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Mendelova istraZivanja nasljedivanja na grasku danas nam
se ¢ine toliko jasna i jednostavna da se Cesto pitamo zasto
je trebalo vide od trideset godina da posluze kao Cvrsta
tocka oko koje ¢e se oblikovati nova znanstvena disciplina
- genetika. Pri tome se zaboravlja da je ideja o stabilnim,
diskretnim entitetima koji se nepromijenjeni prenose na
potomstvo zapravo suprotna svakodnevnim opaZanjima
kojima viSe odgovara teorija “pretapanja” nasljednih svoj-
stava. Naime, krizanjem razliditih Zivotinjskih pasmina ili
ljudskih rasa naizgled se gube “¢iste” roditeljske karakteri-
stike, a morfologija potomstva je “negdje izmedu” morfo-
logije njihovih roditelja. Zbog toga je potvrda Mendelovih
rezultata Cekala razvoj drugih, jednostavnijih, eksperimen-
talnih sustava u kojima neka osobina ovisi samo o jednom
genu. Poseban zamah geneti¢kim istraZivanjima dalo je
uvodenje mikroorganizama (plijesni, kvasaca, bakterija 1
bakterijskih virusa) kao modela kod kojih je vrlo lako izo-
lirati mutante s nekom karakteristikom (fenotipom), koja
se jednostavno moze uoditi. Otkrica iz pedesetih 1 Sezdese-
tih godina omogucdila su da se gen odredi kao slijed nukle-
otida u dezoksiribonukleotidnoj kiselini (DNK) koji nosi
informaciju za funkcionalni protein ili ribonukleinsku ki-
selinu (RNK). Geni su po tome smisleni, odnosno infor-
mativni dijelovi nasljednog materijala, a okruZeni su slije-
dovima nukleotida koji nemaju neposrednu kodirajuéu
ulogu. Kod virusa 1 kod jednostavnih prokariotskih orga-
nizama kao §$to su bakterije, geni su gusto rasporedeni je-
dan do drugoga tako da se mogu 1 preklapati, dok se kod
visih organizama nalaze na ve¢em razmaku i uz to ispresi-
jecani nekodiraju¢om DNK. Kod takvih, eukariotskih or-
ganizama, geni se nalaze na linearnim kromosomima
smjeStenim unutar stani¢ne jezgre. Porast sloZenosti orga-
nizacije genoma kao 1 cijelih stanica, od prokariota i jed-
nostani¢nih eukariota do viSestani¢nih organizama pracen
je porastom broja, ali ocito 1 “kvalitete” gena (1). Broj od
70.000 gena, koji se u Tablici 1 navodi za humani genom
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Tablica |.

Procjena veli¢ine genoma i
broja gena za organizme na
razli¢itom stupnju razvoja

(samo dva puta viSe od lignje Loligo paelit!) dobiven je na
osnovi razli¢itth metoda, a u literaturi se jo§ uvijek sre¢u
vrijednosti od 50-100.000 gena. Veéina od tih gena nalazi
se u multigenim porodicama (npr. protein kinaza ima oko
2.000, a fosfataza oko 1.000) i teSko su dostupni klasi¢noj
genetickoj analizi jer se za ekspresiju pojedinoga gena te-
$ko moZe vezati jasan fenotip.

Broj gena Veliéinelr
genoma
Prokarioti 500-8.000  0.58-9.45
Fungi Saccharomyces cerevisiae 5.800 13.5
Protoctista Cyanidoschyzon merolae 5.000 11.7
(Alga)
Oxytricha similis 12.000 600
(Protozoa)
Artrophoda Drosophila melanogaster 12.000 165
Nematoda Caenorbabditis elegans 14.000 100
Mollusca Loligo pacelli >35.000 2.700
Chordata Ciona intestinalis ? 165
Fugu rubripes 70.000 400
Danio rerio ? 1.900
Mus musculus 70.000 3.300
Homo sapiens 70.000 3.300
Plantae Nicotiana tabacum 43.000 4.500
Arabidopsis thaliana 16-33.000 70-145

