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Kevesebb, mint egy évtized telt el azóta,
hogy az elsõ önálló életre képes élõlény tel-
jes genomszerkezetét, nukleinsav-szekven-
ciáját meghatározták, de az eltelt néhány év
(és nagyszámú további genom-projekt) ta-
pasztalata alapján bizton állíthatjuk, hogy ez
az esemény egy új korszak nyitányát jelen-
tette, mely alapvetõ változásokat hozott az
élettudományok minden területén.

A genomkorszak elsõ néhány éve ered-
ményeként több tucat baktérium (pl. Hae-
mophilus influenza, Mycoplasma genitali-
um, Escherichia coli, Bacillus subtilis), szá-
mos Archaea (pl. Archaeoglobus fulgidus, Me-
thanococcus jannaschii), néhány egysejtû
eukarióta, (pl. Saccharomyces cerevisiae, En-
cephalitozoon cuniculi), egy virágos növény
(Arabidopsis thaliana), két gerinctelen állat
(egy fonálféreg, Caenorhabditis elegans és
a harmatlégy, Drosophila melanogaster) és
az ember (Homo sapiens) genomszerke-
zete vált ismertté. Így ma már elmondhatjuk,
hogy a genomszekvenálási programoknak
köszönhetõen az élõvilág legfontosabb, nagy
csoportjainak mindegyikérõl rendelkezünk
genomikai ismeretekkel.

A genomkorszak egyik jellegzetességé-
rõl árulkodnak az egyes genom-projektek
eredményeit közlõ publikációk rendkívül
hosszú szerzõi listái: nagyszámú, sokféle
szakértelmet reprezentáló kutatóból álló
konzorciumok, vállalkozások munkája ered-
ményeként születhettek csak meg a ge-
nomszekvenciák elsõ összegzését bemutató
közlemények (Adams és munkatársai, 2000;
Lander és munkatársai, 2001; Venter és mun-

katársai, 2001; ezeket a közleményeket 200-
300 szerzõ jegyzi). A különbözõ résztvevõk
együttmûködésének nélkülözhetetlenségét
tükrözi, hogy a közleményeket sokszor nem
a szerzõk hosszú listájával, hanem a konzor-
cium nevével jegyzik (lásd: The Arabidopsis
Genome Initiative, 1999; The C. elegans
Sequencing Consortium, 1998). Míg a 19.
század végének, 20. század elejének kísérle-
tes biológiájára a magányos tudós volt jellem-
zõ, úgy tûnik, a genomkorszakban a széles-
körû együttmûködés válik általánossá.

A genomkorszak másik jellemzõ trendjé-
nek tekinthetjük, hogy a biológiai adatgyûj-
tés tömegméretekben történik, iparszerûvé
válik. Ipartörténeti hasonlattal azt is mond-
hatjuk, hogy a biológiai kutatás átlép a manu-
fakturális korszakból a nagyüzemi korszakba.
Ez a trend az olyan biológiai tulajdonságok
vizsgálatánál érvényesült elõször, amelyek
tömeges vizsgálatára alkalmas technológiák
rendelkezésre álltak már a genom korszak
kezdetén. A DNS-szekvenálás technológiai
fejlettségének köszönhetõen a genomszek-
venálás nagyüzemi módszerekkel történhe-
tett (valójában ez a tény tette lehetõvé a
genomkorszak gyors kiteljesedését). A DNS-
szekvenálást végzõ laboratóriumok munka-
szervezésüket, hatékonyságukat tekintve
leginkább egy csúcstechnológiai üzemre
emlékeztetnek.

A genom-projektek sikerének másik fõ
forrása az volt, hogy a nagyteljesítményû szá-
mítógépek kifejlesztése és elterjedése ré-
vén jelentõs fejlõdésnek indulhatott a bioin-
formatika – a biológiai adatok számítógé-
pes tárolásával, rendszerezésével, elemzésé-
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vel és értelmezésével foglalkozó tudomány.
Jellegébõl fakadóan a bioinformatika alkal-
mas volt a genomszekvenálásból származó
nyers szekvencia-adattömeg feldolgozására,
a genomszekvenciák rekonstrukciójára, az
adatok tárolására és elemzésére.

