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4.1. T   

Regulacja ekspresji 
nerwowego 

4.2. PUBLIKACJE (P)  

P1  
Comprehensive analysis of microRNA expression profile in malignant glioma tissues.  

Piwecka M -
Barciszewska MZ, Barciszewski J#. Molecular Oncology 2015 Aug; 9(7):1324-40. DOI: 
10.1016/j.molonc.2015.03.007 

IF 2014 = 5.367; MNiSW 2015 = 40; MNiSW 2021 =140; Cyt=78 

Moja ko  koncepcji pracy, 
badawczej, : otrzymanie oraz przygotowanie  
RNA do mikromacierzy RNA oraz bibliotek RNA-seq, meta-analiza danych literaturowych, 

analiza i interpretacja uzyskanych 
danych,  
manuskryptu, rewizja manuskryptu, redakcja ostatecznej wersji manuskryptu (przy udziale 

 

P2 
Loss of a mammalian circular RNA locus causes miRNA deregulation and affects brain function.  

Piwecka M -Miranda LR*, Memczak S, Wolf SA, Rybak-Wolf A, 
Filipchyk A, Klironomos F, Cerda Jara CA, Fenske P, Trimbuch T, Zywitza V, Plass M, Schreyer 

Science 2017 Sep 
22;357(6357). DOI: 10.1126/science.aam8526 

IF 2016 = 37.205; MNiSW 2016 = 50; MNiSW 2021 = 200; Cyt=881 

  
autorem korespondencyjnym;  zaplanowanie i wykonanie 

klonowanie, przygotowanie, przetestowanie 
zaprojektowanie genetycznie zmutowanej linii myszy Cdr1as KO, opracowanie i 

zmutowanych myszy, zaplanowanie 
fenotypowania, analizy transkryptomiczne (wszystkie total RNA-seq, poly(A)-selected RNA-seq, 
small RNA RNA-seq, wykonanie bibliotek, sekwencjonowanie i analizie , 

zami elektrofizjologicznymi, przeprowadzenie wszystkich 
reakcji walidacyjnych qRT-PCR i TaqMan assay, przygotowanie analiz walidacyjnych smRNA 
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interpretacja 
(wyniki i dyskusja),  koordynacja i/lub wykonanie 
ostatecznych ry redakcja i poprawa ostatecznej wersji manuskryptu (przy 

 

P3 
Single-Molecule Fluorescence In Situ Hybridization (FISH) of Circular RNA CDR1as.   

Kocks C, Boltengagen A, Piwecka M, Rybak-Wolf A, Rajewsky N#. Methods in Molecular 
Biology 2018;1724:77-96. DOI: 10.1007/978-1-4939-7562-4_7 

IF= n.d. ( ); MNiSW: n.d. ( ); Cyt=27 

Moja kontrybucja: walidacja 
hodowla i 

do detekcji RNA - wyniki w Fig. 2 oraz 
Fig. 3), analiza i interpretacja uzyskanych danych smRNA FISH, pisaniu i 
redagowaniu  

P4 
miR-218 affects the ECM composition and cell biomechanical properties of glioblastoma cells.  

i K*, Piwecka M
Lekka M, Rolle K#. Journal of Cellular and Molecular Medicine 2022, 26(14):3913-3930. DOI: 
10.1111/jcmm.17428 

IF 2021 = 5.295; MNiSW 2021 = 100; Cyt=4  

Moja kontrybucja: 
suplementacji miRNA, opracowanie i 

interpreta
).  

P5 
Single-cell and spatial transcriptomics: deciphering brain complexity in health and disease.  

Piwecka M, Rajewsky N, Rybak-Wolf A#. Nature Reviews Neurology 2023, 19(6):346-362. DOI: 
10.1038/s41582-023-00809-y 

IF 2021 = 44.711; MNiSW 2021 = 200; Cyt =45 

-
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N  
#autor korespondencyjny; 
* , 
Cyt   

n.d.  brak danych.  

Web of Science Core 
Collection, z dnia 16/08/2024. 

Sumaryczny Impact Factor 92.578 

390 

 05.01.2024 = 640 

1035 

Z
nr 5 Z nr 6. 

 
4.3. NAUKOWEGO 

Regulacja 

-2023 w Instytucie Chemii Bioorganicznej PAN (ICHB PAN) w 

, 
 

 

Pliki za
wniosku.  

A. WPROWADZENIE  

u nerwowego 

harmonijnie , aby  funkcjonalne obwody 
neuronowe  , 
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 a organizmowi   i jest podstawowym czynnikiem 
m na funkcjonowanie adaptacyjne.   

i regulacji  wysoce . 

w mRNA kodowanie 
niekod cji regiony 5' i 3' mRNA UTR (ang. untranslated 
regions) odgrywa  m.in. w lokalizacji transkryptu  i 
regulacji translacji poprzez elementy cis
RNA. 

 
[Zeng, 2022]  

organizmu, 
 

ostatnich 10 15 lat  
wielopoziomowe strategie regulacyjne

mRNA  Wiele neuronalnych 
mRNA alternative splicing) podlega alternatywnej 
selekcji eks i wytworzeniu izoform mRNA, m.in. 

 Alternatywny splicing (AS) silny i 
nerwowym, co ma odzwierciedlenie w n ej liczbie ance 

. Kluczowa rola AS w 
 [Yeo et al., 2004; 

Barbosa-Morais et al. 2012; Raj & Blencowe, 2015; Vuong et al., 2016; Weyn-Vanhentenryck et 
al., 2018]. Programy AS 

ang. RNA binding proteins, RBPs), 
wzbogaconych w kach nerwowych (np. z rodzin Rbfox, Nova, Ptbp, Mbnl).  Pojedyncze 
RBP modul   [Raj & Blencowe, 2015]. AS 
i wybor  

 do zmian neurologicznych, co o rozpoznane m.in. w 
spektrum autyzmu, rdzeniowym zaniku u zanikowym bocznym, ataksjach, 
demencji, chorobie Huntingtona, chorobach psychicznych (np. schizofrenii) i ci 
intelektualnej [Licatalosi DD & Darnell, 2006; Nik & Browman, 2019; Nussbacher et al., 2019]. 

specyficzne RBP lub innymi patologicznymi zdarzeniami w funkcjonowaniu RBP 
 z  RBP, ich 

sekwestracj   [Nussbacher et al., 2019]. Z
zmieniony program splicingu dla wielu 

transkrypt e rozpoznawane jest jako 
zjawisko typowe dla chor  neurologicznych.  
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backsplicing, BS). W konsekwencji BS 
koliste RNA (cyrkularne, ang. circular RNAs, circRNA).  nietypowych 

h 
Westholm et al., 2014; Rybak-Wolf et al., 2015, 

You et al., 2015]. 
ks  

 

alternatywnemu  i alternatywnej 
poliadenylacji (ang. alternative poliadenylation, APA), przy czym w
funkcjonalnych miejsc poliadenylacji. Badania genomiczne i transkryptomiczne, w tym analizy 

 
sekwencjami  [Miura et al., 2012; Smibert et al., 
2012; Agarwal et al., 2021].  

wzory rozmieszczenia przestrzennego mRNA w obszarach neuronalnych w 
izoformy nu [Tushev et al., 2018]. Izoformy 

mRNA w 

[Tushev et al., 2018].  

