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4. KROTKI OPIS ZAINTERESOWAN | KARIERY NAUKOWE)

W trakcie mojej dotychczasowej kariery naukowej zajmowatem sie réoznymi aspektami degradac;ji i
regulacji poziomow RNA u eukariota i prokariota. Do moich najwazniejszych osiggniec¢ nalezy odkrycie,
ze jedna z drozdzowych nukleaz RNA Dis3L2, ktéra jest zachowana ewolucyjnie miedzy innymi u ludzi,
preferencyjnie degraduje urydylowane czgsteczki RNA. Badania prowadzone nastepnie w innych
organizmach potwierdzity mojg obserwacje, podobng aktywnos$¢ zaobserwowano takze u ludzkiego
odpowiednika wspomnianej nukleazy, aktywnos¢ ta okazata sie kluczowa dla funkcji jakie Dis3L2 petni
w regulacji dojrzewania mikro RNA.

Badania ktore prowadzitem podczas staiu podoktorskiego w Wielkiej Brytanii skupity sie na
metabolizmie energetycznym u eukariota. Fermentacja glukozy ktérg przeprowadzg drozdze jest
procesem analogicznym do aerobowa glikolizy - strategii metabolicznej uzywanej przez wiele komarek
rakowych. W moich badaniach opisatem procesy fermentacji i oddychania u drozdzy z rodzaju
Schizosaccharomyces pombe ktére nie byly wczesniej intensywnie badane pod tym katem.
Zidentyfikowatem geny drozdzowe ktdrych delecja zaburza procesy oddechowe, a takie opisatem
zmiany ekspresji genéw zachodzace podczas zmian strategii energetycznych komaérki.

Moja praca naukowa zaowocowata do tej pory osiemnastoma publikacjami ktére tacznie cytowane
byty ponad 500 razy wedtug portalu Web of Science (ponad 700 razy wedtug aplikacji google scholar).
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Podczas moich stazéw podoktorskich zostatem nagrodzony prestizowymi indywidualnymi
stypendiami naukowymi: Marie Curie Individual Intra-European Fellowship oraz The Royal Society
Newton International Fellowship.

5. WSKAZANIE OSIAGNIECIA WYNIKAJACEGO Z ART. 16 UST. 2 USTAWY Z DNIA 14 MARCA
2003 R. O STOPNIACH NAUKOWYCH | TYTULE NAUKOWYM ORAZ O STOPNIACH | TYTULE W
ZAKRESIE SZTUKI (DZ. U. 2017 R. POZ. 1789):

e tytut osiggniecia naukowego:

Metabolizm energetyczny oraz regulacja poziomu RNA w drozdzach
Schizosaccharomyces pombe.

e publikacje wchodzace w sktad osiggniecia naukowego:

W sktad osiggniecia naukowego wchodzg cztery publikacje naukowe przy ktdrych powstaniu
miatem istotny udziat (szczegdty ponizej). W trzech wymienionych pracach eksperymentalnych
jestem pierwszym autorem, a takze wspottwadrcg koncepcji opisanych badan. Dodatkowo w sktad
osiggniecia naukowego wchodzi praca przeglagdowa, w pracy tej bytem odpowiedzialny za opisanie
procesow degradacji RNA u organizméw eukariotycznych, przygotowanie tej pracy stanowito
istotny wstep do moich pdzniejszych badan tych procesow.

Lista publikacji:

1. Arraiano CM, Andrade JM, Domingues S, Guinote IB, Malecki M, Matos RG, Moreira RN,
Pobre V, Reis FP, Saramago M, Silva lJ, Viegas SC.
The critical role of RNA processing and degradation in the control of gene expression.
FEMS Microbiol Rev. 34(5):883-923. 2010
IF =11.79, Cytowania = 184

2. Malecki M, Viegas SC, Carneiro T, Golik P, Dressaire C, Ferreira MG and Arraiano CM
Characterization of Dis3L2 exoribonuclease discloses a novel RNA degradation pathway in
eukaryotes.