A genomszekvencia meghatározása ön-
magában azonban csak annyit jelent, hogy
ismerjük egy adott élõlény teljes örökítõ
anyagának, genomjának kémiai szerkezetét,
de nem feltétlenül értjük a szekvencia bioló-
giai jelentését. Bár tudjuk, hogy az adott élõ-
lény mûködési programjának leírását a ge-
nom tartalmazza, ez a leírás egy számunkra
még nem teljesen érthetõ nyelven íródott.
Egy új tudományág, a funkcionális genomi-
ka célkitûzése az, hogy a genomszekven-
ciákban azonosítsa a géneket, azokhoz funk-
ciókat rendeljen, és végsõ soron megfejtse
azt, hogy a genomszekvencia hogyan kódol-
ja az élõlény tulajdonságait.

Eszköztárát tekintve a funkcionális geno-
mika az élettudományok valamennyi részte-
rületének (molekuláris biológia, genetika,
biokémia, szerkezeti biológia, sejtbiológia,
élettan, bioinformatika, evolúcióbiológia stb.)
módszereit felhasználja, jellegét azonban a
genomikai szemlélet határozza meg. A funk-
cionális genomika – a genomkorszak élettu-
dománya – azonban több, mint ezen terüle-
tek összege: a genom-szemléletnek megfe-
lelõen a biológiai adatokat, információkat tö-
megesen, a teljes genomra vonatkozóan
igényli, ennek megfelelõen olyan nagytel-
jesítményû (high-throughput) molekuláris
biológiai, genetikai, biokémiai stb. módsze-
rek kifejlesztését és elterjedését segítette (és
segíti) elõ, melyek alkalmasak a tömeges
adatgyûjtésre.

Ebbõl a szempontból különleges helyet
foglal el (jelentõs helyzeti elõnnyel indult) a
bioinformatika, amely par excellence  alkal-
mas a tömeges adatkezelésre és adatfeldol-
gozásra, és amely egyben a legkevésbé költ-
séges funkcionális genomikai módszer. En-

nek köszönhetõ, hogy a bioinformatika a
funkcionális genomika jelenleg legsikere-
sebb, legelterjedtebb és leggyorsabban fejlõ-
dõ része. Egyre javuló megbízhatóságú bioin-
formatikai módszerek állnak rendelkezé-
sünkre, melyek segítségével azonosítani le-
het a genomszekvenciában a géneket, meg
lehet jósolni a gének által kódolt mRNS-ek
és fehérjék szekvenciáját, a fehérjék szek-
venciájának összehasonlító elemzésével
meg lehet jósolni azok valószínû biológiai
funkcióját és szerepét, a fehérjék térszerke-
zetét, mûködési mechanizmusát stb. Jóllehet
a számítogépen (in silico) végzett predik-
ciók nem teszik feleslegessé az in vitro vagy
in vivo kísérleti munkát, sokkal tervszerûbbé
tehetik azt.

A genomszekvencia értelmezésének, a
genom annotációnak elsõ és alapvetõ lépé-
se a gének bioinformatikai úton történõ azo-
nosítása. A génazonosítás még mindig meg-
lévõ bizonytalanságait illusztrálhatjuk az
emberi genomszekvencia példájával. Az em-
beri genom szekvenciáját meghatározó két
független kutatócsoport (Celera, Human
Genome Consortium) egyaránt arra a követ-
keztetésre jutott, hogy az emberi genom
csak mintegy 30 000 fehérje-kódoló gént
tartalmaz (Lander és munkatársai, 2001; Ven-
ter és munkatársai, 2001). A két csoport által
megjósolt génkészlet összehasonlítása azon-
ban jelentõs eltéréseket mutatott (Hoge-
nesch és munkatársai, 2001), jelezve hogy a
két csoport által használt génpredikciós
módszerek nem tökéletesen megbízhatóak.
Az emberi genom szekvenciájának újabb,
gazdagabb módszertani repertoárt alkalma-
zó elemzései arra utalnak, hogy az emberi
génszám valójában magasabb lehet (Wright
és munkatársai, 2001).

