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4. 
 

I. 
UST. 1. PKT 2 USTAWY 

1. MONOGRAFIE NAUKOWE, ZGODNIE Z ART. 219 UST. 1. PKT 2A 
USTAWY 

Nie dotyczy 

2. 
ZGODNIE Z ART. 219 UST. 1. PKT 2B USTAWY 

H1.  Samelak-Czajka 

A, Schmidt M, Figlerowicz M, Majta J, Milanowska-Zabel K, Handschuh L, Philips 

A. 

The standardisation of the approach to metagenomic human gut analysis: from 

sample collection to microbiome profiling. 

Scientific Reports 12 (1), 8470 (2022). doi: 10.1038/s41598-022-12037-3 

IF2022 = 4,6; 5IF2022 = 4,9; MNiSW: 140 

H2.  , Handschuh L, Samelak-

Milanowska-Zabel K, Kozlowski P, Philips A. 

Host factors associated with gut mycobiome structure. 

mSystems 8 (2), e00986-22 (2023). doi: 10.1128/msystems.00986-22 

IF2023 = 5; 5IF2023 = 6,1; MNiSW: 140 

H3.  , Handschuh L, Samelak-Czajka A, Tomela K, Pietrzak B, Schmidt M, 

 

Gut Mycobiota Dysbiosis Is Associated with Melanoma and Response to Anti PD-

1 Therapy. 

Cancer Immunology Research 12 (4), 427-439 (2024). doi: 10.1158/2326-

6066.CIR-23-0592 

IF2023 = 8,1; 5IF2023 = 10,1; MNiSW: 200 
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H4.  #, Budnik M, Tomela K, Handschuh L, Samelak-Czajka A, Pietrzak B, 

Philips A. 

Exploring correlations between gut mycobiome and lymphocytes in melanoma 

patients undergoing anti-PD-1 therapy. 

Cancer Immunology, Immunotherapy 74, 110 (2025). doi: 10.1007/s00262-024-

03918-9 

IF2023 = 4,6; 5IF2023 = 5,4; MNiSW: 140 

H5.  , Figlerowicz M, Philips A. 

The emerging role of the gut mycobiome in liver diseases. 

Gut Microbes 15 (1), 2211922 (2023). doi: 10.1080/19490976.2023.2211922 

IF2023 = 12,2; 5IF2023 = 12,3; MNiSW: 100 

 
*  
# autor korespondencyjny 

3. 
KONSTRUKCYJNE, TECHNOLOGICZNE LUB ARTYSTYCZNE, ZGODNIE 
Z ART. 219 UST. 1. PKT 2C USTAWY 

Nie dotyczy 

4. -  

Przed uzyskaniem stopnia doktora: 

N1.  Pietal MJ*, Sz stak N*, Rother KM, Bujnicki JM. 

RNAmap2D  calculation, visualization and analysis of contact and distance maps for 

RNA and protein-RNA complex structures. 

BMC Bioinformatics 13 (1), 1-11 (2012), doi: 10.1186/1471-2105-13-333 

IF2012 = 3,024; 5IF2012 = 3,510; MNiSW: 100 

N2.   N, Royo F, Rybarczyk A, Szachniuk M, Blazewicz J, del Sol A, Falcon-Perez 

JM. 

Sorting signal targeting mRNA into hepatic extracellular vesicles. 
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RNA Biol. 11 (7), 836 844 (2014), doi: 10.4161/rna.29305 

IF2014 = 4,974; 5IF2014 = 5,237; MNiSW: 100 

N3.  Rybarczyk A,  N, Antczak M, Zok T, Popenda M, Adamiak R, Blazewicz J, 

Szachniuk M.  

New in silico approach to assessing RNA secondary structures with non-canonical base 

pairs. 

BMC Bioinformatics 16 (1), 1-12 (2015), doi: 10.1186/s12859-015-0718-6 

IF2015 = 2,435; 5IF2015 = 3,435; MNiSW: 100 

N4.   N, Wasik S, Blazewicz J. 

