeni bocznych i brodawek korze-
niowych u Medicago. Zbadanie zalezno$ci pomiedzy indukcjg aktywnos$ci ATPazowej biatek ABC,
a translokacja molekut poprzez btony biologiczne.

Opis zrealizowanych prac

Zidentyfikowano i scharakteryzowano znajdujacy sie w btonie komoérkowej komoérek miekiszu
drzewnego importer cytokinin hamujacy powstawanie takich organow jak korzenie boczne czy
brodawki. Uzyskane wyniki stanowig wazny wktad w zrozumienie mechanizmoéw translokacji
cytokinin lub/i modyfikacji kaskady sygnatowej tego hormonu u bobowatych w morfogenezie
korzenia, w zaleznosci od dostepnosci azotu w glebie. Umozliwiajg one rozw6j nowych kierunkéw
badawczych, ze szczegbélnym uwzglednieniem gospodarki azotowej bobowatych i mogg by¢
istotne dla wspodtczesnej definicji zrdwnowazonego rolnictwa. Opracowano testy aktywnosci
ATPazowej jako metody przesiewowej w poszukiwaniach molekut transportowanych przez
biatka ABC.

10'W nawiasach podano zrédto finansowania pracownikow.
11 Stan na 31.12.2023 .

63



The description of research activity funded by the statutory subsidy and grants

The research goals

Understanding the role of cytokinin distribution in the control of the formation of lateral roots
and root nodules in Medicago. Analysis of relationship between the induction of the ATPase
activity of ABC proteins and the translocation of molecules across biological membranes.

Description of the work carried out, the most important achievements and the usage of the obtained
results

The cytokinin importer located in the cell membrane of xylem parenchyma cells, which inhibits
the formation of organs such as lateral roots and nodules, was identified and characterized. The
obtained results constitute an important contribution to understanding the mechanisms of cyto-
kinin translocation and/or modification of the signalling cascade of this hormone in legumes root
morphogenesis depending on the availability of nitrogen in the soil. They allow the development
of new research areas, with particular emphasis on the nitrogen nutrition of legumes, and are
important for the modern definition of sustainable agriculture. ATPase activity tests have been
developed as a screening method for molecules transported by ABC proteins.

Publikacje

1. K. Pakula, C. Sequeiros-Borja, W. Biala-Leonhard, A. Pawela, ]J. Banasiak, A. Bailly,
M. Radom, M. Geisler, ]. Brezovsky, M. Jasinski
Restriction of access to the central cavity is a major contributor to substrate selectivity in
plant ABCG transporters
CELLULAR AND MOLECULAR LIFE SCIENCES 2023, 80,105

2. B.Aryal, ]. Xia, Z. Hu, M. Stumpe, T. Tsering, ]. Liu, ]. Huynh, Y. Fukao, N. Glockner, H-Y. Huang,
G. Sancho-Andres, K. Pakula, |. Ziegler, K. Gorzolka, M. Zwiewka, T. Nodzynski, K. Harter,
C. Sanchez-Rodriguez, M. JasinskKi, S. Rosahl, M.M. Geisler
An LRR receptor kinase controls ABC transporter substrate preferences during plant
growth-defense decisions
CURRENT BIOLOGY 2023, 33, 2008-2023

3. P.Awasthi, A.K. Mishra, T. Kocabek, V.S. Nath, S. Mishra, K.M. Hazzouri,
N. Sudalaimuthuasari, N. Stajner, J. Jekse, K. Krofta, T. Hajek, KMA. Amiri
CRISPR/Cas9-mediated mutagenesis of the mediator complex subunits MED5a and MED5b
genes impaired secondary metabolite accumulation in hop (Humulus lupulus)
PLANT PHYSIOLOGY AND BIOCHEMISTRY 2023, 201,107851

Projekty realizowane w Zakladzie w 2023 r.

1. Transportery ABCG w dystrybucji fenylopropanoidéw u Medicago truncatula uniwersalno$é¢
vs. specjalizacja; (OPUS)

Kierownik projektu: prof. dr hab. Michat Jasinski

2. Nowe mechanizmy dziatania biatka MFT, warunkujgce wrazliwo$¢ nasion Medicago truncatula
na kwas abscysynowy podczas kietkowania; (OPUS)

Kierownik projektu: dr Joanna Banasiak

3. Zwiazek pomiedzy stymulacja aktywnos$ci ATPazowej a transportem na przyktadzie selektyw-
nego transportera ABCG z Medicago truncatula; (PRELUDIUM)

Kierownik projektu: dr Konrad Pakuta

4. Produkcja biatka MtABCG46 w systemie heterologicznym - przygotowanie do analizy struktu-
ralnej; (MINIATURA)

Kierownik projektu: dr inz. Wanda Biata-Leonhard

5. Charakterystyka funkcjonalna transporteré6w ABCG obecnych w nasionach Medicago trunca-
tula; (OPUS)
Kierownik projektu: prof. dr hab. Michat Jasiniski
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Zaklad Genetyki Molekularnej

Kierownik Zakltadu: prof. dr hab. Piotr Koztowski (0,1 STATUT/0,9 GRANTY)!2
Sklad osobowy13

Pracownicy naukowi:
dr hab. Anna Jasinska
dr Eliza Fraszczyk (1 GRANTY)
dr Paulina Gatka-Marciniak (1 GRANTY)
dr Katarzyna Klonowska (1 STATUT)
dr Magdalena Machowska (1 GRANTY)
dr Malwina Suszynska (1 STATUT)
dr Martyna Urbanek-Trzeciak (0,5 STATUT)

Doktoranci:
mgr inZ. Adrian Tiré (stypendium NCN)
mgr Wiadystaw Wegorek (stypendium NCN)

Pracownia Bioinformatyki
Kierownik: dr hab. Anna Philips, prof. ICHB PAN (1 GRANTY)
Pracownicy naukowi:
dr Arkadiusz Kajdasz (1 STATUT)
dr Natalia Széstak (1 STATUT)
Pracownicy techniczni:
dr Dorota Magner (0,9 STATUT/0,1 GRANTY)
Doktoranci:
mgr Maciej Michalczyk (stypendium NCN)

Temat statutowy Zakiadu

Opracowanie nowych metod, testow i strategii analiz genetycznych (K) (prof. dr hab. Piotr Koz-
towski)

Opis prowadzonej dzialalno$ci naukowej finansowanej z subwencji i projektow

Cel badan
Opracowanie ultraczutego testu do analizy metylacji w promotorach genéw zwigzanych z predys-
pozycja genetyczng do raka jajnika.

Opis zrealizowanych prac

W celu opracowania testu wybrano 9 gendéw (BRCA1, BRCA2, BRIP1, RAD51C, RAD51D, ATM, NBN,
CHEK2, HOXA11) zwiazanych z predyspozycja do raka jajnika, w tym geny, ktorych silny zwigzek
z ryzykiem raka jajnika wykazano niedawno w zaktadzie w wielkoskalowych analizach epidemio-
logicznych. Hypometylowane obszary promotorowe zidentyfikowano na podstawie analizy cato-
genomowych danych metylacji setek probek z réznych (zdrowych i nowotworowych) tkanek,
w szczeg6lnosci jajnika i krwi. Dla wybranych fragmentéw promotorowych opracowano test
polegajacy na ultraczutym sekwencjonowaniu DNA uprzednio poddanego konwersji pod wpty-
wem wodorosiarczynu sodu. Zoptymalizowany test wykorzystuje sekwencjonowanie drugiej
generacji (w standardzie Illumina) amplikonéw z bardzo duzym pokryciem siegajagcym nawet
10000x, pozwala wykrywaé metylacje z czuto$cig ~0.2% oraz umozliwia multipleksowa analize
do ~100 prébek. Przeprowadzono wstepne analizy probek krwi od kobiet z rakiem jajnika i kobiet
zdrowych oraz prébek tkanki raka jajnika, ktoére potwierdzily skutecznos$¢ testu. Pozwolity

12'W nawiasach podano zrédto finansowania pracownikow.
13 Stan na 31.12.2023 .
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réwniez na wykrycie pierwszych epimutacji oraz identyfikacje gené6w o podwyzszonym poziomie
metylacji w krwi i tkankach od kobiet z rakiem jajnika. Projekt jest realizowany we wspotpracy
z prof. A. Mostowska i prof. P.P. Jagodzinskim z Uniwersytetu Medycznego im. Karola Marcinkow-
skiego w Poznaniu.

The description of research activity funded by the statutory subsidy and grants

The research goals
Development of an ultrasensitive test for the analysis of methylation in the promoters of genes
associated with a genetic predisposition to ovarian cancer.

Description of the work carried out, the most important achievements and the usage of the obtained
results

To develop the test, 9 genes were selected (BRCA1, BRCA2, BRIP1, RAD51C, RAD51D, ATM, NBN,
CHEKZ2, HOXA11), associated with the predisposition to ovarian cancer, including genes which
strong association with the risk of ovarian cancer has recently been demonstrated at the de-
partment in large-scale epidemiological analyses. The hypomethylated promoter regions were
identified, based on the analysis of genome-wide methylation data of hundreds of samples from
various (healthy and cancer) tissues, particularly ovary and blood. For selected promoter
fragments, a test was developed - involving ultrasensitive sequencing of DNA converted with
sodium bisulfite, using second-generation sequencing (in the Illumina standard) of amplicons
with very high coverage. The optimized test detects methylation with a sensitivity of ~0.2% and
individual amplicon coverage of up to 10,000x, and enables multiplex analysis of up to ~100
samples. Preliminary analyses of blood samples from women with ovarian cancer and healthy
women, as well as ovarian cancer samples, confirmed the effectiveness of the test, allowed for the
detection of the first epimutations and the identification of genes with increased methylation
levels in blood samples from women with cancer and ovarian cancer samples. The project is
carried out in cooperation with prof. A. Mostowska and prof. P.P. Jagodzinski from the Poznan
University of Medical Sciences.