A bioinformatikai génpredikciós mód-
szerek meglévõ bizonytalanságai aláhúzzák
a gének azonosítására szolgáló kísérleti mód-
szerek fontosságát. Egy élõlény genomjában
található aktív, transzkripcióra kerülõ struk-
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turális gének létét tükrözi a transzkriptoma,
az adott genom génjeirõl képzõdõ RNS po-
puláció. Egy adott élõlény transzkriptomájá-
nak vizsgálatával kísérletes bizonyítékot sze-
rezhetünk olyan gének létére vonatkozóan
is, melyeket a rendelkezésre álló bioinfor-
matikai módszerek nem detektálnak. A
közelmúltban például Das és munkatársai
(2001) RNS transzkriptumok érzékeny de-
tektálására alkalmas módszerek segítségével
tizenhét emberi szövetet vizsgáltak, és 5000-
9000 olyan aktív emberi gén létét mutatták
ki, melyet az eredeti génpredikciós program
nem azonosított. (Ez a munka is amellett szól,
hogy az emberi génszámot az elsõ
publikációk alulbecsülték.)

A genomszekvencia bioinformatikai úton
történõ értelmezésének következõ lépése,
hogy megjósolja az azonosított fehérjekódoló
génekrõl képzõdõ mRNS-ek szekvenciáját
(és az azok által meghatározott fehérjék ami-
nosav-sorrendjét). A mRNS szekvenciájának
predikcióját bonyolítja az a tény, hogy az
eukarióta élõlények génjeiben olyan szaka-
szok (intronok) találhatók, melyek a génrõl
képzõdõ elsõdleges transzkriptumból egy
érési folyamat (splicing) során kivágódnak,
így hiányoznak az érett mRNS-bõl. A predik-
ció bizonytalanságának további forrása, hogy
ugyanarról a génrõl többféle érési folyamat
(alternative splicing) révén többféle mRNS
képzõdhet attól függõen, hogy milyen szö-
vetben, sejttípusban, fejlõdési vagy élettani
állapotban kerül sor az adott gén kifejezõdé-
sére. A jelenlegi bioinformatikai módszerek
még csak korlátozott megbízhatósággal ké-
pesek az alternatív transzkriptumok predik-
ciójára, még kevésbé arra, hogy azok milyen
arányban, milyen fiziológiás állapotban je-
lennek meg.

Jelenleg csak a transzkriptóma kísérletes
vizsgálata ad ezekre a kérdésekre megbízha-
tó választ. Éppen ezért a funkcionális geno-
mika egyik kulcsterülete a transzkriptomika,
amely – a genom-szemléletnek megfelelõ-

en – olyan, nagyteljesítményû módszereket
fejlesztett ki és alkalmaz, amelyek egy-egy
adott organizmus, szövet, sejttípus teljes
transzkriptómájára vonatkozóan gyûjtenek
párhuzamosan, nagytömegû kísérletes ada-
tot. A mRNS-populációról készült cDNS-ek
szekvenciavizsgálatával nyert adattömeg
nemcsak a gének létére vonatkozóan szol-
gáltat adatot, nemcsak azt tükrözi, hogy egy-
egy génrõl milyen intenzitású transzkripció
folyik, hanem azt is elárulja, hogy egy génrõl
hányféle alternatív transzkriptum képzõdik,
azoknak mi az aránya a különbözõ sejtekben
stb. A transzkriptóma adatok és a genom-
szekvencia adatok korreláció-vizsgálatától
remélhetõ az, hogy a jövõben lényegesen
megbízhatóbbá válnak a mRNS-predikció
módszerei.