EMBO J. 32(13):1842-54; 2013
IF =10.748, Cytowania = 130

3. Malecki M, Bitton D, Rodriguez-Lopez M, Rallis C, Calavia N, Smith GC, Bahler J
Functional and regulatory profiling of energy metabolism in fission yeast.
Genome biology 17 (1), 240 2016
IF =11.908, Cytowania =5

4, Malecki M, Bihler)
Identifying genes required for respiratory growth of fission yeast.
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Wellcome open research 1 2 2016
To czasopismo nie posiada wskaznika IF.
Cytowania =2

e omowienie celu naukowego ww. prac i osiggnietych wynikdw wraz z oméwieniem ich
ewentualnego wykorzystania.

Podczas mojego pierwszego stazu podoktorskiego w Instituto de Tecnologia Quimica e Biologica
(ITQB-NOVA), zainteresowatem sie tematem degradacji RNA w cytoplazmie komadrek eukariotycznych
i rozpoczatem badania tego procesu w modelu drozdzowym (Schizosaccharomyces pombe). Celem
projektu byto zcharakteryzowanie funkcji enzymu ktdry zidentyfikowany byt przeze mnie jako
potencjalna cytoplazmatyczna egzonukleaza RNA.

W czasie kiedy rozpoczynatem swoje badania znane byly dwie ctoplazmatyczne Sciezki degradacji
transkryptéw kodujacych biatka (mRNA). U drozdzy piekarniczych (Saccharomyces cerevisiae), ktére
sg jednym z najlepiej opisanych pod tym wzgledem organizmoéw modelowych, wiekszo$¢ transkryptéw
cytoplazmatycznych jest degradowana przez egzonukleaze Xrnl w kierunku 5’-3’. Dodatkowo
transkrypty mogga by¢ degradowane w kierunku 3’-5’ i taka reakcja jest katalizowana przez komples
egzosomu. Aktywng podjednostkg kompleksu egzosomu jest egzonukleaza Dis3. W odrdzniniu do
sytuacji u drozdzy piekarniczych, w genomie ludzkim zakodowane sg trzy homologiczne sekencje genu
DIS3 nazwane odpowiednio — DIS3, DIS3L oraz DIS3L2. Analiza filogenetyczna przeprowadzona w
ramach mojego projektu wykazata, ze cytoplazmatyczna egzonukleaza drozdzy z gatunku S. pombe
jest homologiem ludzkiego genu DIS3L2. Fukcja tego enzymu u ludzi nie byta znana, ale mutacje w
genie DIS3L2 sg przyczyna rzadkiego genetycznego schorzenia — syndromu Perlmana.

W mojej pracy poswieconej charakterystyce drozdzowej wersji enzymu Dis3L2, udato sie ustali¢, ze
enzym ten zaangazowany jest w degradacje mRNA w cytoplazmie. Dodatkowo wyniki badan
sugerowaty, ze enzym dziata niezaleznie od kompleksu egzosomu. Delecja genu dis3/2 u drozdzy nie
miata wyraZnego przetozenia na degradacje mRNA, ale gdy delecja ta wprowadzona byta w szczepach
drozdzowych razem z innymi mutacjami wptywajgcymi na efektywnos¢ degradacji mRNA
zaobserwowano zaangazowanie enzymu Dis3I2 w degradacje kodujacych transkryptéw (mRNA).
Dodatkowym dowodem na zaangazowanie Dis3I2 w degradacje RNA w cytoplazmie byt tez fakt, ze
delecja genu dis3/2 byta letalna w potgczeniu z delecjg genu xrnl1 kodujgcego gtéwna egzonukleaze
cytoplazmatyczna.

Innym waznym odkryciem dokonanym przeze mnie w tej pracy byta obserwacja, ze enzym Dis3I2
degraduje preferencyjnie transkrypty, ktére sg zmodyfikowane na konicu 3’ poprzez dodanie
nukleotydéw urydynowych. W ramach projektu oczyscitem biatko Dis312, nadeksprymowane w
bakteriach, i w serii kilku eksperymentéw in vitro zademonstrowatem jego aktywnos¢ a takze silng
preferencje w stosunku do substratdw RNA ktdre byty urydylowane. Ta preferencja do urydylowanych
substratéw ttumaczyta tez wyniki ktére zaobserwowatem in vivo — akumulacje urydylowanych
czasteczek mRNA w szczepach z delecjg genu dis3/2.

