H. SKROCONY OPIS PROJEKTU

1. Cel naukowy projektu

Wiele spotecznych i biologicznych proceséw mozna modelowaé jako systemy oddziatujacych obiektéw. Naszym
celem jest wyprowadzenie makroskopowego zachowania takich uktadéw z mikroskopowych oddziatywan pomigedzy
poszczeg6lnymi obiektami, takimi jak czasteczki RNA i biatka w biochemicznych reakcjach ekspresji i regulacji
gendw, zwierzgta w modelach ekologicznych i ewolucyjnych, czy tez ludzie w procesach spotecznych. Zazwyczaj
uktady takie opisywane sa przez réwnania rézniczkowe: réwnania kinetyki chemicznej opisujace zmiany koncen-
tracji substratéw i produktéw w procesach biochemicznych, rdwnania dynamiki replikatorowej opisujace ewolucje
czgstosci wystgpowania poszczegdlnych strategii w grach ewolucyjnych. Jednakze, w wielu komoérkach, liczba mole-
kut bialek i innych substancji moze by¢ bardzo mata [13], jak réwniez populacje oddziatujacych osobnikéw w grach
ewolucyjnych sg skoficzone i niezbyt duze [18]. Zatem konstruujac matematyczne modele opisujace takie uktady
powinni$my takze braé¢ pod uwage wystgpowanie stochastycznych fluktuacji.

Dodatkowo, zazwyczaj zaktada sig, ze reakcje zachodza btyskawicznie, a ich efekty sa natychmiastowe. W rzeczy-
wisto$ci wszelkie procesy biochemiczne sa rozciagnigte w czasie, a produkty reakcji pojawiaja si¢ po pewnym czasie
od chwili jej rozpoczgcia. Podobnie w modelach ekologicznych, rezultaty oddzialywarn pomigdzy osobnikami poja-
wiaja si¢ w przysztosci. W modelach spotecznych, ludzie podejmuja decyzje na podstawie informacji o zdarzeniach,
ktére zaszty w przesztosci. Dlatego tez jest bardzo wazne, abySmy uwzgledniali opéZnienia czasowe w konstrukcji
matematycznych modeli proceséw biologicznych i spotecznych. W tym celu zajmiemy si¢ 0og6lna teorig stochastycz-
nych uktadéw dynamicznych z opdZnieniami czasowymi, konstrukcja efektywnych technik przydatnych w badaniu
takich uktadéw.

Nasz projekt ma charakter interdyscyplinarny. Zainspirowani jesteSmy problemami i pytaniami w naukach bio-
logicznych. Skonstruujemy odpowiednie matematyczne modele (lub zmodyfikujemy klasyczne modele): model eks-
presji genu z ujemnym lub dodatnim sprz¢zeniem zwrotnym, przetaczniki genetyczne z dwoma rodzajami rywali-
zujacych bialek, modele ekspresji genu i gier ewolucyjnych z wieloma opdZnieniami czasowymi. Doprowadzi to do
interesujacych pytafi matematycznych. Aby na nie odpowiedzie¢, rozwiniemy nowe matematyczne teorie i techniki:
1) Teorig osobliwych zaburzefi skokowych proceséw Markowa, 2) Rozwinigcia niskotemperaturowe (wokét zerowego
szumu) stacjonarnych rozktadéw prawdopodobienistwa proceséw stochastycznych nie spetniajacych warunkéw row-
nowagi szczegotowej, 3) Matematyczne podstawy metody samouzgodnionego pola Sredniego oparte na optymalizacji
Ww przestrzeni miar probabilistycznych.

Obiektami naszych badan beda réwnania rézniczkowe i stochastyczne procesy skokowe z op6Znieniami czaso-
wymi. Bedziemy chcieli otrzyma¢ Sciste i przyblizone wyrazenia na stacjonarne rozktady prawdopodobienistwa i ich
charakterystyki, warto$ci oczekiwane i wariancje réznych zmiennych losowych, ktére charakteryzuja badane procesy.
Zmienne te opisywaé moga liczbe bialek w komoérkach lub liczbe osobnikéw o okreslonym fenotypie, uzywajacych
okreSlonych strategii.