Publikacje

1. K.Lewandowski, A. Lehmann-Kopydlowska, Z. Kandula, B. Sankowski, M. Machnicki,
M. Baranska, K. Gwozdz-Bak, T. Kubicki, A. Plotka, L. Przysiecka, G. Dworacki, P. KozlowskKi,
T. Stoklosa
HRAS mutation positive multiple myeloma in the type 2 CALR mutation positive essential
thrombocythemia: a case report
JOURNAL OF CELLULAR AND MOLECULAR MEDICINE 2023, 27,299-303
2. N.Szostak, L. Handschuh, A. Samelak-Czajka, K. Tomela, M. Schmidt, L. Pruss,
K. Milanowska-Zabel, P. Kozlowski, A. Philips
Host Factors Associated with Gut Mycobiome Structure
MSYSTEMS 2023, 8, e00986-22
3. A.Haghani, Z.L. Cesar, ... A.J. JasinsKa, ..., S. Horvath
DNA methylation networks underlying mammalian traits
SCIENCE 2023, 381, eabq5693
4. M. Suszynska, M. Adamiak, A. Thapa, M. Cymer, ]. Ratajczak, M. Kucia, M.Z. Ratajczak
Purinergic Signaling and Its Role in Mobilization of Bone Marrow Stem Cells
[w:] HEMATOPOIETIC STEM CELLS. Methods in Molecular Biology (red. L.M. Pelus,
J. Hoggatt), SPRINGER NATURE 2023, 2567, 363-280
5. N. Szostak, M. Figlerowicz, A. Philips
The emerging role of the gut mycobiome in liver diseases
GUT MICROBES 2023, 15, 2211922
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6. K. Taylor, A. Piasecka, A. Kajdasz, A. Brzek, M.P. Espinoza, C.F. Bourgeois, A. Jankowski,
M. Borowiak, K.D. Raczynska, L.J. Sznajder, K. Sobczak
Modulatory role of RNA helicases in MBNL-dependent alternative splicing regulation
CELLULAR AND MOLECULAR LIFE SCIENCES 2023, 80, 335

Projekty realizowane w Zakladzie i Pracowni w 2023 r.

1. Analiza somatycznych mutacji w genach miRNA i w genach biogenezy miRNA w celu identy-
fikacji nowych celéw terapii i biomarkeréw choréb nowotworowych; (MAESTRO)

Kierownik projektu: prof. dr hab. Piotr Koztowski

2. Identyfikacja mutacji aktywujgcych raka w niekodujgcych cze$ciach genéw kodujgcych biatka
i w genach dtugich niekodujgcych RNA; (OPUS)

Kierownik projektu: prof. dr hab. Piotr Koztowski

3. Geny opornosci na antybiotyki i integrony jako wskaZniki zanieczyszczenia biotycznego i obcia-
Zenia opornoscig ekosystemow Arktyki; (SONATINA)
Kierownik projektu: dr Nicoletta Makowska-Zawierucha

4. Wplyw nowotworowych mutacji somatycznych w genach miRNA na funkcjonowanie tych czas-
teczek i ich potencjalng role w nowotworach; (SONATA)

Kierownik projektu: dr Paulina Gatka-Marciniak

5. Mikrobiom powietrza - charakterystyka mikroorganizméw bytujacych w pyle zawieszonym
w powietrzu obszaru miejskiego i ich wptyw na zdrowie cztowieka; (OPUS) - projekt realizowany
w konsorcjum; lider projektu: ICHB PAN

Kierownik projektu: dr hab. Anna Philips, prof. ICHB PAN

Zaklad Genomiki Strukturalnej RNA

Kierownik Zakladu: prof. dr hab. Elzbieta Kierzek (0,45 STATUT/0,55 GRANTY)4
Skiad osobowy?s
Pracownicy naukowi:

dr Marta Soszynska-J6Zzwiak (1 GRANTY)
dr Marta Szabat (0,8 STATUT/0,2 GRANTY)

Doktoranci:
mgr Agnieszka Baliga-Gil (stypendium NCN)
mgr inz. Kinga Maziec (stypendium NCN)
mgr Maria Nalewaj (stypendium ICHB)
mgr Izabela Szcze$niak (stypendium NCN)
mgr inz. Klaudia Wieczorek

Temat statutowy Zakitadu

Uniwersalne elementy strukturalne RNA wiruséw (M) (prof. dr hab. Elzbieta Kierzek)
Opis prowadzonej dzialalno$ci naukowej finansowanej z subwencji i projektow

Cel badan

1. Poszukiwanie motywow uniwersalnych i funkcjonalnych w strukturze drugorzedowej RNA
wirusa grypy typu A (IAV) i SARS-CoV-2 mogacych by¢ celem w inhibicji namnazania tych
wirusow;

14'W nawiasach podano zrédto finansowania pracownikow.
15 Stan na 31.12.2023 .
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2. Okreslenie udziatu struktury RNA wirusa grypy typu A w regulacji jego replikacji;

3. Badania nowych antywirusowych strategii inhibitorowych nakierowanych na RNA wirusa
grypy typu A oraz SARS-CoV-2;

4. Zastosowanie wysokoprzepustowych badan przesiewowych ligandéw niskoczasteczkowych
do opracowania nowych metod inhibicji namnazania [AV i SARS-CoV-2;

5. Badania dtugich niekodujacych RNA, jako obiektéw terapii antygrypowe;j;

6. Badania potencjalnych kwadruplekséw, jako struktur o znaczeniu funkcjonalnym w genomie
wirusa grypy typu A.

Opis zrealizowanych prac

Okreslono struktury drugorzedowe wszystkich osmiu segmentéw vRNA szczepu grypy A/Cali-
fornia/04/2009 (H1N1) w wirionie. Po raz pierwszy okreslono drugorzedowa strukture vRNA
wirusa grypy w zywych komorkach; byty to segmenty vRNAS, 7 i 8. Zastosowano potaczenie
metod SHAPE-MaP i DMS-MaPseq oraz wielopoziomowa3 analize bioinformatyczng sekwencyjno-
strukturalna. Znaleziono motywy strukturalne vRNA wspoélne i roéwniez charakterystyczne
dla wirionu i komérki. Jednocze$nie poznano motywy strukturalne vRNA uniwersalne dla wiru-
sow grypy typu A in virio i in cellulo (publikacja #2).

Opracowano warunki mapowania chemicznego IncRNA-PAAN i okreslono wstepng strukture
drugorzedowaq tego RNA. Stworzono modele plazmidowo-komdérkowe do badan kwadruplekséw
RNA w genomie wirusa grypy typu A i przeprowadzono wstepne badania komdérkowe na tych
systemach oraz na natywnym szczepie IAV w celu potwierdzenia mozliwosci istnienia funk-
cjonalnych kwadrupleksow w cyklu wirusa grypy.

The description of research activity funded by the statutory subsidy and grants

The research goals

1. Search for universal and functional motifs in the secondary structure of RNA of IAV and SARS-
CoV-2 that could be a target for inhibition of proliferation of these viruses;

2. Determination of the role of the RNA structure of the influenza A virus in the regulation of its
replication;

3. Studies of new antiviral strategies targeting the RNA of the influenza A virus and SARS-CoV-2;

4. Use of high-throughput screening of small molecules for new methods of inhibiting the
replication of IAV and SARS-CoV-2;

5. Research on long non-coding RNAs as objects of anti-influenza therapy;

6. Research on potential quadruplexes as structures of functional importance in the genome of
influenza A virus.

Description of the work carried out, the most important achievements and the usage of the obtained
results

The secondary structures of all eight vRNA segments of influenza strain A/California/04/2009
(HIN1) in the virion were determined. For the first time, the secondary structure of influenza
virus vRNA in living cells was shown; these were segments vRNAS5, 7 and 8. A combination of
SHAPE-MaP and DMS-MaPseq methods and multi-level bioinformatic sequence-structural ana-
lysis was used. Structural motifs of VRNA were found that were common and also characteristic
of the vRNA in virion and in cell. At the same time, vVRNA structural motifs universal for type A in
virio and in cellulo were discovered (publication #2).

Chemical mapping conditions for IncRNA-PAAN were developed, and the preliminary secondary
structure of this RNA was determined. Plasmid/cell systems were created to study RNA quadru-
plexes in the influenza A virus genome, and preliminary cellular studies were performed on these
systems, and on the native [AV strain, to confirm the possibility of the existence of functional
quadruplexes in the influenza virus cycle.
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Publikacje

1. L Szczesniak, A. Baliga-Gil, A. Jarmolowicz, M. Soszynska-Jozwiak, E. Kierzek
Structural and Functional RNA Motifs of SARS-CoV-2 and Influenza A Virus as a Target of
Viral Inhibitors
INTERNATIONAL JOURNAL OF MOLECULAR SCIENCES 2023, 24, 1232

2. B.Mirska, T. Wozniak, D. Lorent, A. Ruszkowska, ].M. Peterson, W.N. Moss, D.H. Mathews,
R. Kierzek, E. Kierzek
In vivo secondary structural analysis of Influenza A virus genomic RNA
CELLULAR AND MOLECULAR LIFE SCIENCES 2023, 80, 136

Projekty realizowane w Zakladzie w 2023 r.

1. Udziat struktury RNA wirusa grypy typu A w regulacje jego replikacji. Wysokoprzepustowa ana-
liza ligand6w niskoczasteczkowych nakierowanych na inhibicje replikacji wirusa grypy; (OPUS)
Kierownik projektu: prof. dr hab. Elzbieta Kierzek

2. Antywirusowe strategie nakierowane na RNA: Peptydowe kwasy nukleinowe (PNA) tworzace
trypleksy oraz ich koniugaty z niskoczasteczkowymi ligandami specyficzne do konserwatywnych
motywow strukturalnych RNA wirusa grypy typu A oraz SARS-CoV-2; (OPUS)

Kierownik projektu: prof. dr hab. ElZbieta Kierzek

3. Sekwencje bogate w reszty G w genomie wirusa grypy typu A - cechy strukturalne i potencjalna
funkcja biologiczna w cyklu replikacyjnym wirusa; (SONATA)

Kierownik projektu: dr Marta Szabat

4. Dtugie niekodujgce RNA - nowy cel terapii antygrypowej; (SONATA)

Kierownik projektu: dr Marta Soszynska-J6Zwiak

Zaklad Metabolomiki Funkcjonalnej Roslin

Kierownik Zakladu: prof. dr hab. Pawel Bednarek (0,75 STATUT/0,25 GRANTY)'”

Sklad osobowy18

Pracownicy naukowi:
dr Himani Agrawal (0,75 STATUT/0,25 GRANTY)
dr Justyna Lalak-Kanczugowska (1 GRANTY)
dr Anna Piasecka (1 GRANTY)
dr Gopal Singh (1 GRANTY)
Pracownicy techniczni:
mgr inz. Sylwia Bugaj (0,25 STATUT/0,75 GRANTY)
Doktoranci:
mgr inz. Serhii Kozin (stypendium NCN)
mgr Monidipa Bose (stypendium NCN)
mgr inz. Mikotaj Matecki (stypendium NCN)

Temat statutowy Zaktadu

Metabolity wtérne w regulacji odpowiedzi immunologicznej na wzorce molekularne zwigzane
z patogenem (K) (prof. dr hab. Pawet Bednarek)

7' W nawiasach podano zrédto finansowania pracownikow.
18 Stan na 31.12.2023 .
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Opis prowadzonej dzialalno$ci naukowej finansowanej z subwencji i projektow

Cel badan

Celem badan byto poznanie szlakéw biosyntezy i immunologicznej roli roslinnych metabolitow
wtérnych, ktérych prekursorem jest tryptofan (Trp) oraz charakterystyka wybranych enzyméw
bioracych udziat w ich biosyntezie.