Na podstawie otrzymanych wynikdéw moglismy zaproponowac, ze urydylacja substratow RNA
powoduje ich degradacje przez egzonukleaze Dis3l2, a takze, ze degradacja RNA przez enzym dis3I2
stanowi alternatywng, nieopisang wczesniej, droge degradacji mRNA w cytoplazmie. Rezultatem tej
pracy byta publikacja Malecki i wsp. 2013 EMBO J. W tym okresie przygotowatem takze rozdziat
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dotyczacy degradacji RNA u eukariota do artykutu przegladowego Arraiano i wsp. 2010 FEMS
Microbiol Rev..

W czasie, kiedy opublikowatem otrzymane wyniki w czasopismie EMBO J inna grupa badawcza
zademonstrowata, ze podobnie jak w przypadku drozdzowego biatka, ludzki enzym Dis3L2 takze
preferencyjnie degraduje urydylowane RNA. Aktywnos¢ ta w komdrkach ludzkich jest istotna do
regulacji poziomow mikro RNA (miRNA) a jej zaburzenie prowadzi miedzy innymi do zaburzen rozwoju
embrionalnego. Do dzisiaj urydylacja i degradacja transkryptow przez enzym Dis3L2 zostata pokazna
dla réznych klas transkryptéw i u réznych organizmoéw eukariotycznych.

M¢j drugi staz podoktorski odbytem jako pracownik laboratorium regulacji genomu na University
College London. Moja praca w Wielkiej Brytanii dotyczyta metabolizmu energetycznego drozdzy S.
pombe, badatem takze czynniki regulujgce zmiany poziomu transkryptéw zachodzgce w odpowiedzi
na zmiany strategii metabolicznych. Dodatkowo bytem zainteresowany identyfikacjg czynnikow
regulujacych réwnowage miedzy dwoma gtownymi strategiami energetycznymi u eukariota —
oddychaniem i fermentacja.

Metabolizm energetyczny lezy u podstawy funkcjonowania kazdej zywej komaorki. Drozdze S.pombe w
pozywkach z duzg iloscig glukozy uzyskujg energie gtéwnie na drodze fermentacji, niezaleznie od
dostepnosci tlenu. Fermentacja w warunkach tlenowych, ktéra skutkuje szybkim wzrostem komérek,
charakteryzuje takze metabolizm wielu komdrek rakowych. Procesowi fermentacji w warunkach
tlenowych poswiecono wiele uwagi i jest on bardzo dobrze opisany, gtdwne strategie energetyczne —
fermentacja i oddychanie byty szczegdlnie doktadnie badane u drozdzy piekarniczych (S. cerevisiae).
Drozdze z gatunku S. pombe nie byty przedtem intensywnie badane pod wzgledem strategii
metabolicznych, a poniewaz ewolucyjnie te dwa gatunki sg od siebie bardzo oddalone
wywnioskowatem, ze badanie metabolizmu energetycznego w S. pombe jest dobrg strategia na
odkrycie nowych czynnikéw i procesdw waznych dla regulacji strategii metabolicznych u eucariota ale
nie konserwowanych u drozdzy piekarniczych.

Mozliwos¢ taka sugerowaty tez rdznice miedzy drozdzami piekarniczymi a S. pombe jesli chodzi o
funkcje mitochondrialne. Dziedziczenie mitochondriéw, organizacja genomu mitochondrialnego, a
takze fakt ze S. pombe nie mogg jak drozdze piekarnicze straci¢ genomu mitochondrialnego sugeruja,
ze regulacja metabolizmu oddechowego u S. pombe pod wieloma wzgledami jest bardziej podobna do
regulacji u wyzszych eukariota w tym ludzi.