2. Znaczenie projektu

Zazwyczaj opdZnienia czasowe wprowadzane sa dos¢ arbitralnie do réwnan rézniczkowych, bez fundamentalnego
mikroskopowego modelowania oddzialywan obiektow, ktérych maja dotyczy¢ te r6wnania. Przy modelowaniu biolo-
gicznych i spotecznych proceséw bardzo wazne jest branie pod uwage przyczyny opdznien czasowych. W niniejszym
projekcie zbadamy mikroskopowe podstawy klasycznych réwnai z opdZnieniami czasowymi, skonstruujemy tez no-
we modele matematyczne. W skoniczonych (a takze nieskoriczonych) populacjach, potaczone efekty opdZnien czaso-
wych i stochastycznych zaburzen czgsto prowadza do nieoczekiwanych wtasnosci uktadéw. Uktady deterministyczne
moga posiadac kilka stanéw stacjonarnych z odpowiednimi basenami przyciagania. W odpowiadajacych im modelach
stochastycznych, niektére z tych standw moga okazac si¢ stochastycznie niestabilne. Dodatkowo, opéZnienia czasowe
moga zmienia¢ stochastyczna stabilno$¢ poszczegdlnych stanéw [21,22].

Klasyczny juz przyktad wskazujacy na konieczno$¢ precyzyjnego modelowania matematycznego dotyczy modelu
ekspresji genu z opézniong degradacja. W pracy [6] argumentowano, ze potaczone dzialania opdZnienia czasowego
procesu degradacji i stochastycznych fluktuacji w procesach urodzin (produkcja biatka z DNA) i $mierci (degrada-
cja biatka) prowadza do oscylacji. W pracy [5] pokazaliSmy, ze wszystkie okresowe rozwiazania tego modelu, przy
istotnych biochemicznie warunkach poczatkowych, przyjmuja warto$ci ujemne. W pracy [19] wykazaliSmy, ze w po-
prawnie zbudowanym modelu (gdzie czasteczki raz wybrane do degradacji nie moga by¢ do niej wybrane jeszcze
raz) oscylacje nie wystgpuja. Dodatkowo w pracy [4] przeanalizowali§my modele deterministyczne zaproponowane



w [6] i pokazaliSmy, ze w tym wypadku oscylacje moga wystgpowac tylko w modelu, w ktérym sprzezenie zwrotne
dziala poprzez kompleksy czastek a uktad sktada si¢ z trzech nieliniowych réwnan rézniczkowych z opdznieniem.
W niniejszym projekcie chcemy rozwinaé nasza metode z [19] w zastosowaniu do innych modeli ekspresji i regulacji
genow.

W grach ewolucyjnych, rézniczkowe réwnanie replikatorowe opisuje ewolucje czgstosci wystgpowania poszcze-
g6lnych strategii [10, 11]. W grze dwuosobowej z dwiema strategiami i asymptotycznie stabilnym wewnetrznym
punktem réwnowagi (mieszang réwnowaga Nasha) po wprowadzeniu opdZnienia czasowego udowodniono, ze punkt
wewngtrzny jest stabilny dla matych opdZniefi, natomiast dla duzych opéZnient punkt ten traci stabilnos$¢ i zachodzi
bifurkacja Hopfa [28]. Modelujac taka gre¢ na poziomie mikroskopowym (réwnania réznicowe na liczby osobnikow
grajacych réznymi strategiami) udowodnili§my, ze w zaleznoS$ci od charakteru opdZnienia, po przejsciu granicznym (z
liczba graczy do nieskoniczonosci) otrzymujemy rownanie i wynik z [28], albo inne klasy réwnan, dla ktérych punkt
stacjonarny jest asymptotycznie stabilny dla dowolnych opdZniefi [1]. Powyzsze wyniki udowodniliSmy w sposéb
bezposredni, bez odwolywania si¢ do standardowych twierdzen teorii rownan z opéZnionym argumentem. Jednym
z celéw niniejszego projektu jest rozwinigcie tej metody i zastosowanie jej w innych grach ewolucyjnych, zwlaszcza
z wieloma asymptotycznie stabilnymi punktami stacjonarnymi i zaburzeniami stochastycznymi.

