
Tom 67 2018
Numer 3                  (320)
Strony 597–611

kalnie oraz na odległość modyfikują struk-
turę i czynność tkanek organizmu. Zdecy-
dowana większość neuropeptydów odgrywa 
rolę neuromodulatorów, ale mogą także peł-
nić funkcję neurotransmiterów i neurohor-
monów (Dahlin 2005). Kompletny zestaw 
neuropeptydów kodowanych przez geny da-
nego organizmu nazywamy jego neuropep-
tydomem. Rozdzielanie, identyfikacja oraz 
ocena struktury i funkcji neuropeptydów 
są przedmiotem badań stosunkowo nowej 
gałęzi nauki określanej jako neuropeptydo-
mika (Fälth i współaut. 2007). Profil neuro-
peptydów ulegających ekspresji zależny jest 
przede wszystkim od stanu fizjologicznego 
organizmu oraz warunków środowiska, w 
którym żyje. Obecnie główną techniką sto-
sowaną w neuropeptydomice przy określaniu 
profilu neuropeptydowego jest spektrometria 
mas (ang. mass spectrometry, MS). Polega 
ona na wykrywaniu składu aminokwasowe-
go peptydów w oparciu o stosunek masy do 
ładunku, uprzednio zjonizowanych atomów 
lub cząsteczek. Z tego powodu jest jedną z 
wiodących technik umożliwiających jakościo-
wą oraz ilościową ocenę biosyntezy białek i 
peptydów (w tym neuropeptydów) ekstraho-
wanych z tkanek, a także z pojedynczych 
komórek owadzich.

Ze względu na podobieństwo funkcjonal-
ne systemów owadzich do układów kręgow-
ców, przedstawiciele tej gromady stanowią 
dogodny model do badań w zakresie funk-
cjonowania układu neuroendokrynowego, a 
także identyfikacji składowych neuropepty-
domu (hartenstein 2006). Ponadto, wiele 
neuropeptydów owadzich wykazuje wyraźne 
podobieństwo zarówno pod względem struk-

WSTĘP

Postęp jaki dokonał się w erze „omik” na 
przełomie XX i XXI w. spowodował przejście 
z podejścia redukcjonistycznego, skoncen-
trowanego na poszczególnych strukturach 
molekularnych, do strategii zakładającej ho-
listyczne spojrzenie na komórkę i organizm 
(legocki 2004). Mimo szerokich perspektyw 
wynikających z poznania sekwencji geno-
mu szeregu gatunków, kluczowym wydaje 
się być prowadzenie badań nad kodowany-
mi przez geny peptydami i białkami (ha-
iDer i Pal 2013). Wśród peptydów wyróżnia 
się bardzo istotną grupę związków zwanych 
neuropeptydami. Są to związki, które nale-
żą do neuroaktywnych biomolekuł, synte-
tyzowanych i wydzielanych przez komórki 
układu nerwowego. Ich obecność potwier-
dzono w ośrodkowym układzie nerwowym 
oraz wielu innych tkankach i narządach 
zarówno organizmów kręgowych, jak i bez-
kręgowców (skölD 2006). Należą do nich 
neurotransmitery, neuromodulatory i neu-
rohormony. Neurotransmitery to substancje 
biologicznie czynne, które przenoszą impulsy 
nerwowe pomiędzy neuronami, a także mię-
dzy neuronami a komórkami mięśniowymi 
lub gruczołowymi. Neuromodulatory są czą-
steczkami, które łącząc się z receptorami w 
błonie pre- i/lub postsynaptycznej modulu-
ją neurotransmisję, ograniczając lub nasila-
jąc syntezę i wydzielanie neurotransmiterów, 
czy regulując liczbę receptorów dla neuro-
transmiterów w błonie postsynaptycznej. Z 
kolei neurohormony to hormony syntety-
zowane przez tkankę nerwową, wydzielane 
przez komórki nerwowe, które działając lo-
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gruczołowe, m.in. ciała kardialne (łac. corpo-
ra cardiaca, CC), ciała przyległe (łac. corpora 
allata, CA) oraz gruczoły protorakalne (ang. 
prothoracic gland, PG). U muchówek CC, CA 
i PG skupione są w jeden kompleks, zwany 
gruczołem pierścieniowym, który okala prok-
symalne zakończenie naczynia grzbietowego. 
Z kolei u przedstawicieli pozostałych rzędów 
owadów CC i CA są oddzielnymi struktura-
mi lub tworzą kompleks bez gruczołu pro-
torakalnego (nässel i Wegener 2011). CC i 
CA oraz zakończenia komórek neurosekre-
cyjnych znajdujące się w bezpośrednim kon-
takcie z naczyniem funkcjonują jako narząd 
neurohemalny (agui i współaut. 1979, car-
roW i współaut. 1981). Kluczową strukturą 
układu neuroendokrynowego, odpowiadającą 
za synchronizację i koordynowanie procesów 
wydzielania wewnętrznego, jest mózg. W jego 
budowie wyróżnić można trzy części: przo-
domózgowie (łac. protocerebrum), śródmó-
zgowie (łac. deutocerebrum) i tyłomózgowie 
(łac. tritocerebrum). Konektywy łączące mózg 
ze zwojem podprzełykowym tworzą tzw. ob-
rączkę okołoprzełykową (hartenstein 2006). 
Lokalizacja komórek neurosekrecyjnych w 
mózgu jest zróżnicowana, choć u wszyst-
kich gatunków można wyróżnić większe ich 
skupienia. Jedno w grzbietowo-przyśrodko-
wej części protocerebrum – pars intercere-
bralis (PI) oraz po jednej grupie komórek w 
części bocznej mózgu – pars lateralis (PL). 

tury, jak i funkcji do odpowiedników wy-
stępujących u ssaków (nässel i Wegener 
2011). Identyfikacja neuropeptydów owa-
dzich oraz poznanie ich działania może więc 
stworzyć naukowe podstawy do zaprojek-
towania peptydomimetyków wykorzystywa-
nych w medycynie do leczenia chorób u lu-
dzi. Peptydy działające hamująco na procesy 
związane z reprodukcją i pobieraniem po-
karmu, mogą znaleźć w przyszłości zastoso-
wanie jako selektywne środki ograniczające 
liczebność owadów szkodliwych dla człowie-
ka z medycznego lub gospodarczego punktu 
widzenia.