* veli¢ina genoma izrazena je u megabazama, odnosno u milijunima
parova baza

Genom nije zbroj gena
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Razvoj molekularne genetike sedamdesetih 1 osamdesetih
godina pokazao je da je za normalno funkcioniranje gena
u metabolizmu stanice iznimno vazna i nekodiraju¢a DNK,
koja se nalazi u neposrednoj blizini ili unutar gena jer o
njoj ovisi hoce li 1 kada do¢i do prepisivanja (transkripci-
je) informacije, koliko primarnog transkripta ¢e nastati i
hoce li iz njega moéi nastati konaéna poruka za sintezu
proteina. Ustanovljeno je da je vazan 1 $iri kontekst u ko-
jem se gen nalazi, jer njegovim premjeStanjem (zajedno sa
susjednim nekodirajuéim regijama) unutar genoma mogu
nastati znadajne promjene u ekspresiji. Takva su istraZiva-
nja otkrivala potrebu za cjelovitijim pristupom genetickom
materijalu, pristupom koji neée biti ograni¢en na informa-
cijski sadrzaj gena koje smo izolirali na osnovi nekog vise



ili manje oditog fenotipa. Naravno, potpunu informaciju
o ukupnom sadrZaju genoma nekog organizma mogla je
dati jedino potpuna sekvencija DNK tog organizma, ali
tehnoloska 1 financijska ogranienja jo§ prije petnaesetak
godina ¢inila su takvu zamisao vrlo kontroverznom. Pro-
tivnici su navodili da e odvajanje sredstava za projekte
sekvencioniranja genoma usporiti istrazivanja na drugim
podrudjima, Sto se ve¢ dogadalo s istraZivanjima AIDS-a, a
da je krajnji znanstveni domet ipak vrlo ograni¢en. Zasto
bismo sekvencionirali DNK koja ne kodira (a takve je kod
vi$§ih organizama vise od 95%) pa ¢ak i DNK koja kodira
za proteine za koje dosad nije bilo interesa, kad postoji to-
liko jasno definiranih i vaznih znanstvenih problema? Uz
to, prelazak sa sekvencioniranja kontinuiranih fragmenata
DNK od desetak tisu¢a nukleotida na fragmente od oko
10® nukleotida ¢inio se s jedne strane tehni¢ki neizvjesnim,
a s druge strane besmislenim ako se ne razvije odgovara-
ju¢a informati¢ka potpora. Pristase sekvencioniranja cjelo-
kupnih genoma tvrdili su da ¢ée neselektivno sekvencioni-
ranje dati niz novih informacija o genima i proteinima ali
1 o gradi kromosoma, pogotovo kod slozenih, eukariot-
skih organizama. Osim strukturnih elemenata s jasno od-
redenom ulogom (centromera, telomera, ishodista replika-
cije), modi e se prodrijeti 1 u tajnu nekodirajuéih sekven-
cija razbacanih po cijelom genomu ili kratkih motiva po-
novljenih na jednom mjestu nekoliko stotina tisuca puta.
Konac¢no, isticalo se, to je put u nepoznato i najvaZnije
spoznaje ne mogu se predvidjeti - do njih e se doéi tek
pazljivom analizom cjelokupne sekvencije.
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Sekvencioniranje genoma kvasca