Opis zrealizowanych prac

Prowadzono charakterystyke uzyskanych wczes$niej linii transgenicznych eksprymujacych pod
natywnymi promotorami geny kodujace enzymy ze szlakdw biosyntezy serotoniny z Brachy-
podium distachyon w mutancie cyp79b2 cyp79b3 Arabidopsis, ktory nie produkuje natywnych
metabolitéw wtérnych pochodzacych od Trp. Wykonano analizy metabolomiczne, ktére pozwo-
lity na identyfikacje nowych pochodnych serotoniny, w tym hydroksyserotoniny i glikozydu
serotoniny. Przeprowadzono wstepne analizy podatnoSci linii produkujacych serotonine na pato-
gen grzybowy Plectosphaerella cucumerina. Wygenerowano linie transgeniczne eksprymujace
geny kodujace wybrane izoformy lub ortologi enzymoéw zwigzanych z metabolizmem glukozyno-
lanéw indolowych (BGLU26/PEN2, CYP81F2, PCS1), w odpowiednich mutantach pozbawionych
tych enzyméw. Analizy metobolomiczne uzyskanych linii pozwolily na wstepna selekcje funk-
cjonalnych izoform i ortologéw. To z kolei pozwoli na identyfikacje aminokwaséw istotnych dla
funkcji badanych enzymoéw.

The description of research activity funded by the statutory subsidy and grants

The research goals

The goal of the research is to gain insight into the biosynthesis and immune function of tryptophan
(Trp)-derived specialized metabolites, as well as characterization of selected enzymes involved in
the respective biosynthetic pathways.

Description of the work carried out, the most important achievements and the usage of the obtained
results

Generated earlier transgenic lines expressing Brachypodium distachyon genes encoding enzymes
involved in serotonin biosynthesis under native promoters in Arabidopsis cyp79b2 cyp79b3
mutant, that its deficient in native Trp-derived secondary metabolites, have further been cha-
racterized. The metabolomic analysis performed, allowed to identify new serotonin derivatives,
including hydroxyserotonin and serotonin glycoside. Susceptibility of these transgenic lines
towards necrotrophic fungal pathogen Plectosphaerella cucumerina has preliminary been tested.
Transgenic lines expressing genes encoding selected isoforms and orthologs of enzymes
(BGLU26/PEN2, GSTU13, CYP81F2, PCS1) involved in indole glucosinolate metabolism in
corresponding mutants, deficient in respective enzymes, have been generated. Metabolic analyses
of the lines obtained enabled preliminary selection of functional isoforms and orthologs. This in
turn may enable identification of amino acid residues, critical for the function of investigated
enzymes.

Publikacje

1. P.Czerniawski, M. Pislewska-Bednarek, A. Piasecka, K. Kulak, P. Bednarek
Loss of MYB34 Transcription Factor Supports the Backward Evolution of Indole
Glucosinolate Biosynthesis in a Subclade of the Camelineae Tribe and Releases the Feedback
Loop in This Pathway in Arabidopsis
PLANT AND CELL PHYSIOLOGY 2023, 64, 80-93

2. R.K.Singla, R. De, T. Efferth, B. Mezzetti, M. Sahab Uddin, Sanusi, F. Ntie-Kang, D. Wang,
F. Schultz, K. R. Kharat ... G. Singh ... et al.
The International Natural Product Sciences Taskforce (INPST) and the power of Twitter
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networking exemplified through #INPST hashtag analysis
PHYTOMEDICINE 2023, 108, 154520

3. G.Singh, H. Agrawal, P. Bednarek
Specialized metabolites as versatile tools in shaping plant-microbe associations
MOLECULAR PLANT 2023,16,122-144

4. S.Bishnoi, S. Sharma, H. Agrawal
Exploration of the Potential Application of Banana Peel for Its Effective Valorization: A Review
INDIAN JOURNAL OF MICROBIOLOGY 2023, 63, 398-409

5. J.Lalak-Kanczugowska, N. Witaszak, A. Waskiewicz, ]. Bocianowski, L. Stepien
Plant Metabolites Affect Fusarium proliferatum Metabolism and In Vitro Fumonisin
Biosynthesis
INTERNATIONAL JOURNAL OF MOLECULAR SCIENCES 2023, 24, 3002

Prace przyjete do druku

1. AXK. Basak, A. Piasecka, ]. Hucklenbroich, G.M. Turksoy, R. Guan, P. Zhang, F. Getzke,
R. Garrido-Oter, S. Hacquard, K. Strzalka, P. Bednarek, K. Yamada, R.T. Nakano
ER body-resident myrosinases and tryptophan specialized metabolism modulate root
microbiota assembly
NEW PHYTOLOGIST, DOI: 10.1111/nph.19289

2. T.J. Ashaolu, M. Zarei, H. Agrawal, M.S. Kharazmi, S.M. Jafari
A critical review on immunomodulatory peptides from plant sources; action mechanisms
and recent advances
CRITICAL REVIEWS IN FOOD SCIENCE AND NUTRITION, DOI:
10.1080/10408398.2023.2183380

Projekty realizowane w Zakladzie w 2023 r.

1. Wptyw subkomoérkowej lokalizacji wybranych enzyméw na specyficzno$¢ ich funkcji w bio-
syntezie i metabolizmie bioaktywnych zwigzkéw wytwarzanych przez rosliny z rodziny Brassi-
caceae; (OPUS)

Kierownik projektu: prof. dr hab. Pawet Bednarek

2. Miedzygatunkowa inzynieria szlakéw metabolicznych jako narzedzie w badaniu funkcji meta-
bolitdéw wtérnych w systemie immunologicznym ro$lin; (OPUS)

Kierownik projektu: prof. dr hab. Pawet Bednarek

3. Molekularne podstawy modyfikacji i aktywacji glukozynolanéw w odpornosci roslin Brassica-
ceae na inhibicje replikacji wirusa grypy; (OPUS)

Kierownik projektu: prof. dr hab. Pawet Bednarek

4. Opis kluczowych mechanizméw koordynacji i priorytyzacji odpowiedzi jeczmienia na jedno-
czesne stresy biotyczne i abiotyczne - podejscie multiomiczne; (OPUS)

Kierownik projektu: dr Anna Piasecka

Zaktad Struktury i Funkcji Biomolekut
Zaktad rozwiqzany z dniem 31.12.2023 r.

Kierownik Zakladu: prof. dr hab. Wojciech Rypniewski (0,6 STATUT/0,4 GRANTY)19
Skiad osobowy?20

Pracownicy naukowi:
dr hab. Agnieszka Kiliszek, prof. ICHB PAN (0,55 STATUT/0,45 GRANTY)
dr Magdalena Bejger (0,4 STATUT/0,6 GRANTY)

19'W nawiasach podano zrédto finansowania pracownikow.
20 Stan na 31.12.2023 .
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dr Katarzyna Biniek-Antosiak (0,4 STATUT/0,6 GRANTY)
dr Leszek Btaszczyk (0,5 STATUT/0,5 GRANTY)

Doktoranci:
mgr Martyna Mateja-Pluta (1 STATUT)

Temat statutowy Zakitadu

Badania zalezno$ci miedzy struktura i funkcja biomolekut (K) (prof. dr hab. Wojciech Rypniewski)

Opis prowadzonej dzialalno$ci naukowej finansowanej z subwencji i projektow

Cel badan
Charakterystyka strukturalna i funkcjonalna czasteczek biologicznych, takich jak biatka i oligo-
mery RNA o znaczeniu w procesach fizjologicznych i patogenezie. Biologiczne makroczasteczki
majg te ceche, ze zrozumienie ich funkcji i wtasciwosci mozliwe jest dopiero, gdy poznamy ich
strukture.

Opis zrealizowanych prac

Okre$lono strukture i termodynamike motywu strukturalnego, jaki tworza sekwencje UGG
z kationami Ba2* i innymi kationami metali. Okre$lono determinanty strukturalne i role nukleoliny
w tworzeniu interakcji dalekiego zasiegu miedzy nieulegajgcymi translacji regionami mRNA
biatka p53. Wyniki badan opublikowano w postaci dwéch artykutéw w czasopismie RNA.

The description of research activity funded by the statutory subsidy and grants

The research goals

Structural and functional characterisation of biological molecules, such as proteins and oligomers of
RNA, significant in physiological processes and pathogenesis. It is characteristic of biological macro-
molecules that their function and properties can be understood only when their structures are known.

Description of the work carried out, the most important achievements and the usage of the obtained
results

The crystal structure and thermodynamics have been determined of the UGG motif in its inter-
actions with BaZ+ ions and other metal cations. Structural determinants and the role of nucleolin
in formation of the long-range interaction between untranslated regions of p53 mRNA have been
explored. Results published as 2 articles in RNA journal.

