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I. WYKAZ OSIĄGNIĘĆ NAUKOWYCH ALBO ARTYSTYCZNYCH, o 

których mowa w art. 219 ust. 1. pkt 2 Ustawy 

I.1 Monografia naukowa, zgodnie z art. 219 ust. 1. pkt 2a Ustawy 

Brak 

I.2 Cykl powiązanych tematycznie artykułów naukowych, zgodnie z art. 219 ust. 1. pkt 

2b Ustawy 

I.2.1 Wykaz artykułów naukowych opublikowanych po uzyskaniu stopnia doktora 

składających się na główne osiągnięcie naukowe pt. „Przestrzenne mechanizmy odpowiedzi na 

stres replikacyjny u drożdży rozszczepkowych Schizosaccharomyces pombe”  

 

H1. Kramarz K, Schirmeisen K, Boucherit V, Ait Saada A, Lovo C, Palancade B, Freudenreich C, 

Lambert SAE (2020). The nuclear pore primes recombination-dependent DNA synthesis at arrested 

forks by promoting SUMO removal. Nature Communications, 11:5643. doi: 10.1038/s41467-020-

19516-z  

 

IF2024 = 14,7 

IF5-letni = 16,1 

MNiSW2024 = 200 

Liczba cytowań wg SCOPUS bez autocytowań na dzień 19.02.2025 – 35 

 

Mój udział w powstanie pracy: 

1. Współudział w opracowaniu koncepcji pracy badawczej (sformułowanie hipotez badawczych 

na podstawie badań pilotażowych oraz istniejącego stanu wiedzy, projektowanie 

eksperymentów). 

2. Uzyskanie finansowania na realizację projektu z Fondation ARC pour la recherche sur le cancer 

“Processing of replication forks at the nuclear periphery: Mechanism and impact on genome 

stability” (nr grantu PDF20171206749), którego byłem kierownikiem. 

3. Zaprojektowanie i wykonanie poniższych eksperymentów: 

- Udowodniłem, że zablokowane widełki replikacyjne (wizualizowane poprzez LacO-LacI-

mCherry) są przemieszczane wewnątrz jądra komórkowego do otoczki jądrowej 

(obrazowanej poprzez nukleoporynę Npp106-GFP) przy użyciu fluorescencyjnej 

mikroskopii przyżyciowej (Rycina 1 B-C). 

- Wprowadziłem i zoptymalizowałem techniki mikroskopii przyżyciowej umożliwiającej 

pomiary mobilności pojedynczych, zablokowanych widełek replikacyjnych wewnątrz jądra 

komórkowego na podstawie kalkulacji średnich przesunięć kwadratowych (z ang. Mean 

square displacement, MSD). Do wizualizacji zablokowanych widełek zastosowano system 

LacO-LacI-mCherry, otoczkę jądrową obrazowano dzięki Npp106-GFP. Obrazy  

z mikroskopu konfokalnego zbierane w interwałach co 1,5 s przez 5 min składałem  

i procesowałem w programie Fiji. Pomiary wykonałem przy użyciu makra SpotTracker do 

programu Fiji. Metoda umożliwiła analizę mobilności widełek replikacyjnych w szczepie 

typu dzikiego, mutancie slx8-29 i pli1Δ (Rycina 1D, 3B, 5D). 

- Wprowadziłem i zoptymalizowałem technikę obrazowania poklatkowego w czasie 

rzeczywistym dla przyżyciowych obserwacji pojedynczych komórek, w celu uzyskania 30 

minutowych filmów z mikroskopu konfokalnego, co umożliwiło ocenę czasu interakcji 
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zablokowanych widełek replikacyjnych wizualizowanych poprzez system LacO z otoczką 

jądrową obrazowaną poprzez Npp106-GFP (Rycina 1 F-H). 

- Zoptymalizowałem technikę immunoprecypitacji chromatyny i analizy qPCR w celu 

potwierdzenia re-lokalizacji i dokowania zablokowanych widełek do porów jądrowych lub 

białek otoczki jądrowej (Ryciny 1E, 2B, 4E, 5C). 

- Zoptymalizowałem i wykonałem analizę replikacyjnych intermediatów dla zablokowanych 

widełek replikacyjnych techniką dwukierunkowej elektroforezy DNA w mutantach SUMO-

zależnych ligaz ubikwityny Rfp1/Rfp2-Slx8 oraz E3 SUMO ligazy Pli1 (z ang.  

bi-dimensional gel electrophoresis, 2DGE, Rycina 3F-G oraz Rycina 7A-B, a także Rycina 

3 w Suplemencie). 

- Wykonałem lub współuczestniczyłem w wykonaniu analiz częstości restartu replikacji  

w mutantach szlaku SUMOilacji oraz mutantach badanych nukleoporyn i proteasomu 

(Rycina 3D, 4B, 5E, 5G, 6B). 

- Zoptymalizowałem technikę immunoprecypitacji rekombinazy Rad51 w zestawie 

mutantów nukleoporyn oraz przeprowadziłem analizę wszystkich uzyskanych danych 

(Rycina 4C). 

- Wykonałem analizę FISH (z ang. fluorescence in situ hybridization) dla mutantów 

nukleoporyn, w celu zbadania ich wpływu na eksport mRNA z jądra komórkowego do 

cytoplazmy (Rycina w Suplemencie 4). 

- Wykonałem analizę rozdziału chromosomów po ekspozycji na hydroksymocznik techniką 

elektroforezy w polu pulsacyjnym (z ang. pulse field gel electrophoresis, PFGE) w celu 

zbadania wpływu mutacji genów nup132+ i pli1+ na wznawianie zatrzymanej replikacji. 

Pokazałem również opóźnienie w progresji przez cykl komórkowy techniką cytometrii 

przepływowej dla analizowanych mutantów (Rycina w Suplemencie 5). 

- Przygotowałem genetyczny system do sztucznego podczepiania zablokowanych widełek 

replikacyjnych do porów jądrowych oparty o ekspresję białka fuzyjnego Ulp1-LexA i jego 

silne wiązanie do sekwencji LexBS wstawionej w pobliżu blokady replikacji. System 

zwalidowano w mikroskopii przyżyciowej i poprzez immunoprecypitację chromatyny 

związanej z Ulp1-LexA, a następnie wykonano pomiary częstości rekombinacji w mutancie 

nup132Δ (Rycina 6C-G). 

- Wykonałem i zoptymalizowałem immunoprecypitację chromatyny związanej z białkiem 

wiążącym jednoniciowe DNA – RPA w szczepie typu dzikiego i mutancie pli1Δ, w celu 

zobrazowania długości resekcji na widełkach pod nieobecność ligazy SUMO Pli1 (Rycina 

7C). 

- Wykonałem większość mutantów drożdżowych dla wszystkich eksperymentów. Ponadto, 

uzyskałem kluczowego dla procesu recenzji genomowego integranta SUMO-KallR, 

umożliwiającego określenie wpływu formowania polimerycznych łańcuchów SUMO na re-

lokalizację zablokowanych widełek oraz proces wznawiania syntezy DNA (restart) na 

widełkach. 

- Przygotowałem model relokacji zablokowanych widełek replikacyjnych wewnątrz jądra 

komórkowego S. pombe na podstawie otrzymanych wyników (Rycina 7D). 