W sposéb szczegdlny zajmiemy si¢ uktadami z matymi opéZnieniami czasowymi. Jednym z celéw naszego pro-
jektu bedzie matematyczna analiza dynamiki uktadéw stochastycznych z op6éZnieniem gdy wielkoS¢ opdzZnienia dazy
do zera a takze konstrukcja rozwinigcia (wzgledem matego opéZznienia) miary stacjonarnej stochastycznych proce-
sow skokowych. Analiza taka byta ostatnio przeprowadzona w [12] dla ruchu Browna czastek w granicy matej masy
oraz dla obwodéw elektrycznych z wejSciowym kolorowym szumem i opéZnionym sprz¢zeniem zwrotnym [25]. Na-
szym ogblnym celem matematycznym bedzie tutaj rozwinigcie teorii osobliwych zaburzen dla skokowych proceséw
Markowa i zastosowanie jej w modelach z matym parametrem - malym opdZnieniem lub odwrotnoscia szybkosci
przetaczania genu w uktadach ze sprzg¢zeniem zwrotnym.

W niniejszym projekcie rozwiniemy teori¢ pola Sredniego, stochastycznej stabilnos$ci oraz wspomnianych wy-
zej zaburzen osobliwych skokowych proceséw Markowa. Z drugiej strony, uzyskane wzory i matematyczne opisy
zachowan moga by¢ bardzo uzyteczne w biologii obliczeniowej do zrozumienia zaleznos$ci pomigdzy réznymi bio-
chemicznymi procesami, do kalibrowania r6znych parametréw reakcji oraz do przyspieszenia czasochtonnych symu-
lacji komputerowych. W biologii ewolucyjnej wyniki nasze pozwola na zrozumienie zaleznosci wymierania pewnych
fenotypéw od rodzajéw losowych zaburzen i opdznien czasowych.

3. Koncepcja i plan badan

Zbadamy taczne efekty opdznien czasowych i zaburzen stochastycznych w modelach ekspresji i regulacji ge-
néw. Bedziemy jednoczes$nie analizowa¢ matematyczne problemy wystepujace w modelach biologii molekularne;j
(stochastyczne procesy biochemiczne) i ewolucyjnej (stochastyczne gry ewolucyjne). Takie podejscie pozwoli nam
na przenoszenie wypracowanych koncepcji i technik matematycznych pomigdzy modelami biologicznymi i spolecz-
nymi. Zbadamy matematyczne podstawy i stosowalnos$¢ réznych przyblizen i uzyjemy ich modyfikacji w r6znych
modelach matematycznych. W szczeg6lnosci poSwigcimy nasza uwage metodom samouzgodnionego pola Sredniego.
Metody te byty rozwinigte do badania uktadéw wielu oddziatujacych czastek. Ostatnio z powodzeniem byly zasto-
sowane w uktadach biologicznych [20]. Bedziemy tez rozwija¢ koncepcje stochastycznej stabilnoSci w zaburzonych
losowo uktadach deterministycznych [8] oraz osobliwych zaburzen skokowych proceséw Markowa [12,25]. Uzyskane
modyfikacje powyzszych metod zastosujemy do badania zachowari wyzej przedstawionych uktadéw.

Zadania badawcze:

1. Wplyw op6znien na zachowanie ukltadow genetycznych ze sprzezeniami zwrotnymi

W najprostszym modelu stochastycznym regulacji genu, czasteczki biatka sa produkowane bezposrednio z DNA i
moga degradowac. Dodatkowo, czasteczki biatka moga wiaza¢ si¢ z odpowiednimi miejscami na DNA ogranicza-
jac lub aktywujac produkcje biatka. Opisujemy to czterema powiazanymi ze sobg skokowymi procesami Markowa
odpowiadajacymi produkcji i degradacji biatka oraz przetaczaniu si¢ genu pomigdzy stanem zwigzanym z biatkiem
i niezwigzanym. Jednym z celéw tego zadania jest wyprowadzenie wyrazei na warto$¢ Srednia i wariancj¢ liczby
czasteczek biatka w stanie stacjonarnym. Modele te byty badane w réznego rodzaju przyblizeniach, w szczegdl-
nosci dla nieskoriczenie szybkiego przetaczania, réwniez w obecnosci op6zZnien czasowych [14]. Naszym celem
bedzie matematyczna analiza pelnego modelu [20] i jego rozszerzen z op6Znieniami czasowymi.