UKŁAD NEUROENDOKRYNOWY 
OWADÓW – BUDOWA I FUNKCJE

Neuropeptydy odgrywają zasadniczą rolę 
w regulacji procesów fizjologicznych zarów-
no u owadów, jak i zdecydowanej większości 
pozostałych gromad zwierząt (hartenstein 
2006). Ścisła integracja układu nerwowego i 
endokrynowego owadów, warunkuje kontrolę 
nad procesami krótkotrwałymi, np. reakcją 
walki lub ucieczki, oraz procesami długo-
trwałymi, związanymi ze wzrostem, dojrze-
waniem czy metabolizmem (schmiDt-nielsen 
2008). Główne narządy wewnątrzwydzielni-
cze owadów tworzą komórki neurosekrecyjne 
zlokalizowane w mózgu i zwojach brzusz-
nego łańcuszka nerwowego, a także tkanki 

Ryc. 1. Schemat przedstawiający strukturę układu neuroendokrynowego owada (wg hartenstein 2006).
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zastąpiono klasyfikacją strukturalną, opie-
rającą się na podobieństwie sekwencji ami-
nokwasowych (marciniak i współaut. 2011). 
Zbliżoną sekwencję aminokwasową wykazują 
peptydy, które powstały z tego samego biał-
ka prekursorowego, kodowanego przez kon-
kretny gen. Z uwagi na możliwość kodowa-
nia kilku biomolekuł przez jeden gen, liczba 
identyfikowanych neuropeptydów przewyższa 
liczbę genów niezbędnych do ich biosynte-
zy. Ponadto, u coraz większej liczby owadów 
identyfikowane są kodowane przez te same 
geny bioanalogi, wykazujące nieznaczne róż-
nice w sekwencji aminokwasów (altstein i 
nässel 2010). Dodatkowo, w niektórych ro-
dzinach neuropeptydowych, oprócz peptydów 
o kompletnej liczbie aminokwasów, ziden-
tyfikowano formy skrócone, które również 
kodowane są przez te same geny. Obecnie, 
dzięki dynamicznemu rozwojowi technik 
neuropeptydomiki, poznano sekwencje ami-
nokwasowe ponad kilkuset neuropeptydów 
owadzich. Według obowiązującej od 2010 r. 
nomenklatury strukturalnej pogrupowane są 
one w 32 rodzinach neuropeptydowych (co-
ast i schooley 2010). Jak dotąd, skrócone 
formy N-terminalnie wydłużonych odpowied-
ników stwierdzono w przypadku przedsta-
wicieli rodziny krótkich neuropeptydów F 
(ang. short neuropeptides F, sNPF). Są to w 
większości przypadków undekapeptydy, czyli 
peptydy składające się z jedenastu amino-
kwasów o konserwatywnym C-terminalnym 
motywie xPxLRLRFa. U Schistocerca grega-
ria zidentyfikowano dodatkowo dwie formy 
skrócone N-terminalnie o trzy aminokwasy. 
Jak wykazały badania, oktapeptydowa forma 
o identycznej sekwencji pojawia się także u 
wielu innych gatunków owadów, m.in. Apis 
mellifera czy Tribolium castaneum. Z kolei 
sekwencje form „kompletnych” u różnych 
gatunków różnią się trzema terminalnymi 
aminokwasami N-końca. Prowadzone dotych-
czas badania wykazały, że formy: komplet-
na i skrócona mogą w sposób istotny różnić 
się aktywnością fizjologiczną (Dillen i współ-
aut. 2013). Ze względu na postępujący roz-
wój technik stosowanych w badaniach nad 
neuropeptydomem, zdefiniowana dotychczas 
przynależność peptydów do poszczególnych 
rodzin, może podlegać zmianom. Przykład 
stanowią wspomniane wcześniej neuropep-
tydy F, sNPF oraz miosupresyny, które po-
czątkowo traktowano jako wspólną rodzinę 
peptydów podobnych do FMRF-amidu (Phe-
-Met-Arg-Phe). Obecnie jednak tworzą one 
odrębne rodziny neuropeptydów, z powodu 
braku pokrewieństwa przejawiającego się w 
kodowaniu ich prekursorów przez odrębne 
geny oraz w wiązaniu z odrębnymi recepto-
rami (coast i schooley 2010, nässel i We-
gener 2011).

Produkty komórek zlokalizowanych w PI i 
PL stanowiące neurosekret, transportowa-
ne są do kompleksu retrocerebralnego CC/
CA. Transport neurosekretu do CC przebie-
ga od komórek intercerebralnych aksonami 
skupionymi w nervi corporis cardiaci I (NCC 
I) oraz aksonami komórek lateralnych two-
rzących nervi corporis cardiaci II (NCC II). Z 
kolei bezpośrednie połączenie między neuro-
nami mózgu a CA zapewniają nervi corporis 
allati I (NCA I), zaś ze zwojem podprzełyko-
wym, CA łączą się poprzez nervi corporis al-
lati II (NCA II) (Ryc. 1). W kompleksie retro-
cerebralnym następuje czasowa akumulacja 
neurohormonów, które następnie uwalniane 
są do hemolimfy. CC oprócz funkcji magazy-
nującej zdolne są do produkcji i wydzielania 
własnych hormonów (marciniak i współaut. 
2011). Układ neuroendokrynowy pełni kon-
trolę nad prawidłowym przebiegiem proce-
sów fizjologicznych, regulując homeostazę 
całego organizmu owada (koDrik 2008). Re-
gulacja ta oprócz indukowania procesu li-
nienia i metamorfozy charakterystycznej dla 
owadów holometabolicznych przejawia się m. 
in. w kontroli uwalniania lub magazynowa-
nia lipidów i węglowodanów w ciele tłuszczo-
wym (eWer i współaut. 1997, gäDe i współ-
aut. 1997). Wiele neuropeptydów wykazuje 
działanie miostymulujące bądź mioinhibicyj-
ne, regulując kurczliwość zarówno mięśni 
trzewnych, jak i somatycznych (schooFs i 
nachman 2006). Neuropeptydy odgrywają 
również istotną rolę w regulacji behawio-
ru oraz procesie poszukiwania i pobierania 
pokarmu (Dillen i współaut. 2013). Związ-
ki te odpowiadają także za prawidłowy prze-
bieg diurezy, transport jonów, sklerotyzację 
i melanizację kutikuli oraz procesy związa-
ne z reprodukcją. Ponadto, jako kluczowe 
cząsteczki sygnalizacji neuroendokrynowej w 
sposób istotny wpływają na regulację cyklu 
okołodobowego, odbiór sygnałów ze środowi-
ska, reakcję na stres, zdolność uczenia i za-
pamiętywania oraz aktywność lokomotorycz-
ną owadów. O wysokim stopniu specjalizacji 
układu neuroendokrynowego w koordynowa-
niu procesów życiowych u owadów świadczy 
fakt, że wiele neuropeptydów wykazuje ple-
jotropową funkcję fizjologiczną (marciniak i 
współaut. 2011).