Hypercycle.  

PLOS Comput Biol. 12 (4):e1004853 (2016), doi: 10.1371/journal.pcbi.1004853 

IF2016 = 4,542; 5IF2016 = 5,044; MNiSW: 140 

N5.   N, Wasik S, Blazewicz J. 

Understanding Life: A Bioinformatics Perspective. 

Eur Rev. 25 (2), 231 245 (2017), doi: 10.1017/S1062798716000570 

F2017= 0,434; 5IF2017 = 0,307; MNiSW: 70 

N6.   N, Synak J, Borowski M, Wasik S, Blazewicz J. 

Simulating the origins of life: The dual role of RNA replicases as an obstacle to 

evolution. 

PLOS ONE 12 (7), e0180827 (2017), doi: 10.1371/journal.pone.0180827 

F2017 = 2,766; 5IF2017 = 3,352; MNiSW: 100 

N7.  Mietchen D, Wodak S, Wasik S,  N, Dessimoz C. 

Submit a Topic Page to PLOS Computational Biology and Wikipedia. 

PLOS Comput Biol. 14 (5), e1006137 (2018), doi: 10.1371/journal.pcbi.1006137 

F2018 = 4,428; 5IF2018 = 5,042; MNiSW: 140 

Po uzyskaniu stopnia doktora: 

N8.  Wasik S,  N, Kudla M, Wachowiak M, Krawiec K, Blazewicz J. 
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Detecting life signatures with RNA sequence similarity measures. 

J Theor Biol. 463;110 120 (2019), doi: 10.1016/j.jtbi.2018.12.018 

F2019 = 2,327; 5IF2019 = 2,122; MNiSW: 70 

N9.   N, Blazewicz J, Nowak W.  

Prebiotic Soup Components Trapped in Montmorillonite Nanoclay Form New 

Molecules: Car-Parrinello Ab Initio Simulations. doi: 10.3390/life9020046 

Life 9 (2), 46 (2019) 

F2019 = 2,991; 5IF2022 = 3,2; MNiSW: 70 

N10.  Wasik S, Jaroszewski M, Nowaczyk M,  N, Prejzendanc T, Blazewicz J. 

VirDB: Crowdsourced Database for Evaluation of Dynamical Viral Infection Models. 

Curr Bioinforma. 14 (8), 740 748 (2019), doi: 10.2174/1574893614666190308155904

F2019 = 2,068; 5IF2019 = 1,198; MNiSW: 40 

N11.  Lehmann TP, Miskiewicz J,  N, Szachniuk M, Grodecka-Gozdecka S, 

 

In Vitro and in Silico Analysis of miR-125a with rs12976445 Polymorphism in Breast 

Cancer Patients. 

Appl Sci.10 (20), 7275 (2020), doi: 10.3390/app10207275 

IF2020 = 2,679; 5IF2020 = 2,736; MNiSW: 100 

N12.  Nawrocka P, Galka-Marciniak P, Urbanek Trzeciak MO,  N, Philips A, Sand M, 

Kozlowski P. 

Profile of Basal Cell Carcinoma Mutations and Copy Number Alterations - Focus on 

Gene-Associated Noncoding Variants. 

Front. Oncol. 11, 4991 (2021), doi: 10.3389/fonc.2021.752579 

IF2021 = 5,738; 5IF2021 = 6,122; MNiSW: 100 

N13.  Janecki D*, Raneet S*, 

Philips A, Warkocki Z. 

LINE-1 mRNA 3' end dynamics shape its biology and retrotransposition potential. 

NAR 52 (6), 3327-3345 (2024), doi: 10.1093/nar/gkad1251 



4
___________________________________________________________________________

5 
 

IF2023 = 16,7; 5IF2023 = 16,1; MNiSW: 200 

N14.  #. 

Deep dive into RNA: a systematic literature review on RNA structure prediction using 

machine learning methods. 