W uktadach genetycznych z samoaktywacja oraz w przelacznikach genetycznych (gdzie dwa rodaje biatek
ograniczaja wzajemnie swoja produkcje) dla pewnego zestawu parametrow, stacjonarny rozktad prawdopodobien-



stwa liczby czasteczek biatka moze by¢ bimodalny. Celem niniejszego zadania jest konstrukcja odpowiednich
zmiennych opisujacych bistabilnosci (przeskakiwanie uktadu pomigdzy dwoma stanami), wyprowadzenie wyra-
zen na odpowiednie warunkowe warto$ci oczekiwane i wariancje oraz zbadanie wptywu opdZniefi czasowych na
zachowanie takich uktadéw. W przypadku deterministycznym udowodnili§my ogdlne twierdzenia dotyczace ist-
nienia i kierunku bifurkacji Hopfa dla uktadu ze sprzg¢zeniem zwrotnym [3], natomiast dla ogélnej klasy zagadnien
pokazaliSmy, Ze stan stacjonarny jest globalnie asymptotycznie stabilny [2]. Ciekawe wydaje si¢ zbadanie wptywu
na dynamike rozwiazan stochastyki oraz szybkosci przetaczania genu.

2. Rownowaga szczegolowa w stochastycznych ukladach biologicznych

W najprostszym modelu stochastycznym ekspresji genu bez regulacji, opisanym standardowym procesem urodzin
i Smierci, spetniony jest warunek tak zwanej rownowagi szczegélowej: w stanie stacjonarnym nie wystepuja prze-
ptywy (jest on niezmienniczy ze wzgledu na odwrdcenie strzatki czasu). Zaréwno regulacja jak i opdZnienia zabu-
rzaja rownowage szczegdtowa. Jednym z naszych celéw jest konstrukcja rozwinigcia stacjonarnego rozktadu praw-
dopodobienistwa woko6t rownowagi szczegétowej dla uktadéw stochastycznych z matymi opdZnieniami i szybkim
przetaczaniem genu. Bedziemy chcieli uogélni¢ metodg zaproponowana w [7]. Celem ogdlnym jest konstrukcja
rozwinigcia niskotemperaturowego dla uktadéw nie spetniajacych réwnowagi szczegétowej w analogii do rozwi-
nigcia niskotemperaturowego w klasycznych gazach sieciowych typu Isinga (teoria Pirogova-Sinai [23, 24, 26]).
Wstepne wyniki zostaty uzyskane w [15-17].

3. Osobliwe zaburzenia skokowych procesow Markowa
Zajmiemy si¢ matematyczng analiza rozwinigcia miar stacjonarnych odpowiednich stochastycznych proceséw
skokowych wzgledem matego op6Znienia i nieskoficzenie szybkiego przetaczania genu. Rozwiniemy w tym celu
metode osobliwych zaburzen generatorow skokowych proceséw Markowa. Metoda osobliwych zaburzen byta za-
stosownana w [12] do badania stochastycznych réwnaf rézniczkowych opisujacych ruch czastek w granicy mate;j
masy i w [25] do uktadéw elektrycznych w granicy matej czasowej korelacji odpowiedniego procesu stochastycz-
nego i matego opdZnienia.

4. Stabilnos$¢ stanow stacjonarnych w modelach z wieloma op6Znieniami
Konstrukcja i zbadanie matematycznych wtasnoSci modeli gier ewolucyjnych z wieloma opdznieniami w kontek-
Scie mozliwej zmiany polozenia stanéw stacjonarnych pod wplywem potaczonych efektéw opdznieri i losowych
zaburzen. Wstgpne wyniki zostaly uzyskane przez wnioskodawce w deterministycznym modelu z opéZnieniami
zaleznymi od strategii. Zastosowanie formalizmu skokowych proceséw Markowa (uzywanego w modelach eks-
presji genéw z wieloma opdZnieniami w Zadaniu 1) do gier ewolucyjnych z op6Znieniami czasowymi (procesy
skokowe bez opdznien byty rozwazane w grach ewolucyjnych w [27]).

4. Metodyka

Ogodlna metodologia. Zainspirowani pytaniami i problemami z nauk biologicznych i spotecznych, skonstruujemy
i zbadamy matematyczne modele stochastycznych dynamik z opdZnieniami czasowymi. Rozwiazania i wlasnosci
przyktadowych modeli pomoga nam sformutowaé i udowodni¢ ogdlne twierdzenia matematyczne. Uzyjemy standar-
dowych i zmodyfikowanych narzedzi matematycznych i technik oraz koncepcji, takich jak stochastyczna stabilnosc,
metody fizyki statystycznej, w szczegdlnoSci metodg samouzgodnionego pola Sredniego. Podobne techniki zastosuje-
my w modelach mikro (biologia molekularna) i modelach makro (biologia ewolucyjna).