KRYTERIA KLASYFIKACJI 
NEUROPEPTYDÓW OWADÓW

Intensywne badania prowadzone w za-
kresie neuropeptydomiki owadów pozwoliły 
na identyfikację znaczącej liczby neuropepty-
dów, które pogrupowano w odrębne rodziny. 
Ze względu na możliwość modulowania licz-
nych procesów fizjologicznych przez określo-
ny neuropeptyd, kategoryzację funkcjonalną 
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potranslacyjnymi (Fricker i współaut. 2006). 
Następująca po śmierci organizmu proteoliza 
niewielkiej ilości danego białka nie stanowi 
problemu w identyfikacji zachowanej części, 
natomiast degradacja peptydu występują-
cego w znacznie niższych stężeniach, może 
w sposób istotny wpłynąć na wynik anali-
zy (clynen i współaut. 2003). Bardzo czę-
sto mniejsze frakcje będące wynikiem frag-
mentacji danego białka, wykazują silniejszy 
sygnał niż obecne w tym samym ekstrak-
cie peptydy. Problem ten można zniwelować 
izolując tkanki charakteryzujące się wysoką 
zawartością peptydów przy jednocześnie ni-
skim poziomie enzymów degradujących (De-
siDerio 1999, che i Fricker 2005). Innym 
rozwiązaniem jest zastosowanie kolumny 
powinowactwa w celu oddzielenia peptydów 
od produktów pośrednich degradacji bia-
łek. Alternatywny sposób stanowi ekstrakcja 
peptydów połączona z natychmiastową inak-
tywacją proteaz odpowiedzialnych za gene-
rowanie fragmentów białka, utrudniających 
interpretację wyników. Ponadto, obecność 
grupy amidowej na C-końcu wielu peptydów 
pozwala natychmiast odróżnić je od pofrag-
mentowanych sekwencji białek, które nie 
wykazują tego rodzaju modyfikacji (Fricker 
i współaut. 2006). Do rozdziału składników 
badanej próbki (ekstraktu) najczęściej stosu-
je się wysokosprawną chromatografię cieczo-
wą i elektroforezę kapilarną (horgan i ken-
ny 2011). W neuropeptydomice do separacji 
neuropeptydów (1-10 kDa) nie wykorzystuje 
się natomiast elektroforezy dwuwymiarowej, 
która bardzo dobrze sprawdza się w roz-
dziale białek o masie 10-200 kDa i punkcie 
izoelektrycznym pomiędzy 4 a 10. Klasyczna 

STRATEGIE STOSOWANE  
W BADANIACH NEUROPEPTYDOMU 

OWADZIEGO

Mimo iż historia badań nad peptydami 
sięga początku XX w., metody pozwalające 
na ich wydajną ekstrakcję i analizę opra-
cowano stosunkowo niedawno. Nowocze-
sna aparatura, która stanowi zaplecze tech-
niczne neuropeptydomiki, pozwala pokonać 
większość trudności związanych z identyfi-
kacją i badaniem roli neuropeptydów zwie-
rząt zarówno kręgowych, jak i bezkręgowych 
(schraDer i współaut. 2014). W przypadku 
bezkręgowców kluczowe znaczenie ma umie-
jętność oczyszczenia, a następnie praca z 
niewielką ilością analitu, który stanowią ba-
dane neuropeptydy wyekstrahowane uprzed-
nio z określonych struktur układu neuroen-
dokrynowego.

W badaniach nad identyfikacją neuro-
peptydów wyróżnić można dwie zasadni-
cze strategie dotyczące sposobu pozyskiwa-
nia i analizy materiału (Ryc. 2). Pierwsza z 
nich opiera się na przygotowaniu ekstraktu 
z wypreparowanej struktury układu neu-
roendokrynowego, frakcjonowaniu otrzyma-
nego ekstraktu, a następnie identyfikacji 
neuropeptydów w poszczególnych frakcjach 
z wykorzystaniem spektrometrii mas (cly-
nen i współaut. 2003). W przeciwieństwie 
do badań proteomicznych, gdzie identyfiko-
wane białka poddaje się wstępnemu trawie-
niu przy udziale trypsyny lub innych enzy-
mów proteolitycznych, analiza peptydów nie 
uwzględnia etapu trawienia z udziałem pep-
tydaz. Dzięki temu możliwa jest identyfikacja 
natywnej sekwencji aminokwasowej neuro-
peptydów wraz ze wszystkimi modyfikacjami 

Ryc. 2. Strategie stosowane w neuropeptydomice do identyfikacji neuropeptydów:

Izolacja tkanki (1), Izolacja pojedynczej komórki (2a), Przygotowanie ekstraktu/roztworu ekstrakcyjnego (2b), Frakcjo-
nowanie otrzymanego ekstraktu metodą elektroforezy kapilarnej (3), Pobranie frakcji zawierającej neuropeptydy (4), 
Naniesienie pojedynczej komórki lub fragmentu ekstraktu na matrycę spektrometru masowego (5), Analiza widma 
masowego (6).
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ne jest mianem peptydowego odcisku palca 
(ang. peptide fingerprint) tkanki/komórki 
(Ryc. 3). Ograniczenie analizy do konkret-
nych komórek, typów komórek neurosekre-
cyjnych oraz tkanek gruczołowych pozwala 
określić ich funkcje na tle pozostałych skła-
dowych układu neuroendokrynowego. Sta-
nowi to punkt wyjścia dla dalszych badań 
nad rolą neuropeptydów syntetyzowanych 
w komórkach wyznakowanych immunocyto-
chemicznie (Fricker i współaut. 2006). Za-
stosowanie takiej strategii dało możliwość 
identyfikacji w ostatniej dekadzie ponad 450 
neuropeptydów bezkręgowców oraz otwo-
rzyło nowe perspektywy efektywnej analizy 
neuropeptydomów kolejnych gatunków owa-
dów. Początkowo określanie profilu neuro-
peptydowego pojedynczych komórek stoso-
wano w odniesieniu do organizmów kręgo-
wych (hummon i współaut. 2006). Z czasem, 
skład neuropeptydów zaczęto analizować 
również w pojedynczych neuronach bezkrę-
gowców. Pierwsze opublikowane wyniki do-
tyczyły badań przeprowadzonych na mię-
czakach morskich i słodkowodnych, takich 
jak odpowiednio Aplysia californica i Lymnea 
stagnalis. Ze względu na stosunkowo dużą 
wielkość neuronów oraz względnie nieskom-
plikowaną budowę układu nerwowego, or-
ganizmy te stanowią dogodny model do ba-
dań w zakresie neuropeptydomiki (clynen 

procedura oczyszczania i rozdziału pepty-
dów polegała na seryjnym poddaniu homo-
genatu chromatografii cieczowej. Rozdzielone 
peptydy poddawane są następnie procedurze 
sekwencjonowania. Początkowo sekwencje 
aminokwasowe peptydów ustalano metodą 
degradacji Edmana, polegającą na sukce-
sywnym odłączaniu oznakowanych amino-
kwasów z N-końca cząsteczki peptydu. Pro-
cedura ta jest jednak bardzo czasochłonna i 
wymaga dużej ilości materiału biologicznego 
(clynen i współaut. 2003). Z tego względu 
pierwsza izolacja owadziego neuropeptydu, 
proktoliny, wymagała wykorzystania 125.000 
karaczanów Periplaneta americana (starrat 
i BroWn 1975). Obecnie dzięki wprowadze-
niu bardziej precyzyjnych technik, wiarygod-
ne wyniki uzyskuje się ograniczając jedno-
cześnie liczbę osobników badanego gatunku 
modelowego.