A mRNS szekvenciájának ismeretében
nagy biztonsággal megjósolható az általa
meghatározott fehérje aminosav-sorrendje,
így a transzkriptóma (a transztkriptum-po-
puláció) ismeretében az adott élõlény teljes
fehérjekészletének, proteómájának elsõdle-
ges kémiai leírásáról is képet kapunk. Egy
meghatározott mRNS-rõl lefordított (transz-
lált) fehérje kémiai szerkezete azonban az
átíródást követõen sokféle reverzibilis és
irreverzibilis átalakuláson mehet keresztül
(pl. proteolitikus hasítás, foszforiláció, gliko-
zilálás), és ezeknek az átalakulásoknak jelen-
tõs hatásuk lehet az adott fehérje aktivitására,
stabilitására, sejten belüli lokalizációjára, köl-
csönhatásaira stb. A rendelkezésre álló bioin-
formatikai eszközök ma már megbízhatóan
képesek megjósolni az egyes fehérjék szub-
celluláris (vagy sejten kívüli) lokalizációját,
de bizonytalanabbak a különbözõ poszt-
transzlációs módosítások vagy fehérje-fehér-
je kölcsönhatások predikciójában. Sok eset-
ben csak kísérleti módszerek segítségével
gyõzõdhetünk meg arról, hogy egy – bioin-
formatikai módszerekkel megjósolt – poszt-
transzlációs módosítás valóban bekövet-
kezik-e. A reverzibilis módosítások esetén
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eleve fenn áll az abból fakadó bizonytalanság,
hogy az aminosav-szekvencia alapján csak
a poszttranszlációs módosítás lehetõségét
jósolhatjuk meg, azt azonban nem, hogy az
mikor és milyen arányban következik be
(hiszen azt a fehérjén kívüli tényezõk hatá-
rozzák meg). Ezeknek a kérdéseknek a meg-
válaszolására a bioinformatika ma még nem
képes, a proteoma szintjén gyûjtött kísérleti
adatokra van szükség. Fontosságának meg-
felelõen a funkcionális genomika egyik rend-
kívül dinamikusan fejlõdõ területe a proteo-
mika. A proteomikai vizsgálatok a genom-
szemléletnek megfelelõen egy-egy adott or-
ganizmus, szövettípus, sejttípus teljes fehér-
jekészletét jellemzik, különös tekintettel az
egyes fehérjék poszttranszlációs módosítá-
saira, sejten belüli lokalizációjának változásaira,
más fehérjékkel, celluláris struktúrákkal való
kölcsönhatására stb. A funkcionális genomika
proteomikai igényeinek köszönhetõen gyors
módszertani fejlõdésnek vagyunk tanúi a
fehérje-elválasztástechnikák, fehérje-szerke-
zetvizsgálati módszerek (mikroszekvenálás,
tömegspektrometria) és a fehérje-fehérje
kölcsönhatások vizsgálata (kettõs-hibrid
rendszerek) területén.

A fehérjék jellegzetes, az aminosav-sor-
rendjük által meghatározott térszerkezetet
vesznek fel, a fehérjék biológiai aktivitása
(és így a fehérjerkódoló gének biológiai sze-
repe) a fehérjék térszerkezetéhez köthetõ.
A funkcionális genomika egyik fontos terü-
lete – a szerkezeti genomika – foglalkozik a
fehérjék térszerkezetének meghatározásá-
val. Ezen a téren a bioinformatika kimagasló
sikereket ért el az elmúlt néhány év során. A
fehérjék aminosav-sorrendjének vizsgálata
alapján ma már nagy megbízhatósággal meg
lehet jósolni a fehérjék szerkezetének szer-
kezeti elemeit (alfa helix, beta lemez, transz-
membrán helix stb.) és egyre növekvõ biz-
tonsággal és pontossággal meg lehet jósolni
a fehérjék térszerkezetét. A fehérjék ami-
nosav-sorrendjének illetve térszerkezeté-