4. Analiza danych, analiza statystyczna i interpretacja wyników otrzymanych własnoręcznie oraz 

przez pozostałych wykonawców. 

5. Nadzór i koordynacja pracy pozostałych wykonawców. 

6. Przygotowanie projektu manuskryptu oraz graficzna prezentacja wszystkich wyników 

(wykonanie rycin i tabel). Współudział w napisaniu manuskryptu. 
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7. Wykonanie niezbędnych eksperymentów wymaganych przez recenzentów, współudział  

w przygotowaniu odpowiedzi na uwagi recenzentów. 

8. Edycja manuskryptu wedle uwag recenzentów oraz przygotowanie ostatecznej wersji pracy 

(Rycin, głównego tekstu, Suplementu). 

 

H2.  Schirmeisen K, Naiman K, Fréon K, Besse L, Chakraborty S, Ait Saada A, Carr A, Kramarz K*, 

Lambert S* (2024). SUMO protease and proteasome recruitment at the nuclear periphery differently 

affect replication dynamics at arrested forks. Nucleic Acids Research, 52:8286-8302. doi: 

10.1093/nar/gkae526 

 *autor ko-korespondencyjny 

 

IF2024 = 16,6 

IF5-letni = 16,1 

MNiSW2024 = 200 

Liczba cytowań wg SCOPUS bez autocytowań na dzień 19.02.2025 - 5 

 

Mój udział w powstanie pracy: 

1. Współudział w opracowaniu koncepcji pracy badawczej (sformułowanie hipotez badawczych 

na podstawie własnoręcznie wykonanych badań pilotażowych oraz istniejącego stanu wiedzy, 

projektowanie eksperymentów. 

2. Uzyskanie finansowania na realizację projektu w trakcie pobytu na stażu podoktorskim  

z Fondation ARC pour la recherche sur le cancer “Processing of replication forks at the nuclear 

periphery: Mechanism and impact on genome stability” (nr grantu PDF20171206749), którego 

byłem kierownikiem. Ponadto pozyskane przeze mnie środki w ramach Inkubatora 

Doskonałości Naukowej – Centrum Badawczego Naprawy DNA i Replikacji (grant Inicjatywa 

Doskonałości – Uczelnia Badawcza IDUB o numerze IDN.CBNDR:0320/2020/20) umożliwiły 

wykonanie części badań ważnych dla publikacji na Uniwersytecie Wrocławskim. 

3. Zaprojektowanie i wykonanie poniższych eksperymentów: 

- Projektowanie i konstrukcja szczepów drożdżowych o skomplikowanych genotypach, 

użytych do kluczowych eksperymentów (Rycina 1, Rycina 6C-D) wykorzystania polimeraz 

DNA w sekwencjonowaniu następnej generacji dla komórek typu dzikiego, mutanta 

pozbawionego nukleoporyny nup132Δ oraz mutanta z niefunkcjonalnym proteasomem 

rpn10Δ. Brałem udział w analizie danych i formułowaniu wniosków. 

- Pokazałem rolę poszczególnych nukleoporyn z podjednostek ‘kosza jądrowego’  

w odpowiedzi komórek na ogólny stres replikacyjny poprzez testy wrażliwości na związki 

genotoksyczne oraz pulsacyjną elektroforezę całych chromosomów (PFGE) wraz z analizą 

progresji cyklu komórkowego techniką cytometrii przepływowej FACS (Rycina 1A-D  

w Suplemencie). 

- Wykonałem analizy częstości restartu replikacji dla przedstawionych mutantów 

nukleoporyn kosza jądrowego (Rycina 2A-B), analizy profili replikacyjnych techniką 

dwukierunkowej elektroforezy fragmentów DNA i densytometryczną analizę poziomu 

resekcji zablokowanych widełek replikacyjnych (Rycina 2C-D), a także przygotowałem 

szczepy drożdżowe wykorzystane w analizie mikroskopowej eksprymujące nukleoporynę 

Npp106 w fuzji z GFP oraz wizualizowaną za pomocą systemu LacO-LacI-mCherry 

blokadę widełek replikacyjnych a następnie zbadałem częstość interakcji pomiędzy 

zablokowanymi widełkami a porami jądrowymi w mutantach pozbawionych podjednostek 

kosza jądrowego (Rycina 2E-F). 
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- Przygotowałem konstrukt kodujący proteazę SUMO Ulp1 w fuzji z GFP na C-końcu (Ulp1-

GFP) i sprawdziłem poziom białka fuzyjnego w szczepie typu dzikiego i mutancie nup132Δ 

techniką Western blot oraz przy użyciu mikroskopii przyżyciowej, aby zwalidować 

otrzymany konstrukt, kluczowy dla manuskryptu (część Ryciny 3A-B). 

- Oczyściłem białko Pmt3 (ortolog SUMO w S. pombe) i otrzymałem przeciwciało 

poliklonalne z królika (anty-SUMO), a następnie dokonałem jego walidacji, w oparciu  

o przygotowanego wcześniej mutanta delecyjnego pmt3Δ (pozbawionego SUMO), jako 

kontroli negatywnej do Western blot. Opracowałem protokół do wykorzystania 

otrzymanego przeciwciała w technice Western blot (potrzebny do przygotowania Ryciny 

3C).  

- Przygotowałem w ramach pracy H1 mutanta SUMO-KallR, pozbawiony możliwości 

formowania polimerycznych łańcuchów, który został wykorzystany w analizie na Rycinie 

3C oraz 5D-E i 6A. 

- Przygotowałem genetyczny system do sztucznego podczepiania zablokowanych widełek 

replikacyjnych do porów jądrowych oparty o ekspresję białka fuzyjnego Ulp1-LexA i jego 

silne wiązanie do sekwencji LexBS wstawionej w pobliżu blokady replikacji (po raz 

pierwszy użyty i zwalidowany w publikacji H1). System wykorzystano w eksperymentach 

przedstawionych na Rycinie 5B-C. 

- Wykonałem immunoprecypitację chromatyny w celu sprawdzenia wiązania widełek 

replikacyjnych do porów jądrowych w mutancie nup60Δ i szczepie typu dzikiego po 

sztucznym podczepieniu widełek do proteazy SUMO Ulp1-LexA i jej silnego wiązania do 

sekwencji LexBS, wstawionej w pobliżu blokady replikacji (eksperyment ważny do 

odpowiedzi na uwagi recenzentów, Rycina 5 w Suplemencie). Umożliwiło to pokazanie, że 

sztuczne podczepienie widełek do Ulp1-LexA nie wpływa na dokowanie aktywnej blokady 

replikacji do porów jądrowych w mutancie nup60Δ oraz w szczepie typu dzikiego. 

- Wykonałem analizę wrażliwości mutantów nup132Δ oraz rpn10Δ na związki generujące 

stres replikacyjny (Rycina 6A w Suplemencie). 

4. Analiza i interpretacja wyników własnych i danych otrzymanych przez współpracowników. 

5. Nadzorowanie pracy wykonawców. 

6. Dyskusja i współudział w przygotowaniu projektu manuskryptu. 

7. Współudział w napisaniu manuskryptu. 

8. Współudział w przygotowaniu odpowiedzi na uwagi recenzentów, wykonanie części 

eksperymentów wymaganych przez recenzentów. 

