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Streszczenie
Niealkoholową stłuszczeniową chorobę wątroby (NAFLD) definiuje się jako nadmierną aku-
mulację lipidów w hepatocytach, przekraczającą 5% ich objętości, u osób nienadużywających 
alkoholu. Współistnieje również z innymi zaburzeniami metabolicznymi, takimi jak cukrzyca 
typu 2, insulinooporność czy hiperlipidemia. Akumulacja różnych frakcji lipidowych zależy 
przede wszystkim od nadmiernego, nieskompensowanego oksydacją, napływu LCFA do komór-
ki. Dokomórkowy napływ LCFA odbywa się w wyniku dyfuzji biernej, przez fenestracje w śród-
błonku zatok wątrobowych, które zapewniają bezpośredni kontakt LCFA z błoną hepatocytów 
oraz dzięki obecności błonowych kaweoli, biorących udział m.in. w endocytozie makromolekuł. 
Dynamiczny charakter fenestracji i zmiany jakim ulegają pod wpływem stosowania różnych 
diet mogą wskazywać na ich istotny udział w rozwoju zaburzeń metabolicznych. Inną moż-
liwością dokomórkowego transportu LCFA jest dyfuzja ułatwiona, która jest możliwa dzięki 
białkowym transporterom umiejscowionym w błonie komórkowej hepatocytów, takim jak 
m.in.: translokaza FAT/CD36, błonowe białko wiążące kwasy tłuszczowe FABPpm oraz białko 
transportujące kwasy tłuszczowe FATP2 i FATP5. Zmiany w ekspresji tych transporterów 
współistnieją z nieprawidłowym metabolizmem lipidów w wątrobie. W pracy przedstawiono 
możliwe drogi dokomórkowego napływu lipidów do wątroby, związane z rozwojem NAFLD 
i towarzyszącej jej otyłości. Oceniono również rolę dyfuzji ułatwionej, jako niezbędnej do 
prawidłowego funkcjonowania wątroby.
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Summary

Nonalcoholic fatty liver disease (NAFLD) is defined as lipid accumulation in hepatocytes, in 
the absence of alcohol use, that exceeds 5% of liver size. The most frequent comorbidities of 
NAFLD include diabetes mellitus, insulin resistance and hyperlipidemia. The accumulation of 
various lipid fractions results from excessive hepatic uptake of long chain fatty acids (LCFA) 
that is not compensated by oxidation. The cellular influx of LCFA occurs in the mechanism 
of passive diffusion through fenestrations in sinusoidal endothelium, and is due to caveolae 
system which participates in the endocytosis of macromolecules. The dynamic character of 
fenestration and their changes caused by the application of a different dietary pattern may 
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Wstęp

Uważa się, że w krajach rozwiniętych, otyłość jest przy-
czyną większej liczby zgonów niż niedożywienie. Według 
Światowej Organizacji Zdrowia (WHO), 13% dorosłej 
populacji jest otyła, co stanowi ponad 600 milionów 
osób na świecie (dane z 2016 r.) [110]. Statystyki są nie-
pokojące, ponieważ otyłość jest przyczyną wielu chorób 
przewlekłych. Jedną z nich jest niealkoholowa stłuszcze-
niowa choroba wątroby (NAFLD), na którą cierpi około 
30% populacji krajów wysoko rozwiniętych. Współist-
nieje również z innymi zaburzeniami metabolicznymi, 
takimi jak cukrzyca typu 2, insulinooporność, hiperli-
pidemia [70]. Niealkoholową stłuszczeniową chorobę 
wątroby (NAFLD) określa się jako nadmierną akumula-
cję lipidów w hepatocytach, przekraczającą 5% ich obję-
tości u osób nienadużywających alkoholu [15]. Wątroba, 
tkanka tłuszczowa i mięśnie szkieletowe pełnią istotną 
rolę w regulacji metabolizmu lipidów, które są głównym 
źródłem energii w ludzkim organizmie. Nadmiar lipidów, 
przewyższający zdolności oksydacyjne komórki, pod-
lega estryfikacji do różnych frakcji lipidowych, które są 
magazynowane głównie w postaci triacylogliceroli (TAG) 
[40]. Proces estryfikacji i akumulacji wewnątrzkomórko-
wej lipidów jest zależny od biodostępności krwiopochod-
nych długołańcuchowych kwasów tłuszczowych (LCFA), 
których źródłem jest hydroliza TAG tkanki tłuszczowej 

