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Ocena 

osiągnięcia naukowego dr inż. Dominiki Bystranowskiej 

w związku z postępowaniem w sprawie nadania stopnia doktora habilitowanego 

w dziedzinie nauk ścisłych i przyrodniczych, w dyscyplinie nauki biologiczne 

„Analiza zależności struktura–funkcja nukleobindyny-2, białka o wielu funkcjach” 

 

 

Sylwetka Kandydatki 

Pani dr inż. Dominika Bystranowska uzyskała dyplom magistra inżyniera biotechnologii w 

2007 roku na Wydziale Chemicznym Politechniki Wrocławskiej. Pracę pt. „Znakowanie „latarniami 

molekularnymi”, parą akceptor-donor, rekombinowanego białka wiążącego hormon juwenilny” 

wykonała pod opieką prof. dr hab. Mariana Kochmana. Stopień doktora nauk chemicznych w 

dyscyplinie biotechnologii uzyskała w 2013 roku na tym samym wydziale tej samej uczelni, na 

podstawie pracy doktorskiej pt. „Analiza przyczyn osobliwych właściwości spektroskopowych białka 

wiążącego hormon juwenilny” wykonanej pod opieką tego samego promotora, prof. dr hab. Mariana 

Kochmana.  

Pani dr inż. Dominika Bystranowska jest silnie związana z Politechniką Wrocławską, gdzie 

pracuje na stanowisku naukowo-dydaktycznym od początku swojej drogi naukowej, zmieniając 

jedynie zespoły badawcze w obrębie Wydziału Chemicznego. Początkowo jej życie zawodowe 

związane było z Zakładem Biochemii, obecnie realizuje swoje badania w Katedrze Biochemii, 

Biologii Molekularnej i Biotechnologii. Jedyna przerwa w pracy na Politechnice Wrocławskiej 

wynikała z wyjazdu na staż podoktorski, który odbyła w latach 2014 – 2015 w Zakładzie Biochemii 

i Biologii Molekularnej Saint Louis University School of Medicine, MO, USA, kierowanym przez 

prof. Enrico di Cera.  
 

Podstawa prawna i ocena formalna 

Obowiązujące kryteria oceny odpowiadają wymaganiom określonym w art. 219 ust. 1 pkt. 2 

ustawy z dnia 20 lipca 2018 r. Prawo o szkolnictwie wyższym i nauce (Dz. U. z 2021 r. poz. 478 z 

późn. zm.). 

Ocenę osiągnięć Pani dr inż. Dominiki Bystranowskiej wykonano na podstawie 

następujących materiałów: (1) autoreferatu zawierającego oświadczenia Habilitantki o udziale w 

powstaniu prac stanowiących osiągnięcie naukowe, (2) wykazu osiągnięć naukowych, stanowiących 
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znaczący wkład w rozwój dyscypliny naukowej, (3) oświadczeń współautorów prac, wchodzących 

w skład osiągnięcia naukowego, ułatwiających ocenę wkładu Kandydatki w cykl prac naukowych 

stanowiących osiągnięcie. Dokumentów potwierdzających odbycie zagranicznego stażu naukowego 

nie przedstawiono, jednak prace, powstałe w Zakładzie Biochemii i Biologii Molekularnej Saint 

Louis University School of Medicine, MO, USA, których Kandydatka jest współautorką świadczą o 

jej pobycie w tym laboratorium. Do wniosku załączono również kopię dyplomu potwierdzającego 

nadanie stopnia doktora oraz kopie publikacji stanowiących osiągnięcie naukowe. Tym samym, 

przedstawiona dokumentacja jest kompletna, spełnia wymogi formalne i pozwala na 

przeprowadzenie oceny osiągnięć Habilitantki. 
 

Ocena osiągnięcia naukowego 

Na osiągnięcie naukowe pt. „Analiza zależności struktura–funkcja nukleobindyny-2, białka o 

wielu funkcjach" składa się cykl 6 powiązanych tematycznie prac, w tym 5 eksperymentalnych, 

opublikowanych w latach 2020-2024 w renomowanych czasopismach naukowych z listy JCR, tj. 