Neurony
kontrol  syntezy 

i powstawanie sub- wego proteomu w neuronach : (1) sortowanie mRNA 
 i (2) . 

 mRNA  obecne w dendrytach i aksonach Cajigas et al., 2012]. 
Ponadto, w w neuronach 
depolaryzacja prowadzi do wzrost  w dendrytach np. mRNA 

 kinaz   b -
aktyn  [Yoon et al., 2016]. Lokalna translacja w neuronach jest obecnie intensywnie badanym i 
dobrze rozpoznawanym zjawiskiem [Holt et al., 2019]. Badania ta stymul  kolejne pokolenia 
badaczy do identyfikowania  nnych typach ek 
o , m.in. w ach glejowych. Lokalna translacja w astrogleju, 
oligodenedrocytach i mikroglej

[Vasek et al., 2023]. Innym 

jest alternatywna translacja, 
ranskryptu. Podobnie jak alternatywny splicing, 

alternatywna translacja  proteomu uzyskanie ej 
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ci biologiczn . W laboratorium Dougherty'ego wykazano, 
translacji na mRNA neuron  

[Sapkota et al., 2019]. 

 
poziomie RNA i  
warstwy regulacyjne , tj. post-transkrypcyjne modyfikacje adenozyny do 

 rozpoznawane, jako 
u [Cuddleston et al., 2022], inne modyfikacje RNA, np. N6-

metyloadenozyna (m6A) naj  w mRNA [Mathoux et al., 2021], oraz  
. , podobnie jak mRNA 

st-transkrypcyjnemu przetwarzaniu, modyfikacjom i 
-

 

N  

Wiedza na temat RNA (ang. non-coding RNAs, ncRNAs

 

RNA (ang. small non-coding RNAs ych 
RNA (ang. enhancer-derived RNAs, eRNA  list  antysensowych RNA, Y RNA, i inne. 

a
5% naszego genomu. ny poziom 

. 

MikroRNA (miRNA) to 22-
. miRNA s

biologicznych. Odkrycie miRNA w 1993 roku [Lee et al., 1993; Wightman et al., 1993] i 
  w zrozumieniu  (ang. small RNAs) na nowo 

ekspresji  

 

W 
docelowego przez miRNA [Bartel, 2018], tj. (1) represja translacyjna i (2) indukcja destabilizacji 

Ryc. 1A). Rzadziej miRNA 
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 docelowego transkryptu poprzez endonukleolitycz a w tym 
przypadku jest katalizowana przez Arganaute 2, Ago2 (Rys. 1A). 

 transkryptu (Rys. 1B), a z drugiej strony 
mRNA (R

rozmieszczonymi miejscami docelowymi powod  kooperacyjn  i 
represj  docelowego mRNA [Gebert & MacRae, 2019]. 

 
zlokalizowane  ych miRNA jest nadal 
przedmiotem debaty .  miRNA 

 np. w egzosomach (Rys. 1A), 
 tzw.  (ang. circulating RNA)

, jako biomarkery  
.  

seed
. To sekwencja seed jest przede wszystkim odpowiedzialna za  

do region  
3' UTR e 

 docelowych mRNA
 (ang. RNA-induced silencing 

complex)
modelowych.  
jednostki transkrypcyjne, zwane pierwotnymi transkryptami miRNA (pri-

 (z jednej rodziny), a czasami 

  

miRNA  tkankowo-specyficznymi wzorcami dowiadujemy 
swoista dla [Juzenas et al, 2017; Nowakowski et al., 2018; 

de Rie et al., 2017]. Zaburzenie procesu dojrzewania miRNA lub nawet pojedynczego locus 
miRNA w pojedynczym typie kom ek 
fizjologicznymi i defektami rozwojowymi [Bartel, 2018].  
mikroRNA-7 (miR-7 y jest naj  eksprymowanym 

et al., 2024]. Genetyczna ablacja jednego z trzech loci dla miR-7 u myszy 
silnym fenotypem, tj.   

 
[Ahmed i in.; 2017]. Dalsze analizy zmutowanych myszy z mir-7a2 (ang. knockout, KO) 
wska  -

et al., 2017; LaPierre et 
al., 2 utraty funkcji miR-7a2  
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, w tym 
 

-  trzustki, gdzie 

mRNA  
insuliny [Latreille et al., 2014]. Innym miejscem, gdzie miR-  wysokim poziomie 
jest e  e (ARC, ang. arcuate nucleus) i o przykomorowe 
(PVN, ang. paraventricular nucleus), gdzie miR-  po  w 
obwodach melanokortyny [LaPierre et al., 2022]. miR-7 jest ymowany w 

 ) miR-7 
jest wykrywalny we wczesnych stadiach rozwojowych, w okolicy 12.5. dnia embrionalnego 
(E12.5) [Pollock et al., 2014], a jego ekspre , , 
mRNA Pax6 w neuronach dopaminergicznych de Chevigny et al., 2012]. 

-  w neuronach, czy 
w -neuronalnych [Choudhury et al., 2014]. D

-7 to homolog Musashi 2 (MSI2) i  HuR 
[Choudhury et al., 2014]. - -

, o czym opowiem w kolejnych etapach niniejszej dysertacji, podczas 
. 

Wczesne badania  miRNA w trakcie e 
 

[Smirnowa et al., 2005; Schratt et al., 2006]. Ogromne znaczenie miRNA we wczesnym rozwoju 
, dojrzewaniu 

wykazane w modelach warunkowego knockout, cKO 
(ang. conditional knockout) Dicer
biogenezy miRNA. Wiele z tych cKO Dicer w liniach cell lineage) specyficznych 

ich Wnt1-Cre, Nex-Cre lub CaMKII- -
Cre
zdeformo & Alwin Prem Anand, 2016]. ablacja 
genetyczna loci 
neurologicznymi Np. zmutowane myszy z 

microRNA-9-2 i microRNA-9-3 
opuszki   i 

et al., 2011]. , miR-9 jest 
-specyficznym miRNA  

 telencephalon)  ym w kontrolowanie proliferacji i 
& Alwin Prem Anand, 2016]. 
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Rycina 1.  

 (schemat i 
 P6).  