oraz remnanty chylomikronów [40]. Kwasy tłuszczowe 
powstają również wewnątrzkomórkowo w procesie syn-
tezy de novo, a następnie mogą być zużywane do oksy-
dacji bądź do formowania TAG [40]. Donnelly i  wsp. 
zauważyli, że to LCFA z tkanki tłuszczowej są głównymi 
substratami niezbędnymi do powstawania i akumulo-
wania TAG w hepatocytach, co tłumaczy współwystę-
powanie tej choroby z otyłością [30]. Najważniejszą rolę 
przypisuje się trzewnej tkance tłuszczowej, ze względu 
na jej bliski kontakt z krążeniem wrotnym wątroby oraz 
dużą aktywność lipolityczną [105]. Czynnikiem inicjują-
cym rozwój NAFLD może być insulinooporność tkanek 
obwodowych występująca w przebiegu cukrzycy typu 
2 [19]. Zarówno średnio – jak i długołańcuchowe kwasy 
tłuszczowe działając przez swoisty receptor GPR40, znaj-
dujący się na komórkach beta trzustki, potęgują zależne 
od glukozy wydzielanie insuliny, co może się przyczynić 
do powstawania hiperinsulinemii [55,74]. Ponadto LCFA 
hamują aktywność glukokinazy i jednocześnie nasilają 
procesy glukoneogenezy i glikogenolizy, czego skutkiem 
jest występowanie niekontrolowanej hiperglikemii oso-
czowej [20,104]. Hiperinsulinemia w połączeniu z hiper-
glikemią nasilają syntezę de novo kwasów tłuszczowych 
w wątrobie, co w mechanizmie sprzężenia dodatniego 
wywołuje insulinooporność [11,12]. Insulinooporna 
tkanka tłuszczowa uwalnia coraz większe ilości wolnych 
kwasów tłuszczowych, które po wejściu do hepatocytów 
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FABPc – cytoplazmatyczne białko wiążące kwasy tłuszczowe, FABPpm – błonowe białko wiążące 
kwasy tłuszczowe, FAT/CD36 – translokaza kwasów tłuszczowych, FATPm – białko transportujące 
kwasy tłuszczowe, LCFA – długołańcuchowe kwasy tłuszczowe, LDL – lipoproteiny o niskiej gę-
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– peroksysomalna syntetaza bardzo długołańcuchowych acyl-CoA, VLCFA – bardzo długołańcu-
chowe kwasy tłuszczowe.

indicate that they contribute to the development of metabolic disturbances. The second way 
of the LCFA entrance to the cells is through a facilitated transport that involves fatty acid 
transporters: translocase FAT/CD36, fatty acid binding protein FABPpm, fatty acid transport 
proteins FATP2 and FATP5, which are localized in the cell. It has been proven that changes in 
the expression of these transporters are strongly associated with abnormal lipid metabolism 
in the liver. The key aim of this review is to describe the possible ways of intracellular lipid 
uptake to the liver in terms of NAFLD development and accompanying obesity. The role of 
facilitated diffusion, being necessary for the efficient function of the liver, is also presented.
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również nasilają wewnątrzwątrobową lipogenezę [60,93]. 
Dochodzi do nadmiernej akumulacji TAG w tkankach do 
tego nieprzystosowanych, takich jak wątroba [71,83]. 
Wewnątrzkomórkowy nadmiar LCFA powoduje wzrost 
ich oksydacji i przyczynia się do rozwoju stresu oksy-
dacyjnego w hepatocytach. Następstwem zwiększonego 
powstawania wolnych rodników w wątrobie jest rozwój 
procesów zapalnych oraz włóknienia sprzyjających roz-
wojowi marskości tego narządu [15,25,89]. Jak już wspo-
mniano, tworzenie zwiększonej liczby kropli lipidowych 
wewnątrz hepatocytów zależy przede wszystkim od 
nadmiernego napływu LCFA do komórki [92]. Głównymi 
procesami „wejścia” LCFA do hepatocytów są dyfuzja 
bierna i ułatwiona zachodząca ze współudziałem białek 
transportowych [46]. Dyfuzja bierna, to proces, który 
odbywa się bez nakładu energii i ma na celu wyrównać 
stężenia substancji w poprzek błony komórkowej. Przez 
wiele lat uważano, że jest to jedyna możliwość przecho-
dzenia LCFA przez błonę komórkową. Drugim jest trans-
port ułatwiony, który jest możliwy dzięki białkowym 
transporterom umiejscowionym w błonie hepatocytów, 
takim jak FAT/CD36, FABPpm oraz FATP2 i FATP5. Przy-
puszcza się, że ułatwiony transport odpowiada za około 
90% transportu dokomórkowego kwasów tłuszczowych 
w adipocytach i może być regulowany m.in. przez insu-
linę [9,16,46]. Innym sposobem dokomórkowego trans-
portu lipidów w wątrobie może być także dyfuzja bierna 
zależna od fenestracji śródbłonka zatok wątrobowych, 
które zapewniają bezpośredni kontakt LCFA z  błoną 
hepatocytów oraz od kaweoli, biorących udział m.in. 
w endocytozie makromolekuł [23,82]. Mimo nieustannie 
prowadzonych badań, dokładny mechanizm działania 
tych struktur nie został jeszcze dokładnie wyjaśniony.