International Journal of Biological Macromolecules, Computational and Structural Biotechnology 

Journal, International Journal of Molecular Sciences, oraz trzech prac w Cell Communication and 

Signaling. Wszystkie prace wskazane przez Habilitantkę jako osiągnięcie naukowe są publikacjami 

wieloautorskimi, a liczba współautorów wynosi od 4 do 10. Jednak we wszystkich publikacjach 

udział dr inż. Dominiki Bystranowskiej jest wiodący. We wszystkich sześciu pracach pełni rolę autora 

korespondencyjnego, a w trzech z nich jest jednocześnie pierwszym autorem lub jednym z dwóch 

pierwszych autorów, co świadczy o jej autorskim wkładzie w te prace. 

Sumaryczny współczynnik oddziaływania (IF) omawianych prac wynosi 44,5; a ich łączna liczba 

cytowań (bez autocytowań) wynosi 18. Należy podkreślić, że prace zostały opublikowane w ciągu 

zaledwie ostatnich kilku lat, w renomowanych czasopismach z górnego kwartyla pism z dziedziny 

naukowej, w której pracuje Habilitantka. 

Kandydatka stara się podkreślić wagę swoich dokonań naukowych włączając w osiągnięcie 

naukowe jeszcze dwie skorelowane ze sobą prace, które powstały podczas, i po jej stażu naukowym 

w Stanach Zjednoczonych, nazywając je osiągnięciem naukowym II. Jednak prace te nie wpisują się 

w cykl tematyczny przedstawiony w tytule ocenianego osiągnięcia naukowego. Nie dotyczą one 

nukleobindyny lecz protrombiny. W mojej ocenie należało by je raczej włączyć do kategorii 

„pozostały dorobek naukowy”. Umieszczenie odrębnego osiągnięcia naukowego II w opisie 

osiągnięcia naukowego przez Kandydatkę, akcentuje natomiast istotne znaczenie jakie te dwie prace 

miały w jej rozwoju naukowym. Skoro jednak prace te nie tworzą spójnego cyklu tematycznego z 

resztą prac składających się na osiągnięcie naukowe dr inż. Dominiki Bystranowskiej, nie powinny 

być brane pod uwagę podczas oceny jej osiągnięcia. Nie jest to zresztą potrzebne, bo pozostałe sześć 

prac składa się na spójny cykl, spełniając konieczne wymogi formalne.  

 Cykl prac będący podstawą ocenianego osiągnięcia dotyczy konserwowanych ewolucyjnie 

zwierzęcych nukleobindyn, w szczególności ludzkiego białka Nucb2. Białka z tej rodziny są 

wielodomenowe. W ludzkim Nucb2 oprócz sekwencji sygnałowej znajdują się, m.in. region bogaty 

w hydrofobowe reszty aminokwasowe Leu/Ile, domena wiążąca DNA, motyw dłoni EF, suwak 

leucynowy i region bogaty w aminokwasy kwasowe. Istotne dla funkcji fizjologicznej białka jest jego 

procesowanie potranslacyjne na drodze proteolizy zależnej od konwertaz prohormonów (PC-1/3 i 

PC-2). W efekcie powstają trzy peptydy pochodne: nesfatyna-1 (aa. 1–82), nesfatyna-2 (aa. 85–163) 

oraz nesfatyna-3 (aa.166–396). Jak łatwo sobie wyobrazić, analiza takiego białka nastręcza trudności, 
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zwłaszcza gdy całe białko i jego formy pochodne współwystępują. Białko Nucb2 i jego skrócone 

formy pochodne – nesfatyny 1-3 – zaangażowane są w wiele istotnych dla życia procesów, wykazując 

powiazania z metabolizmem glukozy i kwasów tłuszczowych, regulacją sytości i poziomu satysfakcji 

z przyjmowania pokarmów, silny wpływ na emocje, korelację ze stanami zapalnymi, a także 

homeostazę jonów dwuwartościowych (Ca2+, Mg2+, Zn2+) i biomineralizację (kości u ludzi czy skorup 

jaj u ptaków). Wnosząc z tematyki przedstawionych w osiągnieciu prac, dla Habilitantki najbardziej 

istotny był fakt, że: (1) struktura Nucb2 i pochodnych peptydów, nesfatyn, nie była jeszcze znana; 

(2) symulacje in silico sugerowały, że białka zawierają liczne rejony nieustrukturalizowane; (3) 

Nucb2 zawiera kilka domen, w których kształtowaniu/funkcjonowaniu jony metali mają zasadnicze 

znaczenie, np. motyw dłoni EF (wiążący Ca2+) czy domenę bogatą w aminokwasy kwasowe, która 

zwykle ułatwia wiązanie jonów metali. Stąd pomysł, że obecność określonych jonów metali może 

wpływać na strukturę analizowanych białek, dostępność rejonów zawierających miejsca 

proteolitycznego procesowania, czy też możliwość tworzenia kompleksów, tym samym regulując ich 

fizjologiczne funkcje. Pani dr inż. Dominika Bystranowska podeszła do zagadnienia systematycznie. 
 