Artificial Intelligence Review 57 (9), 254 (2024), doi: 10.1007/s10462-024-10910-3

IF2023 = 10,7; 5IF2023 = 11,7; MNiSW: 140 

 

*  
# autor korespondencyjny 

II.  

1.  

Nie dotyczy 

2. 
KONFERENCJACH NAUKOWYCH, Z 

PLENARNYCH. 

Po uzyskaniu stopnia doktora: 

 FEMS MICRO 2025  14 
17.07.2025, czynny  prezentacja ustna Gut Mycobiota Dysbiosis is Associated 
with Melanoma and Response to Immunotherapy  

 rodowa Bioinformatics in Torun (BIT23), 29.06  01.07.2023, 
 prezentacja plakatu Associations between Host Factors and the Gut 

Mycobiota  

 PharmaPlanet, online, 03  04.11.2021, czynny  prezentacja ustna AI4.BIO 
ramach TOP MEDTECH

INNOVATIONS FROM POLAND 

   15.10.2021, Startup Contest,  prezentacja 
ustna koncepcji AI4.BIO  platformy do przewidywania struktur RNA 

 BigDataTech Warsaw, Warszawa, 27.02.2020  prezentacja ustna 
Practical application of AI  

 ,  prezentacja ustna 
Predictive Maintenance, or AI in Industry  
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 Konferencja Generali, Warszawa, 22.05.2019  prezentacja ustna Big 
Data -  

   15.05.2019  prezentacja ustna Od 
 

  prezentacja ustna Od Big 
Data do wiedzy zawartej w danych -  

  prezentacja ustna AI dla 
 

   09.02.2019,  prezentacja ustna 
 

rzed uzyskaniem stopnia doktora: 

 
Computational Biology, Haga (Holandia), 03    prezentacja 
plakatu Modelling and simulations  an application to the RNA World Hypothesis  

   16.09.2016, 
 prezentacja  an application to the 

 

  
30.09.2016,    an 

 

 
  06.09.2016  prezentacja ustna 

Modelling and simulations  an application to the RNA World Hypothesis  

 ICOLE 2015  German - Polish Workshop on 
Computational Biology, Perspectives of Bioinformatics, Operations Research and 
Machine Learning, Lessach (Austria), 27.09  03.10.2015  prezentacja 
ustna New in silico approach to assess RNA secondary structures with non-canonical 

 

 VIII Sympozjum Polskiego Towarzystwa Bioinformatycznego 2015, Lublin, 17 
19.09.2015  in silico approach to assess RNA 
secondary structures with non-  

 
Operational Research, Glasgow (Wielka Brytania), 12  15.07.2015

in silico approach to assess RNA secondary structures with non-
 

 
 30.05.2015, 

 in silico approach to assess RNA secondary 
structures with non-  

 - the 19th Annual International 
Conference on Research in Computational Molecular Biology, Warszawa, 12 
15.04.2015  prezentacja plakatu Sorting signals targeting mRNA into 
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 - Polish Workshop on 
Computational Biology, Perspectives of Bioinformatics, Operations Research and 
Machine Learning, Lessach (Austria), 15  20.09.2014  prezentacja 

  

  12.09.2014
czynny  prezentacja ustna Sorting signals targeting mRNA into hepatic extracellular 

 

 
 Biedrusko, 26 

28.06.2014  prezentacja ustna Sorting signals targeting mRNA into hepatic 
 

  14.06.2014,
  prezentacja plakatu Sorting signals targeting mRNA into hepatic 

 

3. 
I NAUKOWYCH KONFERENCJI KRAJOWYCH LUB 

 

Nie dotyczy 

4. 