A
(pri-miRNA) i p -miRNA jest przetwarzane do 
prekursorowego miRNA (pre- -miRNA i 
transportuje je do cytoplazmy. W cytoplazmie pre-miRNA jest dalej przet

gzosomach. Proponuje 
B  

C. 
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Innymi  piRNA
Piwi (ang. Piwi-interacting RNA). S one ) i 

,  
wyciszaniem  . Badania funkcjonalne w ach 

 piRNA w procesy neuro  
[Rajasethupathy et al., 2012; Kim et al., 2018], natomiast biologiczne znaczenie piRNA w 

 , w tym w neuronach, pozostaje kontrowersyjne 
[Tosar et al., 2018].  

Koliste RNA 

Koliste RNA (ang. circular RNA, circRNA) 
lat 70-  

NA [Sanger et al., 1976]. W kolejnych dwudziestu 

Cocquerelle 
et al., 1993]. Dopiero w latach 2012-
sekwencjonowania RNA (RNA- total 
RNA sequencing

identyfikowano  , w tym u 
 . Dodatkowo, analizy RNA-

-, tkankowo-specyficzne i  specyficzne dla stadium 

 
, podobnie jak mRNA, 

ks
backsplicingu (splicingu wstecznego). Tak oto, z jednego genu 

 

cytoplazmy. W  
ks  circRNA ekson-

intron 

pozbawia circular intronic RNA, ciRNA) 
[Zhang et al., 2013]. CircRNA ekson-intron i ciRNA kumulowane w j drze 

podczas gdy zdecydowana  eksonowych circRNA lokalizuje do 
cytoplazmy
poznany.  
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nerwowym [Rybak-Wolf i in., 2015; You i in., 2015]. Obie pozycje 
bardzo dobry punkt odniesienia y 
circRNA (jak  ) studia 

eksprymowane  

potwierdzona przez inne badania i sekwencjonowania circRNA przeprowadzone w tych samych 
gatunkach lub z . u 

 w  
obszaru . 

ynamiki transkryptu liniowego wzrostu 
lub spadku ekspresji podczas 

in vitro  Rybak-Wolf i wsp. 
eksprymowane kilkakrotnie silniej 

circRNA do liniowego transkryptu jest 
Autorzy tej pracy s

 badania [np. 
Gokool et al., 2020]  

 
loci do jest  

ego wzrostu ekspresji myszy 
przypada w okolicy 10-tego dnia po urodzeniu, tj. synaptogeneneza 
[You et al., 2015]. Ponadto  istnieje  

circRNA zmi  lokalizacj -
 po  -Wolf et al., 2015; You et al., 2015]. 

Wszystkie   na to mog  odgrywa  istotne funkcje w 
neuronach, jednak ta funkcja lub te je 

. I

 eksonowych circRNA  z mRNA. Jedynym 
unikalnym fragmentem sekwencyjnym y po  
circRNA i do a od eks ekson-ekson typu 
backsplice (ang. backsplice junction; -ogon, ang. head-to-tail junction). 
Z  

w biologii molekularnej specjalnie do wykrywania, identyfikacji 
i analiz circRNA. Te nowe pojawi  

optymalizowane. 

rkach glejowych. W ostatnim 
czasie circRNA zidentyfikowano -specyficzne w odniesieniu do populacji 
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astrocyt , mikrogleju i oligodendrocy  
pobranej  padaczk  [Curry-Hyde i in., 2020]. 

edza na temat , w tym circRNA, 
nerwowych i glejowych jest bardzo niekompletna i 

 

 

B.  

 

zdrowiu i w chorobie.  

  

(1) I glejakach , najbardziej 
 

(2) -
nowotworzenia, 

(3) Z

circRNA Cdr1as i zastosowaniem modelu mysiego,  

(4) O -
circRNA Cdr1as dla funkcjonowania  

(5) Z
(OUN) 

 

  

pojedynczych, 

z biologii systemowej, 
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mikroRNA w nowotworach glejowych  od profilowania ekspresji miRNA do identyfikacji i 
 

Wraz z rozwojem metod wysokoprzepustowego  profilowania miRNA, kolejno - mikromacierzy 
miRNA i (ang. small RNA sequencing

tkanek zdrowych i stanach patologicznych, w 
 Unikalne sygnatury miRNA w 

chorobach przy ego 
wymiaru miRNA, 
chorobowych oraz potencjalnie  . 

ekspresji w i iRNA aja na 
apoptoz  oraz wzmaga ich proliferacj  i 

. Takie mikroRNA, 
 - i po 

 i silny efekt onkogenny klastra miR-17~92 ulega amplifikacji z 
 B [He i in., 2005]. Ta pionierska praca p

powstawanie  klaster miR-17-92, jako 
potencjalny ludzki oncomiR. 
poziomy lub zahamowanie ekspresji pewnych 

presji mRNA onkogeny. T  miRNA nazwano 
 

 jako 
ahamowanie jednego 

onkogennego miRNA lub ograniczenie jego transkrypcji  represji i 
 lub nawet  tj. 

. 
w glejaku wielopostaciowym glioblastoma mutiforme, 

GBM
laboratorium Kenneth  S. Kosik -
2005]. miR-21 w tkankach glejaka 
wielopostaciowego, w hodowlach   oraz w 

komercyjnie do  
lami 

ek glejowych. 
raportowano wyniki profilowania wysokoprzepustowego miRNA (mikromacierze) w grupie 

 -21, inne 
-10b i miR-
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superesorowych miRNA odnotowano poziom  m.in. miR-128a oraz 
swoistych -181 (miR-181a, miR-181b, miR-181c).  

deregulowane 

.  

Anty-miRNA jako potencjalne terapeutyki w leczeniu 

Gospodarka, 2009-
: (1) 

terapeutycznych do ograni
 

Realizacja celu # , 
, 

kli

pomiary z tkanek  
 cech charakterystycznych GBM jest heterogen  gu

heterogeniczno  ej (ang. 
intertumor heterogeneity

intratumor heterogeneity

nieskuteczne.  

wielopostaciowym) Molecular Oncology (FEBS Press) w 
pracy pt. Comprehensive analysis of microRNA expression profile in malignant glioma tissues
(P1). W manuskrypcie P1, na podstawie 
miRNA oraz  SOLiD

pomiary m

ekspresji miRNA). Ponadto,  
tkankac  literaturze 
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. Otrzymane wyniki 

glejakach, zaproponowa  list   
 (Tabela 4 w pracy P1) oraz 

miRNA w glejaku wielopostaciowym. Ponadto, 
 od (GBM)

nich 
 11 ze wzrostem 

Tabela 2 w pracy P1
p-value <0.05, FC>3; FC  ang. 

fold change). Atlas deregulowanych miRNA przedstawiony w publikacji P1 jest kompleksowym 

. Publikacja ta jest wiedzy i punktem odniesienia dla innych 
 glejakach. 

na 13/08/2024). e, praca P1 

P13
miRNA (publikacje P14 i P16 unkcjonalnych nad wybranymi 
kandydatami miRNA (publikacja P4 ). 