H1 W pierwszej z cyklu prac, pt. „Calcium ions modulate the structure of the intrinsically 

disordered Nucleobindin-2 protein”, opublikowanej w 2020 r w International Journal of Biological 

Macromolecules, 154 (2020) 1091–1104, stosując szereg metod analitycznych autorzy 

charakteryzowali strukturę białka nucleobindiny-2, pochodzącego z kury domowej (Gallus gallus) i 

człowieka (Homo sapiens), w szczególności zmianę jego struktury pod wpływem jonów wapnia. 

Ustalili, że białko to, mające rejony o zdefiniowanej strukturze i rejony nieustrukturalizowane 

(intrinsically disordered regions, IDR) zmienia swoją strukturę pod wpływem jonów wapnia na 

bardziej zwartą. Autorzy postulują, że Nucb2 może być sensorem jonów wapnia. 

H2 W pracy pt. „Nucleobindin-2 consists of two structural components: The Zn2+-sensitive N-

terminal half, consisting of nesfatin-1 and -2, and the Ca2+-sensitive C-terminal half, consisting of 

nesfatin-3”, opublikowanej w Computational and Structural Biotechnology Journal, 19 (2021) 4300–

4318, kontynuowano badania nad interakcjami białka Nucb2 pochodzącego z kury domowej (G. 

gallus) i człowieka (H. sapiens), z jonami dwuwartościowymi, Ca2+, Mg2+ i Zn2+. Autorzy ustalili, że 

interakcje z różnymi jonami prowadzą do odmiennych skutków dla struktury Nucb2. Jony Zn2+ 

prowadziły do destabilizacji N-końcowej części białka i do jego oligomeryzacji, natomiast jony Mg2+ 

prowadziły do zwiększenia zwartości struktury, lub do dimeryzacji tego białka, w zależności od jego 

pochodzenia. Autorzy postulują dwudomenową naturę białka, cześć N-końcową reagującą na jony 

Zn2+ i C-końcową reagującą na jony Ca2+. 

H3 Praca pt. „The multifaceted nature of nucleobindin-2 in carcinogenesis”, opublikowana w 

International Journal of Molecular Sciences, 2021, 22, 5687, jest artykułem przeglądowym, w 

którym autorzy podsumowali stan wiedzy na temat białka Nucb2 i jego pochodnych nesfatyn-1, -2, i 

-3, powstających w wyniku potranslacyjnego cięcia proteolitycznego. Szczególną uwagę zwrócono 

na udział wymienionych białek w kancerogenezie.  

H4 W artykule pt. „Does one plus one always equal two? Structural differences between 

nesfatin-1, -2, and nesfatin-1/2”, opublikowanym w Cell Communication and Signaling (2022) 

20:163, autorzy analizowali pod względem strukturalnym nesfatynę-1 i nesfatynę-2, produkty cięcia 

proteolitycznego Nucb2, a w szczególności zmiany struktury tych peptydów pod wpływem jonów 

Zn2+ i Ca2+ oraz wpływ zmian w strukturze na dostępność miejsc podlegających cięciu 

proteolitycznemu przez konwertazy. Ponieważ konwersja proteolityczna białka prekursorowego do 
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peptydów funkcjonalnych ma znaczenie dla ich aktywności fizjologicznej, oddziaływania z jonami 

metali mają efekt regulatorowy. 