Publikacje

1. A.Kiliszek, M. Pluta, M. Bejger, W. Rypniewski
Structure and thermodynamics of a UGG motif interacting with Ba2+ and other metal ions:
accommodating changes in the RNA structure and the presence of a G(syn)-G(syn) pair
RNA 2023, 29, 44-54

2. S.Rykowski, D. Gurda-Wozna, A. Fedoruk-Wyszomirska, M. Orlicka-Plocka, A. Kowalczyk,
P. Staczek, M. Denel-Bobrowska, K. Biniek-Antosiak, W. RypniewskKi, E. Wyszko,
A.B. Olejniczak
Carboranyl-1,8-naphthalimide intercalators induce lysosomal membrane permeabilization
and ferroptosis in cancer cell lines
JOURNAL OF ENZYME INHIBITION AND MEDICINAL CHEMISTRY 2023, 38,2171028

3. A.Kiliszek, W. RypniewskKi, L. Blaszczyk
Exploring structural determinants and the role of nucleolin in formation of the long-range
interactions between untranslated regions of p53 mRNA
RNA 2023, 29, 630-643

72



4. A.Kiliszek, W. Rypniewski
The emergence of biological homochirality
ACTA BIOCHIMICA POLONICA 2023,70, 481-485

Projekty realizowane w Zakladzie w 2023 r.

1. Badanie enzymow chitynolitycznych zmierzajace do skonstruowania sztucznego chitynosomu;
(OPUS)
Kierownik projektu: prof. dr hab. Wojciech Rypniewski

2. Enzymy szlaku biosyntezy L-metioniny jako nowe cele molekularne dla chemioterapii przeciw-
grzybowej; (OPUS) - projekt realizowany w konsorcjum; lider projektu: Politechnika Gdanska
(kierownik projektu: dr hab. Iwona Gabriel)

Kierownik zadan z ramienia ICHB PAN: prof. dr hab. Wojciech Rypniewski

3. Opracowanie metodologii umozliwiajacej stabilizacje RNA w formie spinki do badan krystalo-
graficznych; (SONATA BIS)
Kierownik projektu: dr hab. Agnieszka Kiliszek, prof. ICHB PAN

4. W jaki spos6b struktura RNA kieruje funkcja matrycowego RNA? Aspekty strukturalne

i funkcjonalne kluczowe dla syntezy biatka p53 - gtéwnego regulatora podstawowych proceséw
w komorce; (SONATA)

Kierownik projektu: dr Leszek Btaszczyk

5. Granice zycia: roznorodno$¢, strategie adaptacyjne oraz potencjat biotechnologiczny drobno-
ustrojéw zyjacych w gtebinach morskich Arktyki; (GRIEG) - projekt realizowany w konsorcjum;
lider projektu: Uniwersytet Gdanski (kierownik projektu: prof. dr hab. Tadeusz Kaczorowski)
Kierownik zadan z ramienia ICHB PAN: prof. dr hab. Wojciech Rypniewski

6. Analiza krystalograficzna komplekséw RNA-ligand. W kierunku racjonalnego projektowania
czasteczek wiodgcych w rozwoju terapii choréb neurodegeneracyjnych; (OPUS)

Kierownik projektu: dr hab. Agnieszka Kiliszek, prof. ICHB PAN

Zaklad Biochemii Rybonukleoprotein

Kierownik Zakladu: dr hab. Anna Kurzynska-Kokorniak, prof. ICHB PAN (0,9 STATUT/0,1
GRANTY)2t
Sklad osobowy?2

Pracownicy naukowi:
dr Kinga Ciechanowska (0,9 STATUT/0,1 GRANTY)

dr Kamil Szpotkowski (1 STATUT)
dr Paulina Krzeminska (1 GRANTY)
Pracownicy techniczni:
dr inz. Agnieszka Szczepanska (0,9 STATUT/0,1 GRANTY)
mgr inz. Martyna Kabacinska (1 STATUT)
dr inz. Marta Wojnicka (0,9 STATUT/0,1 GRANTY)

Doktoranci:
mgr Klaudia Wéjcik (stypendium NCN)

mgr Marek Kazimierczyk (stypendium ICHB)

2L W nawiasach podano zrédto finansowania pracownikow.
22 Stan na 31.12.2023 r.
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Profesorowie afiliowani:
dr hab. Jan Wrzesinski, prof. ICHB PAN (1 STATUT)

prof. dr hab. Jerzy Ciesiotka

Temat statutowy Zakitadu

Poszukiwanie nowych uktadéw modelowych do badania oddziatywan biatko-kwas nukleinowy
(K) (dr hab. Anna Kurzynska-Kokorniak, prof. ICHB PAN)

Opis prowadzonej dzialalno$ci naukowej finansowanej z subwencji i projektow

Cel badan

Charakterystyka i préba zdefiniowania funkcji biologicznych wybranych skréconych wariantéw
ludzkiej rybonukleazy Dicer oraz opracowanie kompleksowych rozwigzan umozliwiajacych
szybka ocene aktywnoSci biologicznej zwigzkéw oraz ich mieszanin w kontekscie inhibicji
kompleksu replikazowego SARS-CoV-2.

Opis zrealizowanych prac

W wyniku przeprowadzonych analiz transkryptomicznych zidentyfikowano szereg skréconych
wariantéw transkrypcyjnych genu DICER1, w tym wariant opisany w literaturze jako Dicerle.
Otrzymano preparat biatkowy wariantu Dicerle, a nastepnie wykazano, Ze Dicerle nie generuje
miRNA, lecz moze on hydrolizowac¢ krétkie RNA. Dicerle wykazywat takze aktywno$¢ DNazowa.
Analizy danych NGS wykazaly, ze Dicerle przypuszczalnie jest zaangazowany w metabolizm
komérkowych RNA oraz organizacje struktury chromatyny.

Z wykorzystaniem technik wysokoprzepustowych przeprowadzono testy przesiewowe ok. 5 ty-
siecy zwigzkéw dostepnych w ramach bazy EU-OPENSCREEN pod katem wyselekcjonowania
zwigzkow majacych zdolnos¢ do hamowania replikacji SARS-CoV-2 (Ryc. 2). Wytypowano
11 zwigzkoéw wykazujacych najwiekszy potencjat inhibitorowy w kontek$cie hamowania po-

wielania SARS-CoV-2.
B1001L2002L03_Poll B10021.2002L03_Pol2 B1003L.2002L03_Pol3 B10041.20021.03_Pol4 B1005L20021L03_Pol5

B1006L2002L03 Polo B1007L.2002L03 Pol7 C1109L2010L03 Pol8 C1110L2010L03 Pol9 C1111L2010L03 Poll10

CI111212010L03_Polll C1113L2010L03 Pol12 C1114L2010L03_Poll3 CI1115L2010L03 Poll4

Ryec. 2. Graficzne przedstawienie wynikéw wysokoprzepustowych badan przesiewowych majacych na celu
wyselekcjonowanie zwigzkéw najwydajniej hamujacych proces replikacji SARS-CoV-2. Reakcje polimery-
zacji z wykorzystaniem kompleksu polimerazowego SARS-CoV-2 (NSP7/NSP8/NSP12) prowadzone byty
na ptytkach 384-dotkowych, kazda z mieszanin reakcyjnych zawierata jeden z 5 000 zwigzkéw wchodza-
cych w sktad bibliotek EU-OPENSCREEN. Pomiary fluorescencji, przedstawione w postaci map ciepta,
zostaty wykonane dzieki wykorzystaniu ekspertyzy oraz infrastruktury Centrum Biologii Chemicznej ICHB
PAN na czytniku ptytek CLARIOstar Plus (infrastruktura zakupiona z funduszy Ministerstwa Edukacji
i Nauki (decyzja DIR/WK/2018/06) przyznanych w ramach projektu POL-OPENSCREEN Polska Platforma
Skriningowa dla Chemii Biologicznej).
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The description of research activity funded by the statutory subsidy and grants

The research goals

Characterization and an attempt to define the biological functions of the selected truncated
variants of human ribonuclease Dicer and ii) the development of comprehensive solutions,
enabling rapid assessment of the biological activity of compounds and their mixtures in the
context of inhibition of the SARS-CoV-2 replicase complex.

Description of the work carried out, the most important achievements and the usage of the obtained
results

As a result of the transcriptome analyses, a number of truncated transcription variants of the
DICER1 gene were identified, including a variant described in literature as Dicerle. A protein
preparation of the Dicerle variant was obtained, next it was shown that Dicerle does not generate
miRNAs, but can hydrolyze short RNAs. Dicerle also displayed DNase activity. Analyses of the NGS
data revealed that Dicer1le is likely involved in the metabolism of cellular RNAs, and organization
of the chromatin structure. Using high-throughput techniques, screenings were carried out with
c.a. 5,000 compounds from the EU-OPENSCREEN library, in order to select compounds enabling
inhibition of SARS-CoV-2 replication (Fig. 2). 11 compounds, which demonstrated the greatest
potential to inhibit the replication of SARS-CoV-2, were selected.

B1001L2002L03_Poll B10021.2002L03_Pol2 B1003L.2002L03_Pol3 B10041.20021.03_Pol4 B1005L20021L03_Pol5
B1006L2002L03 Polo B1007L.2002L03 Pol7 C1109L2010L03 Pol8 C1110L2010L03 Pol9 C1111L2010L03 Poll10

CI111212010L03_Polll C1113L2010L03 Pol12 C1114L2010L03_Poll3 CI1115L2010L03 Poll4

Fig. 2. Graphical presentation of the results of high-throughput screening assays, aimed at selecting
compounds that most effectively inhibit the SARS-CoV-2 replication process. The polymerization reactions
using the SARS-CoV-2 polymerase complex (NSP7/NSP8/NSP12) were carried out on 384-well plates, each
reaction contained one of the 5,000 compounds of the EU-OPENSCREEN library. Fluorescence measure-
ments, presented in the form of heat maps, were carried out using the expertise and infrastructure of the
Chemical Biology Center of the IBCH PAS, on the CLARIOstar Plus plate reader (infrastructure funded by the
Ministry of Science and Higher Education, decision DIR/WK/2018/06, via the project entitled ,POL-
OPENSCREEN - Polish Platform of Screening Infrastructure for Biological Chemistry”).

