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istniejące podobieństwa w strukturze, eks-
presji i regulacji aktywności genów, prze-
biegu szlaków sygnalizacyjnych, transporcie 
międzykomórkowym, a także w synaptoge-
nezie czy mechanizmach indukcji śmierci 
komórki, stanowią przesłanki przemawiające 
za wykorzystaniem owadów jako układów 
modelowych w badaniach chorób człowieka 
(De Greeve i współaut. 2004, Ambegaokar i 
współaut. 2010, Keil i Steinbrecht 2010). 
Nie bez znaczenia pozostaje też fakt, że ba-
dania prowadzone na owadach są zgodne z 
tzw. zasadą 3R sformułowaną przez Russella 
i Burcha (1959), dotyczącą stosowanej me-
todyki doświadczalnej, tj. zmniejszenia liczby 
wykorzystywanych zwierząt (ang. reducing), 
wykorzystywania modeli alternatywnych 
(ang. replacing) oraz doskonalenia metod 
badawczych (ang. refining). Dotychczas w 
badaniach o znaczeniu biomedycznym wy-
korzystywano między innymi muchy Musca 
domestica i Calliphora vicina oraz szarań-
czę Locusta migratoria do eksperymentów 
neurobiologicznych, muszkę owocową Dro-
sophila melanogaster do badań nad choro-
bami neurodegeneracyjnymi, kardiologiczny-
mi oraz w zakresie genetyki, farmakologii i 
biologii molekularnej, a jedwabnika Bombyx 

W badaniach etiologii, przebiegu i lecze-
nia chorób człowieka od wielu lat, jako or-
ganizmy modelowe wykorzystywane są krę-
gowce, głównie myszy, szczury czy świnie 
(De Greeve i współaut. 2004, Gelsomino i 
współaut. 2013). Ostatnie doniesienia litera-
turowe wskazują jednak, że dla potrzeb tego 
rodzaju badań, zarówno w zakresie analiz po-
równawczych, jak i przedklinicznych, z po-
wodzeniem mogą być wykorzystywane bez-
kręgowce, a zwłaszcza owady (Bier i Bodmer 
2004, Wells i Wells 2005, Ambegaokar i 
współaut. 2010, Birse i Bodmer 2011, Zong 
i współaut. 2013). Krótki cykl życiowy, ni-
skie koszty hodowli, duża liczba potomstwa 
wydawanego w krótkich okresach, a także 
zdobycze ostatnich lat, takie jak poznanie 
genomów kilku gatunków owadów oraz roz-
wój narzędzi genetycznych i udoskonalenie 
metod badawczych sprzyjają wykorzystaniu 
tych zwierząt w szerokim zakresie podsta-
wowych badań fizjologicznych, biochemicz-
nych, genetycznych i molekularnych (Wells 
i Wells 2005, Matsumoto i współaut. 2011, 
Na i współaut. 2013). 

Choć pomiędzy owadami a ssakami wy-
stępują zasadnicze różnice, m.in. w morfo-
logii i anatomii poszczególnych układów, to 
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i współaut. 2010, Keil i Steinbrecht 2010, 
Matsumoto i współaut. 2011). 

mori do badań nad cukrzycą (Bier i Bod-
mer 2004, Wells i Wells 2005, Ambegaokar 

WYKORZYSTANIE OWADÓW W MODELOWANIU CHORÓB NEURODEGENERACYJNYCH

Pomimo znacznie prostszej budowy ukła-
du nerwowego muszki owocowej (~200 
tysięcy neuronów u muszki, a ~100 miliar-
dów neuronów u ludzi), owad ten wykonuje 
skomplikowane zadania, takie jak chodzenie, 
wspinanie się, latanie oraz wykazuje zdolność 
uczenia się i zapamiętywania (Ambegaokar i 
współaut. 2010, Lenz i współaut. 2013). 