Publikacja P4 jest P1
mi badaniami prowadzonymi w laboratorium pod 

kierunkiem tenascyna C w GBM 
(publikacje P18 i P20). Tenascyna C (TNC), kodowana przez gen TNC, to glikozylowane o 

extracellular matrix, ECM), 
egulacj  

proliferacji prekursor   kiem wysoce 
na

 Midwood P17, P18 i 
P20] .  

.   mi
ECM ka e e w 

bazie 
oraz danych literaturowych dot. pozio

miRanda 
-218 oraz miR-

ECM, w tym tenascyny 
-

- -
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w suplementacji supresorowego miR-
xCELLigence Real-Time Cell Analysis, test 

, 
w 

mini- em kultur 3D z 

ECM po transfekcji miR-
0 -218 w 

 pod kierunkiem dr Katarzyny Rolle
opisane w manuskrypcie opublikowanym w 2021 r. w Journal of Cellular and Molecular Medicine 
(P4).  

W publikacji P4 nadekspresja miR-218 zmniejszenie poziom  
m oraz syndekanu 2 (SDC-2), co na zmi   
biomechanicznych . W , nadekspresja miR-
zmniejszenie u , wzmacnia  
oraz powod  

TNC i mRNA SDC2 -
-

atomowych (AFM). , dosz -218 w 
ze z  , w tym 

TNC i SDC-
glejaka.   mechanobiologii GBM
do 

-218 jest silnym 
supresorowym miRNA w gl . miR-218 jest potencjalnie 
dobrym kandydatem do projektowania nowych terapii ukierunkowanych 

mechanobiologicznych 
 - miRNA o 

 
artykule, P4 macierz ECM i  

zmniejsz  
leczenia raka metodami tradycyjnymi [Zhang et al
mechanicznego , w tym ingerencja w powstawani

 
terapii [Lampi i Reinhart-King, 2018]. 
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circRNA Cdr1as   
transkryptu  

circular RNA
 [Memczak et al., 2013; Hansesn et al., 2013; Jeck et al., 

2013; Salzman et al., 2013]. Wtedy 
. circRNA nie 

rozpoznanej funkcji biologicznej. Potencjalne f
spekulacji.  

Wspomniane p :

CDR1as (ang. cerebellar degeneration-related protein 1 antisense RNA ie podsumowanie 
-

Cdr1as (i jego ludzki odpowiednik 
-7) jest wzbogacony w tkankach nerwowych [Hansen et al.,  2011] i 

jest 
 w swojej sekwencji posiada zwielokrotnione i zakonserwowane 

ewolucyjnie -
seed (nukleotydy w pozycjach 2-
docelowego RNA). Ponadto, 

-671- -671  
-

komplementarne do sekwencji miR- seed
-671 do 

slicingowej 
-671, jak i miR- . Ponadto, 
-  kwestii 

docelowych mRNA regulowanych przez miR- w trakcie 
 oraz w neuronach dopaminergicznych (badania z myszy, Pollock et al., 2014; de 

Chevigny et al., 2012  hipotezy 
badawczej: -7 i tym samym dla mRNA 
regulowanych przez miR-7, 

fizjo  .  

-7 do 
Cdr1as in vivo 

loss-of-function). 

kacji P2. 
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Cdr1as w 
in 

situ (smRNA FISH, ang. single-molecule RNA fluorescence in situ hybridization) i mikroskopii 
fluorescencyjnej (publikacja P3). 

  

(1) A -7 i miR-671 do Cdr1as in vivo  pierwsza hipoteza 
: -7 i miR-671 do Cdr1as RNA in vivo determinuje funkcje 

.  

seed miR-7 oraz jedno silnie komplementarne potencjalne miejsce 
-671; oba mikroRNA oraz circRNA 

Parowanie miR- in vitro [Hansen et al., 

-CLIP, tj. 

uprzednim sieciowaniu od - high-throughput sequencing of RNA 
isolated by crosslinking immunoprecipitation

-

 

AGO CLIP w C. elegans 

miR-7, jak i miR-671 in vivo 
-7 wykrytych w danych Ago2 HITS-

-
h do regionu seed miR-

chimer Cdr1as-miR- -

do publikacji P2). 
miR-671 zajmowane przez miR-671 liczne (>50) odczyty chimeryczne z 
danych Ago2 HITS-CLIP (>50).  

(2) C
 

Cdr1as
przestrzennego profilu ekspresji i s   w 

. -PCR i pomiary ekspresji circRNA 
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Cdr1as  
y szeroko zakrojone analizy detekcji Cdr1as pu 

dzikiego przy pomocy in situ 
 

Locus Cdr1as  pracy 
iomie ekspresji Cdr1as  

(myszy szczepu dzikiego, C57BL/6N)
 

(Supplementary Figure 7 w publikacji P2). 
 

z myszy szczepu dzikiego ) pod katem 
ekspresji Cdr1as. -7a-5p, 
jego prekursora (pre-miR-7a- -671-5p. 

e wszystkich tkankach nerwowych, przy czym Cdr1as 

 Cdr1as  
ekspresji housekeeping, np. mRNA Gapdh x 

Supplementary Fig. 7 w 
publikacji P2). 

Eksperymenty in situ RNA hybrydyzacji Cdr1as, a konkretnie, 
zaprojektowanej do jego sekwencji backsplicingowej y obserwacje poczynione 

-PCR. Ponadto, poprzez na   circRNA 
Cdr1as 
Cdr1as  

jest nieobecny w oligodendrocytach i astrocytach. Barwienia pojedynczych 
k Cdr1as  z zastosowaniem smRNA FISH (ang. single-molecule RNA fluorescence in situ 

hybridization) w pierwotnych neuronach korowych y Cdr1as lokalizuje 
 oraz jest obecny w neurytach i aksonach. B

to   sub-
  

Cdr1as z  
prowadzone z em sond Stellaris (smRNA FISH). Z one opublikowania 

 i o  wielokrotnie pytani 
i proszeni o pomoc w jego (publikacja P3, opublikowana jako R Methods 
in Molecular Biology

 owania sond, a 
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zaliczeniach punktowego . W pracy p

 
oprogramowania  bardzo przydatne, np. do zliczania pun  

 jest poparty naszymi danymi i obrazami uzyskanymi z wizualizacji i kwantyfikacji 
RNA w kach HEK 293, HeLa i neuronach  P19. 

autorstwa Cledi Cerda-Jara et al. (publikacja P7) 
Cdr1as i lncRNA Cyrano 

Cdr1as 
w liczbie ok. 300 kopii ,  

 tj. jeden . O
w perykarionie ,  47%) znajduj  
neurytach i aksonach. Ponadto, ko-lokalizacj  u circRNA Cdr1as z markerami 

- i postsynaptycznych oraz pomiary , 
a  

I locus Cdr1as Cdr1 mRNA, 
k e jest adnotowane na nici sensownego DNA i Cdr1as. 

sekwencjonowania RNA specyficzne dla nici i zestawy danych proteomicznych, ale nie 
Cdr1 mRNA 

 

(3) Analiza utraty funkcji Cdr1as (ang. loss-of-function). 
- am 

-Cas9 w mysiej 
n locus Cdr1as z genomu 

myszy. Moje z  o takie mog  wydajnie  typu 
Cdr1as knockout, to mog  generowania genetycznie 
zmodyfi locus Cdr1as i 
organizmu. 