Dynamiczny charakter fenestracji komórek śródbłonka 
naczyń a dyfuzja bierna lipidów

Wątroba jest głównym narządem, w  którym zacho-
dzą procesy syntezy, przekształcania i  magazynowa-
nia węglowodanów, białek i  lipidów. Jest to możliwe 
dzięki obecności krążenia wrotnego, które dostarcza do 
wątroby związki odżywcze wchłonięte w jelitach. Żyła 
wrotna, rozgałęzia się i tworzy niskooporowy i nisko-
ciśnieniowy system zatok wątrobowych. Duża średnica 
zatok zapewnia zwolniony przepływ krwi, wydłuża-
jąc czas kontaktu przepływających substancji z błoną 
hepatocytów, zwiększając przy tym ich wchłanianie 
[64]. Ściany zatok wątrobowych są zbudowane głów-
nie z komórek śródbłonka, między którymi znajdują się 
fenestracje – liczne przestrzenie bez błony podstawnej, 
mające 50-150 nm średnicy, umożliwiające bezpośredni 
kontakt krwi z błoną hepatocytów [72]. Mogą występo-
wać pojedynczo lub w grupach, tworząc pola sitowe [14]. 
Dodatkowo łączą się ze sobą tworząc przestrzenną struk-
turę dobrze widoczną we fluorescencyjnym mikroskopie 
świetlnym [22]. Ich średnica zmienia się w odpowiedzi 
na zmianę czynników środowiskowych [24]. Jednym 
z takich czynników jest aktualny stan odżywienia orga-
nizmu. Badania szczurów wykazały, że podczas głodze-
nia zwierząt, fenestracje w śródbłonku poszerzają się, co 

może być mechanizmem kompensacyjnym, utrzymują-
cym dostępność substratów energetycznych na stałym 
poziomie [80]. Jednak zwiększenie liczby oraz średnicy 
fenestracji zauważono również u otyłych myszy [76]. 
Nie wiadomo jednak, czy jest to spowodowane zwięk-
szonym ciśnieniem panującym w naczyniach, czy posze-
rzeniem zatok wątrobowych występującym w przebiegu 
przewlekłej otyłości [76,79]. Doświadczenia przeprowa-
dzone na myszach karmionych dietami o różnej zawar-
tości kalorii oraz składników odżywczych wykazały, że 
głównym czynnikiem wpływającym na zmianę wielkości 
i ilości fenestracji jest zawartość lipidów dostarczanych 
w diecie [23]. Ich niska zawartość (około 20 kJ/dzień) 
powodowała znaczne poszerzenie fenestracji, jednak 
mechanizm tego zjawiska nie został wyjaśniony. Lange-
lier i wsp. wykazali także, że czynnikiem wpływającym 
na wielkość fenestracji śródbłonka są tzw. rafty lipidowe 
określane też tratwami lipidowymi błony komórkowej, 
które ulegają zmianom w zależności od podaży poszcze-
gólnych kwasów tłuszczowych w diecie [69]. Wszystko 
to może sugerować, że dynamiczny charakter fenestra-
cji śródbłonka, ma duży wpływ na transport lipidów do 
komórek wątrobowych, przez wzrost biodostępności 
LCFA do błony komórkowej hepatocytów. Jednak możli-
wości wykorzystania tego procesu w praktyce klinicznej 
są nadal nieznane. 