W układzie nerwowym owadów, podob-
nie jak to ma miejsce u człowieka, dochodzi 
do różnych zmian w wyniku zachodzących 
procesów starzenia, co zaznacza się postępu-
jącym zanikiem neuronów, gromadzeniem w 
komórkach lipofuscyny, amyloidu i innych 
białek. Powstają zwyrodnienia neuroaksonal-
ne, spada poziom neuroprzekaźników, takich 
jak acetylocholina, kwas gamma-aminomasło-
wy, serotonina. Dochodzi także do redukcji 
liczby ich receptorów. Podobnie jak u ludzi, 
u owadów następuje ograniczenie funkcji 
poznawczych w wyniku powstawania biał-
kowego prekursora amyloidu (De Greeve i 
współaut. 2004, Zhao i współaut. 2010). 

Muszka owocowa jest jednym z najczę-
ściej badanych gatunków, wykorzystywanym 
między innymi w badaniach etiologii dystro-
fii mięśniowej Duchenne’a/Beckera (DMD), 
choroby Parkinsona, Alzheimera, Strümpl-
la, Huntingtona, czy innych chorób ekspan-
sji poliglutaminowych, które związane są z 
obecnością dużej liczby powtórzeń sekwen-
cji danego trinukleotydu (Terlau i Stühmer 
1998; Taghli-Lamallem i współaut. 2008a, b; 
Lenz i współaut. 2013; Na  i współaut. 2013). 
Z uwagi na potrzebę dalszego poszerzenia 
znajomości przyczyn chorób neurodegenera-
cyjnych oraz poszukiwanie skutecznych me-
tod leczenia,  prowadzone są prace nad mod-
elowaniem neurobiologicznym owada, który 
stanowiłby dogodny układ doświadczalny 
do testowania nowych lub udoskonalonych 
leków, a jednocześnie byłby odpowiedni do 
prowadzenia dalszych badań nad mechani-
zmami powstawania i rozwojem chorób czło-
wieka (De Greeve i współaut. 2004, Wells i 
Wells 2005, Ambegaokar i współaut. 2010). 

WYKORZYSTANIE OWADÓW W BADANIACH CHOROBY ALZHEIMERA

Choroba Alzheimera jest postępującą, de-
generacyjną chorobą ośrodkowego układu 
nerwowego, charakteryzującą się otępieniem 
z objawami zaburzenia wyższych czynności 
korowych, takich jak pamięć, orientacja, ak-
tywność ruchowa, czy rozumienie. Wystąpie-
nie tych objawów związane jest z kumulacją 
białka β-amyloidu oraz wewnątrzkomórko-
wych splątków neurofibrylarnych, jako efek-
tu kumulacji białka Tau, co skutkuje m.in. 
pogorszeniem przewodnictwa synaptyczne-
go lub śmiercią neuronów (Sang i Jackson 
2005, Ambegaokar i współaut. 2010, Mhatre 
i współaut. 2014). W zdrowych komórkach 
funkcją białek Tau jest stabilizacja mikrotu-
bul znajdujących się w aksonach, a β-amyloid 
z kolei odpowiada za wiązanie kationów me-
tali, dzięki czemu pełni funkcję antyoksyda-
cyjną. 

Najczęściej wykorzystywanym gatun-
kiem modelowym owada w badaniach za-
równo przyczyn i mechanizmu rozwoju tej 
choroby, jak i w testowaniu skuteczności 
potencjalnych środków farmakologicznych 

dla jej terapii, jest D. melanogaster (Wells 
i Wells 2005, Mhatre i współaut. 2014). 
Dla celów badawczych wykorzystano trans-
geniczną muszkę owocową, w mózgu któ-
rej zachodzi ekspresja genów kodujących 
białkowy prekursor amyloidu (APP695) i 
enzym β-sekretazę (BACE1), biorący udział 
w obróbce prekursora amyloidu, w efekcie 
czego występowały objawy naśladujące cho-
robę Alzheimera (Greeve i współaut. 2004, 
Mhatre i współaut. 2014). U mutantów tych 
zaobserwowano zmniejszenie aktywności ru-
chowej, spadek liczby komórek fotoczułych 
w płatach wzrokowych, zmiany w układzie 
nerwowym, szczególnie w obrębie połączeń 
synaptycznych mózgu, takie jak akumulacja 
i depozycja białka β-amyloidu, zmiany w ob-
rębie synaps, m.in zmniejszenie ilości mito-
chondriów, redukcja liczby kolców dendry-
tycznych, a także spadek całkowitej liczby 
połączeń synaptycznych w obrębie neuro-
nów ruchowych (Greeve i współaut. 2004, 
Mhatre i współaut. 2014).
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nia synaptycznego i dochodzi do zmniejsze-
nia wydajność lokomocji (Chen i współaut. 
2014). 