- guide RNA 
zaprojektowanych do kierowania Cas9 blisko sekwencji PAM w miejscach splicingu Cdr1as, 

knockout 
typu indel w miejscach splicingu Cdr1as am 

ksonu Cdr1as. ,  moja praca z liniami P19 i 

Cdr1as w neuronach (publikacja P3). 

Myszy z  Cdr1as u do
guide RNA specyficznych dla Cdr1as
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do zygot in vitro stymulowanych hormonalnie samic myszy C7BL6/N. W rezultacie 
a

splicingu Cdr1as ksonu Cdr1as 
a P2), 

ej korzystam do tej pory  inni badacze
myszy z  Cdr1as na przestrzeni ostatnich lat. Ro a  zmutowanych myszy 
(nazywanych dalej Cdr1as KO, ang. Cdr1as konckout) poprzez s owanie 
(wygenerowanego na czystym tle genetycznym C57BL6/N) z samicami typu dzikiego na tym 

Cdr1as +/- Cdr1as -/Y). goty, jak i myszy Cdr1as KO 

myszy typu dzikiego. Poziom ekspresji Cdr1as w hetrozygotach 
(Cdr1as +/-)  u Cdr1as  

molekularn  analiz  fenotypow   
Cdr1as KO z zastosowaniem 

 RNA  
y ciekawe i niespodziewane wyniki.  poziomy ekspresji miRNA z naszych 

danych sekwencjonowania Cdr1as KO, miR-  Fig. 2 
i statystyki w Tabeli S2, publikacja P2) 

 miR-7a-5p, jak i miR-7b-5p, 
 sekwencje seed ice w sekwencje ego miRNA 

(pozycja 10), 
innych metod analitycznych (Northern blot, TaqMan assay, qRT-

-
Cdr1as KO nie wynika za zmniejszonej transkrypcji tych miRNA, lecz -
transkrypcyjnie 
ekspresji miR-7, ekspresja miR-671- Cdr1as   

. Kilkaset innych miRNA 
myszy nie ulega  

 rodzin i trzech 
klastr miR-200c/141, miR-200a/200b/429 i miR-182/183/96.  

RNA- -
 miR-7. Dodatkowo, 

Cdr1as -7 i miR-671, 

natychmiastowej (IEG, ang. immediate early genes
potwierdzone innymi metodami analitycznymi, nie tylko na 
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dla cFOS Fos i Egr1
targetami miR-7.  

poziomi miR-7 efektywnie spada Cdr1as
Cdr1as stabiliz  miR-  
P   miR-7 
jest on destabilizowany przez lncRNA Cyrano. Cyrano jest drugim po Cdr1as 
RNA w pomiary odczyt  chimer z danych Ago2 HITS 
CLIP. Cyrano -7 i to 
od  inicj  -7 poprzez jego 

tailing) i przycinanie (ang. trimming) [Ulitsky et al., 2013; Ameres et al., 2010]. 
P2), po  spekulacje na 

temat Cyrano  publikacji nej 
analizie funkcji lncRNA Cyrano Cyrano destabilozowanie 
miR-7 za  target-mediated 
microRNA degradation), TDMD [Kleaveland i in., 2018]. 

-
 

W moich badaniach nad Cdr1as-miR- am zainteresowana 

innej tkance zmutowanej myszy Cdr1as 
tych a

 zaburzenia w profilu 
  osobnik . Po pierwsze, we 

iedzinie elektrofizjologii (laboratorium Christiana 
Rosenmunda z hipokampa, 

zmutowanych myszy Cdr1as KO 
 ora   

elektrofizjologiczne .   
onad dwukrotny  

(miniaturowych po  spontaniczne 
jest 

Cdr1as jest fun
mierzalne funkcje w neuronach. 

est rozpoznawania nowego obiektu, 
test otwartego pola, test podniesionego labiryntu ego, labirynt wodny Morrisa, test 

hamowanie przed
an
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hamowania przed  (ang. pre-pulse inhibition, PPI). i samice z 

Cdr1as KO, wzmocnione . 
 deficyt PPI

Cdr1as KO 
 zaburzeniami psychicznymi. PPI ensomotorycznego 

(ang. sensorimotor gating). odfiltrowywanie 
 

Cdr1as.  

 Cdr1as w ramach przedstawionych po oceny publikacji: wykonane 
eksperymenty i otrzymane wyniki 

Cdr1as. Jest to pierwsza funkcjonalnie opisana 
. 

Cdr1as-miR7- miR-671 i lncRNA 
Cyrano 

praca P2 rycin 
ona kompleksowych od

atorowymi , powiazania 

y 
przez mnie P2 i P3 

. Ostatnia wersja 
P7.  w neuronach 

Cdr1as-miR7- miR-671 i lncRNA Cyrano
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Rycina 2.  
Model od Cdr1as z miR-7 i miR-671 oraz lncRNA Cyrano 
jak dyskutowano w pracy P2.  

 

 

  -omicznych.  
O  one m.in. o wysokoprzepustowe 
badania ci chromatyny 

. Wszystkie te 
stosowane do (1) kompleksowej i systematycznej identyfikacji oraz analizy profil  genetycznych 
lub molekularnych  i innych organizm  oraz 
do 
Nowe technologie transkryptomiczne, takie jak  i 
transkryptomika przestrzenna (ang. spatial transcriptomics, ST)  

 

 

Moja fascynacja -2016 roku, kiedy 
sekwencjonowania RNA z pojedynczych 

 (ang. single-cell RNA sequencing, scRNA-seq) z kory czuciowej i hipokampa [Zeisel et 
al., 2015] oraz z kor amtej pory nieustannie 

wiedz  
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r
P5, pt. Single-cell and spatial transcriptomics: deciphering brain complexity 

in health and disease Nature Reviews Neurology.  