Kaweole jako wielofunkcyjne struktury błony komórkowej 
hepatocytów silnie związane z dokomórkowym transportem 
lipidów

Opisane wyżej fenestracje komórek śródbłonka, z powodu 
morfologii, były kiedyś mylone z kaweolami obecnymi 
w błonie hepatocytów [115]. Podobnie jak kaweole zawie-
rają, białko kaweolinę-1, które nie jest konieczne do 
sprawnego funkcjonowania fenestracji [108]. Kaweole to 
butelkowatego kształtu zagłębienia błony komórkowej 
hepatocytów wielkości 60-80 nm, których rusztowanie 
tworzą białka z rodziny kaweolin występujące w 3 izo-
formach [90]. Badania przeprowadzone przez Huan Rui 
i wsp. potwierdziły, że kaweolina-1 jest nieodłącznym ele-
mentem tych struktur, ponieważ przez konformację prze-
strzenną indukuje wpuklenie błony komórkowej przez co 
przyczynia się do ich formowania [91]. Oprócz białkowego 
rusztowania, współtworzonego również przez białka 
z rodziny kawin, pacsin 2 i EHD2 w kaweolach, znajdują 
się także białkowe transportery kwasów tłuszczowych, 
receptory insuliny oraz rafty lipidowe [54,100]. Kaweole, 
występują w  błonie prawie wszystkich komórek ludz-
kiego organizmu, jednak ich największe zagęszczenie opi-
suje się w komórkach bardzo aktywnych metabolicznie, 
takich jak hepatocyty, adipocyty, astrocyty, kardiomiocyty 
oraz mięśnie gładkie [18,36,52,66,103]. Kaweolom przypi-
suje się wiele funkcji biologicznych, przez zakotwiczone 
w nich domeny białkowe np. kaweolinę-1, pośredniczą 
w przekaźnictwie sygnału dokomórkowego [42]. Udowod-
niono także, że kaweolina-1 transportuje nowo syntetyzo-
wany cholesterol z siateczki endoplazmatycznej do błony 
komórkowej przyczyniając się przez to do regulacji jego 
przemian w komórce [38,98]. Badania przeprowadzone 
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istnym zmianom konformacyjnym, w  czasie których 
miejsca z  transportowaną substancją odsłaniają się 
powtarzalnie na zewnątrz, a następnie wewnątrzkomór-
kowo [3,48]. Na podstawie badań przeprowadzonych 
na adipocytach przypuszcza się, że dyfuzja ułatwiona 
może odpowiadać nawet za 90% transportu dokomór-
kowego kwasów tłuszczowych w tych komórkach [65]. 
Jednak dane dotyczące wątroby są niejednolite, a nawet 
sprzeczne [47].

FABPpm – błonowe białka wiążące kwasy tłuszczowe

FABPpm to pierwsze zidentyfikowane białko trans-
portujące LCFA, które jest obecne w  większości tka-
nek aktywnych metabolicznie [61,67]. Wyizolowali 
go i  zidentyfikowali Stremmel i  wsp. podczas badań 
wątroby i jelit pobranych od samców szczurów szczepu 
Sprague-Dawley [27]. Wykazano, iż wątrobowe białko 
FABPpm ma podobny skład aminokwasowy do mito-
chondrialnej postaci aminotransferazy asparaginia-
nowej (mAspAT) [13,102]. Białko to, umiejscowione na 
zewnętrznej powierzchni błony komórkowej, w hepa-
tocytach może jednocześnie wiązać więcej niż jedną 
cząsteczkę długołańcuchowych kwasów tłuszczowych 
[59,86]. Niektóre białka z rodziny FABPs nie tylko wiążą 
LCFA, lecz także inne wybrane lipidy, takie jak eikozano-
idy, sole żółci, czy lizofosfolipidy [45].

Inną postacią białka wiążącego kwasy tłuszczowe jest 
postać cytoplazmatyczna (FABPc), która jest uzna-
wana za wewnątrzkomórkowy odpowiednik osoczowej 
albuminy i może wiązać kwasy tłuszczowe wewnątrz 
komórki [45]. Dokładny mechanizm działania tego białka 
poznano w badaniach mięśni szkieletowych, natomiast 
nie ma doniesień literaturowych opisujących rolę FABPc 
w komórkach wątroby [49]. 