W badaniach dotyczących okołodobo-
wych zmian lokomocji, zespół Chena (Chen i 
współaut. 2014) skupia się na aktywności ru-
chowej D. melanogaster i jej zdolności do re-
agowania na bodźce. Zaobserwowane zmiany 
w behawiorze transgenicznych muszek Dro-
sophila dowodzą, że ekspresja β-amyloidu w 
układzie nerwowym zaburza cykl okołodobo-
wy aktywności ruchowej tego owada (Chen 
i współaut. 2014). W efekcie owady wolniej 
reagują na bodźce oraz są mniej ruchliwe, co 
jest skorelowane ze wzrostem ekspresji genu 
kodującego białko amyloidowe.

Glutaminian jest jednym z głównych 
neuroprzekaźników w układzie nerwowym 
ssaków, pośredniczy w przebiegu procesów 
leżących u podstaw m.in. uczenia się i zapa-
miętywania.

W doświadczeniach, w których analizo-
wano połączenia synaptyczne typu nerwowo-
-mięśniowego u larw Drosophila, wykazano 
wpływ złogów amyloidu na neuroprzekaź-
nictwo glutaminergiczne (Chen i współ-
aut. 2014, Mhatre i współaut. 2014). Wyni-
ki uzyskane przez zespół Chen i współaut. 
(2014) wskazują, że w efekcie pojawienia się 
β-amyloidu i białek Tau dochodzi do reduk-
cji ilości mitochondriów w obrębie synaps i 
wzrostu wakuoli presynaptycznych. Te zmia-
ny z kolei skutkują zahamowaniem wydziela-

OWADZI MODEL CHOROBY PARKINSONA

Choroba Parkinsona jest postępującym, 
zwyrodnieniowym schorzeniem ośrodkowe-
go układu nerwowego o podłożu genetycz-
nym. Choroba ta jest drugą co do częstości 
występowania wśród schorzeń neurodegene-
racyjnych człowieka (Ambegaokar i współ-
aut. 2010). Związana jest z wystąpieniem 
mutacji w obrębie grupy genów PARK (Hay-
wood i Staveley 2004, Cookson 2005, Wells 
i Wells 2005, Thenganatt i Jankovic 2014). 
Geny PARK odpowiadają za syntezę bia-
łek, m.in. α-synukleiny, parkiny i dardaryny 
(LRRK2). Pojawienie się objawów choroby 
związane jest z wystąpieniem zmian ultra-
strukturalnych i biochemicznych w komór-
kach nerwowych istoty czarnej oraz innych 
rejonów mózgowia odpowiadających za syn-
tezę dopaminy. Wraz ze stopniowym spad-
kiem ilości neuronów istoty czarnej zmniej-
sza się ilość dopaminy produkowanej i wy-
dzielanej do prążkowia. Gdy stężenie neuro-
przekaźnika osiągnie próg 20–30% wartości 
prawidłowej, dochodzi do nieprawidłowości 
w funkcjonowaniu prążkowia i innych czę-
ści mózgu. W obrazie histopatologicznym 
widoczne są wtręty cytoplazmatyczne — ciała 
Lewy’ego, których głównym składnikiem jest 
białko α-synukleina (Ambegaokar i współaut. 
2010, Thenganatt i Jankovic 2014). Liu i 
współaut. (2008) wykazali, że u Drosophila 
podczas ekspresji zmutowanego ludzkiego 
białka LRRK2 w układzie nerwowym nastę-
puje utrata neuronów dopaminergicznych 
i pojawiają się zaburzenia lokomocji. Nad-
-ekspresja tego białka wywoływała lżejszą 
postać parkinsonizmu. U mutantów, którym 

wstrzyknięto aminę katecholową L-DOPA, 
prekursora dopaminy, dochodziło do zmniej-
szenia zaburzeń lokomocji, jednak zabieg ten 
nie zapobiegał utracie komórek dopaminer-
gicznych. 