Publikacje

K. SzpotkowskKi, K. Wojcik, A. Kurzynska-Kokorniak
Structural studies of protein-nucleic acid complexes: A brief overview of the selected techniques
COMPUTATIONAL AND STRUCTURAL BIOTECHNOLOGY JOURNAL 2023, 21, 2858-2872

Prace przyjete do druku
J. Czubinski, M. Kubickova, K. SzpotkowskKi, ]. Komarek
pH-Dependent oligomerisation of y-conglutin: A key element to understand its molecular

mechanism of action
FOOD HYDROCOLLOIDS, DOI: 10.1016/j.foodhyd.2023.109386
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Projekty realizowane w Zakladzie w 2023 r.

1. Niepoznane obszary aktywnosci ludzkiej rybonukleazy Dicer; (SONATA BIS)
Kierownik projektu: dr hab. Anna Kurzynska-Kokorniak, prof. ICHB PAN

2. Bliskie spotkania trzeciego stopnia: co dzieje sie kiedy rybonukleaza Dicer napotyka w komoérce
RNA i DNA przyjmujace struktury G-kwadruplekséw; (OPUS)

Kierownik projektu: dr hab. Anna Kurzyriska-Kokorniak, prof. ICHB PAN

3. Komoérkowa sie¢ oddziatywan pomiedzy RNA i domeng helikazowa rybonukleazy Dicer czto-
wieka; (PRELUDIUM)

Kierownik projektu: dr Kinga Ciechanowska

4. Opracowanie wysokoprzepustowego systemu umozliwiajacego szybka ocene aktywno$ci bio-
logicznych zwigzkoéw nakierowanych na kompleks replikacyjny SARS-CoV-2, wytypowanie zwigz-
koéw o najwyzszym potencjale terapeutycznym i ocena ich cytotoksycznosci wobec komoérek ludz-
kich; (POIR) - projekt realizowany w konsorcjum; lider projektu: ideas4biology Sp. z 0.0., Poznan
Kierownik zadan z ramienia ICHB PAN: dr hab. Anna Kurzynska-Kokorniak, prof. ICHB PAN

Zaklad Bioinzynierii Kwasow Nukleinowych

Kierownik Zakladu: prof. dr hab. Anna Pasternak (0,85 STATUT/0,15 GRANTY)23

Sktad osobowy?4

Pracownicy naukowi:
dr Natalia Barty$ (0,9 STATUT/0,1 GRANTY)
dr Weronika Kotkowiak (1 GRANTY)
dr inz. Jolanta Lisowiec-Wachnicka (1 STATUT)

Pracownicy techniczni:
dr Zofia Jahnz-Wechmann (0,9 STATUT/0,1 GRANTY)
dr Carolina Sofia Pereira Roxo (1 STATUT)

Temat statutowy Zakiadu

Badania wtasciwosci fizykochemicznych oraz biologicznych modyfikowanych oligonukleotydéw
o potencjale diagnostycznym oraz terapeutycznym (K) (prof. dr hab. Anna Pasternak)

Opis prowadzonej dzialalno$ci naukowej finansowanej z subwencji i projektow

Cel badan
Projektowanie oraz charakterystyka termodynamiczna narzedzi oligonukleotydowych do rozpla-
tania struktury G-kwadruplekséw

Opis zrealizowanych prac

Zaprojektowane oligonukleotydy (FTFO) zawieraty trzy domeny: domene Watsona-Cricka, petle
i domene Hoogsteena. Taka architektura miata na celu zapewnienie wydajnego rozplatania
G-kwadrupleksu, jednocze$nie tworzgc z nim stabilng strukture trypleksu. Zsyntetyzowano rézne
dtugosci wszystkich trzech domen. Optymalizacji dokonano wzgledem 27nt fragmentu onkogenu
c-Myc (Pu27), ktéry réwniez zostat zsyntetyzowany w naszym zaktadzie. W dalszym etapie
w wybranych pozycjach domen wprowadzono réznie zmodyfikowane nukleozydy. Wszystkie
zsyntetyzowane oligonukleotydy postuzyty do systematycznej analizy wptywu sekwencji i dtu-
gosci poszczeg6lnych fragmentéw FTFO na stabilno$¢ termodynamiczng fragmentéw dwu-

23 W nawiasach podano zrédto finansowania pracownikow.
24 Stan na 31.12.2023 .
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i tréjniciowych. Pozwolito to na opracowanie i optymalizacje nowych narzedzi oligonukleoty-
dowych do przesuwania réwnowagi w kierunku struktury trypleksu. Zdefiniowano réwniez naj-
bardziej optymalny fragment onkogenu dla oddziatywan domeny Watsona-Cricka z Pu27.
Nastepnie zbadano wptyw szeregu réznych modyfikacji na stabilno$¢ oddziatywan FTFO-Pu27,
w zaleznoSci od pojedynczych i wielokrotnych podstawien oraz ich potozenia w domenach
Watsona-Cricka, Hoogsteena oraz w petli.

The description of research activity funded by the statutory subsidy and grants

The research goals
Designing and thermodynamic characterization of oligonucleotide tools for G-quadruplex struc-
ture unfolding

Description of the work carried out, the most important achievements and the usage of the obtained
results

The designed oligonucleotides (FTFOs) contained three domains: the Watson-Crick domain, the
loop, and the Hoogsteen domain. Such architecture aimed to provide efficient unfolding of the
G-quadruplex, simultaneously forming a stable triplex structure with the target. Different lengths
of all three domains were synthesized. The optimization was made against the 27nt fragment
of the c-Myc oncogene (Pu27), which was also synthesized in our department. At the next stage,
variously modified nucleosides were introduced in selected positions of the domains. All
synthesized oligonucleotides were used to systematically analyse the influence of the sequence
and the length of particular fragments of FTFOs on the thermodynamic stability of the duplex and
triplex units. This allowed to develop and optimize novel oligonucleotide tools for shifting the
equilibrium towards triplex structure. The most optimal c-Myc fragment for interactions of Wa-
tson-Crick domain with Pu27 was also defined. Afterwards, the influence of the number of various
modifications on the stability of FTFO-Pu27 interactions was studied, depending on single and
multiple substitutions, and their positioning within the Watson-Crick and the Hoogsteen domains,
as well as in the loop.

Publikacje

1. W. Kotkowiak, C. Roxo, A. Pasternak
Physicochemical and antiproliferative characteristics of RNA and DNA sequence-related
G-quadruplexes
ACS MEDICINAL CHEMISTRY LETTERS 2023, 14, 35-40
2. C.Roxo, K. Zielinska, A. Pasternak
Bispecific G-quadruplexes as inhibitors of cancer cells growth
BIOCHIMIE 2023, 214,91-100

Projekty realizowane w Zakladzie w 2023 r.

1. Oligonukleotydy tworzace trypleksy jako nowe narzedzia do rozplatania struktury G-kwadru-
pleksu oraz selektywnej inhibicji transkrypcji onkogenu c-Myc; (OPUS)

Kierownik projektu: prof. dr hab. Anna Pasternak

2. Aptamer wigzacy trombine o zwiekszonej roznorodnos$ci chemicznej jako potencjalny lek
przeciwzakrzepowy i chemioterapeutyk; (OPUS)

Kierownik projektu: dr Weronika Kotkowiak

3. Nowe bispecyficzne koniugaty G-kwadruplekséw jako potencjalne leki przeciwnowotworowe;
(PRELUDIUM)

Kierownik projektu: dr Carolina Pereira Roxo

77



Zaklad Biologii Komdrek Nerwowych

(Zaktad powotano 01.08.2023 r.)
Kierownik Zakladu: dr Pawet Switonski (1 GRANTY)z5

Sklad osobowy?26

Doktoranci:
mgr Grazyna Adamek (stypendium NCN)

Temat statutowy Zakitadu

Biologia RNA zwigzanych z chorobami neurodegeneracyjnymi wywotywanymi ekspansjg ciaggow
powtdrzen (K) (temat wspoétrealizowany z Zaktadem Biotechnologii Medycznej)

Opis prowadzonej dzialalno$ci naukowej finansowanej z subwencji i projektow

Cel badan
Poznanie transkryptomicznych i epigenetycznych proceséw odpowiadajacych za selektywng
wrazliwo$¢ komdrek Purkiniego (PC) w przebiegu ataksji rdzeniowo-mézdzkowej typu 7 (SCA7).

Opis zrealizowanych prac

Badania nad degeneracjg komérek PC w chorobach neurodegeneracyjnych, takich jak ataksja
rdzeniowo-moézdzkowa typu 7 (SCA7), rozpoczeto stworzeniem protokotu izolacji jader komér-
kowych PC. Zastosowanie myszy SUN1-GFP lub przeciwciata przeciwko biatku RanBP2 w po-
taczeniu z cytometrig przeptywowa umozliwito identyfikacje i separacje jader komorkowych PC
na podstawie sygnatu fluoroscencyjnego i rozpraszania bocznego. Potwierdzono tozsamos¢
komoérek PC poprzez ekspresje genéw markerowych, zwiekszony rozmiar jadra i niska liczbe
jaderek. Zastosowanie metody do izolacji jader PC u myszy SCA7 ujawnito zmiany transkrypcyjne
w szlaku sygnalizacji nukleotydéw cyklicznych.

Nastepnie wykorzystano wyizolowane komorki PC SCA7 do analizy modyfikacji H3K9ac bedacej
markerem euchromatyny. Wykorzystujac metode Cut&Tag, sporzadzono i zsekwencjonowano
biblioteki pozyskane z komérek PC myszy dzikich (WT) oraz SCA7 i przeprowadzono analize
bioinformatyczng, ktéra wskazata kandydatow genéw o zmienionej regulacji w SCA7. Réwno-
czeSnie przeprowadzona zostata analiza danych z sekwencjonowania pojedynczej komorki
przeprowadzonego z uzyciem myszy SCA7 i WT. Wyniki dostarczyty informacji uzupetniajacych
dane epigenetyczne, a zastosowanie podej$cia weighted correlation network analysis (WGCNA)
skutkowato poznaniem wzoréw korelacji ekspresji gendéw i wytypowaniem modutéw wraz
z genami weztowymi pelnigcymi potencjalnie kluczowa role w patologii komérek PC w SCA7

The description of research activity funded by the statutory subsidy and grants

The research goals
Understanding the transcriptomic and epigenetic processes responsible for the selective sen-
sitivity of Purkinje cells (PCs) in the course of spinocerebellar ataxia type 7 (SCA7).