Wśród dziewięciu znanych izoform FABPpm izoformy 
FABP1 (zwana też L-FABP od liver-FABP) i FABP5 wykazują 
wysoką ekspresję w wątrobie [113]. Newberry i wsp. opisali 
zjawisko oporności na otyłość indukowaną dietą u myszy 
z delecją genu L-FABP [77]⁠. Mimo to zaobserwowano spadek 
wątrobowej akumulacji TAG u tych myszy w porównaniu 
do modelu kontrolnego. Autorzy sugerują wieloczynni-
kowy mechanizm opisanego zjawiska przez m.in. adapta-
cję metaboliczną do utraty L-FABP. Istnieje też możliwość 
wpływu innych izoform FABPpm na wątrobową akumu-
lację TAG. Wykazano, iż ekspresja FABP4 i FABP5 w wątro-
bie jest skorelowana z  infiltracją kwasów tłuszczowych 
u pacjentów z NAFLD [68,109]⁠. Jednak konieczne są dalsze 
badania, które wyjaśnią mechanizmy udziału izoform tych 
transporterów w wychwycie LCFA zarówno w warunkach 
fizjologicznych jak i patologicznych.

FATP – białka transportujące kwasy tłuszczowe

Inną grupą transporterów błonowych jest rodzina bia-
łek transportujących kwasy tłuszczowe (FATP). Pierwszy 
gen z tej rodziny FATP1 odkryli w adipocytach Schaf-
fer i Lodish [94]. Następnie odkryto pięć genów FATP2-6 

przez Franka i wsp. wykazały, że myszy pozbawione eks-
presji genu kaweoliny-1 są mniej podatne na rozwój miaż-
dżycy tętnic [39]. Kaweole, uczestniczą także w procesie 
endo – i egzocytozy różnych substancji, przede wszystkim 
lipidów, głównie za sprawą raft lipidowych znajdujących 
się w ich wnętrzu [81,96]. Kaweoliny mogą też bezpośred-
nio wiązać LCFA oraz VLCFA, transportować je do komórki, 
a następnie „przytrzymywać” po wewnętrznej stronie 
błony w celu zaprezentowania ich cytoplazmatycznym 
białkom wiążącym kwasy tłuszczowe, by te mogły prze-
transportować je dalej do innych organelli komórkowych 
[73,82,101,106]. Zauważono, że kaweoliny są niezbędne 
do sprawnego funkcjonowania innych błonowych trans-
porterów kwasów tłuszczowych. Badania na fibroblastach 
pochodzących z  mysich zarodków wykazały, że kawe-
olina-1 wspomaga przemieszczenie translokazy FAT/CD36 
z cytoplazmy do błony tych komórek, pośrednio wpływa-
jąc na transport dokomórkowy kwasów tłuszczowych [87]. 
Ponadto u myszy z niealkoholową stłuszczeniową chorobą 
wątroby indukowaną dietą bogatotłuszczową, zauwa-
żono zwiększoną ekspresję kaweoliny-1 [84]. Zjawisko to 
może potwierdzać istotne znaczenie kaweoli w rozwoju 
tej choroby. Warto również zwrócić uwagę, że kaweoliny 
są obecne nie tylko na powierzchni błony komórki, ale 
zakotwiczają się także w wewnątrzkomórkowej błonie 
otaczającej krople lipidowe, przez co prawdopodobnie 
modulują ich metabolizm [5,30,31,36,88]. Jednym z badań 
potwierdzających tę hipotezę jest eksperyment przepro-
wadzony na modelu zwierzęcym, w którym wykazano, 
że 24-godzinne głodzenie zmniejsza akumulację TAG 
w hepatocytach u genetycznie modyfikowanych myszy 
pozbawionych ekspresji genu kaweolin-1 [37]. Stosowanie 
diety wysokotłuszczowej przez 12 tygodni przyczyniło się 
do stłuszczenia wątroby, ale tylko u myszy z zachowaną 
ekspresją kaweoliny-1. Podobne doświadczenie przepro-
wadzili Razani i wsp., którzy wykazali, że mimo wyso-
kotłuszczowej diety, myszy z defektem kaweoliny-1 nie 
przytyły, ich tkanka tłuszczowa była atroficzna, a cyto-
solowe krople lipidowe w adipocytach pozbawione były 
kaweoli [85]. 

Doniesienia te wyraźnie wskazują, że nieprawidłowe 
funkcjonowanie kaweoli zaburza metabolizm kropel 
lipidowych w ludzkim organizmie. Nie ulega również 
wątpliwości, że kaweole mają duży udział nie tylko 
w biernym, ale także aktywnym dokomórkowym trans-
porcie lipidów oraz w ich dystrybucji w hepatocytach. 
Uwzględniając to, iż kaweole są jednym z elementów 
transportu biernego, z dużym prawdopodobieństwem 
można stwierdzić, że jego regulacja może odgrywać 
istotną rolę w prewencji oraz leczeniu NAFLD. 