9. Edycja manuskryptu wedle uwag recenzentów oraz przygotowanie ostatecznej wersji. 

 

 

H3. Kramarz K, Saada AA, Lambert SAE (2021). The Analysis of Recombination-Dependent 

Processing of Blocked Replication Forks by Bidimensional Gel Electrophoresis. In: Aguilera, A., 

Carreira, A. (eds) Homologous Recombination. Methods in Molecular Biology, vol. 2153. Humana, 

New York, NY. doi.org/10.1007/978-1-0716-0644-5_25 

 

IF2024 = n/a 

IF5-letni = n/a 

MNiSW2024 = 70 

Liczba cytowań wg SCOPUS bez autocytowań na dzień 19.02.2025 - 2 
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Mój udział w powstanie pracy: 

1. Optymalizacja techniki dwukierunkowej elektroforezy fragmentów DNA w laboratorium  

dr hab. Sary Lambert. Wykonanie reprezentatywnych eksperymentów zawartych w niniejszej 

pracy. 

2. Współudział w opracowaniu koncepcji i planu publikacji. 

3. Uzyskanie finansowania na realizację projektu w trakcie pobytu na stażu podoktorskim  

z Fondation ARC pour la recherche sur le cancer “Processing of replication forks at the nuclear 

periphery: Mechanism and impact on genome stability” (nr grantu PDF20171206749), którego 

byłem kierownikiem. 

4. Wykonanie rycin obrazujących etapy izolacji replikacyjnych produktów pośrednich jak  

i ostatecznych wyników, możliwych do uzyskania w prezentowanej metodzie. 

5. Przygotowanie pierwotnej wersji manuskryptu. 

6. Współudział w powstaniu ostatecznej wersji manuskryptu. 

 

H4. Muraszko J, Kramarz K, Argunhan B, Ito K, Baranowska G, Kurokawa Y, Murayama Y, 

Tsubouchi H, Lambert S, Iwasaki H, Dziadkowiec D (2021). Rrp1 translocase and ubiquitin ligase 

activities restrict the genome destabilising effects of Rad51 in fission yeast. Nucleic Acids Research, 

49:6832-6848. doi: 10.1093/nar/gkab511 

 

IF2024 = 16,6 

IF5-letni = 16,1 

MNiSW2024 = 200 

Liczba cytowań wg SCOPUS bez autocytowań na dzień 19.02.2025 - 3 

 

Mój udział w powstanie pracy: 

1. Wykonanie pilotażowej obserwacji (Rycina 1A) wskazującej, że delecja genu rrp1+ znacznie 

zwiększa toksyczność nadprodukcji rekombinazy Rad51, co stanowiło punkt wyjścia dla 

projektu. 

2. Uzyskanie finansowania na realizację projektu w trakcie pobytu na stażu podoktorskim  

z Fondation ARC pour la recherche sur le cancer “Processing of replication forks at the nuclear 

periphery: Mechanism and impact on genome stability” (nr grantu PDF20171206749), którego 

byłem kierownikiem. 

3. Zaprojektowanie i wykonanie kluczowych eksperymentów w odpowiedzi na krytykę 

recenzentów, decydujących o pozytywnym zakończeniu procesu recenzji i pokazujących 

fizjologiczną rolę białka Rrp1 na regulację rekombinazy Rad51: 

- Wprowadziłem i zoptymalizowałem technikę immunofluorescencji na utrwalonych 

komórkach, a następnie przeanalizowałem zdolność do akumulacji natywnych skupisk 

rekombinazy Rad51 poprzez immunofluorescencję w szczepie kontrolnym i mutancie 

pozbawionym translokazy Rrp1 (Rycina 2A). 

- Zoptymalizowałem technikę immunoprecypitacji chromatyny związanej  

z rekombinazą Rad51. Wykonałem analizę qPCR wiązania rekombinazy Rad51 do 

regionu centromeru, zablokowanych widełek replikacyjnych i loci kontrolnych  

w szczepie typu dzikiego i mutancie pozbawionym białka Rrp1 (Rycina 2F). 

4. Analiza danych, analiza statystyczna i interpretacja wyników otrzymanych własnoręcznie oraz 

przez pozostałych wykonawców. 



9 
 

5. Współudział w dyskusji treści, krytycznej edycji pierwotnej wersji manuskryptu, 

przygotowaniu odpowiedzi na uwagi recenzentów i finalnej wersji tekstu. 

6. Opracowanie modelu efektu działania białka Rrp1 na rekombinazę Rad51 (abstrakt graficzny 

na pierwszej stronie artykułu). 

 

H5. Schirmeisen K, Lambert SAE*, Kramarz K* (2021). SUMO-Based Regulation of Nuclear 

Positioning to Spatially Regulate Homologous Recombination Activities at Replication Stress Sites. 

Genes (Basel) 12:2010. doi: 10.3390/genes12122010 

*autor ko-korespondencyjny 

 

IF2024 = 2,8 

IF5-letni = 3,3 

MNiSW2024 = 100 

Liczba cytowań wg SCOPUS bez autocytowań na dzień 19.02.2025 - 8 

 

Mój udział w powstanie pracy: 

1. Współudział w opracowaniu koncepcji i planu publikacji (wybór zagadnień z zakresu 

SUMOilacji oraz mobilności różnych typów uszkodzeń DNA w jądrze komórkowym) 

2. Uzyskanie finansowania w ramach Inkubatora Doskonałości Naukowej – Centrum Badawczego 

Naprawy DNA i Replikacji (grant IDUB o numerze IDN.CBNDR:0320/2020/20) 

3. Przygotowanie pierwotnej wersji manuskryptu. 

4. Koordynacja i udział w powstaniu rycin wizualizujących zagadnienia poruszane w artykule 

przeglądowym.  

5. Współudział w powstaniu ostatecznej wersji manuskryptu, końcowa edycja tekstu, 

przygotowanie odpowiedzi na uwagi recenzentów. 

6. Wysłanie pierwotnej i ostatecznej wersji artykułu do wydawnictwa oraz prowadzenie 

korespondencji z redakcją czasopisma. 

 

 

PODSUMOWANIE 

Liczba publikacji składających się na główne osiągnięcie: 5 

Łączny IF publikacji składających się na główne osiągnięcie: 

w roku składania (IF2024) wniosku – 50,7 

IF5-letni  – 51,6 

Łączna punktacja MNiSW publikacji składających się na główne osiągnięcie: 

w roku składania wniosku – 770 

Łączna liczba cytowań publikacji składających się na główne osiągnięcie: 

 (bez autocytowań, wg SCOPUS na dzień 19.02.2025) – 53 
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I.2.2 Wykaz artykułów naukowych opublikowanych po uzyskaniu stopnia doktora 

składających się na drugie osiągnięcie naukowe pt. „Rola białek Rrp1 i Rrp2 z rodziny 

SWI2/SNF2 translokaz DNA oraz helikazy Srs2 w utrzymaniu stabilności genomu  

w komórkach drożdży Schizosaccharomyces pombe.” 