Druga strategia zakłada analizę neu-
ropeptydów bezpośrednio w tkankach bez 
wcześniejszej ekstrakcji (Ryc. 2). Połączenie 
metody polegającej na znakowaniu komó-
rek i techniki MS, umożliwia charakterysty-
kę neuropeptydomu na poziomie pojedyn-
czych neuronów. Dzięki tej metodzie możli-
wa jest identyfikacja składu neuropeptydów 
w obrębie całych gruczołów, np. CC, CA 
lub PG (neuPert i PreDel 2005). Uzyska-
ne w ten sposób widmo masowe określa-

Ryc. 3. Spektrum masowe (MALDI-TOF) otrzymane przez bezpośrednie profilowanie tkanki (peptydowy 
odcisk palca) odwłokowego  nerwu segmentalnego chrząszcza Zophobas atratus. 

Ustawienia zoptymalizowano dla peptydów o niższym zakresie stosunku m/z: 600-3500.
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fikowane sekwencje aminokwasowe neuro-
peptydów podlegają następnie archiwizacji w 
bazach danych tworząc biblioteki neuropep-
tydowe (altstein i nässel 2010). Oprócz wy-
krywania neuropeptydów wraz z ich modyfi-
kacjami potranslacyjnymi, dąży się także do 
identyfikacji sekwencji receptorów, z którymi 
łączą się wykryte neuropeptydy (lee 2016).

SPEKTROMETRIA MAS W 
NEUROPEPTYDOMICE OWADÓW

Istotą MS jest wykonanie widma maso-
wego w pełnym zakresie stosunku masy 
do ładunku elektrycznego (m/z) obojętnych 
pierwotnie cząsteczek, połączone najczęściej 
z fragmentacją jonów macierzystych. Bar-
dzo wysoka czułość tej techniki sprawia, że 
stanowi ona optymalne narzędzie do analizy 
wysoce złożonych związków i ich mieszanin. 
Ocena wyników dokonywana jest na podsta-
wie interpretacji uzyskanego finalnie widma 
masowego (horgan i kenny 2011). Pomimo 
różnic w konstrukcji poszczególnych spek-
trometrów mas, jak i stosowanych procedu-
rach zależnych m.in. od rodzaju analizowa-
nych cząsteczek (białek, peptydów lub meta-
bolitów), w każdym spektrometrze wyróżnić 
można stałe elementy budowy. Należą do 
nich: układ wprowadzania próbki, generator 
jonów, analizator m/z, detektor, rejestrator i 
analizator danych (Ryc. 4).

Pierwszym etapem procedury badawczej 
jest jonizacja badanej próbki, która umożli-
wia następnie odchylenie strumienia uzyska-
nych jonów w polu elektrycznym. Panująca 
wewnątrz układu próżnia, dzięki której w 
ruch obdarzonych ładunkiem cząsteczek nie 
ingerują gazy, uzależnia trajektorię wiązki 
jonów wyłącznie od oddziaływania z polem 
elektrycznym. Uformowana wiązka kierowa-
na jest następnie do analizatora mas, gdzie 

i współaut. 2003). Analizę neuropeptydomu 
dla zidentyfikowanych pojedynczych neuro-
nów owada po raz pierwszy przeprowadzono 
w oparciu o MS i znakowanie dekstranem 
tetrametylorodaminy. U karaczana P. ameri-
cana w każdej z ośmiu analizowanych tylno-
bocznych komórek nerwowych zwoju meta-
torakalnego uzyskano wysoce powtarzalne 
widma masowe dwudziestu jeden neuro-
peptydów z rodziny peptydów podobnych 
do FMRF-amidu (neuPert i PreDel 2005). 
Współczesne podejście neuropeptydomiki nie 
ogranicza się do badań profilu peptydowego 
pojedynczych komórek, ale koncentruje się 
również na analizie składu struktur subko-
mórkowych. Ocena zawartości pęcherzyków 
o dużej gęstości, w których transportowane 
są neuropeptydy, pozwala na uzyskanie in-
formacji dotyczących biosyntezy, załadunku i 
przemian tych związków. W obrębie jednego 
pęcherzyka wykryć można kilka produktów 
odrębnych genów, ulegających koekspresji w 
określonym stanie fizjologicznym organizmu. 
Pęcherzyki o średnicy 1 µm, to jak dotąd 
najmniejsze próbki biologiczne profilowane 
z wykorzystaniem MS (clynen i współaut. 
2003). Badanie organelli odgrywających rolę 
w szlakach wydzielniczych poszerza wiedzę 
na temat sygnalizacji wewnątrz- i międzyko-
mórkowej, w której uczestniczą neuropepty-
dy (PreDel 2001).

Inne podejście metodologiczne, polegające 
na obrazowaniu różnic w profilu neuropep-
tydowym hemolimfy owadów kontrolnych i 
poddanych działaniu określonego czynnika, 
daje możliwość oceny zmian ekspresji genów 
dla neuropeptydów zaangażowanych w odpo-
wiedź fizjologiczną. Przykładem takiej analizy 
może być badanie profilu neuropeptydów od-
powiadających za reakcje immunologiczne w 
hemolimfie D. melanogaster, indukowanych 
stymulacją układu odpornościowego poprzez 
wprowadzenie komórek bakteryjnych Staphy-
lococcus aureus (clynen i współaut. 2003). 
Udoskonalenie obecnych strategii badaw-
czych pozwoli zwiększyć dynamikę badań 
neuropeptydomów owadów i znacznie ułatwi 
analizę na ograniczonych ilościach materia-
łu biologicznego. Najnowsze strategie iden-
tyfikacji i opisu neuropeptydomów nie tyl-
ko owadów, ale także innych bezkręgowców, 
zakładają analizę MS w oparciu o badanie 
transkryptomów komórek/gruczołów neu-
roendokrynowych. Pozwala to na dokładne 
określenie wszystkich neuropeptydów synte-
tyzowanych u badanego gatunku w danym 
stanie fizjologicznym. Neuropeptydomika nie 
jest więc gałęzią nauki odseparowaną od 
pozostałych dziedzin, ale ich integralną czę-
ścią, wykorzystującą dane z analiz genomi-
ki i transkryptomiki (ons i współaut. 2016, 
Zatylny-gauDin i współaut. 2016). Zidenty- Ryc. 4. Ogólna budowa spektrometru mas.
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cy w transmisji energii, zabezpiecza próbkę 
przed rozkładem. Z kolei istotą ESI jest do-
prowadzenie do jonizatora badanej substan-
cji w mieszaninie wody i lotnego związku, 
celem przeprowadzenia jej w stan aerozolu. 
Kolejny etap polega na odparowaniu roz-
puszczalnika z mikroskopijnych kropel w 
komorze próżniowej do momentu, w któ-
rym z wyjściowej kropli pozostanie wyłącznie 
analizowana cząsteczka. Mimo iż procedura 
ESI, podobnie jak MALDI, nie doprowadza 
do rozpadu peptydów, zapewnia większą 
precyzyjność ze względu na możliwość obda-
rzenia analizowanych cząsteczek więcej niż 
trzema ładunkami. Umożliwia to uzyskanie 
sygnału przy istotnie mniejszych wartościach 
m/z, pozwalając na zastosowanie analizato-
ra o niższym spektrum mas i wygenerowa-
nie odpowiedniego widma masowego (meule-
man i współaut. 2008, Banerjee i maZumDar 
2012).

