
 

Kraków, 18.05.2025 r. 

 

Recenzja dorobku naukowego dr inż. Dominiki Bystranowskiej 

w postępowaniu w sprawie nadania stopnia doktora habilitowanego  

w dziedzinie nauk ścisłych i przyrodniczych w dyscyplinie nauki biologiczne 

 

 

Recenzja została przygotowana na podstawie dostarczonych dokumentów. 

 

Pani Dominika Bystranowska ukończyła studia magisterskie 

z biotechnologii na Wydziale Chemicznym Politechniki Wrocławskiej w 2007 roku, 

gdzie następnie w 2013 r. uzyskała stopień doktora nauk chemicznych 

w dyscyplinie Biotechnologia. Od 2012 roku pracuje na Wydziale Chemicznym tej 

uczelni, przechodząc kolejne szczeble kariery akademickiej od asystenta do 

adiunkta badawczo-dydaktycznego (od 2016 r.). Obecnie pracuje w Katedrze 

Biochemii, Biologii Molekularnej i Biotechnologii. Doświadczenie 

międzynarodowe zdobyła podczas stażu podoktorskiego w Saint Louis University 

School of Medicine (USA, 2014–2015). 

Pani doktor inżynier Bystranowska w swoich pracach naukowych 

koncentruje się na poznaniu własności strukturalnych wybranych białek by 

zrozumieć molekularne podstawy ich funkcjonowania i lepiej określić ich rolę 

w organizmie. Jest to ambicja wielu badaczy a typowa ścieżka wiedzie przez 

rozwiązanie struktury przestrzennej białek z rozdzielczością atomową. 

W przypadku tych białek, którymi zajmowała się habilitantka taka droga jest 

niewłaściwa lub niemożliwa, gdyż białka te nie posiadają stabilnej struktury 

przestrzennej. Zagadnienie staje się więc trudne do klasycznej analizy z zakresu 

biologii strukturalnej. Zamiast struktury tychże białek, z rozdzielczością atomową 

można poznać jedynie ich fragmenty oraz pewne parametry strukturalne, które 

opisują ich stany konformacyjne lub też ich dynamikę. Praca z takimi białkami, 

określanymi jako Inherentnie Nieuporządkowane (IDP, ang. Intrinsically 

disordered proteins) lub zawierające rejony Inherentnie Nieuporządkowane 

(IDRs, ang, Intrinsically disordered regions), jest więc nie lada wyzwaniem dla 

badaczy, nie ze względu na duże trudności eksperymentalne - choć i te występują 

częściej niż w przypadku białek globularnych - ale ze względu na powszechnie 

występujące trudności w zrozumieniu znaczenia uzyskanych rezultatów 

w kontekście funkcji tychże białek.  

Postępowanie habilitacyjne zostało oparte na dwóch cyklach prac 

naukowych. Każdy z nich został przedstawiony jako odrębne osiągnięcie 

składające się z powiązanych ze sobą tematycznie prac badawczych. Pierwszy 

zatytułowany został: Analiza zależności struktura-funkcja nukleobindyny-2, białka 
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o wielu funkcjach. Drugi natomiast: Analiza struktury protrombiny 

z wykorzystaniem technik badania pojedynczych cząstek. 

Pierwszy cykl składa się z pięciu prac badawczych i jednej pracy przeglądowej.  

Habilitantka zainicjowała i opracowała koncepcję projektu poświęconego 

badaniom nukleobindyny-2 (Nucb2) oraz jej produktów proteolizy – nesfatyn-1, -

2 i -3. We wszystkich eksperymentach stanowiących podstawę publikowanych 

artykułów pełniła kluczową, łączącą funkcję, a poza rolą liderki badań sprawowała 

także opiekę merytoryczną nad młodszymi członkami zespołu. 

Nukleobindyna-2 należy do białek inherentnie nieuporządkowanych. 