 

H6. Barg-Wojas A, Muraszko J#, Kramarz K#, Schirmeisen K, Baranowska G, Carr AM, Dziadkowiec 

D (2020). Schizosaccharomyces pombe DNA translocases Rrp1 and Rrp2 have distinct roles at 

centromeres and telomeres that ensure genome stability. Journal of Cell Science, 133:jcs230193.  doi: 

10.1242/jcs.230193,  

#równy udział 

 

IF2024 = 3,3 

IF5-letni = 3,9 

MNiSW2024 = 140 

Liczba cytowań wg SCOPUS bez autocytowań na dzień 19.02.2025 – 1 

 

Mój udział w powstanie pracy: 

1. Edycja pierwotnej wersji manuskryptu. 

2. Współudział w procesie recenzji, przygotowywanie odpowiedzi dla recenzentów podczas 

kolejnych rund recenzji, edycja kolejnych wersji manuskryptu, powstających w trakcie recenzji 

artykułu. 

3. Zaprojektowanie i wykonanie głównych eksperymentów w odpowiedzi na krytykę 

recenzentów, co było kluczowe dla pozytywnego zakończenia procesu recenzji: 

- Dokonałem analizy przyżyciowych preparatów w mikroskopii fluorescencyjnej w celu 

określenia liczby skupisk białka RPA po nadprodukcji Rrp1 i Rrp2 (Rycina 1C). 

- Zoptymalizowałem technikę immunoprecypitacji histonu centromerycznego Cnp1  

w fuzji z CFP i przeanalizowałem jego wiązanie w rejonie centromeru metodą qPCR 

w szczepie kontrolnym i po nadprodukcji Rrp1 lub Rrp2, co wskazało na ich rolę  

w utrzymywaniu właściwej organizacji centromeru (Rycina 2A-B). 

- Pokazałem skalę zaburzeń organizacji centromeru po nadprodukcji białek Rrp1 i Rrp2, 

poprzez wykonanie przyżyciowej mikroskopii fluorescencyjnej centromerycznego 

histonu CFP-Cnp1 (Rycina 2C). 

- Wykonałem obrazowanie ko-lokalizacji pomiędzy białkami Rrp1-EGFP i Rrp2-EGFP 

ze Swi6-ECFP w konfokalnej mikroskopii przyżyciowej (Rycina 3A w Suplemencie). 

- Wykonałem immunoprecypitację chromatyny związanej z nadprodukowanymi  

Rrp1-EGFP albo Rrp2-EGFP i analiza qPCR w celu określenia wiązania do 

centromerów, co potwierdziło interakcję Rrp1-EGFP z rdzeniem centromerów (Rycina 

3B w Suplemencie). 

4. Analiza statystyczna i interpretacja wyników otrzymanych własnoręcznie oraz przez 

pozostałych wykonawców. 

5. Współudział w przygotowaniu Rycin. 

6. Współudział w dyskusji treści i przygotowaniu ostateczniej wersji tekstu manuskryptu. 
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H7. Baranowska G, Misiorna D, Białek W, Kramarz K*, Dziadkowiec D* (2024). Replication stress 

response in fission yeast differentially depends on maintaining proper levels of Srs2 helicase and Rrp1, 

Rrp2 DNA translocases. Plos One, 19:e0300434. doi: 10.1371/journal.pone.0300434,  

*autor ko-korespondencyjny 

 

IF2024 = 2,9 

IF5-letni = 3,3 

MNiSW2024 = 100 

Liczba cytowań wg SCOPUS bez autocytowań na dzień 19.02.2025 - 0 

 

Mój udział w powstanie pracy: 

1. Współudział w napisaniu pierwotnej wersji manuskryptu i przygotowaniu Rycin. 

2. Uzyskanie finansowania na realizację projektu i koszt publikacji open access w ramach 

kierowanego przeze mnie Inkubatora Doskonałości Naukowej – Centrum Badawczego 

Naprawy DNA i Replikacji (grant IDUB o numerze IDN.CBNDR0320/2020/20) 

3. Zaprojektowanie eksperymentów pokazujących udział analizowanych białek w odpowiedzi 

komórek na stres replikacyjny: 

- Zoptymalizowałem technikę rozdziału całych chromosomów w pulsacyjnym polu 

elektrycznym (z ang. pulse field gel electrophoresis, PFGE) na Uniwersytecie 

Wrocławskim. Wykonałem analizę zdolności do rozwiązywania replikacyjnych 

intermediatów w zestawie mutantów delecyjnych pozbawionych rrp1+, rrp2+ i srs2+, 

(Rycina 1A-B). 

- Wykonałem pomiary zawartości ilości DNA w warunkach eksperymentalnych 

ustalonych dla PFGE metodą cytometrii przepływowej dla badanych mutantów (Rycina 

1C). 

- Wprowadziłem, zoptymalizowałem i wykonałem na Uniwersytecie Wrocławskim 

dwukierunkową elektroforezę DNA (z ang. bi-dimensional gel electrophoresis, 2DGE) 

w celu wizualizacji profilu replikacyjnego rybosomalnego DNA (rDNA) w szczepie 

typu dzikiego i mutancie srs2Δ (Rycina 3C-E). 

- Przygotowałem poglądowy model aktywności białek Rrp1, Rrp2 i Srs2 w kontekście 

określonych miejsc w genomie (Rycina 7). 

- Przygotowałem schemat przedstawiający ścieżki homologicznej rekombinacji,  

w kontekście analizowanych genów srs2+, rrp1+ i rrp2+ (Rycina 1A w Suplemencie). 

4. Analiza statystyczna i interpretacja wyników otrzymanych własnoręcznie oraz przez 

pozostałych wykonawców. 

5. Nadzór i koordynacja pracy pozostałych wykonawców. 

6. Zaprojektowanie i wykonanie niezbędnych eksperymentów wymaganych przez recenzentów, 

współudział w przygotowaniu odpowiedzi na uwagi recenzentów. 

7. Wysłanie pierwotnej i ostatecznej wersji artykułu do wydawnictwa oraz prowadzenie 

korespondencji z redakcją czasopisma. 
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H8. Kramarz K*, Dziadkowiec D* (2022). Rrp1, Rrp2 and Uls1 - Yeast SWI2/SNF2 DNA dependent 

translocases in genome stability maintenance. DNA Repair (Amst), 116:103356. doi: 

10.1016/j.dnarep.2022.103356. 

*autor ko-korespondencyjny 

 

IF2024 = 3 

IF5-letni = 3,7 

MNiSW2024 = 140 

Liczba cytowań wg SCOPUS bez autocytowań na dzień 19.02.2025 - 1 

 

Mój udział w powstanie pracy: 

1. Współudział w opracowaniu koncepcji i planu publikacji (wybór konkretnych zagadnień na 

temat aktywności Rad5-podobnych translokaz DNA i ich interakcji ze szlakiem SUMOilacji). 

2. Uzyskanie finansowania w ramach Inkubatora Doskonałości Naukowej – Centrum Badawczego 

Naprawy DNA i Replikacji (grant IDUB o numerze IDN.CBNDR0320/2020/20). 

3. Przygotowanie pierwotnej wersji manuskryptu. 

4. Współudział w przygotowaniu rycin wizualizujących poruszane zagadnienia w artykule 

przeglądowym.  