Badania prowadzone na owadach po-
mogły też wyjaśnić wpływ ciał Lewy’ego na 
powstawanie parkinsonizmu. U transgenicz-
nych muszek z rodzaju Drosophila, w mózgu 
których dochodziło do zwiększenia liczby 
ciał Lewy’ego, zauważono nadmierną, zależ-
ną od wieku, utratę neuronów, podobnie jak 
ma to miejsce u człowieka (Trinh i współaut. 
2008). Warto nadmienić, że α-synukleina bu-
dująca ciała Lewy’ego w warunkach fizjolo-
gicznych, gdy znajduje się w stanie prawidło-
wej konformacji przestrzennej, odpowiednim 
stężeniu i stopniu agregacji, prawdopodob-
nie zaangażowana jest w regulację transpor-
tu pęcherzykowego oraz uwalnianie neuro-
przekaźników w obrębie synaps (Liu i współ-
aut. 2008, Thenganatt i Jankovic 2014). Na 
podstawie uzyskanych wyników badań za-
proponowano modele aktywności neuropa-
tologicznej α-synukleiny, obejmujące potran-
slacyjne modyfikacje, których wystąpienie 
związane jest z jej interakcją z innymi białka-
mi i powstawaniem toksycznych złogów oraz 
indukcją stresu oksydacyjnego w neuronach, 
co w efekcie prowadzić może do powsta-
nia choroby Parkinsona (Trinh i współaut. 
2008). Indukcja stresu oksydacyjnego związa-
na jest prawdopodobnie ze wzrostem ilości 
złogów białka i spadku zawartości glutationu 
(związku o właściwościach przeciwutleniają-
cych) oraz jednoczesnego wzrostu poziomu 
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obserwowano znacznie przyspieszoną dege-
nerację komórek nerwowych, co potwierdzi-
ło korelację między spadkiem ilości białka 
parkin a wystąpieniem wczesnych objawów 
choroby Parkinsona (Ambegaokar i współ-
aut. 2010).

reaktywnych form tlenu (Trinh i współaut. 
2008).

W celu wyjaśnienia roli białka parkin wy-
korzystano transgeniczne muszki, u których 
za pomocą RNAi wykonano nokaut genu 
kodującego białko PARK1. W rezultacie za-

OWADZIE MODELE CHORÓB EKSPANSJI POLIGLUTAMINOWYCH

Choroby ekspansji poliglutaminowych 
spowodowane są wystąpieniem mutacji, w 
efekcie których powstają ciągi trinukleotydo-
wych powtórzeń CAG, odczytywane w pro-
cesie syntezy białka jako aminokwas glutami-
na. Do chorób tej podgrupy zaliczyć można 
chorobę Huntingtona, czy ataksje móżdżko-
wo-rdzeniowe. W chorobach ekspansji tri-
nukleotydowych w obrazie klinicznym wi-
doczne są inkluzje jądrowe, złożone głównie 
z białek (Wells i Wells 2005, Ambegaokar i 
współaut. 2010, Green i Giorgini 2012).

Przy wykorzystaniu transgenicznych mu-
szek Drosophila z rozwiniętym tzw. traktem 
poliglutaminowym białek (poliQ białek o 
zwiększonej ilości glutaminy) zbadano po-
ziom aktywności ataksyny i huntingtyny oraz 
potencjalną neurotoksyczność tych białek 
(Jackson i współaut. 1998, Ambegaokar i 
współaut. 2010, Krench i Littleton 2013). 
Prawdopodobną funkcją huntingtyny jest 
udział w endocytozie lub transporcie we-
wnątrzkomórkowym. W związku z mutacją 

w obrębie genu kodującego huntingtynę, 
powstaje białko, które posiada w sekwencji 
aminokwasowej do 20 reszt glutaminy i nie 
wykazuje działania stricte toksycznego, nato-
miast w kooperacji z innymi białkami czy pep-
tydami, przyspiesza i wzmacnia wystąpienie 
zmian neurodegeneracyjnych. Efekt neuro- 
toksyczny tego białka, związany z powsta-
niem złogów wewnątrzkomórkowych, które 
przypuszczalnie powodują zmiany w trans-
porcie przez kanały jonowe, zwiększa się, 
gdy ilość glutaminy w jego cząsteczce prze-
kracza próg 35 reszt glutaminowych (Jack-
son i współaut. 1998). W przypadku ataksy-
ny ekspresja zmutowanych genów kodują-
cych białko skutkuje powstaniem produktów 
podlegających cięciu proteolitycznemu przez 
kaspazy. Są one następnie transportowane 
do jądra komórkowego, gdzie grupują się 
w agregaty, które wpływają na prawidłowe 
funkcjonowanie czynników transkrypcyjnych 
(Perutz i współaut. 1994). 