Do alternatywnych metod warunkujących 
powstawanie jonów w MS należą również 
termorozpylanie (ang. termospray, TE), joni-
zacja chemiczna (ang. chemical ionisation, 
CI), bombardowanie szybkimi atomami (ang. 
fast-atom bombardment, FAB), bombardowa-
nie jonami (ang. secondary ion mass spec-
trometry, SIMS), klasyczna desorpcja lase-
rowa (ang. laser desorption, LD), jonizacja 
chemiczna pod ciśnieniem atmosferycznym 
(ang. atmospheric pressure chemical ionisa-

następuje rozdzielenie jonów według stosun-
ku ich masy do ładunku. Sygnał prądu jo-
nowego jest ostatecznie przekształcany przy 
udziale detektora w sygnał elektryczny, re-
jestrowany i wizualizowany w postaci widma 
masowego. Obrazuje ono częstość wykrywa-
nia przez detektor jonów o określonym sto-
sunku masy do ładunku (heBDa 2009).

O zaawansowaniu technologicznym spek-
trometrii mas świadczy m.in. różnorodność 
technik jonizacji oraz analizy badanych 
związków. Wyróżnia się dwie podstawo-
we metody jonizacji cząsteczek: „miękką” i 
„twardą”. Do jonizacji biomolekuł, takich jak 
neuropeptydy, stosuje się metodę miękką, 
podczas której tworzy się jedynie jon mole-
kularny (cząsteczkowy). Z kolei podczas jo-
nizacji twardej, cząsteczka np. kwasu orga-
nicznego rozpada się na mniejsze fragmen-
ty tzw. jony potomne (Portoles i współaut. 
2011). Wśród nowoczesnych metod genero-
wania jonów najczęściej stosowana w neu-
ropeptydomice jest desorpcja laserowa z 
udziałem matrycy (ang. matrix assisted laser 
desorption and ionisation, MALDI) oraz elek-
trorozpylanie (ang. electrospray ionisation, 
ESI). MALDI zaliczana jest do łagodnych 
metod jonizacji, podczas której nie dochodzi 
do fragmentacji cząsteczek (Płodzich 2013). 
Matryca posiadająca zdolność do absorpcji 
energii wiązki lasera, przekazuje ją następ-
nie badanej substancji. Pośrednictwo matry-

Ryc. 5. Spektrum fragmentacyjne jonu o stosunku m/z 1274,7. 

Oznaczono jony fragmentacyjne pozwalające na określenie sekwencji aminokwasowej KIGKMVSFPRIa charaktery-
stycznej dla peptydu Zopat-PVK-2 (peptydy z rodziny CAPA) występującego u chrząszcza Zophobas atratus.
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ulegać fragmentacji w wyniku zderzeń z ato-
mami helu (Xu i współaut. 2009). Do rów-
nie popularnych analizatorów m/z należą: 
sektor magnetyczny (ang. magnetic sector, 
SM), sektor elektryczny (ang. electric sec-
tor, SE), liniowa pułapka jonowa (ang. linear 
trap quadrupole, LTQ), analizator cyklotro-
nowego rezonansu jonów (ang. ion cyclotron 
resonance, ICR), analizator cyklotronowego 
rezonansu jonów z fourierowską transfor-
macją wyników (ang. fourier transform ion 
cyclotron resonance, FT-ICR), oraz orbitrap 
(orbitrap, OT). FT-ICR w przeciwieństwie do 
innych analizatorów nie niszczy wygenero-
wanych jonów, dzięki czemu mogą być one 
poddane dalszej analizie w innych warun-
kach (horgan i kenny 2011). Uzyskane na 
podstawie analizy widm masowych wyniki, 
po wprowadzeniu do specjalistycznego opro-
gramowania, porównywane są następnie z 
sekwencjami znanych neuropeptydów. Prze-
szukiwanie baz danych odbywa się najczę-
ściej z zastosowaniem wyszukiwarek typu 
Mascot, SEQUEST, X! Tandem, Peaks Stu-
dio czy ProSight PC (lee 2016). Różnorod-
ność jonizatorów, analizatorów i detektorów 
jonów zestawianych w sposób umożliwiają-
cy optymalne wykorzystanie ich potencjału, 
wraz z zaawansowanymi metodami rozdziału 
mieszanin, a także rosnącymi zasobami da-
nych i możliwościami obliczeniowymi kom-
puterów umożliwia precyzyjną identyfikację 
neuropeptydów bez konieczności predykcji 
ich sekwencji aminokwasowej a priori. Sytu-
uje to spektrometrię mas na czele stosowa-
nych obecnie technik neuropeptydomiki.

OWADY O ZNANYM 
NEUROPEPTYDOMIE

Identyfikacja składowych neuropepty-
domu zwierzęcych modeli badawczych po-
zwala śledzić występowanie rodzin neu-
ropeptydowych w obrębie poszczególnych 
typów zwierząt (Zhang i współaut. 2014). 
Rozwój technik rozdziału i detekcji neuro-
peptydów umożliwia obecnie identyfikację 
tego rodzaju neuromolekuł u owadów, ni-
welując dotychczasowe ograniczenia wyni-
kające z niewielkich rozmiarów większości 
gatunków. Do najlepiej poznanych rodzin 
neuropeptydów owadów należą: pirokini-
ny, miosupresyny, sulfakininy, tachykininy, 
peptydy adypokinetyczne, neuropeptydy F, 
krótkie neuropeptydy F, allatotropiny i al-
latostatyny, a także peptydy regulujące roz-
wój i linienie (marciniak i współaut. 2011, 
SłocińSka i współaut. 2015). Neuropepty-
dy będące przedstawicielami tych rodzin 
identyfikowane są najczęściej podczas 
analizy neuropeptydomu owadów. Prowa-
dzone dotychczas badania w zakresie neu-

tion, APCI), jonizacja w plazmie wzbudzonej 
indukcyjnie (ang. inductively coupled pla-
sma, ICP) oraz jonizacja elektronami (ang. 
electron ionisation, EI). APCI, ICP oraz EI 
jako metody jonizacji twardej nie są wyko-
rzystywane do identyfikacji biomolekuł, ta-
kich jak peptydy, które nie powinny ulegać 
fragmentacji podczas analizy. Ponadto, ICP i 
EI nie nadają się do analizy związków nie-
trwałych termicznie (horgan i kenny 2011).