5. Współudział w powstaniu ostatecznej wersji manuskryptu, w tym końcowa edycja tekstu  

i przygotowanie odpowiedzi na uwagi recenzentów. 

6. Wysłanie pierwotnej i ostatecznej wersji artykułu do wydawnictwa oraz prowadzenie 

korespondencji z redakcją czasopisma. 

 

PODSUMOWANIE 

 

Liczba publikacji składających się na drugie osiągnięcie: 3 

Łączny IF publikacji składających się na drugie osiągnięcie: 

w roku składania wniosku (IF2024) – 9,2 

IF5-letni  – 10,9 

Łączna punktacja MNiSW publikacji składających się na drugie osiągnięcie: 

w roku składania wniosku – 380 

Łączna liczba cytowań publikacji składających się na drugie osiągnięcie: 

 (bez autocytowań, wg SCOPUS na dzień 19.02.2025) – 2 

 

I.3 Zrealizowane oryginalne osiągnięcia projektowe, konstrukcyjne, technologiczne 

lub artystyczne, zgodnie z art. 219 ust. 1. pkt 2c ustawy 

Brak 
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II. WYKAZ AKTYWNOŚCI NAUKOWEJ ALBO ARTYSTYCZNEJ 

II.1 Wykaz opublikowanych monografii naukowych (z zaznaczeniem pozycji 

niewymienionych w pkt I.1 

Brak 

II.2 Wykaz opublikowanych rozdziałów w monografiach naukowych. 

Brak 

II.3 Informacja o członkostwie w redakcjach naukowych monografii. 

Brak 

II.4 Wykaz opublikowanych artykułów w czasopismach naukowych  (z zaznaczeniem 

pozycji niewymienionych w pkt I.2). 

II.4.1 Wykaz pozostałych artykułów naukowych opublikowanych w czasopismach naukowych 

przed uzyskaniem stopnia doktora 

D1. Dziadkowiec D, Kramarz K, Kanik K, Wisniewski P, Carr AM (2013). Involvement of 

Schizosaccharomyces pombe rrp1+ and rrp2+ in the Srs2- and Swi5/Sfr1-dependent pathway in 

response to DNA damage and replication inhibition. Nucleic Acids Research, 41:8196-8209. doi: 

10.1093/nar/gkt564 

 

IF2024 = 16,6 

IF5-letni = 16,1 

MNiSW2024 = 200 

Liczba cytowań wg SCOPUS bez autocytowań na dzień 19.02.2025  - 4 

 

Praca przygotowana w ramach mojej rozprawy doktorskiej, w której analizowano rolę białek Rrp1  

i Rrp2 jako mediatorów homologicznej rekombinacji na ścieżce związanej z helikazą Srs2 u drożdży 

rozszczepkowych Schizosaccharomyces pombe. Między innymi, wykorzystując technikę elektroforezy 

całych chromosomów w zmiennym polu elektrycznym (z ang. pulse field gel electrophoresis, PFGE) 

pokazałem rolę Rrp2 w rozwiązywaniu pośrednich produktów replikacyjnych, niezależnie od innego 

mediatora homologicznej rekombinacji, Rad55. 

 

D2. Kramarz K, Litwin I, Cal-Bąkowska M, Szakal B, Branzei D, Wysocki R, Dziadkowiec D (2014). 

Swi2/Snf2-like protein Uls1 functions in the Sgs1-dependent pathway of maintenance of rDNA stability 

and alleviation of replication stress. DNA Repair (Amst) 21:24-35. doi: 10.1016/j.dnarep.2014.05.008 

 

IF2024 = 3 

IF5-letni = 3,7 

MNiSW2024 = 140 

Liczba cytowań wg SCOPUS bez autocytowań na dzień 19.02.2025 - 7 

 

Główna praca przygotowana w ramach mojej rozprawy doktorskiej, w której pokazałem rolę białka 

Uls1 z drożdży piekarniczych Saccharomyces cerevisiae w regulacji rybosomalnego DNA, a także 

przeprowadziłem szeroką analizę genetyczną określającą czynniki ważne dla interakcji pomiędzy genem 
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ULS1 a genem helikazy SGS1 (zachowanej w ewolucji od drożdży do wyższych eukariontów, u ludzi 

jako BLM). 

 

PODSUMOWANIE 

Łączny IF 

w roku składania (IF2024) wniosku – 19,6 

IF5-letni  – 19,8 

Łączna punktacja MNiSW: 

w roku składania wniosku – 340 

Łączna liczba cytowań: 

 (bez autocytowań, wg SCOPUS na dzień 19.02.2025) – 11 

 

II.4.2 Wykaz pozostałych artykułów naukowych opublikowanych w czasopismach naukowych 

po uzyskaniu stopnia doktora 

 

P1. Kramarz K, Mucha S, Litwin I, Barg-Wojas A, Wysocki R, Dziadkowiec D (2017). DNA Damage 

Tolerance Pathway Choice Through Uls1 Modulation of Srs2 SUMOylation in Saccharomyces 

cerevisiae. Genetics 206:513-525. doi: 10.1534/genetics.116.196568 

 

IF2024 = 3,4 

IF5-letni = 3,7 

MNiSW2024 = 140 

Liczba cytowań wg SCOPUS bez autocytowań na dzień 19.02.2025 - 7 

 

Praca realizowana w ramach mojej rozprawy doktorskiej, opublikowana po uzyskaniu stopnia doktora, 

w której pokazałem rolę białka Uls1 z drożdży piekarniczych Saccharomyces cerevisiae podczas 

niezaburzonej replikacji DNA. Dowiodłem, że Uls1 przekierowuje naprawę pośrednich produktów 

naprawy DNA powstających na spontanicznie blokowanych widełkach replikacyjnych na ścieżkę 

związaną z helikazą Srs2. SUMOilowana forma Srs2 jest substratem dla białka Uls1, co wzięte razem 

pozwoliło na opisanie możliwego mechanizmu działania białka Uls1 w komórkach S. cerevisiae. 

 

P2. Ait-Saada A, Khorosjutina O, Chen J, Kramarz K, Maksimov V, Svensson JP, Lambert S, Ekwall 

K (2019). Chromatin remodeler Fft3 plays a dual role at blocked DNA replication forks. Life Science 

Alliance 2:e201900433. doi: 10.26508/lsa.201900433  

 

IF2024 = 3,3 

IF5-letni = 3,8 

MNiSW2024 = 40 

Liczba cytowań wg SCOPUS bez autocytowań na dzień 19.02.2025 - 1 

 

Jedna z prac przygotowanych w trakcie realizacji mojego stażu podoktorskiego w Instytucie Curie,  

w grupie dr hab. Sarah Lambert. Praca ta była realizowana w ramach współpracy z prof. Karlem 

Ekwallem z Karolinska Institutet w Szwecji. Brałem udział w przygotowaniu odpowiedzi dla 

recenzentów i wykonaniu odpowiednich precypitacji chromatyny związanej z RPA w analizowanych 

mutantach fft3+, wymaganych do akceptacji artykułu. 
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P3. Litwin I, Nowicka M, Markowska K, Maciaszczyk-Dziubińska E, Tomaszewska P, Wysocki R, 

Kramarz K (2023). ISW1a modulates cohesin distribution in centromeric and pericentromeric regions. 