OWADZIE MODELE DLA DYSTROFII MIĘŚNIOWEJ DUCHENNE’A/BECKERA 

Dystrofia mięśniowa występuje pod dwie-
ma postaciami, dystrofii mięśniowej Duchen-
ne’a (DMD) oraz dystrofii mięśniowej Bec-
kera (BMD) o wolniejszym i łagodniejszym 
przebiegu. Obydwie postacie choroby uwa-
runkowane są uszkodzeniem genu znajdują-
cego się na chromosomie X, kodującego biał-
ko dystrofinę (Sang i Jackson 2005, Wells i 
Wells 2005, van der Plas i współaut. 2007). 
Chorobie tej często towarzyszy kardiomiopa-
tia. Dystrofina łączy inne białka, m.in. dystro-
glikan, sarkoglikan, sarkospan i syntropinę z 
cytoszkieletem, dzięki czemu bierze udział 
w sygnalizacji wewnątrzkomórkowej i ma 
wpływ na zachowanie stabilizacji i selektyw-
nej przepuszczalności błony komórkowej 
(van der Plas i współaut. 2007, Mosqueira 
i współaut. 2010). Gen dystrofiny należy do 
grupy genów konserwowanych ewolucyjnie, 
a stopień złożoności jego struktury u owa-

dów jest podobny do struktury genu u ssa-
ków.

Sekwencja aminokwasowa dystrofiny izo-
lowanej z D. melanogaster wykazuje ponad 
54% homologii do sekwencji aminokwasowej 
dystrofiny ludzkiej (Ryc. 1), a co najważniej-
sze, zachowane są w niej konserwatywne 
motywy w regionach odpowiedzialnych za 
wiązanie się z odpowiednimi białkami, z któ-
rymi tworzy kompleksy (Mosqueira i współ-
aut. 2010).

Zespół van der Plas i współaut. (2007) 
wykorzystał model owadzi do analizy roli dys-
trofiny w powstawaniu objawów DMD/BMD, 
a także badał funkcje izoform dystrofiny, m.in. 
Dp117, w utrzymaniu integralności mięśni 
oraz homeostazy synaptycznej u D.  melano-
gaster. Uzyskane przez tych autorów dane 
wskazały, że komórki mięśniowe Drosophila, 
w których poziom Dp117 był niższy, charak-
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cają uwagę na potencjalnie podobną funkcję 
innych, ortologicznych genów owadów, które 
również mogą być zaangażowane w powsta-
wanie czy rozwój tej choroby. 

teryzowały się wyższym stopniem dezorgani-
zacji komórkowej. Ponadto duża frakcja ko-
mórek wykazywała cechy martwicze (van der 
Plas i współaut. 2007). Uzyskane wyniki zwra-

Ryc. 1. Przykłady zastosowania D. melanogaster do badań neurodegeneracyjnych człowieka. 

OWADZIE MODELE DO BADAŃ CHORÓB UKŁADU KRWIONOŚNEGO CZŁOWIEKA

Wiele właściwości fizjologicznych, bio-
chemicznych i molekularnych komórek na-
czynia grzbietowego (serca owada) wskazu-
je, że zwierzęta te są dogodnymi organizma-
mi modelowymi w badaniach chorób serca 
człowieka, tak o podłożu strukturalnym, jak i 
funkcjonalnym (Mery i współaut. 2008, Birse 
i Bodmer 2011, Slama i Lukaš 2011, Qian i 
Bodmer 2012, Slama 2012, Magny i współ-
aut. 2013, Viswanathan i współaut. 2013, 
Zong i współaut. 2013). Podobnie jak u lu-