Różnorodności technik jonizacji odpo-
wiada szeroki wachlarz sposobów analizy, 
określony przez budowę analizatorów. Do 
najczęściej wykorzystywanych należy analiza-
tor czasu przelotu (ang. time of flight, TOF) 
stosowany równolegle z jonizatorem MALDI. 
Zasada działania TOF polega na pomiarze 
czasu uzależnionym od m/z dla translokacji 
jonów z jonizatora do detektora.

Identyfikację konkretnych sekwencji ami-
nokwasowych umożliwia tandemowa spek-
trometria mas (ang. mass spectrometry/
mass spectrometry, MS/MS), będąca wyni-
kiem połączenia dwóch analizatorów TOF. W 
tym przypadku jony pierwotne po wstępnej 
analizie fragmentowane są do postaci jonów 
potomnych, których czas przelotu mierzo-
ny jest przez drugi analizator (gogichaeva 
i współaut. 2007). Do fragmentacji docho-
dzi na skutek przerywania wiązań peptydo-
wych, indukowanego zderzeniami cząsteczek 
(Ryc. 5). Fragmentacja białek zachodzi w 
następstwie indukcji zderzeniowej (ang. col-
lision-induced dissociation, CID), indukcji 
rozpadu z wychwytem elektronów (ang. elec-
tron-capture dissociation, ECD) lub rozpa-
du z transportem elektronów (ang. electron-
-transfer dissociation, ETD) (elviri 2012). 
Inny rodzaj równie popularnego analizatora 
stanowi analizator kwadrupolowy (ang. qu-
adrupole, QP). Tworzą go cztery symetrycz-
nie rozmieszczone równoległe pręty, prze-
puszczające jony o konkretnej wartości m/z. 
Do prętów tworzących kwadrupol przykłada-
ny jest prąd zmienny o ustalonym napięciu 
oraz częstotliwości. Spektrum jonów filtro-
wanych na podstawie masy można zmini-
malizować lub zmaksymalizować regulując 
napięcie prądu lub liczbę kwadrupoli. Anali-
zator ten stosowany jest najczęściej w spek-
trometrach wyposażonych w jonizator ESI 
(Banerjee i maZumDar 2012). Alternatyw-
ną możliwością bardzo czułego analizatora 
o podobnej zasadzie działania jest pułapka 
jonowa (ang. ion trap, IT). W zależności od 
parametrów prądu przyłożonego do elektrod, 
w pułapce jonowej można uwięzić jony o 
określonej wartości m/z. Znajdujące się we-
wnątrz pułapki atomy helu pod ciśnieniem, 
zderzając się z jonami spowalniają ich ruch, 
utrudniając tym samym ucieczkę z pułapki. 
Dodatkowo jony w stanie wzbudzonym mogą 
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należność neuropeptydów do konkretnej ro-
dziny. Jednak, podobnie jak w przypadku 
publikacji naukowych, przeszukiwanie baz 
danych również wskazuje na deficyt infor-
macji dotyczących składu neuropeptydowe-
go u przedstawicieli poszczególnych rodza-
jów owadów. Ze względu na ogromną licz-
bę oraz istotny wpływ wielu gatunków na 
środowisko i życie człowieka, coraz więcej 
uwagi koncentruje się na poznaniu mecha-
nizmów regulujących procesy fizjologiczne 
wliczając cząsteczki regulatorowe. Przykład 
tego rodzaju działań stanowi długotermi-
nowy „Manhattan Project of Entomology”, 
określany również jako „i5k”. Celem badań 
prowadzonych w ramach tego projektu jest 
zsekwencjonowanie przez zespoły na całym 
świecie genomów 5000 gatunków stawono-
gów, w tym owadów o priorytetowym zna-

ropeptydomiki pozwoliły zdefiniować liczbę 
neuropeptydów tworzących neuropeptydomy 
określonych gatunków owadów. W ostat-
nim dziesięcioleciu nastąpił znaczny wzrost 
liczby publikacji dotyczących badań nad 
neuropeptydomem, które stanowią jednak 
niewielki odsetek artykułów publikowanych 
na temat analiz proteomicznych (schraDer 
i współaut. 2014). Co więcej, wśród pu-
blikacji z zakresu neuropeptydomiki tylko 
niewielka część dotyczy owadzich modeli 
badawczych. Z dostępnych źródeł informa-
cji jakim są bazy danych, można uzyskać 
szybko ocenę stanu wiedzy na temat liczby 
i typu neuropeptydów zidentyfikowanych u 
danego gatunku owada (Tabela 1). Przykła-
dem jest stosunkowo nowa baza NeuroPep, 
przy pomocy której określić można liczbę, 
nazwy, sekwencje aminokwasowe oraz przy-

Tabela 1. Owady o znanym neuropeptydomie.

Gatunek
Liczba zidentyfikowanych 
neuropeptydów

Źródło

Aedes aegypti 75 PreDel i współaut. 2010

Anopheles gambiae 45 riehle i współaut. 2002

Apis mellifera 158 han i współaut. 2015

Bombyx mori 45 roller i współaut. 2008

Calliphora vomitoria 31 NeuroPep

Camponotus floridanus 39 schmitt i współaut. 2015

Chilo suppressalis 51 Xu i współaut. 2016

Delia radicum 40 ZoePhel i współaut. 2012

Diploptera punctata 22 NeuroPep

Drosophila melanogaster 42 yeW i współaut. 2009

Galleria mellonella 14 NeuroPep

Glossina morsitans 51 caers i współaut. 2015

Gryllus bimaculatus 12 NeuroPep

Helicoverpa armigera 10 NeuroPep

Helicoverpa zea 12 NeuroPep

Heliothis virescens 50 Berg i współaut. 2007

Leptinotarsa decemlineata 12 NeuroPep

Locusta migratoria 52 clynen i schooFs 2009

Lucilia cuprina 45 rahman i współaut. 2013

Manduca sexta 34 NeuroPep

Mastotermes darwiniensis 163 christie 2015

Musca domestica 17 NeuroPep

Nasonia vitripennis 51 hauser i współaut. 2010

Neobellieria bullata 18 verleyen i współaut. 2004

Periplaneta americana 59 NeuroPep

Rhodnius prolixus 42 ons i współaut. 2009

Schistocerca gregaria 44 clynen i schooFs 2009

Tribolium castaneum 80 li i współaut. 2008
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dentyfikowane neuropeptydy mimo przyna-
leżności do jednej rodziny oraz pełnienia 
tej samej funkcji fizjologicznej, często wy-
kazują różnice w sekwencji aminokwasowej 
w zależności od gatunku owada (clynen i 
schooFs 2009, nässel i Wegener 2011). 
Ponadto, wiele owadów żyjących w środo-
wiskach o niesprzyjających warunkach po-
siada unikatowe neuropeptydy zapewniające 
im odpowiednie przystosowanie na drodze 
adaptacji, warunkujące przetrwanie organi-
zmu (Davies i współaut. 2014, terhZaZ i 
współaut. 2015).