Description of the work carried out, the most important achievements and the usage of the obtained
results

Research on the degeneration PCs in neurodegenerative diseases, such as spinocerebellar ataxia
type 7 (SCA7), began with the development of a protocol for isolating PC nuclear fractions. The
use of SUN1-GFP mice or antibodies against the RanBP2 protein, combined with flow cytometry,
enabled the identification and separation of PC nuclear fractions based on fluorescent signal and
side scatter. The identity of PC cells was confirmed through the expression of marker genes,

%5 W nawiasach podano zrédto finansowania pracownikow.
26 Stan na 31.12.2023 .
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increased nuclear size, and a low number of nucleoli. Applying the method to isolate PC nuclei
in SCA7 mice revealed transcriptional changes in the cyclic nucleotide signalling pathway.
Subsequently, isolated SCA7 PC cells were used to analyze the H3K9ac modification, a marker of
euchromatin. Using the Cut&Tag method, libraries obtained from SCA7 and wild-type (WT),
mouse PC cells were prepared, sequenced, and subjected to bioinformatics analysis, identifying
candidate genes with altered regulation in SCA7. Simultaneously, single-cell sequencing data from
SCA7 and WT mice were analyzed. The analysis provided complementary information to
epigenetic data, and the application of an approach called weighted correlation network analysis
(WGCNA) revealed expression gene correlation patterns, and identified modules with hub genes,
potentially playing a key role in the pathology of PC cells in SCA7.

Publikacje

1. P.Joachimiak, A. Ciesiolka, E. Kozlowska, P.M. SwitonskKi, G. Figura, A. Ciolak,
G. Adamek, M. Surdyka, Z. Kalinowska-Poska, M. Figiel, N.S. Caron, M.R. Hayden, A. Fiszer
Allele-specific quantitation of ATXN3 and HTT transcripts in polyQ disease models
BMC BIOLOGY 2023, 21, 17

2. P.Switonski, A.R. La Spada
Spinocerebellar Ataxia Type 7: From Mechanistic Pathways to Therapeutic Opportunities
[w:] TRIALS FOR CELEBELLAR ATAXIAS, Contemporary Clinical Neuroscience (red. B. Soong,
M. Manto, A. Brice, S.M. Pulst)
SPRINGER NATURE 2023, F6,433-4671

Projekty realizowane w Zakladzie w 2023 r.

1. Zgtebienie proces6w neurodegeneracyjnych z wykorzystaniem bezposredniego profilowania
selektywnie wrazliwych neuronéw; (SONATA)
Kierownik projektu: dr Pawet Switoriski

Zaklad Biologii Obliczeniowej Niekodujacego RNA

Kierownik Zakladu: dr hab. Barbara Uszczynska-Ratajczak, prof. ICHB PAN (1 GRANTY)?2”

Sklad osobowy?28
Pracownicy naukowi:
dr Sasti Das (1 GRANTY)
dr Tomasz Madry (1 GRANTY)
Pracownicy techniczni:
inz. Marta Blangiewicz (0,5 STATUT)
inz. Anna Korach (0,5 STATUT)

Doktoranci:
mgr inz. Monika Kwiatkowska (1 GRANTY)

Temat statutowy Zaktadu

Zastosowanie metod obliczeniowych do identyfikacji gendw niekodujacych biatek w genomach
kregowcow (K) (dr hab. Barbara Uszczyniska-Ratajczak, prof. ICHB PAN)

27 W nawiasach podano zrédto finansowania pracownikow.
28 Stan na 31.12.2023 .
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Opis prowadzonej dzialalno$ci naukowej finansowanej z subwencji i projektow

Cel badan

Celem badan jest identyfikacja pozycyjnie zachowanych dtugich niekodujacych RNA (IncRNA, ang.
long noncoding RNA) pomiedzy genomami cztowieka, myszy, danio pregowanego oraz ustalenie
ich lokalizacji wraz z charakterystyka genetyczna.

Opis zrealizowanych prac

We wspotpracy z grupg badawczg profesora Rory’ego Johnsona opracowano narzedzie bioinfor-
matyczne o nazwie ConnectOR (ang. Connecting RNA Orthologues), ktore pozwala na wykrywanie
ewolucyjnie wspo6lnych IncRNA poprzez analize ich pozycji w wybranych genomach. Przepro-
wadzono poréwnania parami genomoéw czlowieka, myszy i danio pregowanego, stosujac piec¢
réznych katalogdw IncRNA oraz uwzgledniajac eksony i obszary miedzy nimi. Baza gigaLNC
powstata poprzez polaczenie transkryptéw ze wszystkich dostepnych katalogow ludzkich
IncRNA. Naktadajace sie transkrypty potaczono (445 296) i pogrupowano w zbior unikatowych
obszaréw (124 164). Wyniki wskazuja, Ze zdecydowana wiekszo$¢ genéw kodujacych biatka
(75-98%) ma co najmniej jeden ortolog w kazdym gatunku. Dodatkowo wiele genéw IncRNA
moze by¢ wspétdzielonych miedzy genomami cztowieka, myszy i danio pregowanego, cho¢ liczba
ta maleje w przypadku danio pregowanego. ConnectOR zidentyfikowat ponad 3000 ortologoéw
IncRNA miedzy genomami cztowieka/myszy, a danio pregowanego, a takze szacuje istnienie
okoto 1000 dodatkowych ortologéw, ktére nie zostaty jeszcze opisane. Wyniki opisanych wyzej
badan wskazujg na istnienie wielu nowych, nieopisanych jeszcze ortologéw IncRNA, co podkresla
potrzebe ulepszenia adnotacji tych sekwencji genetycznych.

The description of research activity funded by the statutory subsidy and grants

The research goals

The aim of the research is to identify positionally conserved long noncoding RNAs (IncRNA)
among the human, mouse, and zebrafish genomes, alongside determining their genomic locations
and characteristics.

Description of the work carried out, the most important achievements and the usage of the obtained
results

In collaboration with Professor Rory Johnson’s research group, a bioinformatics tool named
ConnectOR (Connecting RNA Orthologues) was developed, enabling the detection of evolution-
narily shared IncRNAs, by analyzing their positions across selected genomes. Pairwise com-
parisons for human, mouse and zebrafish genomes were performed, using five different IncRNA
catalogs and exon-span mode. The gigaLNC was created by merging together transcripts from all
available human IncRNA catalogs. The overlapping transcripts were merged (445,296) and
grouped into a set of non-redundant gene loci boundaries (124,164). Results indicate the vast
majority of protein coding genes (75-98%) which have at least one orthologue in each species.
Moreover, a high proportion of IncRNA genes can be lifted over to human and mouse genomes
and vice versa. Although this number substantially drops for zebrafish, ConnectOR reported more
than 3,000 of annotated and ~1000 of human/mouse-zebrafish IncRNA orthologues, respectively.
The aforementioned research results indicate the existence of many new, as yet undescribed
IncRNA orthologs, underscoring the need for improving annotations.

Publikacje

A. Frankish, S. Carbonell-Sala, M. Diekhans, 1. Jungreis, ].E. Loveland, ].M. Mudge, C. Sisu,
J.C. Wright, C. Arnan, L. Barnes, ..., B. Uszczynska-Ratajczak et al.

GENCODE: reference annotation for the human and mouse genomes in 2023

NUCLEIC ACIDS RESEARCH 2023, 51, D942-D949
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Projekty realizowane w Zakladzie w 2023 r.

1. Identyfikacja nowych, dtugich niekodujacych RNA u Danio pregowanego, czyli rzucanie nowego
$wiatta na ciemna materie genomu; (OPUS)
Kierownik projektu: dr hab. Barbara Uszczynska-Ratajczak, prof. ICHB PAN

2. Funkcjonalne czy niefunkcjonalne? Analiza pozycyjnie zachowanych ortologéw diugich nieko-
dujacych RNA w genomach kregowcdw w rozdzielczosci subkomérkowej; (SONATA BIS)
Kierownik projektu: dr hab. Barbara Uszczyriska-Ratajczak, prof. ICHB PAN

3. Miedzynarodowa konferencja ,Non-coding RNA medicine”; (EMBO Workshop)

Kierownik projektu: dr hab. Barbara Uszczyriska-Ratajczak, prof. ICHB PAN

4. Gra w ogony: Zrozumienie roli przetwarzania 3'-konca dtugich niekodujacych RNA podczas
rozwoju danio pregowanego; (PRELUDIUM)

Kierownik projektu: mgr inz. Monika Kwiatkowska

Zaktlad Biologii Strukturalnej Eukariontow

Kierownik Zakladu: dr hab. Mitosz Ruszkowski (0,8 STATUT/0,2 GRANTY)2°

Sklad osobowy30

Pracownicy naukowi:
dr Dominika Czerwonka (1 GRANTY)
dr Marta Grzechowiak (0,9 STATUT/0,1 GRANTY)
dr Maria Rutkiewicz (1 GRANTY)
dr Paulina Worsztynowicz (1 GRANTY)

Pracownicy techniczni:

dr hab. Mirostaw Gilski (0,4 STATUT/0,1 GRANTY)
Doktoranci:

mgr Ha Linh Tran (stypendium ICHB)

mgr Kinga Pokrywka (stypendium NCN)

mgr Wiktoria Ragin (stypendium NCN)

mgr Wojciech Witek (stypendium ICHB)
Afiliowani profesorowie:

prof. dr hab. Mariusz Jaskoélski (0,4 STATUT/0,1 GRANTY)

Pracownia Inzynierii Bialek
Kierownik: dr hab. Anna Urbanowicz, prof. ICHB PAN (1 STATUT)

Pracownicy naukowi:
dr hab. Agata Swiagtkowska (1 GRANTY)
dr Joanna Sliwiak (0,4 STATUT/0,6 GRANTY)

Pracownicy techniczni:
dr Jakub Barciszewski (1 STATUT)
mgr Alina Kasperska (0,8 STATUT/0,2 GRANTY)
mgr Martyna Kordy$ (1 GRANTY)

29 W nawiasach podano zrédto finansowania pracownikow.
% Stan na 31.12.2023 .
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Temat statutowy Zaktadu

Badania strukturalne biatek i kwaséw nukleinowych (K) (dr. hab. Mitosz Ruszkowski,
prof. ICHB PAN)

Opis prowadzonej dzialalno$ci naukowej finansowanej z subwencji i projektow

Cel badan

Poznanie struktur, wyjasnienie mechanizméw molekularnych i zbadanie aktywnos$ci: amino-
transferazy fosforanu histydynolu (HISN6), dehydrogenazy glutaminianowej (izoformy 2, GDH2);
L-asparaginaz Klasy 3; kompleksu biatka ARR1 z biatkiem AHP1, a takze wyselekcjonowanie
inhibitoréw ludzkiej reduktazy 61-pyrrolino-5-karboksylanu (PYCR1).