lako posljednji argument najviSe odgovara istrazivackom
duhu znanosti (ili mozda upravo zbog toga), nije bio pre-
sudan da se osiguraju sredstva za prvi genomski projekt.
Uspje$na inicijativa trebala je obuhvatiti znanstveni, ko-
mercijalni 1 politicki interes, a to se dogodilo u projektu
sekvencioniranja genoma kvasca Saccharomyces cerevisiae.
Kvasac je od pedesetih godina postao nezaobilazan organi-
zam u nizu temeljnih geneti¢kih istraZivanja, a sedamdese-
tih je postao i prvi eukariot na kojem je uspjesno primi-
jenjena tehnologija rekombinantne DNK. Osnovni stani-
¢ni procesi jednaki su za svaku eukariotsku stanicu pa ih
je bolje istrazivati na $to jednostavnijem modelu, u ovom
slucaju na mikroorganizmu koji se jeftino 1 brzo moze uz-
gajati u laboratorijskim uvjetima. Uz to, kvasac je indu-
strijski najznacajniji mikroorganizam (pivo, vino, alkohol,
pekarska industrija) iza kojeg stoji ogromno trZiste, tako
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da 1 najmanje poboljsanje proizvodnih karakteristika vrlo
brzo vraa uloZena sredstva. Konaéno, u Zelji da pokaze
kako se udruZena Europa moze nositi s vrthunskom tehno-
logijom 1 financirati projekte koji bi bili preskupi za poje-
dine zemlje ¢lanice, Europska unija je trazila velike znan-
stvene projekte koji bi pojadali suradnju pojedinih labora-
torija, a istodobno pomirili komercijalni interes s intere-
som za temeljna bioloska istraZivanja. lako je organizacija
1 koordinacija projekta vodena pod okriljem EU, tek nesto
vi$e od polovice ukupne sekvencije izradeno je sredstvima
Komisije za biotehnologiju Europske unije, a ostatak su fi-
nancirali National Institute of Health (SAD), McGill Uni-
versity (Kanada) te dvije privatne kompanije, Wellcome
Trust (UK) 1 RIKEN (Japan). Projekt sekvencioniranja tra-
jao je od listopada 1989. do travnja 1996., a konzorcij unu-
tar EU obuhvacdao je ukupno 621 znanstvenika iz 92 labo-
ratorija s ukupno utroSenih oko 25 milijuna $. Ti se poda-
ci odnose na sekvencioniranje 55% kvaséeva genoma, koji
je oko 200 puta manji i znatno jednostavniji od humanog
genoma! Ukupno je oditano oko 300.000 gelova, a procjen-
juje se da je uclestalost gresaka u publiciranoj sekvenciji
oko 0,03% (2,3). Sekvencija prvog cjelovitog kromosoma
objavljena je 1991. godine, a rad je potpisalo 147 autora iz
37 institucija (4). Svaka istraZzivacka skupina bila je za-
duZena za odredeni dio kromosoma III koriste¢i jednu od
dvije uobilajene tehnike sekvencioniranja. Ubrzo se usta-
novilo da takav pristup nije u¢inkovit, pa u kasnijim faza-
ma projekta sekvencioniranje se sve vie provodi u specija-
liziranim centrima. Danas se za sli¢ne projekte potpuno
koristi robotika u pripremi uzorka, enzimskim reakcijama,
elektroforezi, ocitavanju i pohrani podataka, premda je
metoda ista kao pri sekvencioniranju prvoga genoma, ge-
noma virusa ¢X174 (5). Zbog toga je cijena sekvencioni-
ranja po bazi pala s oko 6$ 1991. godine na oko 10 centi,
koliko ko$ta danas u specijaliziranim centrima.

Analiza jednostavnoga eukariotskoga genoma
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Koliko haploidni genom kvasca ima parova baza? Bez ob-
zira na to $to je sekvencija potpuna, jasno je da toénog od-
govora na to pitanje nema zbog polimorfizma sekvencije
koji postoji izmedu razliditih sojeva kvasaca, kao i zbog
nestabilnosti ponovljenih sekvencija koja odrazava “pla-
sti¢- nost” genoma. Za sekvenciju iz koje su izuzeta takva
ponavljanja obi¢no se navodi podatak od 12.069 kilobaza
ili jednostavno 12 megabaza (2,3,6). Neocekivani problemi
iskrsnut ¢e kad pokusamo odgovoriti na osnovno pitanje,
koliko genom kvasca sadrZi gena? Ako bismo Zeljeli sa si-



