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STRESZCZENIE

Anisakis simplex jest pasozytniczym nicieniem, powodujacym u ludzi anisakioze.
Zagrozenie dla zdrowia moga stanowi¢ spozywane ryby zawierajacych zywe larwy
A. simplex, ze wzgledu na ich zdolno$¢ do penetracji btony §luzowej przewodu
pokarmowego, jak i produkty zywno$ciowe skazone alergenami pasozyta, ze wzgledu
na wystepujace u ludzi cigzkie reakcje alergiczne. Wzrost popularno$ci spozywania
surowych ryb oraz gwaltowny wzrost liczebno$ci populacji tego nicienia
oraz poszerzenie zasiggow jego wystepowania przeklada si¢ na zwickszenie liczby
przypadkéw anisakiozy. Do tej pory biologia tego pasozyta wydaje si¢ nie do konca
poznana. Zasadnym wydaje si¢ zatem doktadne zbadanie proteomu tego nicienia jako
do tej pory niedoktadnie scharakteryzowanego, ktéry moze dostarczy¢ informacji
na temat molekularnych mechanizmow wzrostu i rozwoju pasozyta, jak rowniez na temat
interakcji pasozyt-zywiciel.

Gléwnym celem niniejszej pracy byla identyfikacja i charakterystyka proteomu
nicienia pasozytniczego A. simplex na poziomie globalnym i tankowym. W wyniku
pierwszego eksperymentu opisano proteomy globalne dwoch stadiow rozwojowych,
L3 i L4, nicienia A. simplex. Przy uzyciu tandemowej spektrometrii mas sprzgzonej
z wysokoprzepustowa chromatografia cieczowa LC-MS/MS (ang. ultra high-
performance liquid chromatography coupled with high resolution tandem mass
spectrometry) 1 izobarycznego znakowania peptydow przy uzyciu TMT (ang. isobaric
tandem mass tagging) po raz pierwszy zidentyfikowano i scharakteryzowano jak dotad
najdoktadniejszy 1 najobszerniejszy proteom tego gatunku. W wyniku drugiego
eksperymentu, podj¢to probe identyfikacji bialek nicienia w tkankach odpowiedzialnych
za kontakt z gospodarzem, to jest w jelicie 1 kutikuli. W wyniku zastosowania podobne;j
metodyki oraz ztozonej analizy danych proteomicznych uzyskano ztozone zbiory biatek
charakterystycznych dla badanych tkanek nicienia.

Uzyskane wyniki dotyczace globalnego i tkankowego proteomu 4. simplex moga
stuzy¢ jako baza do opracowania nowych lekow przeciwko anisakiozie i w przysztosci
ztagodzenia objawow tej choroby lub jej wyeliminowania u ludzi.

Ponadto, prezentowana metodyka przy uzyciu proteomiki ilo§ciowe] opartej
na TMT moze postuzy¢ jako uniwersalne narz¢dzie do analizy globalnej dynamiki

proteomicznej w stadiach i tkankach pasozytniczych nicieni.
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