Opis zrealizowanych prac

Zbadano enzym HISN6, bioracy udziat w biosyntezie histydyny, ujawniajac jego wysokie po-
winnowactwo do fosforanu histydynolu (HOLP) i unikalne cechy strukturalne. Odkrycie to moze
mie¢ potencjalne zastosowanie w projektowaniu herbicydéw. Z kolei dla GDH2, enzymu klu-
czowego dla metabolizmu azotu i wegla u roslin, odkryto, Ze wapn wigze sie w inny sposéb niz
sadzono i Ze nie ma to znaczacego wpltywu na aktywnos$¢ enzymu.

W wyniku wysokoprzepustowych badan przesiewowych przebadano w sumie ponad 102 000
zwigzkéw chemicznych sprawdzajgc ich zdolno$¢ do inhibicji PYCR1. Wyselekcjonowano i po-
twierdzono ponad 100 zwigzkéw o wyzszej efektywno$ci niz najsilniejszy dotad znany inhibitor
PYCR1.

The description of research activity funded by the statutory subsidy and grants

The research goals

Investigating the structures, explaining the molecular mechanisms and examining the activities
of: histidinol phosphate aminotransferase (HISN6), glutamate dehydrogenase (isoform 2, GDH2);
Class III L-asparaginases, the complex between ARR1 and AHP1 proteins, as well as the selection
of inhibitors of human 81-pyrroline-5-carboxylate reductase (PYCR1).

Description of the work carried out, the most important achievements and the usage of the obtained
results

The HISN6 enzyme, involved in histidine biosynthesis, was examined, revealing its high affinity
for histidinol phosphate (HOLP) and unique structural features. Discovery has the potential
application in the design of herbicides. In turn, for GDH2, an enzyme in plants nitrogen and carbon
metabolism, it was discovered that calcium binds contained differently than previously thought
and that it has no effect on the activity of the enzyme.

As aresult of high-throughput screening, a total of over 102,000 compounds were tested for their
PYCR1 inhibitory activity. Over 100 compounds were selected and confirmed to be more effective
than any other known PYCR1 inhibitor.

Publikacje

1. P.Piasecki, K. Wiatr, M. RuszkowskKi, L. Marczak, Y. Trottier, M. Figiel
Impaired interactions of ataxin-3 with protein complexes reveals their specific structure and
functions in SCA3 Ki150 model
FRONTIERS IN MOLECULAR NEUROSCIENCE 2023, 16,1122308

2. M. Janicki, A. Sciuk, A. Zielinski, M. Ruszkowski, A. Ludwikow, W.M. Karlowski, M. JaskolsKi,
J.I. Loch
The effects of nature-inspired amino acid substitutions on structural and biochemical
properties of the E. coli L-asparaginase EcAIII
PROTEIN SCIENCE 2023, 32, e4647
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A. Pyrih, A. Lapinski, S. Zieba, R. Lesyk, M. Jaskolski, A. Gzella
Proton tautomerism and stereoisomerism of 4-amino-1,3-thiazol-2(5H)-one derivatives
bearing substituents with opposite electronic effects: Synthesis, structure and spectroscopic

studies
JOURNAL OF MOLECULAR STRUCTURE 2023, 1274, 134441

. M. Rutkiewicz, I. Nogues, W. Witek, S. Angelaccio, R. Contestabile, M. Ruszkowski

Insights into the substrate specificity, structure, and dynamics of plant histidinol-phosphate
aminotransferase (HISN6)
PLANT PHYSIOLOGY AND BIOCHEMISTRY 2023, 196, 759-773

. M. Grzechowiak, J. Sliwiak, M. Jaskolski, M. Ruszkowski

Structural and functional studies of Arabidopsis thaliana glutamate dehydrogenase isoform
2 demonstrate enzyme dynamics and identify its calcium binding site
PLANT PHYSIOLOGY AND BIOCHEMISTRY 2023, 201, 107895

. M. Ignasiak-Kciuk, K. Nowicka-Bauer, M. Grzechowiak, T. Ravnsborg, K. Frackowiak,

0.N. Jensen, M. Jaskolski, B. Marciniak

Does the presence of ground state complex between a PR-10 protein and a sensitizer affect
the mechanism of sensitized photo-oxidation?

FREE RADICAL BIOLOGY AND MEDICINE 2023, 198, 27-43

. ].I. Loch, P. Worsztynowicz, . Sliwiak, M. Grzechowiak, B. Imiolczyk, K. Pokrywka,

M. Chwastyk, M. Gilski, M. Jaskolski

Rhizobium etli has two L-asparaginases with low sequence identity but similar structure and
catalytic center

ACTA CRYSTALLOGRAPHICA SECTION D-STRUCTURAL BIOLOGY 2023, 79, 775-791

. S. Proft, ]. Leiz, U. Heinemann, D. Seelow, K.M. Schmidt-Ott, M. Rutkiewicz

Discovery of a non-canonical GRHL1 binding site using deep convolutional and recurrent
neural networks
BMC GENOMICS 2023, 24,736

. P.Drozdzal, T. ManszewskKi, M. Gilski, K. Brzezinski, M. Jaskolski

Right-handed Z-DNA at ultrahigh resolution: a tale of two hands and the power of the
crystallographic method

ACTA CRYSTALLOGRAPHICA SECTION D-STRUCTURAL BIOLOGY 2023, 79, 133-139

A. Pyrih, A. Lapinski, S. Zieba, A. Mizera, R. Lesyg, M. Jaskolski, A.K. Gzella

Proton tautomerism in 5-dimethylaminomethylidene-4-(o-,m-,p-hydroxyphenyl)-amino-1,3-
thiazol-2(5H)-ones: synthesis, crystal structure and spectroscopic studies

ACTA CRYSTALLOGRAPHICA SECTION B-STRUCTURAL SCIENCE CRYSTAL ENGINEERING AND
MATERIALS 2023,79, 220-232

A. Pyrih, A. LapinsKi, S. Zieba, A. Mizera, R. Lesyk, A.K. Gzella, M. Jaskolski

Proton tautomerism and stereoisomerism in 5-[(dimethylamino)methylidene]-4-[3/4-
(trifluoromethylphenyl)amino]-1,3-thiazol-2(5H)-ones: synthesis, crystal structure and
spectroscopic studies

ACTA CRYSTALLOGRAPHICA SECTION C-STRUCTURAL CHEMISTRY 2023, 79, 480-490

L. Dabos, J.E. Raczynska, P. Bogaerts, A. Zavala, D. Girlich, R.A. Bonnin, L. Dortet, A. Perat,
P. Ratailleau, B.I. [orga, M. JakolsKi, Y. Glupczynski, T. Naas

Structural and Biochemical Features of 0XA-517: a Carbapenem and Expanded-Spectrum
Cephalosporin Hydrolyzing 0XA-48 Variant

ANTIMICROBIAL AGENTS AND CHEMOTHERAPY 2023, 67,e0109522

K.F. Dziubek, M. Jaskolski, A.B. Wieckowski

0 mitach w nauce na kanwie ,oryginalnej aparatury Lauego”

NAUKA 2023,1,107-121
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14. M. Jaskolski
Biologia strukturalna: historia, teraZniejszos¢, perspektywy
NAUKA 2023, 4,17-36

Prace przyjete do druku

A. Pyrih, A. LapinsKi, S. Zieba, A. Mizera, R. Lesyk, A.K. Gzela, M. Jaskolski

Proton tautomerism and stereoisomerism in isomeric 4-(metoxyphenyl)amino-1,3-thiazol-
2(5H)-one derivatives: Synthesis, crystal structure and spectroscopic studies

JOURNAL OF MOLECULAR STRUCTURE, DOI: 10.1016/j.molstruc.2023.136748

Projekty realizowane w Zakladzie i Pracowni w 2023 r.

1. Nowe L-asparaginazy jako potencjalne Srodki terapeutyczne i cele molekularne dla zwalczania
infekcji: badania strukturalne i funkcjonalne enzyméw o podwoédjnym znaczeniu dla projekto-
wania lekéw; (OPUS)

Kierownik projektu: prof. dr hab. Mariusz Jaskdlski

2. Poszukiwanie inhibitoréw ludzkiej reduktazy &1-pyrrolino-5-karboksylanu (PYCR1) jako
czasteczek wiodacych w rozwoju nowych lekow antynowotworowych; (OPUS) - projekt reali-
zowany w konsorcjum; lider projektu: ICHB PAN

Kierownik projektu: dr hab. Mitosz Ruszkowski, prof. ICHB PAN

3. Ros$linny szlak biosyntezy histydyny: badania strukturalne i funkcjonalne jako wstep do projek-
towania inhibitoréw i aktywatorow; (SONATA)

Kierownik projektu: dr hab. Mitosz Ruszkowski, prof. ICHB PAN

4. Zagadkowa struktura ludzkich czynnikéw transkrypcyjnych GRHL regulujacych procesy nowo-
tworzenia; (SONATINA)

Kierownik projektu: dr Maria Rutkiewicz

5. Opracowanie wydajnej metody pozyskiwania czynnikéw transkrypcyjnych WRKY nalezgcych
do grupy lla z Arabidopsis thaliana do dalszych badan strukturalnych; (MINIATURA)

Kierownik projektu: dr Marta Grzechowiak

Zaktlad Biologii Strukturalnej Organizmow Prokariotycznych

Kierownik Zakltadu: dr hab. Krzysztof Brzezinski, prof. ICHB PAN (1 GRANTY)3!
Skitad osobowy32
Pracownicy naukowi:
dr hab. Adam Jarmuta (1 STATUT)
dr Piotr Matecki (1 GRANTY)
Pracownicy techniczni:
mgr Marlena Stepniewska (1 GRANTY)
Doktoranci:
mgr Katarzyna Wozniak (stypendium NCN)
mgr Paulina Borysiuk (stypendium NCN)

Temat statutowy Zakitadu

Badania strukturalne makromolekut oraz matoczasteczkowych zwigzkéw bioaktywnych (K)
(dr hab. Krzysztof Brzezinski, prof. ICHB PAN)

31 W nawiasach podano zrédto finansowania pracownikow.
%2 Stan na 31.12.2023 .
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Opis prowadzonej dziatalno$ci naukowej finansowanej z subwencji i projektow

Cel badan
Celem zadania bylo usystematyzowanie i podsumowanie zagadnien dotyczacych roli N-glikozy-
dowych pochodnych B-p-rybozy w uktadach biologicznych.