gurnos$¢u utvrditi da neki dio DNK kodira za funkcional-
ni polipeptid ili RNK molekulu, morali bismo pokusom
ili prema analogiji pokazati da genski produkt ima neku
ulogu u metabolizmu stanice. Kako se to za veliki broj po-
tencijalnih gena jo$ nije utvrdilo, termin “gen” zamjenjuje
se terminom ORF (prema engl. open reading frame ili ot-
voreni okvir ¢itanja), koji se odnosi na slijed od najmanje
stotinu neprekinutih kodona (tripleta), odnosno polipep-
tid od stotinu aminokiselina. Prema takvu nacelu odre-
deno je ukupno 6183 ORF-a, a svaki od njih ima $ifru ko-
ja odraZava njegov tofan poloZaj unutar genoma (3). Na
primjer, ORF s oznakom YALO16w Sesnaesti je ORF na li-
jevoj (L) ruci kromosoma I (A) s kodirajuéim gornjim (w,
radi Watson) lancem i u ovom sludaju odgovara jednom
od gena ukljuéenih u metabolizam purina (ADEI). Me-
dutim, sigurno je da je stvarni broj gena manji od ovako
odredenog broja ORF-ova jer bi bilo koja nasumi¢no oda-
brana sekvencija veli¢ine kva$¢eva genoma (12 megabaza)
dala nekoliko stotina laznih gena. Neki od takvih laznih
gena mogu se eliminirati na temelju Cestog koristenja ko-
dona neuobicajenih u kvasca (imaju nizak C.A.L ili codon
adaptation index), ali su s druge strane poznati 1 geni koji
kodiraju za proteine od samo nekoliko desetaka aminoki-
selina. Na temelju takvih korekcija ukupan se broj kva-
$¢evih gena koji kodiraju za proteine i ¢ine “proteom” kva-
sca progjenjuje na oko 5.800, premda se u literaturi mogu
sresti 1 druge vrijednosti. Postupak analize tako velike ko-
li¢ine informacija o genima i proteinima tek je zapoceo i
daje snazan zamah novoj bioloskoj disciplini - bioinfor-
matici. (U specijaliziranim centrima za sekvencioniranje
polovica zaposlenih stru¢njaka su biolozi, a polovica in-
formaticari.) U vrijeme kad je projekt sekvencioniranja
kvadc¢eva genoma bio pri kraju, metodama klasi¢ne i mole-
kularne genetike ve¢ je bila ustanovljena uloga za oko
2.000 gena dok je za jo§ oko 2.000 gena, pronadena veca
ili manja homologija s proteinima koji imaju poznatu ulo-
gu. Potpuno je nepoznata bila uloga za oko 30% gena (od-
nosno proteina), §to znaci da je gotovo 1/3 gena najbolje
geneticki karakteriziranog organizma izbjegla svim zamka-
ma klasi¢ne genetike utemeljene, jo§ od Mendela, na
uodljivu fenotipu. Reakcija na to otkri¢e ubrzo je uslijedila
tako da je ve¢ 1996. godine ponovno unutar Europske uni-
je, organiziran projekt EUROFAN (European Functional
Analysis Network). Organizacija tog projekta temelji se na
pozitivnim iskustvima projekta sekvencioniranja i u prvoj
fazi zeli se otkriti uloga za 1.000 dosad nepoznatih gena
(7). U radu sudjeluje 114 laboratorija a svi rezultati, kao 1
cjelokupni bioloski materijal, dostupni su javnosti nakon
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§to se iskoristi pravo patentiranja komercijalno zanimlji-
vih otkri¢a. Sam postupak analize funkcije nepoznatih ge-
na ostvaruje se u tri faze: (a) Najprije se konstruiraju
“knock out” mutanti. Zahvaljujuéi vrlo efikasnoj; homolo-
gnoj rekombinaciji, kod kvasca je jednostavno zamijeniti
dio DNK iz genoma stranom DNK (ta je tehnika ujedno
osnova genske terapije). U ovom slucaju, iz genoma kvasca
izbacuju se ORF-ovi nepoznate uloge. (b) Mutanti s iz-
bacenim (deletiranim) genom nepoznate uloge podvrgava-
ju se nizu testova, posebno prilagodenim ovom projektu
kako bi se pronasao bilo kakav fenotip. (¢) Mutanti kod
kojih je uocen neki fenotip dalje se geneticki i biokemijski
karakteriziraju u vrlo usko specijaliziranim laboratorijima.
Ovaj projekt je ujedno 1 pocetak masovnog i sistematskog
koristenja “reverzne genetike”, gdje se na osnovi poznato-
ga gena traZi nepoznati fenotip. Informacije koje zasad
stizu iz laboratorija uklju¢enih u EUROFAN upozoravaju
na zac¢udujuée veliki broj gena za koje, usprkos svim napo-
rima, nije ustanovljen nikakav fenotip. Da li bi se takav fe-
notip prona$ao u prirodnim Zivotnim uvjetima (npr. na
zrnu grozda ili nozici kukca) ili se jednostavno radi o ge-
nima koji su “nusproizvodi” evolucije? Jesu li to “skla-
dista” proteinskih domena za evoluciju nekih budu¢ih pro-
teina 1 moZemo li uopée govoriti o genima ako njihov
produkt nije “funkcionalni protein ili RNK”? Jedna skupi-
na istrazivaca poku$ava konstruirati soj kvasca s najma-
njim moguéim brojem gena izbacujuéi jedan po jedan “ne-
bitni” gen kako bi se ustanovilo koji je najmanji broj bio-
logkih funkcija potreban za Zivot eukariotskog organizma.