Nucleic Acids Research 51:9101-9121. doi: 10.1093/nar/gkad612 

 

IF2024 = 16,6 

IF5-letni = 16,1 

MNiSW2024 = 200 

Liczba cytowań wg SCOPUS bez autocytowań na dzień 19.02.2025 - 0 

 

Praca realizowana po moim powrocie do kraju i zatrudnienia w nowopowstałym Inkubatorze 

Doskonałości Naukowej – Centrum Badawczym Naprawy DNA i Replikacji. Jako kierownik grupy, 

zaangażowałem się w projekt realizowany przez zatrudnionego w mojej jednostce dr. Ireneusza Litwina 

i wykonałem szereg eksperymentów precypitacji chromatyny w celu pokazania wiązania remodelera 

chromatyny Isw1 do centromerów drożdży piekarniczych. Brałem udział w dyskusji wyników i naukowej 

realizacji projektu, a także w pisaniu manuskryptu i procesie recenzji w czasopiśmie Nucleic Acids 

Research, w tym w przygotowaniu adekwatnych odpowiedzi dla recenzentów. 

 

PODSUMOWANIE 

Łączny IF 

w roku składania (IF2024) wniosku – 23,3 

IF5-letni  – 23,6 

Łączna punktacja MNiSW: 

w roku składania wniosku – 380 

Łączna liczba cytowań: 

 (bez autocytowań, wg SCOPUS na dzień 19.02.2025) – 8 

 

II.5 Wykaz osiągnięć projektowych, konstrukcyjnych, technologicznych  

(z zaznaczeniem pozycji niewymienionych w pkt I.3). 

Nie dotyczy 

II.6 Wykaz publicznych realizacji dzieł artystycznych (z zaznaczeniem pozycji 

niewymienionych w pkt I.3).  

Nie dotyczy 

II.7 Informacja o wystąpieniach na krajowych lub międzynarodowych konferencjach 

naukowych lub artystycznych, z wyszczególnieniem przedstawionych wykładów na 

zaproszenie i wykładów plenarnych.  

II.7.1 Wykaz wystąpień przed uzyskaniem stopnia doktora 

 

• Trempolec N., Kramarz K., Carr A., Dziadkowiec D. Characterisation of rrp1+ and rrp2+ genes 

and their interactions in Schizosaccharomyces pombe. 25th International Conference on Yeast 

Genetics and Molecular Biology, Olsztyn, Poland, 11.07.2011 – 16.07.2011, plakat. 

• Kramarz K., Kanik K., Wiśniewski P., Carr A.M., Dziadkowiec D. Involvement of rrp1+ and 

rrp2+ in the Swi5/Sfr1- and Srs2-dependent pathway in response to DNA damage and replication 



16 
 

inhibition in Schizosaccharomyces pombe. 7th International Fission Yeast Meeting, London, UK, 

24.06.2013 – 29.06.2013, plakat. 

• Kramarz K. The role of Uls1 in DNA repair and rDNA maintenance, 5th Central European Genome 

Stability and Dynamics Meeting, 9.10.2014 – 10.10.2014, Brno, Czech Republic, wykład na sesji 

plenarnej. 

• Kramarz K., Litwin I, Cal-Bąkowska M, Szakal B, Branzei D, Wysocki R, Dziadkowiec D. 

Swi2/Snf2-like protein Uls1 functions in the Sgs1-dependent pathway of maintenance of rDNA 

stability and alleviation of replication stress, Keystone Symposia Meeting on Genomic Instability 

and DNA repair, Whistler, Canada, 1.03.2015 – 6.03.2015, plakat. 

• Barg A., Kramarz K., Litwin I., Muraszko J., Kanik K., Carr A., Dziadkowiec D. 

Schizosaccharomyces pombe rrp1+ and rrp2+ are involved in the Swi5/Sfr1- and Srs2-dependent 

pathway in response to DNA damage and replication inhibition, 8th International Fission Yeast 

Meeting, Kobe, Japan, 21.06.2015 – 26.06.2015, plakat. 

• Kramarz K., Litwin I., Cal-Bąkowska M., Mucha S., Wysocki R., Dziadkowiec D. Swi2/Snf2-like 

protein Uls1 functions in the Sgs1-dependent pathway of replication stress response and 

maintenance of genome stability, 8th International Fission Yeast Meeting, Kobe, Japan, 21.06.2015 

– 26.06.2015, plakat. 

 

II.7.2 Wykaz wystąpień po uzyskaniu stopnia doktora 

• Kramarz K. Control of long range resection at replication forks via relocation to nuclear periphery. 

EMBO Workshop on Chromatin dynamics and nuclear organization in genome maintenance, 

Illkirch, France,  3.06.2018-7.06.2018, plakat. 

• Kramarz K. Control of replication fork integrity and replication competence by the nuclear pore 

complexes in fission yeast. EMBO Workshop on Fission Yeast 10th International Meeting, 

14.07.2019 – 19.07.2019, wykład na sesji plenarnej. 

• Kramarz K. Relocation to nuclear pore complexes and Pli1-mediated sumoylation modulates 

replication fork restart. Online 5th German-French DNA Repair, 12.11.2020 – 13.11.2020, krótkie 

wystąpienie ustne. 

• Kramarz K. Impact of SUMOylation at replication stress sites in fission yeast. 1st Polish Yeast 

Conference, Polska, Rzeszów, 22.06.2022 – 24.06.2022, wykład na sesji plenarnej,  nagroda w 

kategorii najlepszy wykład. 

• Markowska K., Litwin I., Kramarz K. SUMO-chains formation impacts replication stress response 

and centromeres stability in fission yeast. 23rd Recombination Mechanisms Conference, Portugalia, 

Lizbona, 10.07.2023 – 13.07.2023, plakat. 

• Lambert S., Schirmeisen K., Kramarz K., Chakraborty S. Molecular determinants of nuclear 

positioning of arrested replication forks in fission yeast. 23rd Recombination Mechanisms 

Conference, Portugalia, Lizbona, 10.07.2023 – 13.07.2023, plakat. 

• Muraszko J., Kramarz K., Barg-Wojas A., Baranowska G., Dziadkowiec D. Schizosaccharomyces 

pombe SWI2/SNF2 DNA Translocase Rrp1 in genome stability maintenance. 23rd Recombination 

Mechanisms Conference, Portugalia, Lizbona, 10.07.2023 – 13.07.2023, plakat. 

• Litwin I., Nowicka M., Markowska K., Maciaszczyk-Dziubińska E., Tomaszewska P., Wysocki R., 

Kramarz K. ISW1a modulates cohesin distribution in centromeric and pericentromeric regions. 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed?term=Litwin%20I%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=25091157
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed?term=Cal-B%C4%85kowska%20M%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=25091157
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed?term=Szakal%20B%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=25091157
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed?term=Branzei%20D%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=25091157
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed?term=Wysocki%20R%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=25091157
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed?term=Dziadkowiec%20D%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=25091157
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23rd Recombination Mechanisms Conference, Portugalia, Lizbona, 10.07.2023 – 13.07.2023, 

plakat. 