Matematyczne narzedzia i techniki. Procesy biochemiczne i ewolucyjne sa zazwyczaj modelowane uktadami row-
nan rézniczkowych zwyczajnych opisujacych ewolucje czasowa koncentracji réznych substancji w biologii komérko-
wej lub czestosci wystgpowania roznych strategii w teorii gier ewolucyjnych. Kiedy liczba bioczasteczek, lub odpo-
wiednio osobnikéw, jest mata, musimy w modelowaniu wziaé¢ pod uwage fluktuacje stochastyczne. W niniejszym
projekcie bedziemy konstruowac i analizowaé odpowiednie taiicuchy Markowa z czasem dyskretnym i skokowe
procesy Markowa (procesy urodzin i Smierci) z czasem ciaglym. Bedziemy rozwijaé matematyczne techniki bada-
nia uktadéw wielu oddziatujacych obiektow, takie jak stochastyczne zaburzenia uktadéw dynamicznych [8], metodg
samouzgodnionego pola Sredniego stosowana powszechnie w mechanice statystycznej oraz teori¢ osobliwie zaburzo-
nych skokowych proceséw Markowa. Zmodyfikujemy odpowiednio te metody i zaadaptujemy do badania uktadéw
biologicznych, w szczegélnosci z opdZnieniami czasowymi.

Przykladowe modele

1. Samoregulujacy si¢ gen

W modelu stochastycznym samoregulujacego sie genu, DNA moze znajdowac si¢ w jednym z dwéch stanéw: nie-



zwigzanym 0 i zwiazanym 1. Degradacja bialek oznaczana jest przez y. Rozwazamy model z pojedyncza czasteczka
biatka wiazaca sie z DNA, intensywno$¢ wiazania jest dana przez fBn, gdzie n jest liczba niezwiazanych czasteczek
biatka, intensywno$¢ zmiany stanu DNA na niezwiazany oznaczamy przez ¢. Stan ukltadu jest opisywany przez
fi(n,t), i = 0,1, taczne prawdopodobieristwo, ze w czasie ¢ liczba czasteczek biatka w systemie jest n, a DNA jest
w stanie i. Wtedy dla n > 1 réwnania na f;(n,t), tak zwane réwnania M, maja nastgpujaca postac:

%fo(mt) = kolfo(n —1,2) = fo(n,0)] + Yl(n+ 1) fo(n + 1,2) = nfo(n,1)] — Bnfo(n,t) + afi(n,1), (1)

%fl(n,t) =k[filn—1,t) = filn,0)]|+y[nfi(n+1,t) — (n—1)fi(n,t)] + Bnfo(n,t) — o fi(n,1),

adlan=0mamy < f,(0,1) = —kofo(0,t) + yfo(1,¢) i f1(0,¢) = 0.

Dla kg = k1 mozna $cisle wyliczy¢ rozktad prawdopodobienistwa w stanie stacjonarnym, poniewaz skokowy proces
Markowa spetnia w tym przypadku warunki tak zwanej rownowagi szczegétowej, ktéra jest rOwnowazna odwracal-
nos$ci procesu w czasie. Jesli kg # ki, to rownowaga szczegdtowa nie zachodzi i zasadniczo trudno znalezZé wzory na
rozktad prawdopodobieristwa stanu stacjonarnego, a nawet na jego momenty.

Przyblizenie samouzgodnionego pola sredniego polega na zastapieniu n w sktadnikach reprezentujacych przeta-
czanie DNA przez nieznang warto$¢ oczekiwana. Uzyskano w ten sposéb analityczne wyrazenia na momenty rozktadu
w przypadku genu samorepresjonujacego si¢ (k; = 0) [20].

W przypadku genu samoaktywujacego sig, k| > ko, Bn zastepujemy przez Sy + Brn?. Dla odpowiedniego zakresu
parametréw moga pojawic si¢ bimodalne stany stacjonarne. Takie i inne uktady biologiczne ze ztamang symetria (jak
na przyktad przetaczniki genetyczne, gdzie dwa typy biatek ograniczaja wzajemnie swoja produkcje) wymagaja nie-
trywialnych modyfikacji techniki pola §redniego (Zadanie 1). Szczegdélnie w obecnoS$ci opdznien czasowych musimy
rozszerzy¢ standardowe réwnania M o réwnania na czasowe funkcje korelacyjne.