ZNACZENIE BADAŃ NAD 
NEUROHORMONALNĄ REGULACJĄ 

PROCESÓW ŻYCIOWYCH U OWADÓW

Udowodnienie w wielu biotestach klu-
czowej roli układu neuroendokrynowego w 
regulacji procesów fizjologicznych u owa-
dów motywowało badaczy do identyfikacji 

czeniu dla człowieka. Jak dotąd do iden-
tyfikacji neuropeptydomu nominowano 703 
gatunki owadów, w tym 256 z rzędu Hyme-
noptera oraz 63 gatunki stawonogów z pod-
typu Chelicerata, 25 gatunków z podtypu 
Crustacea i 6 gatunków z podtypu Myria-
poda (evans i współaut. 2013). Realizacja 
projektu i5k pozwoli zidentyfikować geny 
kodujące m.in. neuropeptydy owadów.

Jak dotąd najlepiej poznano neuropep-
tydomy owadów, które wykorzystywane są 
jako organizmy modelowe w badaniach eks-
perymentalnych. Istotne jest również to, że 
znacznie więcej informacji uzyskać można 
na temat składu neuropeptydowego owa-
dów o odpowiednio dużych rozmiarach, w 
przypadku których izolacja struktur ukła-
du neuroendokrynowego jest łatwiejsza. U 
większości owadów konstytutywny zestaw 
neuropeptydów odpowiedzialnych za regula-
cję podstawowych procesów fizjologicznych 
jest bardzo podobny. Niemniej jednak, zi-

Tabela 2. Neuropeptydy owadów wykazujące homologię do hormonów kręgowców (wg taghert i veen-
stra 2003, Fónagy 2006, hartenstein 2006, vauDry i współaut. 2009, coast i schooley 2010, mar-
ciniak i współaut. 2011, reynolDs 2013).

Neuropeptyd owadzi Homolog kręgowców Funkcja

Allatostatyny Statyny/Somastatyna/Galanina Inhibicja syntezy i wydzielania hormonów z cor-
pora allata/przedniego płata przysadki mózgo-
wej

Allatotropiny Liberyny/Somatotropina Stymulacja corpora allata/przedniego płata 
przysadki mózgowej do biosyntezy i sekrecji 
hormonów

Hormony adypokinetyczne Glukagon Uwalnianie substratów energetycznych do pły-
nów ustrojowych (hemolimfy/krwi)

Hormony adypokinetyczne/ko-
razonina

Gonadoliberyny Regulacja wzrostu i rozwoju oraz rozmnażania

Neuropeptydy F i krótkie neu-
ropeptydy F

Neuropeptydy Y Regulacja procesów związanych z odżywianiem, 
modulowanie aktywności kurczliwej mięśni 
przewodu pokarmowego

Peptyd insulinopodobny Insulina Obniżanie poziomu substratów energetycznych 
w płynach ustrojowych (hemolimfie/krwi)

Inotocyna Wazopresyna/Oksytocyna Regulacja procesów związanych z diurezą, regu-
lacja skurczów mięśni

Peptydy diuretyczne podobne 
do kortykoliberyny

Kortykoliberyna Zwiększenie funkcji sekrecyjnych przez cewki 
Malpighiego, stymulacja uwalniania kortykotro-
piny

Sulfakininy Cholecystokinina Hamowanie pobierania pokarmu

Tachykinino-podobne peptydy Substancja P Stymulowanie kurczliwości mięśni gładkich jelit

Peptydy CAPA Neuromedyna U Stymulacja skurczów mięśni trzewnych

Peptydy podobne do FMRFa-
midu

Peptydy z rodziny RFamidu Regulacja skurczów serca i mięśni trzewnych

Peptydy diuretyczne podobne 
do kalcytoniny 

Kalcytonina Regulacja procesów osmotycznych
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gener 2011). Podobieństwo pomiędzy NPF 
i NPY sprawia, że wykorzystanie owadów 
jako organizmów modelowych do badań 
biomedycznych w zakresie neuroendokryno-
logii może dostarczyć wymiernych efektów 
w postaci nowych biotestów do analizowa-
nia mechanizmów związanych z regulacją 
pobierania pokarmu u zwierząt. To tylko 
jeden z wielu potwierdzonych przykładów 
strukturalno-funkcjonalnych analogii pomię-
dzy neurohormonalną koordynacją procesów 
życiowych u owadów i kręgowców. Sugeruje 
to wiele potencjalnych możliwości wykorzy-
stania takich biotestów również do badania 
procesów rozwoju schorzeń związanych 
z układem wydzielania wewnętrznego. 
Poznanie neuropeptydomu owadziego oraz 
roli poszczególnych jego komponentów może 
okazać się w przyszłości pomocne przy za-
projektowaniu antagonistów i agonistów 
receptorów ssaczych w celu ograniczenia 
zaburzeń wzrostu i rozwoju, lokomocji, re-
akcji na bodźce, gospodarki wodno-elektro-
litowej, metabolizmu, procesów związanych 
z reprodukcją oraz innych patologii o pod-
łożu neuroendokrynowym (gruBer 2014). 
Zainteresowanie badaczy funkcjami owa-
dzich neuropeptydów nie ogranicza się je-
dynie do wykorzystania ich w przemyśle i 
poszukiwania nowych farmaceutyków. Poza 
tym doświadczenia przeprowadzone z wyko-
rzystaniem neuropeptydów regulujących od-
żywianie u owadów oraz peptydów działają-
cych gonadoinhibicyjnie sugerują możliwość 
opracowania specyficznych peptydomimety-
ków, które mogą zostać wykorzystane jako 
bioinsektycydy (gäDe i golDsWorthy 2003, 
Fónagy 2006). Stosowane obecnie środ-
ki fosforoorganiczne działające owadobójczo 
są inhibitorami cholinoesteraz. Oddziałując 
na płytki motoryczne wywołują ostatecznie 
paraliż mięśni, przy czym ich działanie nie 
jest specyficzne tylko względem owadów. 
Ponadto, przedostając się do wód grun-
towych powodują poważne skażenie wody 
azotanami, fosforanami oraz związkami or-
ganicznymi działającymi toksycznie na ro-
śliny i zwierzęta (rastogi i współaut. 2010). 
Z tego względu pożądane jest rozwiązanie 
polegające na wykorzystaniu środków za-
wierających związki, które w sposób spe-
cyficzny regulują procesy fizjologiczne owa-
dów w celu ograniczenia ich żerowania oraz 
zdolności do reprodukcji. Największą zaletą 
tego rodzaju związków jest wybiórcze dzia-
łanie, a także bardzo szybka biodegradacja 
w środowisku. Z kolei największą trudność 
stanowi opracowanie sposobu ich aplika-
cji do wnętrza ciała owada. Natura związ-
ków peptydowych uniemożliwia skuteczne 
podanie ich owadom drogą pokarmową ze 
względu na bezpośredni rozkład przy udzia-