• Misiorna D., Baranowska G., Kramarz K., Dziadkowiec D. Regulation of Rad51 recombinase – 

role of Schizosaccharomyces pombe Srs2. 23rd Recombination Mechanisms Conference, Portugalia, 

Lizbona, 10.07.2023 – 13.07.2023, plakat. 

• Kramarz K. SUMO chains govern the stability of Schizosaccharomyces pombe centromeres and 

impact replication stress response. 48th Annual Conference on Yeasts, Smolenice, Słowacja, 

14.05.2024 – 17.05.2024, wykład na sesji plenarnej na zaproszenie dr Silvii Bágelovej-

Polákovej. 

• Markowska K., Litwin I., Kończak J., Misiorna D., Broczkowska A, Kramarz K. SUMO chains 

impact on replication stress response in fission yeast. 48th Annual Conference on Yeasts, Smolenice, 

Słowacja, 14.05.2024 – 17.05.2024, plakat. 

• Kończak J., Broczkowska A, Kramarz K., Markowska K. dCas9 as a targetable replication block 

in Schizosaccharomyces pombe. 48th Annual Conference on Yeasts, Smolenice, Słowacja, 

14.05.2024 – 17.05.2024, plakat. 

• Markowska K., Litwin I., Kończak J., Misiorna D., Broczkowska A., Tomaszewska P., Kramarz 

K. SUMO chains govern the stability of Schizosaccharomyces pombe centromeres and impact 

replication stress response. EMBO Workshop Chromatin dynamics and nuclear organization in 

genome maintenance, Leiden, Holandia, 17.06.2024 – 20.06.2024, plakat. 

• Litwin I., Nowicka M., Markowska K., Maciaszczyk-Dziubińska E., Tomaszewska P., Wysocki R., 

Kramarz K. Isw1 contributes to regulation of cohesin loading at centromeres. EMBO Workshop 

Chromatin dynamics and nuclear organization in genome maintenance, Leiden, Holandia, 

17.06.2024 – 20.06.2024, plakat. 

• Dziadkowiec D., Misiorna D., Kulesza K., Kramarz K. Schizosaccharomyces pombe SWI2/SNF2 

DNA translocases Rrp1 and Rrp2 have roles at centromeres and telomeres essential for maintaining 

genome stability. EMBO Workshop Chromatin dynamics and nuclear organization in genome 

maintenance, Leiden, Holandia, 17.06.2024 – 20.06.2024, plakat. 

• Misiorna D., Baranowska G., Kramarz K., Dziadkowiec D. Division of labor between Rad51 

regulators in difficult to replicate regions: The role of Schizosaccharomyces pombe Srs2 and Rrp1. 

EMBO Workshop Chromatin dynamics and nuclear organization in genome maintenance, Leiden, 

Holandia, 17.06.2024 – 20.06.2024, plakat. 

II.8 Informacja o udziale w komitetach organizacyjnych i naukowych konferencji 

krajowych lub międzynarodowych, z podaniem pełnionej funkcji.  

Brak 

II.9 Informacja o uczestnictwie w pracach zespołów badawczych realizujących projekty 

finansowane w drodze konkursów krajowych lub zagranicznych, z podziałem na 

projekty zrealizowane i będące w toku realizacji, oraz z uwzględnieniem informacji o 

pełnionej funkcji w ramach prac zespołów.  

II.9.1 Udział w projektach badawczych przed uzyskaniem stopnia doktora 

• Wykonawca grantu badawczego pt. „Nowe regulatory odpowiedzi na uszkodzenia DNA  

w modelowych organizmach drożdży S. pombe i S. cerevisiae” o numerze N302/158737 

finansowanego przez MNiSW.  

Miejsce realizacji: Instytut Genetyki i Mikrobiologii, Zakład Genetyki, Uniwersytet Wrocławski.  

Lata realizacji: 2009-2010.  
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Kierownik projektu: dr hab. Dorota Dziadkowiec. 

Projekt zrealizowany.  

• Główny wykonawca grantu badawczego OPUS „Biologiczne funkcje Uls1 z rodziny ATP-

zależnych SWI2/SNF2 translokaz DNA w replikacji, odpowiedzi na uszkodzenia DNA i stabilności 

genomu u drożdży Saccharomyces cerevisiae” o numerze 2011/03/B/NZ2/00037 finansowanego 

przez Narodowe Centrum Nauki.  

Miejsce realizacji: Instytut Biologii Eksperymentalnej, Zakład Genetyki i Fizjologii Komórki, 

Uniwersytet Wrocławski.  

Lata realizacji: 2012-2015.  

Kierownik projektu: prof. Robert Wysocki  

Projekt zrealizowany. 

II.9.2 Kierowanie lub udział w projektach badawczych po uzyskaniu stopnia doktora 

• Kierownik projektu finansowanego przez fundację charytatywną Fondation ARC pour la recherché 

contre le cancer we Francji, wspierającą najlepszych młodych naukowców.  Projekt : Processing of 

replication forks at the nuclear periphery: Mechanism and impact on genome stability,  

(nr PDF20171206749) 

Miejsce realizacji: Instytut Curie, Orsay, Francja, zespół badawczy dr hab. Sary Lambert 

Czas realizacji: 1.03.2018-31.05.2021, kwota: 170 367 EUR 

Projekt zrealizowany. 

• Wykonawca w grancie NIRO AAPG2019 The Nuclear Pore Complex as a molecular hub to 

regulate replication fork repair pathways 

Miejsce realizacji: Instytut Curie, Orsay, Francja, Zespół badawczy dr hab. Sary Lambert 

Czas trwania : 2019-2023  

Projekt zrealizowany. 

• Wykonawca grantu badawczego OPUS „Mapa uszkodzeń DNA i procesów naprawczych 

indukowanych przez arsen” o numerze 2022/47/B/NZ2/00355 finansowanego przez Narodowe 

Centrum Nauki.  

Miejsce realizacji: Inkubator Doskonałości Naukowej – Centrum Badawcze Naprawy DNA  

i Replikacji, Uniwersytet Wrocławski.  

Lata realizacji: 2023-2026; 

Projekt w trakcie realizacji. 

• Kierownik grantu badawczego „Decoding SUMO-interactions at replication stress sites: 

mechanisms and consequences of genome stability” o numerze IDUB IDN.CBNDR:0320/2020/20 

finansowanego przez Uniwersytet Wrocławski w ramach programu „Inicjatywa Doskonałości - 

Uczelnia Badawcza”.  

Miejsce realizacji: Inkubator Doskonałości Naukowej – Centrum Badawcze Naprawy DNA  

i Replikacji, Uniwersytet Wrocławski.  

Lata realizacji: 2021-2025; kwota: 4 000 000 PLN 

Projekt w trakcie realizacji. 

II.10 Członkostwo w międzynarodowych lub krajowych organizacjach  

i towarzystwach naukowych wraz z informacją o pełnionych funkcjach.  

Brak 
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II.11 Informacja o odbytych stażach w instytucjach naukowych lub artystycznych,  

w tym zagranicznych, z podaniem miejsca, terminu, czasu trwania stażu i jego 

charakteru.  