Metabolizm oddechowy jest aktywowany u drozdzy kiedy hoduje sie je na nieoptymalnym zrédle
wegla, na przyktad na glicerolu lub galaktozie w przypadku S. pombe. Uzywajac tej strategii
przeprowadzitem analizy funkcjonalne majgce na celu zidentyfikowanie genéw zaangazowanych w
regulacje metabolizmu oddechowego. W wysokoprzpustowej analizie wykorzystatem kolekcje
nieletalnych deletantow réznych gendéw drozdzowych, kolekcja ta zawiera okoto 3400 haploidalnych
szczepdw delecyjnych (70% wszystkich genéw drozdzowych). Wzrost szczepéw zawartych w kolekgcji
monitorowany byt na réznych podtozach: glukozie, glicerolu oraz galaktozie. Dzieki tej analizie bytem
w stanie zidentyfikowaé geny ktdre sg istotne dla wzrostu w warunkach kiedy komoérka uzywa
oddychania tlenowego do produkcji energii. Byta to pierwsza analiza tego typu przeprowadzona dla
drozdzy z gatunku S. pombe.

Oryginalna kolekcja szczepéw delecyjnych skonstruowana byta w szczepach auksotroficznych (nie
potrafigcych zsyntetyzowac adeniny, histydyny oraz uracylu). W trakcie mojej pracy przygotowatem
zmodyfikowang kolekcje deletantow z ktdrej usungtem markery auksotroficzne (poprzez krzyzowanie
i odpowienig selekcje). Ta nowa kolekcja zostata nastepnie uzyta do zidentyfikowania gendw ktore sg
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istotne do wzrostu na podfozu indukujgcym metabolizm oddechowy. Nastepnie rezultaty otrzymane
z uzyciem kolekcji szczepéw z auksotrofiami oraz kolekcji szczepdw z ktdrej auksotrofie zostaty
usuniete, zostaty poréwnane. Poréwnanie to dobitnie pokazato, ze auksotrofie obecne w oryginalnej
kolekcji majg wptyw na metabolizm oddechowy. Czes¢ rezultatow dotyczgca przygotowania kolekgcji
prototroficznej oraz jej pordwnania z kolekcjg auksotroficzng zostata opublikowana w Malecki i Bahler
2016 Wellcome open research.

W dalszej czesci badan nad metabolizmem energetycznym drozdzy poréwnatem poziomy
transkryptéw komodrek hodowanych na podtozu oddechowym (glicerol) wzgledem komdrek
hodowanych na podtozu fermentacyjnym (glukoza). Uzytem do tego tchniki wysokoprzepustowego
sekwencjonowania RNA (New Generation Sequencing — NGS). Najwazniejszym wynikiem tej analizy
byta obserwacja, ze zmiany poziomdéw transkryptédw bardzo dobrze obrazujg przewidziane zmiany
metabolizmu komdrkowego. Dodatkowo uzytem techniki analizy mikromacierzowej (microarray) do
obserwacji zmian poziomoéw transkryptéw komdrkowych po zamianie Zrodta wegla z
fermentowalnego na niefermentowalne. Zaobserwowatem, ze podczas przystosowywania sie do
nowego 7rodta wegla, i nowego typu metabolizmu, geny kodujgce enzymy wazine w procesie
oddychania komérkowego sg aktywowane w skoordynowany sposéb a ich aktywacja osigga najwyzszy
poziom po okoto pdét godziny od zmiany pozywki, po czym poziom tych transkryptéw znowu spada.
Uzywajgc wszystkich otrzymanych danych wytypowatem nastepnie czynniki transkrypcyjne
potencjalnie zaangazowane w koordynowanie zaobserwowanych zmian.

Dodatkowo przeanalizowatem odpowiedz transkrypcyjng indukowang przez zaburzenia metabolizmu
oddechowego, na przyktad przez zahamowanie aktywnosci tancucha oddechowego (Electron
Transport Chain - ETC). Zaobserwowatem, ze chemiczne lub genetyczne uszkodzenie ETC powoduje
obnizenie poziomdw transkryptéw gendéw kodujgcych podjednostki komplekséw ETC. Sytuacja ta jest
podobna do sytuacji obserwowanej podczas zaburzenia metabolizmu oddechowego w komdrkach
ludzkich.