Opis zrealizowanych prac

Analizowano udziat N-glikozydowych pochodnych 3-D-rybozy w biologicznych procesach kata-
litycznych i przechowywaniu informacji genetycznej, szczegélnie w kontekscie powstania zycia
i jego dalszej ewolucji, poprzez Swiat(y) oparte na RNA, w kierunku podstaw molekularnych zycia,
ktére mozna zaobserwowac dzisiaj. Przeanalizowano rowniez mozliwe przyczyny, dla ktérych
zycie wyewoluowato z pochodnych £3-p-rybofuranozy, a nie zwigzkéw opartych na innych resz-
tach cukrowych. Wyniki opublikowano w Biomolecules.

The description of research activity funded by the statutory subsidy and grants

The research goals
The aim of the research was to systematize and summarize major issues related to the role
of N-glycosyl derivatives of {3-D-ribose in biological systems.

Description of the work carried out, the most important achievements and the usage of the obtained
results

The contribution of N-glycosyl derivatives of -p-ribose in biological catalysis and genetic infor-
mation storage was analyzed, especially in the context of the origin of life and its further evolution,
through the RNA-based world(s), toward the molecular basis of life, which can be observed today.
Possible reasons why life has arisen from derivatives of 3-p-ribofuranose, instead of compounds
based on other sugar moieties, were also analyzed. Results presented in Biomolecules.

Publikacje

1. M. Marszalek-Zenczak, A. Satyr, P. Wojciechowski, M. Zenczak, P. Sobieszczanska,
K. Brzezinski, T. Ifimenko, M. Figlerowicz, A. Zmienko
Analysis of Arabidopsis non-reference accessions reveals high diversity of metabolic gene
clusters and discovers new candidate cluster members
FRONTIERS IN PLANT SCIENCE 2023, 14,1104303

2. P.Drozdzal, T. Manszewski, M. Gilski, K. Brzezinski, M. Jaskolski
Right-handed Z-DNA at ultrahigh resolution: a tale of two hands and the power of the
crystallographic method
ACTA CRYSTALLOGRAPHICA SECTION D-STRUCTURAL BIOLOGY 2023,79, 133-139

3. K. Wozniak, K. Brzezinski
Biological Catalysis and Information Storage Have Relied on N-Glycosyl Derivatives of beta-
D-Ribofuranose since the Origins of Life
BIOMOLECULES 2023, 13, 782

4. A.Hryniewiecka, ]. Breczko, G. Siemaszko, A.N. Papathanassiou, K. Gora-Marek, K.A. Tarach,
K. BrzezinsKi, A. Ilnicka, A.P. Terzyk, K.H. Markiewicz, L. Echegoyen, E. Plonska-Brzezinska
Three-dimensional organization of pyrrolo[3,2-b]pyrrole-based triazine framework using
nanostructural spherical carbon: enhancing electrochemical performance of materials for
supercapacitors
SCIENTIFIC REPORTS 2023, 13, 10737

Prace przyjete do druku

A. Hryniewiecka, ]. Breczko, G. Siemaszko, K. BrzezinskKi, A. IInicka, A. Terzyk, M.E. Plonska-
Brzezinska
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Rational design of carbon nanocomposites with hierarchical porosity: a strategy to improve
capacitive energy storage performance
MATERIALS ADVANCES, DOI: 10.1039/d3ma01003a

Projekty realizowane w Zakladzie w 2023 r.

1. Hamowanie aktywnos$ci hydrolazy S-adenozylo-L-homocysteiny z Pseudomonas aeruginosa
poprzez wpltyw na dynamike enzymu; (SONATA BIS)33

Kierownik projektu: dr hab. Krzysztof Brzezinski

2. Bazujace na podstawie informacji strukturalnej opracowanie inhibitoréw demetylaz histonow
dla terapii przeciwnowotworowej; (SONATA)

Kierownik projektu: dr Piotr Matecki

Zaklad Biotechnologii Medycznej

Kierownik Zakladu: dr hab. Agnieszka Fiszer, prof. ICHB PAN (0,9 STATUT/0,1 GRANTY)34
Sklad osobowys3s
Pracownicy naukowi:

dr hab. Edyta Ko$cianska (1 STATUT)

dr Magdalena Jazurek-Ciesiotka (1 GRANTY)

dr Emilia Koztowska (1 GRANTY)

dr Magdalena WoZna-Wysocka (1 GRANTY)

Pracownicy techniczni:
dr Pawet Joachimiak (0,1 STATUT/0,9 GRANTY)

Doktoranci:
mgr Weronika Pawlik (stypendium NCN)
mgr Agata Ciotak (1 STATUT)

Pracownia Modelowych Organizméw Bezkregowych

(Zmiana nazwy od 1.09.2023 r. - poprzednia nazwa: Pracownia Modelowych Organizmoéw
Zwierzecych)
Kierownik: dr hab. Agata Tyczewska, prof. ICHB PAN (0,9 STATUT/0,1 GRANTY) 36
Pracownicy naukowi:
dr Daria Sobanska (1 STATUT)

Pracownicy techniczni:
mgr inz. Kamila Peptowska (1 STATUT)
Doktoranci:
mgr Alicja Rzepczak (stypendium NCN)
mgr Kinga Plawgo (stypendium NCN)
mgr Ilkin Aygun-Soyalp (stypendium ICHB)

33 Projekt realizowany w ICHB od 1.10.2020 r.

3 W nawiasach podano zrédlo finansowania pracownikow.
% Stan na 31.12.2023 r.

36 W nawiasach podano zrédto finansowania pracownikow.
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Temat statutowy Zaktadu

Biologia RNA zwigzanych z chorobami neurodegeneracyjnymi wywotywanymi ekspansjg ciaggow
powtorzen (K) (dr hab. Agnieszka Fiszer, prof. ICHB PAN)

Zadanie statutowe Pracowni

Zadanie 1: Regulacja posttranskrypcyjna w procesach rozwojowych modelowych organizméw
zwierzecych (K); Pracownia Modelowych Organizméw Bezkregowych (dr hab. Agata Tyczewska,
prof. ICHB PAN), realizowane w ramach Tematu: Charakterystyka mechanizméw molekularnych
regulacji ekspresji gendw w stanach fizjologicznych i patologicznych w organizmach modelowych
(M) (dr hab. Kamilla Grzywacz, prof. ICHB PAN)

Opis prowadzonej dzialalno$ci naukowej finansowanej z subwencji i projektow

Cel badan

Poznanie mechanizméw molekularnych dotyczacych obecnosci ciaggéw powtérzen CAG w okres-
lonych transkryptach, ze szczeg6lnym uwzglednieniem zaburzonych mechanizméw w chorobach
takich jak choroba Huntingtona (HD), ataksja-rdzeniowo-mézdzkowa typu 3 (SCA3) i zanik jgdra
zebatego, jadra czerwiennego i jgdra niskowzgdérzowego (DRPLA).

Opis zrealizowanych prac

Kontynuowano realizacje projektu OPUS, w ramach ktérego m.in. generowano linie komérkowe
ze zrdznicowang diugoscia ciaggéw CAG w genie ATN1, zwigzanym z chorobg DRPLA. Sfinalizo-
wano publikacja allelo-specyficzne analizy transkryptéw zwigzanych z HD i SCA3. W ramach
projektu SONATA dokonano identyfikacji biatek i RNA mogacych bra¢ udzial w RAN translacji
w SCA3. Z kolei w zakonczonym w 2023 roku Diamentowym Grancie, w badaniach prowadzonych
w konteks$cie DRPLA, wykazano zmiany w poziomie ekspresji wybranych gendw w zestawie
otrzymanych linii ludzkich prekursoréw neuronalnych. Opublikowano prace przegladowa doty-
czaca funkgcji i dysfunkcji atrofiny-1, kodowanej przez gen ulegajacy mutacji w DRPLA. Ponadto
zakonczono analizy: (i) wynikow charakterystyki molekularnej i behawioralnej nowych modeli
mysich HD oraz (ii) wynikéw RNA-Seq zestawu izogenicznych linii komérkowych z réznymi
wariantami genéw odpowiedzialnych za HD i SCA3. Manuskrypty sa w opracowywaniu.

The description of research activity funded by the statutory subsidy and grants

The research goals

Understanding the molecular mechanisms related to the presence of repeat sequences in specific
transcripts, with particular emphasis on impaired mechanisms in diseases such as Huntington’s
disease (HD), spinocerebellar ataxia type 3 (SCA3) and dentatorubral-pallidoluysian atrophy
(DRPLA).

Description of the work carried out, the most important achievements and the usage of the obtained
results

The OPUS project was continued, and, i.a., cell lines were generated with different lengths of CAG
tracts in the ATN1 gene, associated with DRPLA disease. Allele-specific analyzes of transcripts
associated with HD and SCA3 have been finalized. In the SONATA project the identification of
proteins and RNAs that may be involved in RAN translation in SCA3, was performed. In the
completed in 2023 Diamond Grant in research conducted in the context of DRPLA, changes in the
expression level of selected genes in the set of human neural precursor lines was demonstrated.
A review has been published on the function and dysfunction of atrophin-1, encoded by the gene
mutated in DRPLA. In addition, the analyzes were completed for: (i) the results of the molecular
and behavioral characterization of new HD mouse models and (ii) the RNA-Seq results of a set of
isogenic cell lines with different variants of the genes responsible for HD and SCA3. Manuscripts
are in preparation.
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