Dyfuzja ułatwiona

Lipidy, jako cząsteczki o  właściwościach hydrofilo-
wych, przede wszystkim są transportowane przez błonę 
komórkową w sposób transportu wspomaganego. Ten 
typ transportu, niewymagający energii i zgodny z gra-
dientem stężeń przebiega z  udziałem nośnikowych 
białek transmembranowych. Białka te podlegają samo-
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dek wychwytu LCFA o 40% przez hepatocyty, podobne 
zjawisko zaobserwowano wcześniej u myszy z wyłączo-
nym genem FATP5 [29]. Wyniki te potwierdziły, że wyłą-
czenie zarówno FATP2, jak i FATP5 poprawia parametry 
metaboliczne i ma działanie protekcyjne w stosunku do 
rozwoju NAFLD. Wydaje się mało prawdopodobne, aby 
pozostały po wyciszeniu FATP5 wychwyt, był skutkiem 
dyfuzji biernej, przypuszczalnie wynika on z aktywności 
innych transporterów [28].

Warto zwrócić uwagę, że ekspresja FATP2 może uwraż-
liwiać tkanki na insulinę. Potwierdzają to badania na 
otyłych insulinoopornych myszach typu knock down 
z wyciszonym genem FATP2, u których zaobserwowano 
znacznie mniejsze stężenia glukozy i insuliny na czczo 
w porównaniu do grupy kontrolnej. Zmniejszyło to sto-
pień insulinooporności wątrobowej, co jak wykazano 
ściśle koreluje z insulinoopornością całego ciała. Badania 
na myszach pozbawionych genu FATP5, wykazały odpor-
ność na otyłość indukowaną dietą bogatotłuszczową 
z brakiem akumulacji TAG w wątrobie [28]. Uwzględ-
niając to, iż insulinooporność jest jednym z czynników 
rozwoju i nasilenia NAFLD, doniesienia te  sugerują, że 
blokowanie FATP2 może zostać w przyszłości wykorzy-
stane do zwalczania cukrzycy oraz NAFLD.

charakteryzujących się obecnością sekwencji 311 ami-
nokwasów, która jest wysoce swoista dla rodziny bia-
łek FATP [11,43]. Białko to jest integralnym składnikiem 
błony komórkowej i występuje w 6 izoformach (FATP1-
6) przejawiających swoistą ekspresję tkankową [67]. 
Izoforma FATP1 jest obecna w białej i brązowej tkance 
tłuszczowej, mięśniach szkieletowych oraz sercu, 
a  w  mniejszym stopniu w  trzustce, nerkach, mózgu 
i płucach [10,111,112]. FATP2 wykazuje wysoką ekspre-
sję jedynie w wątrobie i nerkach, a FATP3 znaleziono 
w trzustce, płucach i wątrobie. Natomiast FATP4 wystę-
puje w wielu tkankach, m.in. w mózgu, wątrobie, skórze, 
sercu, nerkach, mięśniach szkieletowych wykazując naj-
większą ekspresję w jelicie cienkim [99]. FATP5 jest biał-
kiem swoistym dla wątroby [29], a FATP6 dla serca [43]. 

Wątrobowy FATP2 początkowo zidentyfikowano jako 
peroksysomalną syntetazę bardzo długołańcuchowych 
acyl-CoA (VLACS) [107], a  następnie zaliczono ją do 
rodziny FATP. Jednak po porównaniu rozmieszczenia 
FATP2 w peroksysomach w stosunku do całkowitej puli 
tego białka w hepatocytach okazało się, iż 90% wątro-
bowego FATP2 znajduje się poza peroksysomami [33]. 
Badania prowadzone na myszach C57B/6 z wyłączonym 
wątrobowym genem kodującym FATP2, wykazały spa-