dzi, aktywność kurczliwa naczynia grzbieto-
wego owadów indukowana jest endogennie 
za pomocą miogennego mechanizmu depo-
laryzacji komórek i modulowana na drodze 
nerwowej (Johnson i współaut. 2002, Slama 
i Rosiński 2005, Slama i Lukaš 2011). Cykl 
skurczowo-rozkurczowy pracy tego narządu 
kontrolowany jest przez określone struktury 
generujące potencjał czynnościowy; u czło-
wieka stanowi je ośrodek bodźcotwórczy, a 
jego odpowiednikiem u owadów są węzły 
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regulujące, zlokalizowane najprawdopodob-
niej w końcowych segmentach miokardium 
(Markou i Theophilidis 2000, Slama 2012, 
Slama i Lukaš 2011). Ponadto, badania mole-
kularne wykazały duże podobieństwo zesta-
wu genów zaangażowanych w formowanie i 
funkcjonowanie serca ludzkiego i owadziego 
(Wolf i wspołaut. 2006, Buechling i współ-
aut. 2009, Yu i współaut. 2010, Abraham i 
Wolf 2013). Znaczne podobieństwa stwier-
dzono także w sposobie oddziaływania róż-
nych substancji farmakologicznych na ak-
tywność mechaniczną i bioelektryczną serca 
owadów i człowieka (Markou i Theophilidis 
2000, Johnson i współaut. 2002, Feliciano i 
współaut. 2011). W ostatnich latach obser-
wujemy znaczny postęp w badaniach zmian 
parametrów czynnościowych serca owada w 
warunkach in vivo, będących następstwem 
określonych mutacji genetycznych, starzenia 
się lub działających na nie czynników che-
micznych. Stało się to możliwe dzięki opra-
cowaniu precyzyjnych technik badawczych 
optoelektronicznych, termograficznych, mi-
krograwimetrycznych, mikrohydraulicznych, 
elektrokardiograficznych, tomografii optycz-
nej z użyciem światła częściowo spójnego 
(ang. optical coherence tomography, OCT), 
mikroskopii fluorescencyjnej, wykorzystu-

jącej specyficzną dla miokardium ekspresję 
białek GFP (ang. green fluorescent protein) 
czy USG metodą Dopplera (Slama i Rosiński 
2005, Choma i współaut. 2010, Ma i współ-
aut. 2010, Setzu i współaut. 2012). Istotnym 
uzupełnienie repertuaru metod wykorzysty-
wanych w badaniach serca owadów są tech-
niki stosowane w biotestach in vitro, np. 
elektrofizjologiczne, mikrodensytometryczne 
czy mikroskopii wideo połączonej z analizą 
obrazu dynamicznego, pozwalające na po-
miary szeregu parametrów mechanicznych, 
bioelektrycznych i hemodynamicznych tego 
narządu (Rosiński 1995, Marciniak i współ-
aut. 2008). Z pomocą biotestów in vivo oraz 
in vitro testowano na sercu kilku gatunków 
owadów różne substancje farmakologiczne o 
aktywności kardiotropowej np. glikoalkalo-
idy izolowane z roślin z rodziny Solanaceae, 
digoksynę czy terfenadynę, oddziałujące na 
kanały dla jonów wapnia, potasu i sodu w 
rozruszniku, wpływające na częstotliwość i 
amplitudę skurczu, zespół długiego odstępu 
QT oraz wykazujące działanie pro- i antyaryt-
miczne w czynności tego narządu (Johnson i 
współaut. 2002, Akasaka i Ocorr 2009, Feli-
ciano  i współaut. 2011, Szymczak  i współ-
aut. 2014). 

OWADZI MODEL W BADANIACH CHORÓB SERCA ZWIĄZANYCH ZE STARZENIEM

Podczas starzenia się organizmu ludz-
kiego stopniowo wzrasta ryzyko wystąpie-
nia chorób serca. Szersze poznanie podłoża 
genetycznego oraz czynników fizjologicz-
nych i środowiskowych, przyczyniających 
się do powstawania tych chorób jest wy-
magane dla opracowania bardziej precy-
zyjnych i czułych metod diagnozowania i 
skutecznych sposobów leczenia schorzeń 
tego narządu. Dlatego przy opracowywaniu 
nowych metod istotnym jest zastosowanie 
odpowiedniego modelu zwierzęcego, który 
pozwalałby ocenić ryzyko wystąpienia cho-
rób serca i mógł być wykorzystany w po-
szukiwaniu właściwych terapii dla określo-
nych schorzeń (Bier i Bodmer 2004, Ocorr 
i współaut. 2007). 