Jednym z celéw naszego projektu jest skonstruowanie systematycznego rozwinigcia wokét rozktadu prawdo-
podobiefistwa stanu stacjonarnego spetniajacego warunki rownowagi szczegétowej, matym parametrem w modelu
samorepresjonujacego si¢ genu moze by¢ na przyktad ky — k; (Zadanie 2).

Powyzsze réwnania M moga by¢ zapisane jako ”fi—{ = Lf, gdzie L jest generatorem procesu Markowa. W na-
szym projekcie rozwiniemy teori¢ osobliwie zaburzonych generatoréw skokowych proceséw Markowa (Zadanie 3).
Podejscie takie byto stosowane dotychczas w przypadku proceséw ciagtych, takich jak ruchy Browna [12,25].

2. Dynamika replikatorowa w grach ewolucyjnych
Dynamika replikatorowa opisuje ewolucje czgstosci wystgpowania poszczegdlnych strategii [10, 11]. Dla gier z dwo-
ma strategiami, zmiana w czasie czgstoSci wystgpowania pierwszej strategii, z opdZnieniami czasowymi zaleznymi
od strategii, moze by¢ zapisana w nastgpujacy sposéb:

dx
- (1= (filt—7) = Lot = ), (@)
gdzie f] 1 f> sa Srednimi wyptatami odpowiednich strategii.
Dla skoniczonych populacji proponujemy nastgpujace réwnania:

pi(t+e)=(1—¢€)pi(t) +epi(t —m)Ui(t —1); i =1,2, 3)

gdzie p;(t), i = 1,2, jest liczba osobnikéw uzywajacych w czasie ¢ strategii 1 and 2. Mozna pokazacd, ze (3) nie
prowadzi do (2) w granicy € — 0 [1].

Zbadamy wptyw opoézniefi czasowych i stochastycznych zaburzen na stany stacjonarne w powyzszej i innych
dynamikach z wieloma op6Znieniami czasowymi (Zadanie 4).

Matematyczna analiza modeli i zjawisk badanych w naszym projekcie bedzie wspomagana symulacjami kompu-
terowymi majacymi na celu odkrywanie nowych zjawisk i zaleznosci oraz weryfikacje réznych przyblizonych metod.

Organizacja projektu. Poza kierownikiem, wykonawca projektu bedzie dr hab. Marek Bodnar, specjalista od teorii
réwnan rézniczkowych z opdZnieniami czasowymi, Chcieliby§my skoncentrowaé w sposéb efektywny nasze silne
strony i r6zne doswiadczenia do systematycznego rozwinigcia matematycznej teorii stochastycznych uktadéow dyna-
micznych z opéZnieniami czasowymi. Jednocze$nie chcielibySmy zainspirowac i weciagnaé do badain mtodych ludzi.
Temu celowi stuzy zaplanowane wsparcie finansowe dla czterech magistrantéw i jednego doktoranta.



Rezultaty projektu beda oglaszane na migdzynarodowych i krajowych konferencjach oraz opublikowane w cza-
sopismach o zasiggu migdzynarodowym.

Rozwinigta zostanie wspdipraca migdzynarodowa. Zadanie 2 bedzie realizowane w Scistej wspotpracy z Christia-
nem Maes (specjalista w konstrukcji nierdwnowagowej mechaniki statystycznej) z Uniwersytetu w Leuven, Belgia.
Zadanie 3 bedzie realizowane w Scistej wspotpracy z Janem Wehrem (specjalista w stochastycznych réwnaniach réz-
niczkowych i ich zastosowaniach) z Uniwersytetu w Arizonie. Na zaproszenie kierownika tego projektu wygtosili oni
cykle wyktadéw na naszym Wydziale, po§wigcone odpowiednio nieréwnowagowej mechanice statystycznej oraz ma-
tematyce i fizyce dyfuzji, ktore cieszyty si¢ ogromnym zainteresowaniem wsrod studentéw. Zamierzamy tez zaprosié
Tobiasa Galla z Uniwersytetu w Manchester oraz Ofera Bihama z Hebrew University w Jerozolimie do wspétpracy w
Zadaniu 1 i Jorge Pacheco z Uniwersytetu w Lizbonie w Zadaniu 4.
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