Ryc. �1. Możliwe drogi dyfuzji biernej i ułatwionej LCFA do wnętrza hepatocytów (schemat); liniami przerywanymi zaznaczono mechanizm flip-flop; IR-receptor 
insulinowy, CAV-1-kaweolina 1, LCFA-długołańcuchowe kwasy tłuszczowe, FABPpm-błonowe białko wiążące kwasy tłuszczowe, L-FABPc-wątrobowe 
cytoplazmatyczne białko wiążące kwasy tłuszczowe, FATP-białko transportujące kwasy tłuszczowe, TAG-triacyloglicerole, DAG-diacyloglicerole, CER-ceramidy
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cytów [5]⁠. Myszy pozbawione ekspresji genu CD36 oka-
zały się cennym modelem do badań nad wpływem LCFA 
na insulinowrażliwość. Opisano, że u zwierząt pozba-
wionych białka CD36 wychwyt oraz wykorzystanie 
kwasów tłuszczowych przez serce, mięśnie szkieletowe 
i tkankę tłuszczową są obniżone o ponad 60% [21,34]. 
U myszy z mięśniową nadekspresją białko to pełni nie 
tylko rolę transportera LCFA w mięśniach szkieleto-
wych, lecz również determinuje szybkość wychwytu 
lipidów, wpływając na efektywność wykorzystania 
LCFA przez komórkę, skutkiem tego jest wzrost utle-
niania LCFA w reakcji na skurcz. Mięśnie szkieletowe 
z  nadekspresją CD36 wykazują zwiększoną zdolność 
wychwytu i utleniania kwasów tłuszczowych z krwi, 
zmniejszając dostępność LCFA w  krążeniu, co może 
sprzyjać wykorzystaniu LCFA do syntezy TAG w wątro-
bie [62]. 

W niedawnych doniesieniach wykazano różnice w eks-
presji białek FAT/CD36 i  FATP2 między kontrolnymi 
homogenatami wątrób szczurów, a  wyizolowanymi 
hepatocytami szczurów. Ekspresja FAT/CD36 była rela-
tywnie większa w  homogenacie wątroby niż w  pier-
wotnych hepatocytach, natomiast ekspresja FATP2 była 
wyższa w pierwotnych hepatocytach w porównaniu do 
homogenatów wątroby. Prawdopodobnie inne komórki 
obecne w homogenatach wątroby, np. komórki śród-
błonkowe, gwiaździste wątroby lub komórki Kupffera, 
również wykazujące ekspresję FAT/CD36 [116], przyczy-
niły się do znacznie większej całkowitej wątrobowej eks-
presji FAT/CD36.

Wątrobowa ekspresja FAT/CD36, w  porównaniu do 
innych tkanek np. serca, nie jest wysoka, lecz zwięk-
sza się w otyłości wywołanej dietą bogatotłuszczową 
[40,53]. Ponadto wykazano, iż nadekspresja CD36 
w wątrobie przyczynia się do rozwoju niealkoholo-
wego stłuszczenia wątroby i insulinooporności [7,50]. 
Udowodniono, iż nadekspresja CD36 jest związana 
z zawartością TAG w wątrobie zarówno u pacjentów 
z NAFLD [51], jak i u myszy [75]⁠ podkreślając poten-
cjalne znaczenie tego transportera w  tej chorobie. 
Nadmierne magazynowanie TAG w wątrobie, w któ-
rym pośredniczy CD36, przyczynia się do dyslipidemii, 
która często poprzedza rozwój cukrzycy typu 2. Zatem 
zwiększona ekspresja CD36 w wątrobie może być przy-
czyną cukrzycy typu 2. Natomiast u  myszy pozba-
wionych ekspresji CD36 obserwuje się zmniejszenie 
wychwytu LCFA przez mięśnie szkieletowe, co przez 
wzrost dostępności LCFA w krążeniu, sprzyja akumu-
lacji TAG oraz zmianom słuszczeniowym w  wątro-
bie [35]. Ekspresja CD36 prawdopodobnie odgrywa 
istotną rolę w gospodarce węglowodanowej nasilając 
insulinooporność, jak np. u  zwierząt z  nadekpresją  
[2]. Dane literaturowe dotyczące ludzi są niejedno-
znaczne, a nawet sprzeczne [75,113]. Dalsze badania 
dotyczące wpływu ekspresji CD36 na insulinoopor-
ność, otyłość i cukrzycę u ludzi są niezwykle ważne, 
ponieważ te choroby są czynnikami nasilającymi oraz 
predysponującymi do rozwoju NAFLD. 