Wszystkie przeprowadzone analizy pozwolity zidentyfikowac¢ geny zaangazowane w metabolizm
oddechowy o drozdzy z gatunku S. pombe. Warto podkresli¢ ze byty to pierwsze kompleksowe analizy
tego typu. Rezultaty mojej pracy stanowig podstawe do przysztych badan dotyczacych bardziej
szczegdtowych aspektéw regulacji metabolizmu energetycznego. Otrzymane dane sg publicznie
dostepne, wzbogacity tez adnotacje gendw zamieszczone w bazie danych dedykowanej S. pombe
(PomBase). Wyniki opisanej pracy zostaty opublikowane w Malecki i wsp. 2016 Genome biology.

6. OMOWIENIE POZOSTALYCH OSIAGNIEC NAUKOWO - BADAWCZYCH.

Pozostate osiggniecia naukowo-badawcze mogg by¢ podzielone na (i) publikacje ktére byty wynikiem
mojej pracy na Uniwersytecie Warszawskim przed uzyskaniem stopnia doktora (ii) publikacje ktére
byty wynikiem pracy wykonanej podczas stazu podoktorskiego w Portugalii (ITQB-NOVA), oraz (iii)
publikacje ktdre byty wynikiem pracy wykonanej podczas stazu w odbywanego w Wielkiej Brytanii
(UCL).
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e Publikacje otrzymane w wyniku pracy wykonanej przed otrzymaniem doktoratu:

Przed uzyskaniem stopnia doktora gtédwnym tematem moich badan byta biochemiczna
charakterystyka aktywnosci komplesu degradosomu mitochondrialnego drozdzy Saccharomyces
cerevisiae (mtEXO). Kompleks ten ztozony jest z dwu biatek, helikazy Suv3 oaz egzonukleazy Dssl.
Praca ta zaowocowata publikacjg opisujgcg zaleznosci mierzonych in vitro aktywnsci enzymatycznych
podjednostek tego kompleksu wzgledem siebie (Malecki i wsp. J Mol Biol 2007). Dodatkowo
przygotowane zostaty dwie publikacje opisujgce metody ktérych uzywatem do badan aktywnosci
biatek kompleksu (Malecki i wsp. Methods Enzymol. 2008, Malecki i wsp. Methods Mol Biol. 2010).

W tym okresie bytem tez zaangazowany w pomoc przy projektach innych cztonkdw zespotu (Puchta i
wsp. Genetics 2010, Gewartowski i wsp. Acta Biochim Pol 2006), dodatkowo bratem udzit w
przygotowaniu dwu artykutow przeglagdowych opisujgcych mechanizmy degradacji RNA (Szczesny i
wsp. Biochim Biophys Acta 2012, Malecki & Stepien Postepy Biochemii 2003)

Lista publikacji:

1. Szczesny RJ, Borowski LS, Malecki M, Wojcik MA, Stepien PP, Golik P; RNA Degradation in
Yeast and Human Mitochondria.

Biochim Biophys Acta. 2012, 1819(9-10):1027-34
IF = 5.4, Cytowania = 22

2. Malecki M, Stepien PP, Golik P Assays of the helicase, ATPase, and exoribonuclease activities
of the yeast mitochondrial degradosome.
Methods Mol Biol. 2010, 587:339-58.

IF = 1.71 (wedtug researchgate), Cytowania = 6.

3. Puchta O, Lubas M, Lipinski KA, Piatkowski J, Malecki M, Golik P; DMR1 (CCM1/YGR150C) of
Saccharomyces cerevisiae encodes an RNA-binding protein from the pentatricopeptide
repeat family required for the maintenance of the mitochondrial 15S ribosomal RNA.
Genetics. 2010, 184(4):959-73.

IF = 4.08, Cytowania = 18.

4. Malecki M, Jedrzejczak R, Puchta O, Stepien PP, Golik P; In vivo and in vitro approaches for
studying the yeast mitochondrial RNA degradosome complex
Methods Enzymol. 2008, 447:463-88.

IF = 2.31, Cytowania = 10.

5. Malecki M, Jedrzejczak R, Stepien PP, Golik P. In vitro reconstitution and characterization of
the yeast mitochondrial degradosome complex unravels tight functional interdependence.
J Mol Biol. 2007, 372(1):23-36.