Analiza bioinformatyczna pozwoliła na wyodrębnienie sześciu elementów, które 

można uznać, za odrębne funkcjonalnie: peptyd sygnałowy, region bogaty 

w reszty Leucyny i Izoleucyny, rejon wiążący DNA, motyw dłoni EF, region bogaty 

w aminokwasy kwasowe oraz motyw zamka leucynowego. Nukleobindyna-2 

podlegając funkcjonalnej endoproteolizie jest źródłem peptydów określanych 

jako nesfatyny  z oznaczeniem 1, 2 i 3. Tylko pierwszy z tych peptydów ma znaną 

funkcję biologiczną jaką jest hamowanie apetytu. Białko to występuje zarówno 

w ośrodkowym układzie nerwowym jak i w wielu innych narządach organizmu, na 

przykład tkance tłuszczowej, wątrobie, żołądku i ma zdolność przekraczania 

bariery krew-mózg. Oprócz regulacji spożycia pokarmu i homeostazy glukozy jest 

ona odpowiedzialna za regulację emocji i odpowiedzi na stres. Wykazano 

korelację pomiędzy stężeniem nukleobindyny-2 i nesfatyny-1 z szeregiem 

zaburzeń psychicznych, które okazują się być zależne od płci. Pojawiają się także 

badania świadczące o zaangażowaniu nesfatyny-1 w procesy biomineralizacji. 

Szeroki wachlarz pełnionych funkcji skłania więc w sposób dosyć jednoznaczny do 

przypuszczeń o dynamiczny charakter tego białka umożliwiający interakcję 

z różnymi partnerami molekularnymi. 

Habilitantka przeprowadziła szereg badań fizykochemicznych (pomiary 

widm dichroizmu kołowego w głębokim UV, monitorowanie wiązania ANS 

z detekcją fluorescencyjną, monitorowanie wrażliwości proteolitycznej, 

ultrawirowanie analityczne metodą prędkości sedymentacji, czy monitorowaną za 

pomocą spektrometrii mas wymiany proton-deuter), które potwierdziły 

występowanie nieuporządkowania strukturalnego i dużej dynamiki struktury 

białka. Badania wskazały, że cechy te ulegają jednak ograniczeniu pod wpływem 

oddziaływania z jonami wapnia. Po utworzeniu kompleksu cząsteczka staje się 

bowiem bardziej zwarta, zawiera więcej helis alfa i zmniejsza nieco swoją 

tendencję do dimeryzacji, która jest bardzo wysoka w formie apo. Uzyskane 

rezultaty pozwoliły także na określenie lokalizacji tych zmian, które okazały się nie 

ograniczać do motywów dłoni EF - bezpośrednio zaangażowanych w interakcję 

z tymi jonami - ale obejmowały znacznie szerszy obszar białka. Stwierdzono także, 

że zaobserwowane zmiany mają charakter specyficzny dla jonów wapnia, gdyż 

wiązanie podobnego chemicznie jonu – magnezu nie prowadzi do powstania 

zmian o podobnym natężeniu. Co ciekawe w tym kontekście – jak pokazały 
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badania kalorymetryczne – wiązanie obu jonów może efektywnie zachodzić dla 

ich fizjologicznych stężeń.  

Habilitantka wykazała także, że nukleobindyna-2, pomimo braku znanego 

motywu rozpoznawania jonów cynku ma zdolność oddziaływania z tymi jonami. 

Analiza uzyskanych rezultatów pokazała, że wiązanie to zachodzi nie w C-

końcowym rejonie białka tożsamym z nesfatyną 3 – jak ma to miejsce dla jonów 

wapnia i magnezu, ale w rejonie N-końcowym tożsamym z nesfatyną 1. 

Oddziaływanie to prowadzi do kilkuprocentowego wzrostu zawartości struktur 

helikalnych, czemu towarzyszy początkowe rozluźnienia struktury nukleobindyny-

2, a następnie do agregacji tego białka. Znaczenie fizjologiczne tego oddziaływania 

nie zostało poznane. 

Zainteresowania badawcze habilitantki w dalszej mierze skupiły się na 

badaniach dwóch fizjologicznych produktów proteolizy nukleobindyny-2: 

nesfatyny-1 i nesfatyny-2 oraz fragmentu stanowiącego ich połączenie określonej 

jako nesfatyna-1/2. Nesfatyna-1 okazała się być peptydem charakteryzującym się 

znacznie większym stopniem nieuporządkowania niż nesfatyna-2. 

Nieuporządkowanie obserwowane dla nesfatyny-1/2 nie jest prostą sumą 

obserwowanych dla jej elementów składowych, dlatego wysnuto hipotezę, że 

nesfatyna-1 przyjmuje konformację bardziej dynamiczną po odcięciu od 

prekursora. Połączenie jej z nesfatyną-2 narzucałoby pewne restrykcje 

strukturalne, które po odcięciu tego fragmentu zwiększałoby jego dynamikę 

prowadząc do zwiększenia dostępnej przestrzeni konformacyjnej, w konsekwencji 

prowadząc do zwiększenia puli partnerów z którym ten peptyd może oddziaływać. 