FAT/CD36 – translokaza kwasów tłuszczowych

Badania Abmurada i  wsp. nad wychwytem kwasów 
tłuszczowych przez adipocyty szczura [56,57,58]⁠ dopro-
wadziły do identyfikacji integralnego białka błony 
nazwanego błonową translokazą kwasów tłuszczowych 
(FAT/CD36) [1]. Jest to najlepiej poznane białko trans-
błonowe wykazujące ekspresję w  wielu komórkach, 
w tym m.in. w komórkach tłuszczowych, wątrobowych, 
makrofagach, erytrocytach i mięśniach szkieletowych 
[63]. Jest to białkowy receptor typu scavenger klasy B, 
który wykazuje wiele funkcji, takich jak wiązanie trom-
bospondyny, utlenionej lipoproteiny o niskiej gęstości 
(LDL), anionowych fosfolipidów. Ponadto, wykazano 
jego obecność w kubkach smakowych na języku oraz 
działanie jako smakowego sensora lipidów, co może 
wpływać na wybór posiłków wysokotłuszczowych, 
a  tym samym na rozwój otyłości [26,41,97]. Badania 
na komórkach wątrobiaka szczura H4IIE z wyciszonym 
genem FAT/CD36 sugerują, że obecność C-końcowej 
cytoplazmatycznej domeny tego białka jest niezbędna 
do lokalizacji FAT/CD36 na powierzchni komórki oraz 
do zwiększenia wychwytu kwasów tłuszczowych o dłu-
gim łańcuchu [32]. W badaniach in vitro, wyizolowane 
z adipocytów białko CD36, wiązało długołańcuchowe 
kwasy tłuszczowe, natomiast o krótkim łańcuchu nie 
były przez nie wiązane [4,65]. Główną rolę CD36, jako 
transportera kwasów tłuszczowych, wykazano pod-
czas badań na fibroblastach Ob17PY [63], C2C12 [6]⁠ 
i  mięśniach szkieletowych [78], gdzie nadekspre-
sja białka CD36 powodowała znaczny wzrost szybko-
ści wychwytu kwasów tłuszczowych w  porównaniu 
do kontroli. Odkryto, iż CD36 nie tylko ułatwia, ale 
także reguluje wychwyt kwasów tłuszczowych w mię-
śniach szkieletowych i sercu przez mechanizm przy-
pominający komórkowy wychwyt glukozy zależny od 
białkowych transporterów glukozy GLUT-4 [12]. Po 
intensywnej stymulacji (insuliną lub czynnością skur-
czową mięśni) stwierdzono, iż CD36 ulega translokacji 
i  wbudowywaniu z  wewnątrzkomórkowych magazy-
nów (endosomów) do błony komórkowej mięśni. Ten 
wewnątrzkomórkowy obrót CD36, analogiczny do relo-
kacji transportera glukozy GLUT-4, wydaje się podsta-
wowy dla odpowiedniego dokomórkowego wychwytu 
substratów energetycznych. Przykładem tego jest 
poposiłkowe usunięcie lipidów z krążenia oraz natych-
miastowe dostarczenie substratów gdy wzrasta zapo-
trzebowanie metaboliczne komórek [44]. W badaniach 
na pierwotnych hepatocytach Chabowski i wsp. opi-
sali możliwość zablokowania wychwytu LCFA przez 
dodanie kowalencyjnego inhibitora CD36 zwanego 
SSO (sulfo-N-bursztynyloimidylooleinian), co potwier-
dza udział tego białka w dokomórkowym transporcie 
LCFA w wątrobie [17]. Ponadto niedawne doniesienia 
o wychwycie LCFA przez hepatocyty pierwotne wska-
zują na wzrost ekspresji FAT/CD36 i  FABPpm oraz 
zwiększoną translokację FAT/CD36 do błon cytoplazma-
tycznych w odpowiedzi na długotrwałą ekspozycję na 
LCFA. W badaniach tych podkreślono również istotną 
rolę FATP2 w kontrolowaniu napływu LCFA do hepato-
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Wykazano ponadto szczególną rolę zaburzeń ekspre-
sji poszczególnych transporterów kwasów tłuszczo-
wych zarówno w  generowaniu zmian prowadzących 
do chorób metabolicznych (otyłość czy cukrzyca), jak 
i  w  predysponowaniu do rozwoju NAFLD. Regulacja 
ekspresji genów poszczególnych transporterów może 
zatem znaleźć zastosowanie przy opracowywaniu 
nowych procedur terapeutycznych dla NAFLD lub cho-
rób metabolicznych. Wymaga to jednak dalszych szcze-
gółowych badań.

Podsumowanie

Opisane badania wskazują, iż zarówno dynamiczny 
charakter fenestracji, jak i  kaweole są niezbędne 
do sprawnego dokomórkowego transportu lipidów 
w wątrobie. W hepatocytach przeważająca część trans-
portu kwasów tłuszczowych jest jednak zależna od 
białkowych transporterów błonowych. Wydaje się, że 
zarówno zaburzenia w funkcjonowaniu dyfuzji biernej, 
jak i ułatwionej są bardzo istotne w rozwoju NAFLD. 
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