W pracy P5 om  i ST 
od swo 09-2010 roku) do roku 2023. W 

 e 
patomechanizm  ych 

neurologicznych. 
ych autorzy  scRNA-seq i/lub ST do badania 

li i bardzo 
ali h typach i podtypach 

Skup  na trzech 
 (1) selektywnej 

  ,  (2) dysfunkcji 
neuroimmunologicznej i u odpowiedzi 
na leczenie w  ki. W odniesieniu do tematyki 

 na procesy patologiczne, technologie scRNAseq i snRNAs (sekwencjonowanie 
 tego, 

choroba Alzheimera,   
psychicznych (schizofrenia, choroba dwubiegunowa), czy za
spektrum autyzmu). 

r
chorobach neurodegeneracyjnych (np. w stwardnieniu rozsianym, chorobie Alzheimera, 
stwardnieniu zanikowym bocznym)  

-Cov2 (tzw. neuro-COVID). W sekcji 
(ang. Drug-sensitive cell types) 

a leki i metod leczenia 
 Takie 

 
opracowanie spersonalizowanych terapii np. w glejaku. 
publikacji P5.  

W publikacji P5 d
stricte bio danych 

tym nowoczesnym technologiom sekwencjonowania. Ewolucja tych metod, 

coraz bardziej 
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obliczeniowych do analizy sekwencjonowania ,  tabel  

 
Ponadto, 

w P5 om  aktualne ograniczenia tych metod i 
kierunki technologii sekwencjonowania RNA i w przestrzenni w 
odniesieniu do OUN  

 

D

1.  

2. Zestawienie wiedzy na temat de-  
-analiza).  

-regulowanej w procesie progresji glejaka od stadium III do stadium 
 

-  

5. -218 
 

Cdr1as  

-7 do Cdr1as in vivo  

8. Opracowanie strategii delecji locus Cdr1as z genomu myszy i otrzymanie modelu zmutowanej 
myszy pozbawionej locus Cdr1as.  

 myszy pozbawionej locus Cdr1as, w tym 
 

Cdr1as 
 

Cdr1as  miR-7  miR-671  lncRNA Cyrano.  

12. i kwantyfikacji circRNA Cdr1as z 
rozdzie  

13. 
h latach rozwoju tych technologii do 

rozwoju neurobiologii i bada  nad chorobami neurologicznymi. 
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E. PODSUMOWANIE I PERSPEKTYWY  

zyczne i poznawcze w naszych organizmach. 
 wszystkich 

oraz patologiach 
neurologicznych, 

wie .  Takie 
wielopoziomowe procesy regulacyjne zapewn  
poprzez utrzymywanie i modyfikowanie proteomu w aksonach i obszarach synaptycznych 

 lokalne przetwarzanie informacji 
regulatorowych 

 
obszar badawczy, kt

biologicznych. 
modelowyc

gulatorowe RNA.  

W swojej biografii pionier neuronauki, , Powszechnym faktem 
". 

biologii molekularnej, w szczeg biologii RNA i 
nerwowych oraz glejowych.  

Moje  przestawione w niniejszej rozprawie jest cyklem 5 publikacji 
tatu 

i glejowych. 

-autorska publikacja w pr
naukowym Science

informacyjnych np. w periodyku The Scientist (https://www.the-scientist.com/first-in-vivo-
function-found-for-animal-circular-rna-31102), GEN: Genetic Engineering and Biotechnology 
News (https://www.genengnews.com/news/loss-of-circular-rna-throws-brain-for-a-loop-2/), w 
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portalu Phys.org (https://phys.org/news/2017-08-circular-rna-linked-brain-function.html), 
serwisie Technology Networks (https://www.technologynetworks.com/tn/news/circular-rna-
linked-to-brain-function-291126

t
dziedzinie  - wypowiedzi prof. Julii Salzman (Stanford University) oraz prof. Sebastiana  
Kedenera (Brandeis University) umieszczone w komentarzu do publikacji w periodyku The 
Scientist. Komentarz do publikacji P2 z Science Reserach Highlights 

Nature Reviews Neuroscience [Yates, 2017].   

d -  oraz 

 circRNA oraz miRNA, szcz  

Cdr1as i miR-
 

Praca na P1, P4), 
unkiem dr hab. 

Katarzyny ojekt 

studentki Marii Gwit wykonanej pod moim kierownictwem).  

Prace nad rol d Cdr1as-miR- ynuo
badawcze: jeden z MDC w Berlinie, drugi z University of Eastern Finland w Kuopio (Finlandia). 

locus Cdr1as.  opublikowane w 
ublikacje P7 i P8) i 

 . Niemniej jednak, 
w obu projektach by nych

 z circRNA Cdr1as w 
centrum,  oraz . Inni 

zumieniu od Cdr1as-miR-7 w 
typach neuron p. 
lokalizacji Cdr1as  
i znaczeniu Cdr1as w procesie wygaszenia strachu (ang. fear extincion memory) 
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[Zajaczkowski Cdr1as 
Cdr1as 

czerniaka -
IGF2BP3 [Hanniford et al., 2020] Cdr1as 

 ko
stromy (ang. stromal cells
z mutacja locus Cdr1as s  przedmiotem 

. Mam 
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5. -BADAWCZYCH  

(i
) 

Dorobek naukowy,  w  jednostkach badawczych: 

o Instytut Chemii Bioorganicznej PAN w Poznaniu, gdzie w ramach studium doktoranckiego 
, 2 roku

 Podczas studium 
doktoranckiego przyznano mi grant promotorski

przez  w 
ramach a stypendialnego 

 

o 
Molecular Medicine (MDC), Berlin, Niemcy, gdzie w latach 2015-
podoktrorski.  
 

5.1.   

 

P6 
Micromanaging the neuroendocrine system - a review on miR-7 and the other physiologically 
relevant miRNAs in the hypothalamic-pituitary axis.  

Zacharjasz J*, Sztachera M*, Smuszkiewicz M, Piwecka M#. FEBS Letters 2024 Jul; 
598(13):1557-1575. doi: 10.1002/1873-3468.14948.  
https://febs.onlinelibrary.wiley.com/doi/10.1002/1873-3468.14948  
IF 2022 = 3.5; MNiSW 2023 = 140; MNiSW 2024 = 100; Cyt=0 

P7 
miR-7 controls glutamatergic transmission and neuronal connectivity in a Cdr1as-dependent 
manner 

Cerda-Jara CA, Kim S, Thomas G, Farsi Z, Zolotarov G, Georgii E, Woehler A, Piwecka M, 
Rajewsky N#. EMBO Reports 2024; 2024 Jun 3. doi: 10.1038/s44319-024-00168-9. Online ahead 
of print. https://www.embopress.org/doi/full/10.1038/s44319-024-00168-9  
IF 2021 = 9.071; MNiSW 2023 = 140; MNiSW 2024 = 140; Cyt=0 

P8 
ciRS-7 and miR-7 regulate ischemia-induced neuronal death via glutamatergic signaling. 
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Scoyni F#, Sitnikova V, Giudice L, Korhonen P, Trevisan DM, Hernandez de Sande A, Gomez-

SM, Hiltunen AE, Gribchenko E, Kaikkonen- -Herttuala S, Hinttala 
Piwecka M, 

Jolkkonen J, Giniatullin R, Hansen TB, Malm T#. Cell Reports 2024; 43(3):113862. 
https://doi.org/10.1016/j.celrep.2024.113862 
IF 2023 = 8.8; MNiSW 2023 = 200; MNiSW 2024 = 200; Cyt=1 

P9  
Editorial: RNA at a breaking point? Cytoplasmic cleavage and other post-transcriptional RNA 
processing in neurodevelopment and disease. 