H5 W kolejnej z prac, pt. „Nesfatin-3 possesses divalent metal ion binding properties, which 

remain hidden in the nucleobindin-2 precursor protein”, opublikowanej w Cell Communication and 

Signaling, (2023) 21:165, autorzy skupili swoją uwagę na nesfatynie-3, peptydzie powstającym w 

wyniku odcięcia C-końcowej części Nucb2. Zastosowane analizy ujawniły różnice we 

właściwościach nesfatyny-3 i Nucb2 sugerujące ich odmienne role fizjologiczne. Różnice dotyczą, 

m.in. odmiennego stosunku rejonów ustrukturalizowanych do nieustrukturalizowanych w obu 

białkach i odmiennej reorganizacji ich struktury w odpowiedzi na obecność jonów, innej wrażliwości 

na hydrolizę enzymatyczną, różnego stosunku dimer:monomer (niekiedy przeciwstawnego) w 

obecności konkretnych jonów metali. Wykazano też, że nesfatyna-3 przejawia wyższe niż Nucb2 

powinowactwo do jonów Zn2+ i Ca2+.  

H6 W ostatniej z przedstawionej serii prac, pt. „Deciphering the dual nature of nesfatin-1:  

a tale of zinc ion’s Janus-faced influence”, opublikowanej w Cell Communication and Signaling 

(2024) 22:298, autorzy analizują porównawczo nesfatynę-1 i nesfatynę-1/2, wskazując, że ta ostatnia, 

to raczej peptydy nesfatyny-1 i -2 połączone wiązaniem peptydowym, a nie kompleks zbudowany z 

dwóch peptydów. Wykazano również, iż wiązanie jonów Zn2+ do homologicznego rejonu M30 białek 

ludzkich i kurzych, miało przeciwstawny efekt w cząsteczkach nesfatyny-1 i nesfatyny-1/2, jeśli 

chodzi o ekspozycję i destabilizację tego rejonu w analizowanych białkach.  

W efekcie, białka kurze wykazywały większą agregacje od ich ludzkich homologów.  
 

Podsumowując, stwierdzam, że przedstawione do oceny osiągnięcie naukowe stanowi 

oryginalne rozwiązanie problemu badawczego i przyczynia się do rozwoju dziedziny nauki 

reprezentowanej przez dr inż. Dominikę Bystranowską. Zostało ono opublikowane w postaci sześciu, 

spójnych tematycznie prac, w których rola Habilitantki była wiodąca. Pani dr inż. Dominika 

Bystranowska konsekwentnie analizowała tę tematykę od kilku lat, doskonaląc się w dziedzinie 

analizy struktury białek. W ocenianym cyklu prac wykazała, że zmiany struktury testowanych białek, 

wynikające z potranslacyjnej modyfikacji na drodze proteolizy lub odpowiedzi na sąsiedztwo 

określonych jonów metali dwuwartościowych, prowadzą do zmian właściwości fizyko-chemicznych, 

wpływają na możliwość tworzenia dimerów lub stymulują agregację, a różna odpowiedź peptydów 

na konkretne jony, umożliwia regulację funkcji fizjologicznych tych białek w komórkach zwierząt. 

Co więcej, reakcje homologicznych białek pochodzących z różnych organizmów mogą być skrajnie 

różne w odpowiedzi na takie same zmiany warunków otoczenia. Kłopot w tym, że wszystkie 

doświadczenia prowadzone były in vitro, z zastosowaniem rekombinowanego wyznakowanego 

epitopem białka, nadprodukowanego w układzie heterologicznym, a zatem pozbawionego 

możliwości właściwego składania się i regulacyjnego wpływu innych niż badane w opisanym 

układzie modyfikacji potranslacyjnych. Tymczasem sama Kandydatka udowadnia, że nawet 

związanie jednego jonu do zdefiniowanego rejonu peptydu może nieść ze sobą inne efekty, w 

zależności od tego czy mamy do czynienia z dłuższą czy krótszą formą tego samego białka 

procesowaną potranslacyjnie. Jest to jednak ograniczenie wynikające z zastosowanej metodologii i 

wybranego podejścia metodycznego „przez strukturę do funkcji”. Jak wiadomo, inne podejścia 

naukowe również mają swoje ograniczenia.  

W swoich badaniach Habilitantka stosuje metody biologii molekularnej umożliwiające 

wydajną produkcję białek zwierzęcych i ludzkich w systemie bakteryjnym wraz z analizą in silico i 
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określonym zestawem technik analitycznych białek, obejmującym dichroizm kołowy, ultrawirowanie 

analityczne, spektrometrię mas z wymianą wodór/deuter, spektroskopię fluorescencyjną, 

kalorymetrię, ograniczoną proteolizę, transmisyjną mikroskopię elektronową, czy miareczkowanie 

kompetycyjne. I choć nie wszystkie te metody były stosowane przez nią sama, to jednak zdołała 

przekonać do współpracy grono badaczy posiadających odpowiednie kwalifikacje. Oceniane 

osiągnięcie powstało w ramach współpracy grupy specjalistów, a o jego znaczeniu dla środowiska 

naukowego świadczy ranga czasopism, w których opublikowano wyniki badań.  
 