Te spoznaje, bez obzira na njihovo znadenje, samo su
manji dio rezultata dobivenih sekvencioniranjem genoma.
Onaj drugi dio, koji bi zapravo definirao uze podrudje ge-
nomike, jest analiza genoma u ¢jelini. Tako je ustanovlje-
no da se gotovo polovica genoma kvasca sastoji od sekven-
cija koje se nalaze ponovljene jo§ na jednom mjestu unu-
tar genoma, ali u neto izmijenjenom obliku (3). Produkti
takvih paralognih gena zadrzali su neke karakteristi¢ne do-
mene, ali su dobili specijalizirane funkcje u metabolizmu.
Moguce je da je tijekom evolucije doslo do fuzije dvaju ha-
ploidnih genoma nakon ¢ega su uslijedili geneti¢ki prera-
sporedi, uz gubljenje dijelova genoma i diversifikaciju sek-
vencija koje su ostale u dvije kopije. Sli¢nim mehanizmom
obja$njavaju se 1 drugi veliki skokovi u evoluciji koji su
doveli 1 do nastanka sisavaca (1). Svih $esnaest kromosoma
kvasca posebno su analizirani kako bi se utvrdio broj 1 ra-
spored ishodista replikacije, kao 1 zajednicke, odnosno spe-
cifi¢cne karakteristike svih 16 centromera 1 32 telomere.
Potvrdeno je da je genom kvasca iznimno kondenziran 1



da geni sadinjavaju viSe od 75% genoma kao i da postoje
regije s veCom 1 manjom gustoCom gena. Oba lanca dvo-
struke uzvojnice (popularno “Watson” 1 “Crick”) podjed-
nako cesto su kodirajudi, ali su uocena znatna lokalna od-
stupanja. Zac¢uduje 1 otkri¢e da se udio GC-parova znacaj-
no mijenja (u valovima) uzduz kromosoma, i to zahvalju-
juéi promjenjivoj trecoj bazi u kodonu. Takve zakonitosti
mogle su se otkriti samo analizom sekvencije velikih, kon-
tinuiranih fragmenata DNK i ni jedno od ponudenih ob-
jadnjenja za ta opazanja zasad nema eksperimentalne po-
tvrde. Poznavanje sekvencije svih moguéih gena omogu-
¢ilo je 1 istrazivanja kontrole ekspresije gena na razini cje-
lokupnoga genoma primjenom tehnike DNK-¢ipova (8).
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Usporedna genomika i sekvencioniranje genoma covjeka