IF = 4.47, Cytowania = 36.

6. Gewartowski K, Tomecki R, Muchowski L, Dmochowska A, Dzwonek A, Malecki M, Skurzak
H, Ostrowski J, Stepien PP; Up-regulation of human PNPase mRNA by beta interferon has no
effect on protein level in melanoma cell lines.

Acta Biochim Pol 2006, 53(1):179-88
IF = 1.46, Cytowania =7

7. Malecki M, Stepien PP; Mechanizmy degradacji mRNA.

Postepy Biochemii 2003 49 (2), 58-67
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e Publikacje otrzymane w wyniku pracy wykonanej na pierwszym stazu podoktorskim
(ITQB, Portugalia)

Moja praca podczas stazu podoktorskiego odbywanego w ITQB skupiata sie wokét badania funkgji
enzymu Dis3L2 w drozdzach Schizosaccharomyces pombe, ten aspekt zostat doktaniej omdéwiony w
sekcji opisujgcej moje gtéwne osiggniecie naukowe. Dodatkowo bytem zaangazowany w badanie
funkcji egzonukleaz RNA u bakterii Escherichia coli. Ta cze$¢ mojej aktywnosci zaowocowata publikacjg
w ktérej pokazujemy, ze jedna z gtdwnych bakteryjnych egzonukeaz RNaza R oddziatuje z
bakteryjnymi rybosomami (Malecki i wsp. BMC Microbiol 2014). Bytem tez zaangazowany w
przygotowanie kilku artykutéw przegladowych dotyczgcych réznych aspektéw degradacji RNA u
eukariota i prokariota (Barria i wasp. Microbiology 2013, Reis i wsp. Wiley Interdisciplinary Reviews:
RNA 2013, Matos i wsp. Ribonucleases 2011).

Lista publikacji (bez publikacji uwzglednionych w punkcie 5) :

1. Malecki M, Barria C, Arraiano CM; Characterization of the RNase R association with
ribosomes.
BMC Microbiol. 2014, Feb 11; 14:34
IF =2.97, Cytowania =9.

2. Barria C, Malecki M, Arraiano CM; Bacterial adaptation to cold.
Microbiology. 2013 Dec;159(Pt 12):2437-43
IF =2.835, Cytowania =79.

3. Reis FP, Pobre V, Silva IJ, Malecki M, Arraiano CM; The RNase II/RNB family of
exoribonucleases: putting the ‘Dis’ in disease
Wiley Interdisciplinary Reviews: RNA 2013 4(5), 607-615
IF =6.15, Cytowania = 18.

4. Matos RM, Pobre V, Reis FP, Malecki M, Andrade JM, Arraiano CM; Structure and
degradation mechanisms of 3’ to 5’ exoribonucleases
Ribonucleases, 2011 193-222 (rozdziat ksigzki), Czes¢ serii Nucleic Acids and Molecular
Biology wydawnictwo Springer, Cytowania = 5.

Publikacje otrzymane w wyniku pracy wykonanej na drugim stazu podoktorskim (UCL).

Podczas mojego drugiego stazu podoktorskiego bytem zaangazowany w prace opisujgce kontrole
metabolizmu energetycznego u drozdzy Schizosaccharomyces pombe, ten aspekt jest opisany
doktadniej w sekcji dotyczacej mojego gtéwnego osiggnieci anaukowego. Dodatkowo zaangazowany
bytem w projekty innych cztonkéw zespotu naukowego w ktérym pracowatem (Bitton i wsp. Genome
Res 2015, Ellis i wsp. Genetics 2018, Atkinson i wsp. RNA 2018). Czes$¢ prac z tego okresu mojej
dziatalnosci naukowej nadal bedzie opublikowana, w przygotowaniu jest artykut w ktdrym jestem
pierwszym autorem, dotyczacy tematu metabolizmu energetycznego drozdzy. Dodatkowo
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opublikowany bedzie artykut opisujacy funkcje niekodujgcych RNA u drozdzy w ktorym bede jednym

z gtéwnych wykonawcow.

Lista publikacji (bez publikacji opisanych w punkcie 5) :

1.