Ocena pozostałego dorobku naukowego 

Poza publikacjami omówionymi powyżej na dorobek naukowy Habilitantki składa się 14 prac 

opublikowanych w latach 2011-2024. Trzy z tych prac powstały przed uzyskaniem przez Panią 

Dominikę Bystranowską stopnia doktora (Biochimica et Biophysica Acta – Proteins and Proteomics, 

Archives of Biochemistry and Biophysics, Biophysical Chemistry). Prace są związane z tematem jej 

rozprawy doktorskiej i dotyczą białka wiążącego hormon juwenilny (JHBP) Galleria mellonella. 

Białko owadzie jest glikozylowane w jednej reszcie aminokwasowej (N94), choć białko zawiera dwa 

potencjalne miejsca glikozylacji (drugie to N4). Wykorzystując mutagenezę ukierunkowaną, 

nadprodukcję wariantów białka w ekspresyjnym systemie heterologicznym (Pichia pastoris) 

umożliwiającym uzyskanie zarówno modyfikowanych jak i niemodyfikowanych białek, oraz 

spektrometrię mas, wykazano, że wariant N94A zmniejsza sekrecję JHBP. Żaden z badanych 

wariantów JHBP (N4W i N94A) nie zmieniał zdolności białka do wiązania hormonu juwenilnego. 

Wykazano, natomiast że glikozylacja obu reszt aminokwasowych ma wpływ na termostabilność 

białka. W drugiej z prac, której pierwszą autorką jest Kandydatka, łącząc metody 

spektrofotometryczne i immunodetekcji, wykazano obecność mostków między dwiema tyrozynami 

Y128 i Y130 białka JHBP. Autorzy wiążą ich powstawanie z aktywnością reaktywnych form tlenu 

obecnych w hemolimfie pośredniczących w powstawaniu usieciowanych monomerów JHBP. W 

trzeciej z prac, w której ponownie pierwszą autorką jest Kandydatka, przedstawiono metodykę FRET 

pozwalającą na badanie mostków di-tyrozynowych w białku JHBP. Wykorzystano tu jako parę 

donor-akceptor di-tyrozynę i akceptor fluorescencji LY (Lucifer yellow).  

Spośród prac powstałych po doktoracie na szczególna uwagę zasługują ważne dla Kandydatki 

prace powstałe w związku z jej stażem podoktorskim w laboratorium prof. Enrico di Cera w Stanach 

Zjednoczonych. W pierwszej z nich, pt. „Structural Architecture of Prothrombin in Solution Revealed 

by Single Molecule Spectroscopy”, opublikowanej w Journal of Biological Chemistry (2016) 

291(35): 18107–18116, tak jak anonsuje tytuł artykułu, jego autorzy analizowali strukturę 

protrombiny w roztworze stosując technikę spektroskopii pojedynczych cząsteczek, smFRET. 

Protrombina występuje w dwóch będących w równowadze konformacjach, otwartej i zamkniętej, 

przy czym konformacja zamknięta występująca w 70% cząsteczek ma niedostępne proteolityczne 

centrum aktywne. Za zamknięcie konformacji odpowiada wewnątrzcząsteczkowe oddziaływanie 

między Y93 a W547 toteż podstawienie Y93A w polipeptydzie protrombiny sprawia, że 80% 

zmodyfikowanych cząsteczek jest w konformacji otwartej. Ustalenia autorów pozwoliły na 

poszerzenie wiedzy na temat relacji struktura-funkcja protrombiny. W drugiej z prac pt. „Structure 

of prothrombin in the closed form reveals new details on the mechanism of activation”, 

opublikowanej w Scientific Reports (2018) 8:2945, autorzy kontynuowali analizę strukturalną 

protrombiny z zastosowaniem tej samej co poprzednio techniki smFRET oraz krystalografii 

rentgenowskiej. Tym razem skoncentrowano się na rozwikłaniu struktury krystalicznej konformacji 
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zamkniętej protrombiny, ustabilizowanej wprowadzeniem do polipeptydu tego białka dodatkowych 

reszt cysteinowych, tworzących mostek dwusiarczkowy między odpowiednimi jego domenami. 