i ustalania funkcji (bardzo często plejotro-
powej) wielu neuropeptydów, co ostatnio 
stanowi szczególnie szybko rozwijający się 
kierunek badań. Pierwsze prace nad re-
gulacją procesów życiowych owadów przez 
neuropeptydy miały miejsce już na począt-
ku XX w. Główna strategia prowadzonych 
doświadczeń opierała się wtedy na usuwa-
niu poszczególnych struktur wydzielających 
hormony, a następnie obserwacji morfolo-
gii i behawioru oraz monitorowaniu fizjo-
logii owada. Już w 1917 r. polski pionier 
neuroendokrynologii owadów, Stefan Kopeć, 
dowiódł, że przewiązka zagłowowa zaciśnię-
ta między głową a tułowiem gąsienicy Ly-
mantria dispar uniemożliwia jej metamorfo-
zę. Wykazał on tym samym, że mózg owa-
da wydziela związki, które działają nie tyl-
ko lokalnie, ale wywierają także wpływ na 
odległe narządy (koPeć 1917, 1922). Mimo 
odkrycia endokrynowego działania hormo-
nów peptydowych, nie podejrzewano wtedy 
jak duże podobieństwo w zakresie struk-
tury i funkcji układu neuroendokrynowego 
łączy owady i kręgowce. Analogie pomiędzy 
funkcjonowaniem układu retrocerebralne-
go owadów i układem podwzgórze-przysad-
ka mózgowa kręgowców wykryto dopiero 
kilkanaście lat później (hartenstein 2006, 
De looF i współaut. 2012). Ponadto, wie-
le neuropeptydów owadzich posiada cechy 
funkcjonalne ich odpowiedników u kręgow-
ców (Tabela 2). Niektóre z nich wykazują 
również podobieństwo strukturalne w za-
kresie sekwencji C-terminalnej oraz modyfi-
kacji potranslacyjnych. Przykładowo, ziden-
tyfikowane u owadów neuropeptydy tworzą-
ce rodzinę NPF uznane zostały za homo-
logi neuropeptydów Y (ang. neuropeptides 
Y, NPY), które występują u kręgowców. 
W przypadku D. melanogaster i człowieka 
neuropeptydy te tworzą 36-aminokwasową 
sekwencję o wspólnym C-terminalnym mo-
tywie RX1RX2, gdzie dla NPF X1=V a X2=F, 
natomiast dla NPY X1=Q a X2=Y (nässel i 
Wegener 2011). Fenyloalaninę (F) i tyro-
zynę (Y) różni jedynie grupa hydroksylowa 
znajdująca się w pozycji para niepolarnego 
pierścienia aromatycznego tyrozyny. W obu 
przypadkach aminokwas znajdujący się na 
C-końcu jest zmodyfikowany przez przyłą-
czenie grupy amidowej, której obecność jest 
niezbędna dla aktywności fizjologicznej tych 
neuropeptydów (BoBińSka i współaut. 2008). 
Polega ona przede wszystkim na regulacji 
procesów związanych z odżywianiem (wzma-
ganie pobierania pokarmu), modyfikowa-
niu aktywności kurczliwej mięśni poszcze-
gólnych odcinków przewodu pokarmowego, 
kontroli rytmów okołodobowych i procesów 
związanych z zapamiętywaniem, a także na 
modulacji reakcji lękowych (nässel i We-
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pia się na identyfikacji i ocenie funkcji neuropeptydów 
owadzich oraz kodujących je genów. W niniejszej pracy 
scharakteryzowano budowę i funkcje układu neuroendo-
krynowego owadów, przedstawiono aktualny stan wiedzy 
dotyczący trudności i strategii badań neuropeptydomu 
tych zwierząt ze szczególnym uwzględnieniem spektro-
metrii mas, a także obowiązującej obecnie zasady kla-
syfikacji neuropeptydów. Ponadto opracowano wykaz ga-
tunków owadów o znanym neuropeptydomie, określono 
funkcjonalne podobieństwa pomiędzy neuropeptydami 
owadów i ich homologami występującymi u kręgowców 
oraz zaprezentowano potencjalne możliwości aplikacyjne 
badań prowadzonych w zakresie neuropeptydomiki. Do-
stępne dane literaturowe wskazują, że neuropeptydy zi-
dentyfikowane dotychczas u modelowych gatunków owa-
dów, takich jak Drosophila melanogaster mogą posłużyć 
w przyszłości do projektowania nowych farmaceutyków 
oraz środków ograniczających liczebność owadów szko-
dliwych z medycznego i gospodarczego punktu widzenia.
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THE NEUROPEPTIDOMICS OF INSECTS NEUROENDOCRINE SYSTEM

Summary

Essential role in the regulation of all physiological processes and maintenance of homeostasis in the vast ma-
jority of animal organisms plays a neuro-endocrine system. So far, very well known to features are neuro-hormonal 
mediators regulating life processes of human. Over the last decade attention of researches has focused on iden-
tification and evaluation functions of insect neuropeptides and genes encoding them. In the present review, the 
structure and functions of insect neuro-endocrine system are characterized, the current state of knowledge on the 
difficulties and strategies  in the neuropeptidomics research  of these animals, with special emphasis on the use of 
mass spectrometry and  the current rules of neuropeptides classification. Moreover, a list of known neuropeptidome 
insect species is presented, functional similarities between insect neuropeptides and their homologues occurring in 
vertebrates  are defined and potential applications of research in the field of neuropeptidomics ewaluated. Available 
literature data suggest that neuropeptides so far identified in the insect model organism such as Drosophila mela-
nogaster, may be used in the future to design a new generation of pharmaceuticals and bioinsecticides limiting the 
number of harmful insects from medical and economic point of view.
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