Do puli tej nie można jednak zaliczyć nesfatyny-2, dla której nie wykazano w tym 

przypadku występowania interakcji. Efekt ograniczenia zmian konformacyjnych 

nesfatyny-1 nie wynika więc ze zdolności oddziaływania tych fragmentów 

z nukleobindyną-2, ale z wiązania kowalencyjnego występującego pomiędzy nimi.  

Zgodnie z oczekiwaniami fragmenty te nie oddziaływały z jonami wapnia, 

oddziaływały za to z jonami cynku. Wiązanie tego jonu przez nesfatynę-1 

prowadziło do zwiększenia kompaktowości tego peptydu i do jego dimeryzacji, 

a dla nesfatyny-2 zwiększenia nieuporządkowania i pozostawało bez wpływu na 

stan oligomeryczny. Co ciekawe dłuższy fragment nesfatyny-1/2 nie zmieniał swej 

dimerycznej formy pod wpływem jonów cynku.  

Habilitantka wykonała także szereg analogicznych badań opartych na 

kurzej nukleobindynie-2 i produktach jej proteolizy wskazując na występowanie 

licznych podobieństw, ale też istotnych różnic pomiędzy tymi homologami. Dla 

obu form nukleobindyny-2 (ludzkiej i kurzej) wykazano tendencję do tworzenia 

struktur amyloidowych pod wpływem wiązania jonów cynku, co w przypadku 

człowieka może mieć duże znaczenie ze względu na występowanie chorób 

neurodegeneracyjnych.  

Habilitantka poddała analizie także trzeci produkt proteolizy 

nukleobindyny-2: nesfatynę-3, która zawiera motyw wiązania jonów wapnia. 
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Okazało się, że oddziaływanie tego jonu ze wspomnianym fragmentem różni się 

w sposób istotny od jego oddziaływania z prekursorem. Nesfatyna-3 wiążąc jon 

wapnia strukturyzuje się bowiem w sposób istotny zwiększając zawartość helisy 

alfa. Proces ten nie był obserwowany dla białka pełnej długości, białka te różniły 

się także progiem stężenia jonów wapnia, które hamowały wrażliwość 

proteolityczną i wpływem obecności jonów dwuwartościowych (Ca++, Mg++, Zn++) 

na ich tendencję do oligomeryzacji.  

Złożoność funkcji fizjologicznych nukleobindyny-2 skłoniła habilitantkę do 

zgłębienia jej roli w procesach nowotworzenia. Owocem tych dociekań jest 

współautorska publikacja przeglądowa, krytycznie syntetyzująca wiedzę 

o dualnej, tkankowo specyficznej roli tego białka w karcynogenezie. 

Podsumowując, habilitantka wniosła kompleksowy wkład w poznanie 

budowy i funkcji nukleobindyny-2 oraz produktów jej proteolizy: aktywnych 

peptydów – nesfatyn. Po pierwsze, opracowała wydajne procedury nadekspresji 

i oczyszczania rekombinowanych form białka, co otworzyło drogę do badań 

strukturalnych i funkcjonalnych. Po drugie, dowiodła, że Nucb2 należy do białek 

z rejonami nieustrukturyzowanymi (IDRs): fragmenty odpowiadające nesfatynie-

1 i -2 tworzą mozaikę segmentów uporządkowanych i giętkich, natomiast część 

nesfatyny-3 pozostaje nieuporządkowana. Tym samym wykazała, iż sama 

nesfatyna-1 jest białkiem zawierającym rejony inherentnie nieuporządkowane 

(IDRs). 

Kluczowym osiągnięciem było również opisanie zależnej od Ca²⁺ 

zmienności konformacyjnej Nucb2, identyfikacja niekanonicznego miejsca 

wiązania Zn²⁺ w domenie nesfatyny-1 oraz szczegółowa charakterystyka interakcji 

obu jonów z nesfatyną-1 i nesfatyną-3. Badania te ujawniły ponadto gatunkową 

swoistość wiązania metali i zasugerowały, że Ca⁺+ i Zn+⁺ mogą regulować proces 

agregacji Nucb2 oraz nesfatyny-1. Habilitantka pokazała także, iż proteoliza 

prekursora nadaje izolowanym nesfatynom nowe cechy strukturalne 

i funkcjonalne, odmienne od odpowiadających im odcinków w pełnej długości 

białku. 

Łącznie rezultaty te dostarczyły spójnego obrazu mechanizmów metalo- 

i strukturo-zależnej regulacji Nucb2/nesfatyn, wyjaśniły różnice między 

prekursorem a peptydami efektorowymi oraz stworzyły solidne podstawy do 

dalszych badań ich roli w homeostazie energetycznej i zaburzeniach 

metabolicznych. 