nek összehasonlítására szolgáló bioinformati-
kai módszerek fejlõdésével ugyanis nyilván-
valóvá vált, hogy az élõvilág fehérjéi meg-
lepõen kisszámú (néhány ezer) alaptípusba
sorolható fehérje-doménbõl épülnek fel, a
legkülönbözõbb fehérjék ezek leszármazot-
tai. A fehérjék térszerkezetének meghatáro-
zása azt mutatja, hogy az egy rokonsági
körbe tartozó, homológ fehérje-domének
térszerkezete rendkívül hasonló, így egy új
családtag térszerkezetét modellezni lehet a
homológia alapján. Ha tehát egy új fehérjét
– aminosav-szekvenciájának bioinformatikai
elemzése révén (molekuláris evolúciós vizs-
gálatok segítségével) – be tudunk sorolni
egy olyan fehérje-domén családba, ahol leg-
alább egy családtag térszerkezetét már
ismerjük, akkor a homológia alapján model-
lezhetjük az általunk vizsgált fehérje szer-
kezetét is. A genom-projektek mintájára né-
hány éve elindított Szerkezeti Genomikai
megaprojektek résztvevõinek célkitûzése,
hogy minden fehérjecsalád egy-egy repre-
zentánsának térszerkezetét meghatározzák,
röntgen krisztallográfiás vagy NMR spektro-
szkópiai módszerekkel. Ily módon egy-egy
genom teljes fehérjekészletének homológia
modellezése válik lehetõvé.

Mint a bevezetõben hangsúlyoztam, a
funkcionális genomika fõ célja a genom teljes
funkcionális leírása. A gének azonosítása, az
azok által meghatározott fehérjék szerkeze-
tének megismerése megkönnyíti, hogy bio-
informatikai eszközök segítségével megjó-
soljuk a fehérje-kódoló gén biológiai szere-
pét, a fehérje funkcióját, mûködési mecha-
nizmusát, szerkezet-funkció összefüggéseit,
kölcsönhatásait. A legelterjedtebb funkció-
predikciós módszerek alapja az a tapasztalat,
hogy az evolúció során a gének (és az általuk
kódolt fehérjék) biológiai szerepe, funkciója
általában folyamatos skálán változik, így a
rokon gének és az általuk kódolt rokon
fehérjék funkciójának különbözõ aspektusai
is sok hasonlóságot mutatnak. Ha tehát egy
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újonnan azonosított gén által kódolt, ismeret-
len funkciójú fehérjérõl – szekvenciájának
molekuláris evolúciós vizsgálata alapján –
megállapítjuk, hogy az rokonságban áll más,
ismert funkciójú fehérjékkel, akkor ennek
alapján kísérletesen ellenõrizhetõ jóslatokat
tehetünk az új fehérje biológiai aktivitására,
szerkezet-funkció összefüggéseire vonatko-
zóan. Ez a tény rendkívül vonzóvá tette a
gének és fehérjék homológiájának kimutatá-
sára szolgáló bioinformatikai módszereket,
így ez a terület a bioinformatika legrégebben
mûvelt, legfejlettebb része. Az egyszerû ho-
mológia-vizsgálat alapján azonban keveset
tudunk meg arról, hogy az adott fehérje
milyen más fehérjékkel kölcsönhatásban fejti
ki hatását. Erre a kérdésekre az összeha-
sonlító genomika nyújthat további felvilá-
gosítást. Ennek a megközelítésnek az a
megfigyelés az alapja, hogy az egymással
kölcsönhatásban lévõ, funkcionálisan egy-
másra utalt fehérjék (pl. hormonok és recep-
toraik, anyagcsereutak különbözõ kompo-
nensei) evolúciója összefügg egymással, így
a fehérjék kapcsolatrendszere tükrözõdik
evolúciós történetükben. A fehérjék közt
kialakuló fizikai kölcsönhatások predikciója
azonban ma még kevéssé nélkülözheti a
kísérletes vizsgálatokból (pl. kettõs hibrid
vizsgálatokból) gyûjtött adatokat.