Sekvencija genoma kvasca Saccharomyces cerevisiae prva je
potpuna sekvencija eukariotskog genoma i objavljena je
ubrzo nakon $to su zavrSene sekvencije prvih bakterija,
Haemophylus influenzae 1 Mycoplasma genitalium (Tablica 2).
Do danas je poznata sekvencija jo§ 15 bakterijskih genoma
(od toga su Cetiri arhebakterije), a nedavno je publicirana
sekvencija drugog eukariota, nematode Caenorbabditis ele-
gans (9). Poznato je da se sekvencioniraju genomi jo§ se-
damdesetak bakterija, kvasca Schyzosaccharomyces pombe, pli-
jesni Aspergillus nidulans, biljke Arabidhopsis thaliana, vinske
musice Drosophyla melanogaster. Medusobno usporedivanje
gjelokupnih genoma (comparative genomics) otvorilo je
nove moguénosti istraiivanja 1 znatno je obogatilo nasu
predodzbu o osnovnim bioloskim procesima (10,11 12)
Tako je npr. ustanovl]eno da geni eukariota imaju vise
sli¢nosti s genima pravih bakten]a (eubacteria), ali su pro-
cesi replikacje, transkrlpcue 1 translacije sli¢niji kod arheo-
bakteria (11,12), §to je dovelo do nove teorije o postanku
eukariota (13). Izbor organizama za sekvencioniranje poka-
zuje da su i dalje prisutni, s jedne strane, ¢isto temeljni
bioloski interesi za usporednu analizu genoma na raz-
liéitom stupnju razvoja, a s druge strane jasni komercijalni
nih m1kroorgan1zama kao 1 mikroorganizama proizvodaca
antibiotika. Naime, zbog stalne evolucije rezistencije na
razli¢ite antimikrobne agense, predvida se da ¢e zarazne
bolesti 1 u buduénosti biti prvorazredni zdravstveni pro-
blem, koji nikada nece biti do kraja rijeSen. Eksplozija pro-
jekata sekvencioniranja ujedno pokazuje da su rezultati
prvih takvih projekata premasili ocekivanja 1 pripremaju

humanoga genoma. Taj projekt od pocetka prati javna po-
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Tablica 2.

Potpuno sekvencionirani
genomi (sijecanj 1999.)

Organizam veli¢ina® ORbl?-)c]; va godina
Eubakterije

Haemophilus influenzae 1,330 1850 1995.
Mycoplasma genitalium 580 468 1995.
Synechocystis sp. 3,573 3168 1996.
Mycoplasma pneumoniae 816 677 1996.
Escherichia coli 4,639 4289 1997.
Helycobacter pylori 1,667 1590 1997.
Bacillus subtilis 4,216 4099 1997.
Borrelia burgdorferi 1,230 1256 1997.
Agquifex aeolicus 1,551 1544 1998.
Mycobacterium tuberculosis 4,447 4402 1998.
Treponema pallidum 1,138 1041 1998.
Chlamidia trachomatis 1,042 896 1998.
Riketsia prowazekii 1,111 834 1998.
Arheobakterije

Methanococcus jannachii 1,664 1750 1996.
Methanobacterium thermoautotrophicus 1,751 1918 1997.
Archeoglobus fulgidns 2,178 2493 1997.
Pyrococcus horikoshii (shinkaj) 1,738 - 1998.
Eukarioti

Saccharomyces cerevisiae 12,069 6183 1996.
Caenorbabditis elegans 97,000 19099 1998.

* veli¢ina je izrazena u kilobazama, odnosno u tisu¢ama parova baza

lemika koja uz znanstvena, tehnoloska, organizacijska 1 fi-
nancijska pitanja otvara i cijeli spektar eti¢kih, filozofskih,
sociologkih i pravnih pitanja. Zbog velike koli¢ine ponov-
ljene DNK, jo$ prije nekoliko godina bilo je tehnic¢ki ne-
moguce osigurati preklapanje sekvencioniranih fragmenata
kako bi se sa sigurno$¢u dobila kontinuirana sekvencija
humanih kromosoma. Zbog toga, a i zbog vele ekono-
miénosti, napori su bili veéim dijelom usmjereni na sek-
vencioniranje samo dijelova pojedinih gena (ESTs, expres-
sed sequence tags) i njihovo mapiranje. Veéi dio istraZiva-
nja na podrudju humanoga genoma koordinira Human
Genome Organization (HUGO), ali se dio istrazivanja
provodi 1 unutar farmaceutskih 1 biotehnoloskih tvrtki, a
pristup dijelu informacija temelji se na komercijalnoj os-
novi. Nedavno je u Sjedinjenim Ameri¢kim DrZavama
osnovana nova tvrtka u suradnji izmedu The Institute for
Genomics Research 1 tvrtke Perkin-Elmer, ¢iji je cilj potpu-
no sekvencionirati humani genom za manje od tri godine



(14). Perkin-Elmer je jedna od vode¢ih kompanija za proiz-
vodnju laboratorijskih instrumenata, a za ovu svrhu razvi-
li su potpuno automatizirani uredaj za kontinuiranu elek-
troforezu u 96 kapilara. Ukupni kapacitet tvrtke trebao bi
biti 100 milijuna parova baza na dan, $to je viSe od ukup-
nih danas$njih kapaciteta. Dobivene informacije bit ¢e do-
stupne bez naplate, a komercijalni interes je u prodaji
uredaja za sekvencioniranje za druge genomske projekte i
za rutinsku uporebu.