U owadów, podobnie jak u człowieka, 
wraz z wiekiem spada wydolność pracy 
serca i dochodzi do powstawania zaburzeń 
w jego aktywności kurczliwej (Bier i Bod-
mer 2004; Ocorr i współaut. 2007; Taghli-
-Lamallem i współaut. 2008a, b; Nishimura i 

współaut. 2011). Podczas starzenia u owa-
dów zwiększa się częstość występowania 
zaburzeń rytmu serca, dochodzi do zmian 
parametrów bioelektrycznych i hemodyna-
micznych, dezorganizacji komórkowej mio-
kardium oraz bardziej chaotycznego uło-
żenia miofibryli (Ocorr i współaut. 2007, 
Yu i współaut. 2010, Nishimura i współaut. 
2011). Ponadto, w starzejącym się sercu 
owada następują zmiany ekspresji kilku ge-
nów ortologicznych, których fenotypy pod 
względem morfologicznym i czynnościo-
wym są podobne do ludzkich odpowiedni-
ków tych genów (Tabela 1). Chaotycznemu 
ułożeniu miofibryli w starzejącym się sercu 
muszki owocowej towarzyszy równoczesny 
spadek ekspresji homologu ludzkiego genu 
KSNQ1, kodującego podjednostkę α kanału 
potasowego (Mery i współaut. 2008). Ka-
nał ten u ludzi zaangażowany jest w repola-
ryzację błony kardiocytów, a u Drosophila 
odgrywa istotną rolę w zachowaniu prawi-
dłowej częstości rytmu pracy serca (Ocorr 
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in związanych z dystrofiną, którego funk-
cją jest stabilizacja struktury glikoprotein. 
Stwierdzono, że u tych mutantów wystę-
puje osłabienie funkcji skurczowej miokar-
dium, podobnie jak ma to miejsce u ludzi. 
Miokardium mutantów (δsgS151A), u których 
kompleks ten jest niefunkcjonalny, charak-
teryzuje się nie tylko upośledzeniem zdol-
ności skurczowej, ale i znacznym powięk-
szeniem (Wolf i współaut. 2006, Taghli-La-
mallem i współaut. 2008b).

Uzyskane wyniki badań miokardium 
owadów mogą dostarczyć szeregu cennych 
danych przed rozpoczęciem prac na organi-
zmach modelowych kręgowców i przyczynić 
się do szerszego poznania przyczyn powstają-
cych w sercu zmian patologicznych i w per-
spektywie kolejnych lat być może wskazać 
na możliwości ich leczenia u ludzi.

i współaut. 2007). W sercu muszki owoco-
wej wykryto także spadek ekspresji genu 
dystrofiny, jednego z białek wchodzących 
w skład macierzy zewnątrzkomórkowej. 
Zmniejszenie ilości tego białka powoduje 
wystąpienie zaburzeń organizacji miofibry-
li w sercu (Taghli-Lamallem i współaut. 
2008a), podobnie jak ma to miejsce u ssa-
ków (Nishimura i współaut. 2011). U mu-
tantów Drosophila sp., nieposiadających 
jednej z izoform dystrofiny lub posiadają-
cych jej skrócone formy, dochodzi do po-
większenia miokardium (Taghli-Lamallem 
i współaut. 2008a, b). Przy wykorzystaniu 
transgenicznych muszek owocowych prze-
prowadzono badania, w których analizowa-
no ekspresję zmienionego ludzkiego genu, 
kodującego δ-sarkoglikan, tj. kompleks skła-
dający się z 4 białek, wchodzący w skład 
wieloelementowego kompleksu glikoprote-

Tabela 1. Przykładowe konserwatywne ludzkie geny, mające udział w rozwoju chorób serca czło-
wieka oraz ich ortologi u Drosophila sp. (wg Bier i Bodmer 2004; Wolf i współaut. 2006; Mery i 
współaut. 2008; Taghli-Lamallem i współaut. 2008a, b; Ma i współaut. 2010, Viswanathan i współ-
aut. 2013).