Piwecka M#, Luisier R, Andreassi C. Frontiers in Molecular Neuroscience 2023; 16:1214853. 
https://www.frontiersin.org/articles/10.3389/fnmol.2023.1214853/full, eCollection 2023. 
IF 2022 = 5.639; MNiSW 2021 = 140; MNiSW 2024 = 140; Cyt=0 

P10 
RNA regulation in brain function and disease 2022 (NeuroRNA): A conference report. 

Piwecka M#, Fiszer A, Rolle K, Olejniczak M. Frontiers in Molecular Neuroscience 2023, 
16:1133209. https://www.frontiersin.org/articles/10.3389/fnmol.2023.1133209/full  
IF 2022 = 5.639; MNiSW 2021 = 140; MNiSW 2024 = 140; Cyt=0 

P11 
Analyses of circRNA Expression throughout the Light-Dark Cycle Reveal a Strong Regulation of 
Cdr1as, Associated with Light Entrainment in the SCN. 

Ivanov A#, Mattei D, Radscheit K, Compagnion AC, Pett JP, Herzel H, Paolicelli RC, Piwecka M, 
Meyer U, Beule D. International Journal of Molecular Sciences 2022, 23(20):12347. 
https://www.mdpi.com/1422-0067/23/20/12347   
IF 2021 =5.6; MNiSW 2021 = 140; MNiSW 2024 = 140; Cyt=4 

P12 
RNA-protein interactomes as invaluable resources to study RNA viruses: Insights from SARS 
CoV-2 studies. 

Piwecka M#. Wiley Interdisciplinary Reviews: RNA 2022, 13(6):e1727. 
https://wires.onlinelibrary.wiley.com/doi/10.1002/wrna.1727   
IF 2021 = 9.349; MNiSW 2021 = 140; MNiSW 2024 = 140; Cyt=3 

P13 
Inhibition of miR-21 in glioma cells using catalytic nucleic acids.  

Belter A*, Rolle K*, Piwecka M*, Fedoruk- -Barciszewska MZ, 
Barciszewski J#. Scientific Reports 2016, 6:24516. https://www.nature.com/articles/srep24516  
IF 2015 = 5.228; MNiSW 2015 = 40; MNiSW 2024 = 140; Cyt=26 



3_PL   AUTOREFERAT | Monika Piwecka 
 

37 
 

P14 
The Sequence and Structure Determine the Function of Mature Human miRNAs. 

Rolle K*, Piwecka M*, Belter A*, Wawrzyniak D, Jeleniewicz J, Barciszewska MZ, Barciszewski 
J#. PLoS One 2016; 11(3):e0151246. 
http://journals.plos.org/plosone/article?id=10.1371/journal.pone.0151246  
IF 2015 = 3.234; MNiSW 2015 = 40; MNiSW 2024 = 100; Cyt=36 

P15 
Hyperosmia, ectrodactyly, mild intellectual disability, and other defects in a male patient with an 
X-linked partial microduplication and overexpression of the KAL1 gene.

-Seidler A, Piwecka M, Olech E, Socha M, Latos- #. Journal of 
Applied Genetics 2015; 56(2):177-84. https://link.springer.com/article/10.1007%2Fs13353-014-
0252-7   
IF 2014 = 1.67 ; MNiSW 2014 = 20; MNiSW 2024 = 140; Cyt=9 

P16 
Mature miRNAs form secondary structure, which suggests their function beyond RISC. 

Belter A, Gudanis D, Rolle K, Piwecka M, -Barciszewska MZ, Barciszewski 
J#. PLoS One 2014; 9(11):e113848. 
http://journals.plos.org/plosone/article?id=10.1371/journal.pone.0113848   
IF 2013 = 3.534; MNiSW 2013 = 40; MNiSW 2024 = 100; Cyt = 37 

P17 
Nucleic acid-based technologies in therapy of malignant gliomas. 

Piwecka M #. Current 
Pharmaceutical Biotechnology 2011; 12(11):1805-22. http://www.eurekaselect.com/75835/article  
IF 2010 = 3.455; MNiSW 2010 = 20; MNiSW 2024 = 100; Cyt=12 

P18 
Promising human brain tumors therapy with interference RNA intervention (iRNAi).  

Rolle K, Nowak S, Wyszko E, Nowak M, Zukiel R, Piestrzeniewicz R, Gawronska I, Barciszewska 
MZ, Barciszewski J#. Cancer Biology & Therapy 2010; 9(5):396-406. 
https://www.tandfonline.com/doi/pdf/10.4161/cbt.9.5.10958  
IF 2009 = 2.305; MNiSW 2009 = 27; MNiSW 2024 = 100; Cyt=45 

P19 
A new and efficient method for inhibition of RNA viruses by DNA interference.  

Nowak M, Wyszko E, Fedoruk-Wyszomirska A, Pospieszny H, Barciszewska MZ, Barciszewski 
J. FEBS Journal 2009; 276(16):4372-80. 
https://febs.onlinelibrary.wiley.com/doi/abs/10.1111/j.1742-4658.2009.07145.x  
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IF 2008 = 3.321; MNiSW 2008 =  20; MNiSW 2024 = 100; Cyt=6 

P20 
A multivariate analysis of patients with brain tumors treated with ATN-RNA.  

Wyszko E, Rolle K, Nowak S, Zukiel R, Nowak M
MZ, Barciszewski J. Acta Poloniae Pharmaceutica 2008; 65(6):677-84. 
http://www.ptfarm.pl/pub/File/Acta_Poloniae/2008/6/677.pdf   
IF 2007 = 0.234; MNiSW 2007 =  4; MNiSW 2024 = 100; Cyt=27 

P21 
Leadzyme formed in vivo interferes with tobacco mosaic virus infection in Nicotiana tabacum. 

Wyszko E, Nowak M, Pospieszny H, Szymanski M, Pas J, Barciszewska MZ, Barciszewski J. 
FEBS Journal 2006; 273(22):5022-31. 
https://febs.onlinelibrary.wiley.com/doi/abs/10.1111/j.1742-4658.2006.05497.x   
IF 2005 = 3.304; MNiSW 2005 = 24; MNiSW 2024 = 100; Cyt=3 

 
#autor korespondencyjny; 

 

Web of Science 
Core Collection, z dnia 16/08/2024. 