Wśród pozostałych prac opublikowanych po uzyskaniu stopnia doktora znajdują się, m.in.: 

- praca dotycząca bezpośrednio zagadnień poruszanych w osiągnięciu, omawiająca fizjologiczną rolę 

nukleobidyny-2/nesfatyny-1 oraz ich potencjalnego znaczenia klinicznego (Postępy Higieny i 

Medycyny Doświadczalnej (2018) 72: 1084–1096); 

- prace dotyczące zależności między jonami metali a strukturą białek (International Journal of 

Biological Macromolecules (2021) 166: 409–423), destabilizacyjnej roli jonów Ca2+ na niektóre 

białka w warunkach stresu red/oks (Redox Biology (2022) 56: 102434) oraz wpływem jonów metali 

na separację fazową ciecz-ciecz, zjawisko odpowiedzialne za powstawanie kompartmentów 

komórkowych pozbawionych błony (Biochimica et Biophysica Acta – Molecular Cell Research 

(2023) 1870(8): 119567); temat separacji faz ciecz-ciecz został także poruszony w pracy 

przeglądowej opublikowanej w Biomolecules (2022) 12(7): 907. 

- prace dotyczące białek o nieuporządkowanej strukturze (Scientific Reports (2017) 7, 40405; Cell 

Communication and Signaling (2020) 18(1): 180);  

- prace analizujące fenomen struktur samoorganizujących się struktur peptydowych (Journal of 

Materials Chemistry B (2024) 12(41): 10682–10691; Soft Matter (2023) 19(21): 3828–3840).  

Wszystkie prace (z wyjątkiem artykułu w Postępy Higieny i Medycyny Doświadczalnej) 

zostały opublikowane w czasopismach z listy JCR. Sumaryczny współczynnik wpływu IF wszystkich 

publikacji dr inż. Dominiki Bystranowskiej, według bazy Scopus, wynosi 111, jej prace były 

cytowane (bez autocytowań) 141 razy, a współczynnik Hirscha =8.  

Poza współautorstwem publikacji naukowych, dr inż. Dominika Bystranowska prezentowała 

również wyniki swoich badań w postaci komunikatów zjazdowych na konferencjach krajowych i 

zagranicznych. Ciekawe, że spośród 18 doniesień konferencyjnych, w tym 11 krajowych, tylko dwa 

razy prezentowała wyniki osobiście. Te dane kontrastują z jej aktywnością przy organizacji 

konferencji naukowych; Habilitantka pracowała w komitecie organizacyjnym 2nd Congress Bio 2016 

(Wrocław 13–16/09/2016) oraz w komitetach naukowych kolejnych dwóch konferencji z serii Chemistry 

& Biotechnology International Conference (ChemBiotIC) (Wrocław 24–25/06/2021oraz 22–23/06/2023). 

Tę aktywność dr inż. Dominiki Bystranowskiej oceniam jako wyróżniającą się. 

Habilitantka nie wykazała aktywności w zakresie współpracy z otoczeniem społeczno-

gospodarczym. 

Pani dr inż. Dominika Bystranowska recenzowała dotychczas cztery manuskrypty dla:  

Cell Communication and Signaling, Communications Biology, Cell Biochemistry and Function i 

Computational and Structural Biotechnology Journal.  

Podsumowując pozostały dorobek dr inż. Dominiki Bystranowskiej, trzeba podkreślić 

wyjątkową wydajność publikacyjną tej młodej badaczki.   
 

Aktywność naukowa, osiągniecia dydaktyczne, organizacyjne i popularyzatorskie 

W latach 2014-2015 dr inż. Dominika Bystranowska odbyła półtora-roczny staż podoktorski 

w Zakładzie Biochemii i Biologii Molekularnej Saint Louis University School of Medicine (MO, 

USA), który zaowocował dwiema publikacjami. 

Kandydatka uczestniczyła w dwóch krótkich warsztatach metodycznych organizowanych 

przez Międzynarodowy Instytut Biologii Molekularnej i Komórkowej w Warszawie, oraz jednym 




