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Glikoliza jest wytgcznym zrodtem pozyskiwania ATP u parazytow [1], a wieksza czes¢ tego procesu zachodzi w glikosomach

Opracowanie metody syntezy peptydu cyklicznego,
[2]. Brak DNA w glikosomach uniemozliwia translacje katalaz niezbednych do przeprowadzenia glikolizy [1][3]. Sg one

syntetyzowane w cytozolu i transportowane po-translacyjnie do glikosomu przez biatka rodziny peroksyn PEX [1]. kompetycyjnle WIiqQZzqCego sig 2z biatkiem PEXS oraz
Zahamowanie transportu katalaz szlakiem PEX, blokuje produkcje ATP przez Swidrowce tym samym hamujac inne zyciowe optymalizacja reakcji RCM - metatetezy zamykajqcej
procgsy kc?mc?rkowe. Prowao.lzi.to do s'n.r?ier.ci pasozyta [4]. Badania na.d r.wovwmi sposobami zwalc.:za.nicj;x s'vv'idrowcéw | pierécieﬁ diolefin.

potwierdzity, ze zablokowanie interakcji miedzy PEX5 a PEX14 przy uzyciu matoczgsteczkowych inhibitorow PEX14 prowadzi

do Smierci u roznych gatunkdw z rodziny Trypanosoma [5]. Badanie to zapewnia grunt dla dalszego rozwoju inhibitorow PEX e blokada tworzenia kompleksu PEXS/PTS] (blokada

jako potencjalnych lekéw. Opis oddziatywania kompleksu PEX5/PTS1 w szlaku transportu doglikosomalnhego jest stabo
poznany przez brak sond molekularnych do jego obserwacji. Zablokowanie szlaku na innym poziomie - inhibicja interakcji , o , d lekul ,
PTS1 z PEXS5 wydaje sie byc¢ obiecujgca strategig dla rozwoju sond molekularnych. ® pOMOC W opracowaniu potencjalnej sondy molekularne]

transportu doglikosomalnego)
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