Sumaryczny Impact Factor 73.883 

 1275 

05.01.2024 = 1980 

209 

 

Dodatkowe informacje o publikacjach habilitantki w czasopismach innych, 
w bazie JCR, , str.6).  

 

5.2.  

 

o European Patent, Patent No. EP2978847 B1; Date of publication: 15.02.2017.  

HAMMERHEAD RIBOZYMES TARGETING MIR-21 
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Inventors: NASKRET-BARCISZEWSKA, Miroslawa (PL); BELTER, Agnieszka (PL); ROLLE, 
Katarzyna (PL); PIWECKA, Monika (PL); SOSINSKA, Patrycja (PL); FEDORUK-
WYSZOMIRSKA, Agnieszka (PL).  

o United States Patent, Patent  No.: US 8,404,660  B2; Date of Patent: Mar. 26, 2013. 

METHOD OF OBTAINING OF 4-N-FURFURYLCYTOSINE AND/OR ITS DERIVATIVES, AN 
ANTI-AGING COMPOSITION AND USE OF 4-N-FURFURYLCYTOSINE AND/OR ITS 
DERIVATIVES IN THE MANUFACTURE OF ANTI-AGING COMPOSITION 

Inventors: Jan Barclszewskl,  Poznan (PL); Wojciech T. Markiewicz, Poznan (PL); Eliza Wyszko, 
Poznan (PL); Maria Markiewicz, Poznan (PL); Monika Nowak, Kostrzyn (PL); Katarzyna Rolle, 
Kamionki (PL); Ewelina Adamska,  Kamien  Pomorski (PL); Marcin K. Chmielewski, Poznan (PL). 

 

5.3.  

z grupami 
.  

 

Prof. Henryk Pospieszny - -   

Prof. Wojciech T. Markiewicz  ICHB PAN w Poznaniu.  

  Katedra i Klinika Neurochirurgii i Neurotraumatologii, Uniwersytet 
Medyczny im. Karola Marcinkowskiego w Poznaniu.  

Dr Thorsten Trimbuch, Dr Pascal Fenske, Prof. Christian Rosenmund - Department of 
- Niemcy. 

Dr  - n, 
Niemcy. 

Dr Luis R. Hernandez-Miranda, Prof. Carmen Birchmeier - Laboratory for Developmental 
n, Niemcy.  

Dr Flavia Syconi, Prof. Tarja Malm - Neuroinflammation Research Group, University of Eastern 
Finland (UEF), Kuopio, Finlandia. 

OBECNE: 

 , Uniwersytet im. Adama 
Mickiewicza w Poznaniu.  

Dr Agnieszka Rybak-Wolf  
Medicine, Berlin, Niemcy. 
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Dr Remigiusz Serwa - 
Warszawa, Polska.  

Dr Luiza Stanaszek -  
Klinicznej im. M. Mossakowskiego PAN, Warszawa, Polska.  

Dr Andranik Ivanov, Prof. Dieter Beule - The Core Unit Bioinformatics (CUBI), Berlin Institute 
 

Dr Anne-Claire Compagnion, Prof. Rosa Chiara Paolicelli - Department of Biomedical 
Sciences, University of Lausanne, Lozanna, Szwajcaria.  

Dr Fanny Langlet - Department of Biomedical Sciences, University of Lausanne, Lozanna, 
Szwajcaria. 

Dr Cledi A. Cerda Jara, Prof. Nikolaus Rajewsky - MDC, Berlin, Niemcy.  

 - Katedra i Klinika Neurochirurgii i 
 

, Prof. ICHB PAN z Poznania.  

Dr Katarzyna Rolle, Prof. ICHB PAN z Poznania. 

 
6. I

 

6.1.  

o W latach 2022-2024  do przeprowadzenia ewaluacji 

Nauk (PSD IPAN).  

o PSD IPAN: 
 04-05.2021    

  przedmiotu 
Circular RNAs (circRNAs)  functional 

significance and methodologies for their identification PIWI-interacting RNAs 
(piRNAs) - functions in genome stability and transmission of epigenetic 
information  

 01.2024 - przygotowanie i poprowadzenie w u dla z 
z przedmiotu Genetics of Human 

Development microRNAs in development  
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 03-04.2024  przygotowanie i poprowadzenie dw  seminari  
z PSD 

 

o 
wykonywania prac doktorskich (n=3), magisterskich (n=2), licencjackich (n=2) oraz 
odbywania  (n=15) Z  (Wykaz 

naukowych, str. 17-18). 

 
6.2. O  

o liceum z klasy o profilu biologiczno-chemicznym z 
 w Szczecinku, 31.03.2023 organizator.  

o 
Naukowca 2021-2022; 
Naukowych Instytutu Chemii Bioorganicznej PAN, ISBN  978-83-7712-029-3, redaktor 
naukowy.  

o  2022
 : " ", 14.02.2022, 

prezenter.  

o broszury informacyjnej  lub 
 projekt w ramach programu NAWA 

Welcome to Poland 2021,  .  

o - preludium 
innowacji, Life Science, prezenta - 

27.09.202 uczestnik forum i prezenter.  

o na zaproszenie go Porozumienia i  
dla z 

Choose your postdoc wisely and have fun doing 
science! A brief story of my research path and some tips. 27.05.2021, online, 

.   

o Berlinie, 3-  2017, 2018, 2019, organizator i 
wykonawca. 

o 

Komisji Konkursowej. 
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o Wsparcie naukowe oraz przygotowanie instalacji artystycznej pt.  
autorstwa Zbigniewa Oksiuty w ramach drugiej edycji Mediations Biennale, Muzeum 
Narodowe w Poznaniu, 11.09.-30.10.2010; przygotowanie instalacji. 

o - - 
, 2012; . 

o 

organizator, wykonawca.  

 
6.3.  

o ICHB PAN w 
Poznaniu;  

o RNA 
regulation in Brain Function and Disease  (28-

Wykaz 
, str. 12); 

o RNA Salon Poznan w ramach RNA Society, 2020- 
do chwili obecnej.  

 
7. INNE INFORMACJE DOT. KARIERY ZAWODOWEJ 

 
 ( ), w tym: 

o  

o lista publikacji pokonferencyjnych,  

o lista  

o informacja o udziale w komitetach organizacyjnych i naukowych konferencji krajowych 
 

o informacje o kierowaniu i udziale w projektach badawczych; 

o 
towarzystwach naukowych;  

o wykaz odbytyc w kraju i za  

o informacje o recenzowanych pracach naukowych; 
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o informacje o uczestnictwie w programach europejskich;

o

o informacja o uczestnictwie w 

o . 