Koli¢ina informacija dobivena sistematskom analizom ge-
noma vjerojatno ¢e jo§ neko vrijeme rasti geometrijskom
progresijom, a nakon potpune sekvencije humanoga geno-
ma sekvencionirat ¢e se jo§ samo genomi organizama za-
nimljivih za biotehnologiju. Moze se re¢i da ¢e razvoj ge-
netike, pa i biologije, u prvom redu ovisiti 0 na$im mo-
guénostima i sposobnostima da se koristimo tim informa-
cijama. To ¢e posve sigurno poticati razvoj bioinformati-
ke, a sve viSe geneticara ¢e pokuse s biologkim materijalom
zamjenjivati pokusima iz silico. Medutim, nove hipoteze
nastale na temelju analize podataka trazit ¢e provjeru za la-
boratorijskim stolom na modelnim pokusnim organizmi-
ma, a dobiveni rezultati uoblidit ée nova pitanja. To je jed-
na od poruka projekta sekvencioniranja kvas¢eva genoma
koja postaje jos uvjerljivija kad se prenese na sloZenije or-
ganizme. Ako je “sve zapisano u genima”, mi smo mozda
naudili ¢itati, ali smo daleko od toga da uistinu razumije-
mo ono $to smo procitali. Frustrirajuée skup, nemastovit,
dosadan i dugotrajan posao sekvencioniranja otvorio je
vrata istrazivanjima u kojima je jedino ozbiljno ogranicen-
je nasa masta 1 kreativnost. Paradoksalno, zbog opée do-
stupnosti veéine informacija vezanih za genomske projekte
(Tablica 3), rezultati najskupljih bioloskih istrazivanja mo-
gu se koristiti i u sredinama koje u njima nisu sudjelovale
zbog oditih financijskih 1 tehnolo$kih ogranic¢enja. To je
velika $ansa za zemlje koje su usprkos tehnoloskom zaosta-
janju uspjele zadrzati razmjerno visoku razinu istraZivanja
na podrud¢ju bioloskih znanosti 1 koje bi trebale mobilizi-
rati sve snage za Skolovanje novog narastaja istrazivaca za
postgenomsko razdoblje. U naSem sluéaju, korak prema
tom cilju bilo bi ponovno uvesti Sveudcilisni studij mole-
kularne biologije/genetike, u kojem bi sudjelovali 1 nasi
ugledni stru¢njaci iz inozemstva. Mladim istrazivadima
trebalo bi omoguc¢iti rad na modelnim (“Skolskim”) ekspe-
rimentalnim sustavima. Istodobno treba ciljano poticati
razvoj bioinformatike. Propustiti tu priliku znadéi svjesno
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Tablica 3.
Internet-adrese nekih

odustati od sudjelovanja u najveéim znanstvenim 1 tehno-

genomskih projekata  Jokim pustolovinama budu¢nosti.

Organizam

Adresa

Bakterije - genomski projekti

Schizosccharomyces pombe

Saccharomyces cerevisiae

Plijesni

Biljke

Caenorhabditis elegans

Drosophila melanogaster

Mis
Covjek

http://www.tigr.org/tdb/mdb/mdb.htlm

http://www.sanger.ac.uk/Projects/Microbes

http://www.sanger.ac.uk/Projects/S pombe

http://genome-www.stanford.edu/Saccharomyces

http://speedy.mips.biochem.mpg.de/mips/yeast/index/html

http://fungus.genetics.uga.edu:5080

http://11106.jic.bbsrc.ac/uk

http://genome-www.stanford.edu/Mendel

http://www.nsf.or.

http://genome-www.stanford.edu/Arabidopsis

http://genome.wustl.edu/gsc/gschmpg.html

http://edgp.fruitfly.org

http://edgp.ebi.ac.uk,

http://www.genome.wi.mit.edu/cgi-bin/mouse/index

http://www.ornl.gov/TechResources/Human Genome/home.html
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