Drugi cykl obejmuje dwie prace badawcze, powstałe chronologicznie 

przed pierwszym cyklem i będące zwieńczeniem pobytu naukowego habilitantki 

w zespole prof. Enrico Di Cery na Wydziale Medycznym Uniwersytetu Saint Louis. 

Podczas tego pobytu pani doktor Dominika Bystranowska włączyła się 

w prace dotyczące badania struktury protrombiny oraz mezotrombiny, gdzie 

w sposób kompleksowy (od planowania eksperymentów, poprzez ich wykonanie 
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i analizę wyników) zajmowała się wykorzystaniem niezwykle ważnej 

i nowoczesnej techniki wykorzystującej zjawisko FRET do badania pojedynczych 

cząsteczek (smFRET) w jej najbardziej miarodajnej wersji: Försterowski 

rezonansowy transfer energii w pojedynczych cząsteczkach z pulsowo 

naprzemiennym wzbudzaniem (PIE-smFRET, ang: Pulsed Interleaved Excitation 

single-molecule Förster Resonance Energy Transfer). Technika ta jest szczególnie 

istotna w przypadku badania dynamicznych cząsteczek, gdyż umożliwia określenie 

dystrybucji ich stanów konformacyjnych, co jest niezwykle wartościowym 

i unikatowym rezultatem. 

Protrombina jest kluczowym białkiem w kaskadzie krzepnięcia krwi, która 

podlegając kolejnym etapom proteolizy ulega przekształceniu w mezotrombinę 

a następnie w trombinę. Struktura przestrzenna tych białek zawiera rejony 

nieuporządkowane i nie została wcześniej poznana. Prace badawcze habilitantki 

miały więc na celu uzyskanie dynamicznego obrazu tych białek i zagregowanie ich 

ze statycznym obrazem poznanych wcześniej fragmentów. Prace te wpisują się 

więc znakomicie w zainteresowania badawcze pani doktor Bystranowskiej 

koncentrujące się wokół badania białek zawierających rejony nieuporządkowane. 

Podczas prac habilitantka: przygotowała konstrukty genetyczne kodujące 

protrombinę i mezotrombinę, które niosły mutacje umożliwiające podwójne 

znakowanie kowalencyjne i wprowadzające dodatkowe mutacje funkcjonalne; 

wyprodukowała białka w eukariotycznym systemie ekspresyjnym; oczyściła je; 

wyznakowała fluorescencyjnie; wykonała pomiary w obecności różnych 

inhibitorów tego enzymu a następnie zanalizowała rezultaty. Uzyskane wyniki 

pozwoliły na określenie dynamicznych stanów konformacyjnych tych białek, 

poznania detali strukturalnych i określenia ich znaczenia w funkcjonowaniu 

badanych białek.  

Opisane rezultaty uważam za znaczące w poznaniu funkcjonowania tych 

białek a udział habilitantki w tych badaniach jako bardzo istotny. 

Oprócz aktywności naukowych opisanych w dwóch cyklach prac 

habilitantka uczestniczyła w innych projektach badawczych, które stały się 

podstawą dla dalszych czterech opublikowanych już prac oryginalnych i jednej 

pozostającej na etapie wydawniczym. W pracach tych habilitantka zajmowała się 

zastosowaniem specjalistycznej i bardzo wartościowej, ale ze względu na wysoki 

koszt urządzenia – dosyć rzadko stosowanej techniki hydrodynamicznej - 

ultrawirowania analitycznego (AUC, ang Analytical ultracentrifugation). 

W pracach tych badała białka: GCEC i Transtyretyna, a także syntetyczne peptydy 

posiadających zdolność samoorganizacji indukowanej specyficznymi warunkami 

środowiska. Swoje wyniki prezentowała też na konferencjach krajowych 

i zagranicznych. 
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Pani Bystranowska realizuje swoje badania naukowe w rodzimej 

jednostce akademickiej, intensywnie współpracując z wieloma grupami 

badawczymi z Wrocławia, Warszawy, Poznania i Londynu. 

Ze względu na akademicki charakter zatrudnienia doktor Bystranowska 

łączy działalność naukową z obowiązkami dydaktycznymi. Na Politechnice 

Wrocławskiej prowadzi m.in. zajęcia Inżynieria genetyczna w analityce 

i diagnostyce, Biochemia – laboratorium oraz Biochemia z elementami chemii, do 

których opracowała obszerne materiały dydaktyczne. Była promotorką sześciu 

prac magisterskich i szesnastu inżynierskich, a także sprawowała opiekę nad 

dwoma doktorantami, w jednym przypadku jako promotor pomocniczy. 