Geny 
ludzkie

Produkt białkowy 
genu Zespół chorobowy Geny ortologicz-

ne Drosphila sp.

Nieprawidłowści w budowie i 
funkcjonowaniu miokardium

Drosphila sp.

MYH7 Ciężki łańcuch β 
miozyny Kardiomiopatia prze-

rostowa, rozstrzenio-
wa  i restrykcyjna

Mhc Rozszerzenie miokardium, za-
burzona funkcja skurczu

TNNI3 Troponina I mięśnia 
sercowego wupA

Zaburzone właściwości skur-
czowo-rozkurczowe, powięk-
szenie miokardium

SAGD δ-sarkoglikan
Kardiomiopatia roz-
strzeniowa

Scgα, β, δ

Osłabienie siły skurczu, po-
większenie średnicy miokar-
dium w cyklu skurczowo-roz-
kurczowym

DMD Dystrofina Dys Rozszerzenie i rozciągnięcie 
miokardium

TPMI Tropomiozyna

Kardiomiopatia roz-
strzeniowa  
i przerostowa

Tm1,2
Zaburzone właściwości skur-
czowo-rozkurczowe, powięk-
szenie miokardium

TTN Tytyna bt, sls Zaburzony układ miofibryli

CSRP3 Białko LIM mięśnia 
sercowego Mlp60A,84B Zaburzenia fazy rozkurczu i 

rytmu pracy serca

KCNH2 Podjednostka α kana-
łu potasowego

Zespół długiego QT 
typu 2 sei

Zaburzenia rytmu i  akcji mio-
kardium

SCN5A Podjednostka α kana-
łu sodowego typu  V

Zespół długiego QT 
typu 3 para
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i pszczoły Apis mellifera dodatkowo stanowią silne 
wsparcie metodologiczne tego kierunku badań. Po-
znano szereg genów owadów, będących ortologami 
genów ludzkich, odpowiedzialnych za rozwój róż-
nych chorób, zidentyfikowano wiele białek kodowa-
nych przez te geny, scharakteryzowano ich fenotypy 
morfologiczne i fizjologiczne, a także opisano dzia-
łanie u owadów niektórych leków stosowanych w 
chorobach neurodegeneracyjnych i kardiologicznych 
człowieka.

W ostatniej dekadzie nastąpił gwałtowny wzrost 
zainteresowania wykorzystaniem bezkręgowców, w 
tym owadów, jako organizmów modelowych w bada-
niach chorób człowieka. Opublikowano liczne prace, 
w których wykazano możliwość wykorzystania owa-
dzich modeli w badaniach chorób neurodegenera-
cyjnych, cukrzycy, otyłości, czy chorób serca. Szybki 
rozwój technik biologii molekularnej, biotestów fi-
zjologicznych i farmakologicznych, a także poznanie 
genomów muszki Drosophila melanogaster, chrząsz-
cza Tribolium castaneum, jedwabnika Bombyx mori 

OWADY — ALTERNATYWNE ORGANIZMY MODELOWE DO BADAŃ CHORÓB CZŁOWIEKA

Streszczenie

Over the last decade the interest of using in-
vertebrates, including insects, as model organisms 
in studies of human diseases has rapidly increased. 
Until now, hundreds of papers which demonstrate 
the possibility of using insect models in studies on 
human neurodegenerative diseases, diabetes, obesity 
or heart diseases were published. The rapid develop-
ment of molecular biology techniques, physiological 
and pharmacological bioassays, as well as genome 
sequencing of fruit fly Drosophila melanogaster, 
red flour beetle Tribolium castaneum, silkworm 

Bombyx mori and honey bee Apis mellifera also 
provides a strong methodological support for this 
research approach. As a result of these studies a 
number of insect genes, orthologs of human genes 
known to be responsible for the development of 
various diseases, and many proteins encoded by 
these genes were identified. Also morphological and 
physiological phenotypes of different genes and the 
action of some drugs applied in neurodegenerative 
and cardiac diseases in humans have been character-
ized in insects.

INSECTS — ALTERNATIVE MODEL ORGANISMS FOR STUDIES OF HUMAN DISEASES

Summary
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