 

Miejsce stażu badawczego: Instytut Curie, Centre de Recherche, UMR3348, Orsay, Francja 

Źródło finansowania: Staż podoktorski realizowany w zespole dr hab. Sary Lambert. W okresie 

1.03.2018 – 31.05.2021 samofinansowany w ramach uzyskanego grantu z Fondation ARC pour 

la recherché contre le cancer we Francji, wspierającą najlepszych młodych naukowców. Projekt: 

Processing of replication forks at the nuclear periphery: Mechanism and impact on genome stability 

(nr PDF20171206749) 

Całkowity okres stażu/zatrudnienia: 7.10.2016 – 31.05.2021 

Po uzyskaniu stopnia doktora na Uniwersytecie Wrocławskim w czerwcu 2016 roku, 

przeszedłem z sukcesem proces rekrutacji, a następnie udałem się na staż podoktorski w wiodącym 

ośrodku naukowym – Instytut Curie, Paryż-Orsay, Francja, 7.10.2016 – 31.05.2021 pod 

kierownictwem ekspertki w dziedzinie naprawy DNA na arenie międzynarodowej, dr hab. Sary 

Lambert. Świadectwo pracy, potwierdzające moje zatrudnienie w Instytucie Curie, znajduje się  

w załączniku nr 8 (tłumaczenie przysięgłe na język polski i kopia oryginału w języku francuskim).  

W trakcie prawie 5-letniego pobytu we Francji, moje badania umożliwiły rozpoczęcie kilku nowych 

projektów, realizowanych do dnia dzisiejszego. Najważniejszym rezultatem mojej pracy było odkrycie 

mechanizmu przestrzenno-czasowej kontroli wznawiania syntezy DNA na zatrzymanych widełkach 

replikacyjnych w modelowym organizmie drożdży S. pombe, co zostało opublikowane w czasopiśmie 

Nature Communications (H1. Kramarz et al. 2020). Oprócz tego, w trakcie zatrudnienia w grupie dr 

hab. Sary Lambert moja praca umożliwiła powstanie szeregu publikacji: H3. Kramarz et al. 2021, H4. 

Muraszko et al. 2021, H6. Barg-Wojas et al. 2020, i P2. Ait-Saada et al. 2019. Po powrocie do kraju w 

2021 r., jako kierownik powołanej przeze mnie jednostki badawczej kontynuowałem współpracę z dr 

hab. Sarą Lambert, co potwierdza nasza wspólna praca przeglądowa w Genes (H5. Schirmeisen et al. 

2021). Ponadto, w ostatnim czasie nasze wspólne badania nad rolą subkompleksu poru jądrowego,  

tj. kosza jądrowego, w regulacji restartu zablokowanych widełek replikacyjnych, zostały opublikowane 

w czasopiśmie Nucleic Acids Research (H2. Schirmeisen et a. 2024). Sarah Lambert odwiedziła 

Uniwersytet Wrocławski w 2023 roku w ramach konkursu IDUB na finansowanie wizyt 

krótkoterminowych cenionych ekspertów na arenie międzynarodowej i wygłosiła wykład otwarty dla 

pracowników UWr pt. „DNA replication fork rescue: a journey to the nuclear periphery” 11 września 

2023 r. 

 

II.12 Wykaz członkostwa w komitetach redakcyjnych i radach naukowych czasopism 

wraz z informacją o pełnionych funkcjach (np. redaktora naczelnego, przewodniczącego 

rady naukowej, itp.). 

 

Członek rady recenzentów czasopisma Frontiers in Microbiology, IF2024 4, 100 pkt MNiSW oraz 

Acta Biochimica Polonica, IF2024 1.7, 70 pkt MNiSW. 
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II.13 Informacja o recenzowanych pracach naukowych lub artystycznych,  

w szczególności publikowanych w czasopismach międzynarodowych.  

Dotychczas zrecenzowałem 5 artykułów naukowych dla czasopism o zasięgu międzynarodowym. 

 

• 2025 Frontiers in Microbiology, IF2024: 4, 100 pkt MNiSW 

• 2024 Nature Communications, IF2024: 14,9, 200 pkt MNiSW 

• 2024 Archives of Microbiology, IF2024: 2,3, 70 pkt MNiSW 

• 2023 Biochimica et Biophysica Acta (BBA) - Molecular Cell Research, IF2024: 4,6, 140 pkt MNiSW 

• 2022 Plos One, IF2024: 2,8, 100 pkt MNiSW 

 

II.14 Informacja o uczestnictwie w programach europejskich lub innych programach 

międzynarodowych. 

Brak 

II.15 Informacja o udziale w zespołach badawczych, realizujących projekty inne niż 

określone w pkt. II.9.  

Brak 

II.16 Informacja o uczestnictwie w zespołach oceniających wnioski o finansowanie 

badań, wnioski o przyznanie nagród naukowych, wnioski w innych konkursach 

mających charakter naukowy lub dydaktyczny.  

W 2023 roku pełniłem rolę eksperta do oceny grantu badawczego dla Czech Science Foundation. 

 

III. INFORMACJA O WSPÓŁPRACY Z OTOCZENIEM 

SPOŁECZNYM I GOSPODARCZYM  

III.1 Wykaz dorobku technologicznego.  

Nie dotyczy 

III.2 Informacja o współpracy z sektorem gospodarczym.  

Brak 

III.3 Uzyskane prawa własności przemysłowej, w tym uzyskane patenty, krajowe lub 

międzynarodowe.  

Brak 

III.4 Informacja o wdrożonych technologiach.  

Brak 

III.5 Informacja o wykonanych ekspertyzach lub innych opracowaniach wykonanych 

na zamówienie instytucji publicznych lub przedsiębiorców. 

Brak 
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III.6 Informacja o udziale w zespołach eksperckich lub konkursowych.  

Brak 

III.7 Informacja o projektach artystycznych realizowanych ze środowiskami 

pozaartystycznymi. 

Nie dotyczy 

IV. DANE NAUKOMETRYCZNE 

IV.1 Informacja o punktacji Impact Factor (lata 2013-2024) 

• Łączny IF2024 wszystkich prac: 102,8 

• Łączny IF2024 prac opublikowanych przed uzyskaniem stopnia doktora: 19,6 

• Łączny IF2024 prac opublikowanych po uzyskaniu stopnia doktora: 83,2 

Zestawienie przygotowano w oparciu o wartości IF opublikowane w 2024 roku na podstawie danych za 

rok 2023 na podstawie Journal Citation Report, Web of Science. 

IV.2 Informacja o liczbie cytowań publikacji wnioskodawcy  

• Sumaryczna liczba cytowań: 95 

• Sumaryczna liczba cytowań bez autocytowań: 74 

Informacja w oparciu o bazę Scopus z dnia 19.02.2025. 

IV.3 Informacja o liczbie punktów MNiSW 

• Sumaryczna liczba punktów wszystkich prac: 1870 

• Sumaryczna liczba punktów prac opublikowanych przed uzyskaniem stopnia doktora: 340 

• Sumaryczna liczba punktów prac opublikowanych po uzyskaniu stopnia doktora: 1530 

IV.4 Informacja o posiadanym indeksie Hirscha  

• Indeks Hirscha: 5 

Informacja w oparciu o bazę Scopus z dnia 19.02.2025. 
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