Pani Bystranowska angażuje się w prace na rzecz społeczności 

akademickiej, aktywnie wspierając działalność organizacyjną katedry i wydziału.  

Kieruje obecnie Pracownią Ultrawirowania Analitycznego przy Katedrze 

Biochemii, Biologii Molekularnej i Biotechnologii, współorganizowała drugi 

międzynarodowy Congress Bio (2016), a w latach 2021 i 2023 pełniła funkcję 

członka komitetu naukowego konferencji ChemBiotIC. Należy do Polskiego 

Towarzystwa Biochemicznego i Polskiego Towarzystwa Biofizycznego, a od 2017 

r. zasiada - obecnie trzecią kadencję - w Radzie Wydziału Chemicznego 

Politechniki Wrocławskiej.  

Dr inż. Anna Bystranowska od lat popularyzuje naukę: organizuje 

i prowadzi pokazy chemiczne dla uczniów w ramach Dolnośląskiego Festiwalu 

Nauki oraz Nocy Politechniki, a wraz z doktorantami opublikowała w krajowym 

czasopiśmie artykuł przybliżający rolę nukleobindyny-2 w karcynogenezie. 

Pracę badawczą i dydaktyczną dr inż. Anny Bystranowskiej uhonorowano 

dwukrotnie nagrodami PRIMUS - za znaczącą aktywność naukową (publikacje 

z 2020 r.) oraz za najwyżej punktowaną publikację uczelni (2022 r.) - a także 

Nagrodą Rektora Politechniki Wrocławskiej za wyróżniający wkład w rozwój 

uczelni (2023 r.) 

 

Parametry bibliometryczne habilitantki nie są szczególnie wysokie, co 

moim zdaniem wynika z faktu, że podejmowana przez nią tematyka wykracza 

poza główny nurt najintensywniej eksplorowanych badań. Nie umniejsza to 

jednak w żaden sposób wartości i jakości prowadzonych prac, które oceniam jako 

wysokie. Warto podkreślić, że artykuły składające się na oceniany dorobek ukazały 

się w renomowanych czasopismach o wysokich współczynnikach wpływu (IF), 

dlatego można spodziewać się, że w najbliższym czasie – mimo niszowej 

specjalizacji – liczba cytowań oraz indeks Hirscha będą rosły. 
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Podsumowanie  

 

Tematyka publikacji pani dr inż. Dominiki Bystranowskiej - obejmujących 

dwa wyodrębnione cykle tematycznie powiązanych artykułów oraz prace 

pozostałe - koncentruje się na zagadnieniach biochemicznych, dzięki czemu 

doskonale wpisuje się w dziedzinę i dyscyplinę, w ramach których habilitantka 

ubiega się o stopień doktora habilitowanego. 

Wszystkie prace ukazały się w renomowanych, recenzowanych 

czasopismach, a ich poziom naukowy został pozytywnie zweryfikowany już na 

etapie procesu wydawniczego. Nie budzą one moich zastrzeżeń; przeciwnie, 

stanowią przykłady bardzo dobrych, odkrywczych i wnikliwych badań z pogranicza 

biochemii i biofizyki. 

Pani dr inż. Dominika Bystranowska wniosła znaczący, określony wkład 

w każdą z publikacji, co potwierdzają oświadczenia współautorów. Jej osiągnięcia 

bez wątpienia poszerzają istniejącą wiedzę i stanowią istotny wkład w rozwój 

dyscypliny. 

Habilitantka prowadzi badania naukowe, efektywnie wykorzystując 

zaplecze swojej macierzystej jednostki i współpracując z licznymi ośrodkami 

w kraju oraz za granicą; ponadto realizowała projekty badawcze podczas 

długoterminowego stażu w jednym z czołowych ośrodków naukowych w USA. 

 

Wniosek końcowy 

 

Uważam, że pani doktor inżynier Dominika Bystranowska, spełnia 

wszystkie wymogi określone w art. 219 ust. 1 pkt 2 Ustawy z dnia 20 lipca 2018 r. 

Popieram zatem starania o nadanie jej stopnia doktora habilitowanego 

w dziedzinie nauk ścisłych i przyrodniczych w dyscyplinie nauki biologiczne. 

 

 

 

Andrzej Górecki 
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