Bitton DA, Atkinson SR, Rallis C, Smith GC, Ellis DA, Chen YY, Malecki M, Codlin S, Lemay JF,
Cotobal C, Bachand F, Marguerat S, Mata J, Bahler J; Widespread exon skipping triggers
degradation by nuclear RNA surveillance in fission yeast.

Genome Res. 2015, 25(6):884-96

IF =11.35, Cytowania = 21.

Ellis DA, Mustonen V, Rodriguez-Lépez M, Rallis C, Malecki M, Jeffares DC, Bahler J;
Uncovering natural longevity alleles from intercrossed pools of aging fission yeast cells.
Genetics 2018, 210 (2), 733-744

IF =4.07, Cytowania = 0.

Atkinson SR, Marguerat S, Bitton DA, Rodriguez-Lopez M, Rallis C, Lemay JF, Cotobal C,
Malecki M, Smialowski P, Mata J, Korber P, Bachand F, Bahler J; Long noncoding RNA
repertoire and targeting by nuclear exosome, cytoplasmic exonuclease, and RNAi in fission
yeast.

RNA 2018, 24 (9), 1195-1213

IF =4.49, Cytowania =0.

Pozostate osiggniecia naukowo-badawcze.

Moje pozostate osiagniecia naukowe zostaty wymienione szczegdétowo w zatgczniku numer 4 (Wykaz

opublikowanych prac naukowych i innych osiggniec).
W skrdcie, wéréd najwazniejszych dla mnie osiggnie¢ poza opublikowanymi pracami nalezy

wymienic:

Michat Matecki

1. Przygotowane przeze mnie projekty grantéw byly nagradzane w prestizowych
konkursach krajowych i miedzynarodowych. Dotychczas moje projekty zostaty
nagrodzone grantami

= |ntra-European Fellowship for Career Development (MC-IEF) 2010-2012
(catkowita kwota dofinansowania - 149 783 EUR)

=  Mobilno$¢ Plus 2014* ( catkowita kwota dofinansowania — 324 000 PLN)
* nie przyjatem grantu w zwigzku z otrzymaniem w tym samym czasie
stypendium Royal Society.

= Royal Society Newton International Fellowship 2014 (catkowita kwota
dofinansowania - 96 000 GBP)

=  Grant FIRST TEAM Fundacji na rzecz Nauki Polskiej (FNP) 2018-2021
(catkowita kwota dofinansowania — 1 999 645 PLN)

2. Odbytem dwa staze podoktorskie w prestizowych zagranicznych instytucjach (ITQB-
NOVA (Instituto Tecnologia Quimica e Biologica) , Portugalia; UCL (University College
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London), Wielka Brytania). Zdobycie pozycji na stazu podoktorskim wigzato siez
przejsciem procedur rekrutacyjnych w obydwu osrodkach.

3. Dzigki stazom podoktorskim a takze uczestnictwu w kilkunastu konferencjach
naukowych na catym $wiecie udato mi sie zbudowac sie¢ kontaktéw z uznanymi
naukowcami ze swojej dziedziny.

4. W czasie mojego doktoratu bratem udziat w przygotowaniu i prowadzeniu ¢wiczen dla
studentow Uniwersytetu Warszawskiego, dodatkowo w trakcie mojej kariery
prowadzitem opiekg naukowa nad pracg laboratoryjng studentéw na réznych etapach
kariery (w sumie opiekowatem sie pracg 16-stu 0séb).

5. Dzigki doswiadczeniu zdobytemu za granica, a takze uczestnictwu w kursach i
szkoleniach udato mi sie poszerzy¢ znacznie wahlarz moich umiejetnosci. Moja praca
przed doktoratem skupiata sie na badaniu wtasciwisci biochemicznych biatek
zaangazowanych w metabolizm RNA. Po doktoracie miatem okazje pozna¢ techniki pracy
z drozdzami, nauczy¢ sie nowoczesnych technik wysokoprzepustowego
sekwencjonowania, analizy mikromacierzowych, oraz komputerowej analizy danychii
podstaw programowania.

Z powazaniem

Dr Michat Matecki

Lidol” dodol
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