 NA PROJEKTY 

Z 
 

Zrealizowane po uzyskaniu stopnia doktora: 

 Wykonawca grantu NCBR POIR.04.01.02-00-0025/17  Program Operacyjny 

4.1.2 Regionalne agendy naukowo-badawcze 

 

01.02.2020   

 Wykonawca grantu POIR.04.02.00-00-
Europejskiego Funduszu Rozwoju Regionalnego w ramach Programu Operacyjnego 

-2020 

ECBiG  Europejskie Centrum Bioinformatyki i Genomiki   

01.06.2021  30.11.2023 

 Wykonawca grantu RPWP.02.01.01-30-0001/20-
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Regional COVID-  

01.08.2020  31.12.2020 

 Wykonawca grantu POIR.04.02.00-30-

infrastruktury badawczej sektora nauki) 

w ramach ECBiG  Europejskie Centrum Bioinformatyki 
 

01.08.2018  31.12.2018 

Zrealizowane przed uzyskaniem stopnia doktora: 

 Wykonawca grantu OPUS, NCN 2016/23/B/ST6/03931 

 RNApolis  , 2016
2017 

 Wykonawca grantu OPUS, NCN 2012/05/B/ST6/03026 

 , 2012  2015 

5. 
ORGANIZACJACH I TOWARZYSTWACH NAUKOWYCH WRAZ 
Z  

 ini Polskiego Towarzystwa Bioinformatycznego, od 2010 

6. 
ZAGRANICZNYCH, Z PODANIEM MIEJSCA, TERMINU, CZASU 

 

11/2016-02/2017 Uniwersytet Luksemburski, Luksemburg, pobyt naukowy w ramach 
stypendium Etiuda, opiekun naukowy prof. Pascal Bouvry   

09/2007-02/2008  Laboratorium 
 ramach 

stypendium Erasmus, prof. Giulio Pavesi 

7. 

FUNKCJACH 

Nie dotyczy 
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8. 
PUBLIKOWANYCH W  

czterech  

 Biotechnologia (2024)  dwie prace 

 Frontiers in Microbiology (2024) 

 Frontiers in Immunology (2025) 

9. WYKAZ UCZESTNICTWA W PROGRAMACH EUROPEJSKICH LUB 
 

Nie dotyczy 

10. 
 

Nie dotyczy 

11. 

CHARAKTER NAUKOWY LUB DYDAKTYCZNY 

 Recenzja wniosku grantowego dla Uniwersytetu Warszawskiego w konkursie Nowe 
Idee POB III  

III. CA  

1. WYKAZ DOROBKU TECHNOLOGICZNEGO 

Nie dotyczy 

2.  

 W latach 2022- -

TAM/1/2022) oraz r10/2021/M), 

w 

-rozwojowych w fazie preseed przez fundusze typu proof of 
concept  BRIdge Alfa). 
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o TAM/1/2022) - 
badawczo-

edniej 

o

 

o r10/2021/M) - Celem projektu  opracowanie technologii 
 n

rozpoznawania obraz
zbiorze 

w ramach prac model uczenia maszynowego. 

w zastosowaniu zaawansowanych technologii, takich jak sztuczna inteligencja, 
w 

 

 W latach 2020- NCBR 
(POIR.04.01.02-00-0025/17 - 

-
badawcze 
rozwojowe z ramienia ICHB PAN w konsorcjum z partnerem biznesowym  

naukowych (H1, H2) i produktu w postaci bazy , 
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3. 
 

 wynalazku w postaci bazy danych referencyjnych 
 pt. Mapa Mikrobiomu Polski (MMP) , 2023. 

4. WYKAZ I 

Nie dotyczy 

5. 

 

Nie dotyczy 

6. 
KONKURSOWYCH 

Nie dotyczy 

7. 
 

Nie dotyczy 

IV. DANE NAUKOMETRYCZNE 

1. IMPACT FACTOR 

Sumaryczny Impact Factor (IF) czasopism, IF = 96,13 

czasopism, 5IF = 104,4

2. LICZBA 
 

04.06.2025: 212 

z dn. 04.06.2025: 230 
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3. INDEKS HIRSCHA

Index Hirscha wg bazy Web of Science Core Collection z dn. 04.06.2025: 9

.

(podpis wnioskodawcy)


