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Od zarania dziejow, ludzko$¢ napotykata wielki problem ze szkodnikami rolniczymi —
wirusami, bakteriami, niepozgdanymi grzybami, roslinami czy zwierzetami. To wilasnie
owady stanowig najwigksza grupe szkodnikow, wptywajacych nie tylko na rolnictwo, ale
mogacych stanowi¢ powazne zagrozenie rowniez dla obszaréw lesnych. Owady moga takze
przenosi¢ grozne dla ludzi i zwierzat choroby. Z drugiej strony, owady stanowig niezwykle
istotng cze$¢ sktadowsg ekosystemu. Przyktadowo, niemal 75% ro$lin o znaczeniu
gospodarczym, jest zapylanych przez pszczoty. Dlatego tez niezwykle istotnym zagadnieniem
jest znalezienie wysoko selektywnych zwigzkoéw ochrony roslin.

Szeroko prowadzone badania nad fizjologia owadow dostarczyly wielu waznych informacji
na temat ich anatomii, narzgdow i funkcjonowania. Wiele badan po§wigcono analizie procesu
ich rozwoju. Wynika z nich, ze hormon juwenilny (JH) jest kluczowy w procesie
przeobrazania (metamorfozy) owadoéw. Obecnie uwaza si¢, ze hydrolaza epoksydowa
hormonu juwenilnego (JHEH) to enzym, ktory odgrywa kluczowa rol¢ w regulacji JH.
Hamowanie dziatania JHEH w czasie metamorfozy mogloby wigc zapobiec rozwojowi
dorostej formy owadow, a w konsekwencji prowadzi¢ do degradacji poszczegdlnych
gatunkow insektow. Takie dzialanie byloby pozadane w przypadku owadéow bedacych
szkodnikami rolniczymi i lesnymi, jak rowniez w przypadku owadow, ktore moga byc
wektorami niebezpiecznych chorob.

Proponowany projekt taczy badania na styku chemii, biologii, mikrobiologii, biotechnologii,
entomologii i ekologii. Chcemy w nim wykorzysta¢ badania prowadzone metodami in silico
do identyfikacji roznic we wilasciwos$ciach strukturalnych 1 dynamice JHEH pochodzacych z
réznych gatunkow blisko spokrewnionych owadow. Zastosujemy nowoczesne metody analizy
symulacji dynamiki molekularnej ukierunkowane na analize¢ zmienno$ci wnetrza biatka —
miejsca, gdzie odbywa si¢ wigzanie potencjalnie aktywnych zwigzkow. Za pomoca analizy
transportu matych czasteczek (sond) wewnatrz biatka, bedziemy mogli zidentyfikowac
roznice w budowie centrum aktywnego poszczegélnych JHEH. Bazujac na rdéznicach, a nie
podobienstwach pomiedzy enzymami, zaprojektujemy farmakofory i ostatecznie selektywne
inhibitory, bezpieczne dla innych owadow, a takze ro$lin i innych zwierzat. W ramach
projektu planujemy takze zbada¢ zaproponowane zwiagzki pod katem bezpieczenstwa
srodowiskowego.