A fehérjék közötti fizikai és funkcionális
kapcsolatok ismeretének hiányában nehéz
megjósolni, hogy mi történik egy adott gén
kiesése (vagy funkciójának megváltozása)
esetén. Ma már tömegszûrésre alkalmas
módszerek (gén-kiütési technikák, a gén
kifejezõdésének antiszenz oligonukleo-
tidokkal történõ gátlása, RNS interferencia
jelenségét kiaknázó technikák) állnak ren-
delkezésünkre, melyek segítségével sziszte-
matikusan vizsgálni lehet, hogy mi az élettani
következménye annak, ha egy-egy gén
funkciója kiesik. A különbözõ gén-inaktivá-
lási vizsgálatok tapasztalata megerõsíti, hogy
a genomika korszakában az egyes gének és

fehérjetermékeik funkciójának jellemzése
nem lehet teljes, ha nem fordítunk kellõ
figyelmet kapcsolathálózatukra.

Érdekes módon az emberi genomban
található gének számával kapcsolatos kez-
deti várakozások és meglepõ tapasztalatok
exponálták leginkább azt, hogy a gének kö-
zötti kapcsolathálózat eddig viszonylag ke-
vés figyelmet kapott. Még a közelmúltban
is voltak olyan becslések, melyek az emberi
genomban található fehérje-kódoló gének
számát 120 000-150 000-re tették (Liang és
munkatársai, 2000; Smaglik, 2000). A Celera
és a Human Genome Consortium által becsült
emberi génszám (kb. 30 000) ehhez képest
meglepõen alacsonynak tûnt, ha figyelembe
vesszük, hogy a C. elegans  fonálféreg genom-
ja 19 000 gént tartalmaz. Az ember és fonalfé-
reg közötti jelentõs komplexitásbeli különb-
séget a viszonylag csekély génszámbeli kü-
lönbséggel összevetve ma már világos, hogy
a komplexitás a génszámnak nem lineáris
függvénye (Claverie, 2001). Nyilvánvaló te-
hát, hogy a biológiai komplexitás a gének és
géntermékek közötti kapcsolati hálózat össze-
tettségének, a génexpressziós program
komplexitásának lehet az eredménye (Adami
és munkatársai, 2000; Claverie, 2001).

Jelenleg még nem állnak rendelkezé-
sünkre olyan bioinformatikai módszerek,
melyek lehetõvé tennék a gének közötti
kapcsolatok, a génexpresszió programjának
predikcióját pusztán a genomszekvencia
számítógépes elemzése alapján. A megfe-
lelõ bioinformatikai módszerek kifejleszté-
sének a korábbiakban az is lényeges akadá-
lya volt, hogy nem álltak rendelkezésre
megbízható kvantitatív adatok arra vonatko-
zóan, hogy az egyes gének kifejezõdése ho-
gyan változik sejttípustól, élettani állapottól,
fejlõdési stádiumtól függõen. Ma már nagy
teljesítõképességû módszerek (pl. DNS-
chip technikák) segítségével követni lehet,
hogy egy élettani állapotváltozás hogyan hat
az egyes gének kifejezõdésére, az egyes gé-
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nek kifejezõdésének változása milyen prog-
ram szerint történik. Ezekkel a módszerek-
kel fontos információt nyerünk arra vonatko-
zóan, hogy melyek azok a gének, melyek
szerephez jutnak egy adott élettani folya-
matban. A funkcionális genomika és a bio-
informatika egyik legizgalmasabb feladata a
gének expresszióját szabályozó régiók szisz-
tematikus azonosítása, mûködésük törvény-
szerûségeinek tisztázása, hogy a jövõben a
genomszekvencia számítógépes elemzésé-
vel lehessen megjósolni a gének kapcsolat-
hálózatait.

A funkcionális genomika az élettudo-
mányok valamennyi részterületének mód-
szereit felhasználja, azok integrálásának ered-
ményeként született meg. A genom-projek-
tek lényegesen hozzájárultak az élettani
tudományok vizsgálati módszereinek gyors
fejlõdéséhez, és ez a fejlõdés a nem-geno-
mikai szemléletû élettani tudományterüle-
tekre is jelentõs hatást fejt ki. A funkcionális
genomika paradigmaváltást idézett elõ a
gyógyszeriparban is: míg a huszadik század
során a gyógyszerfejlesztésben a kémia tu-
dománya játszott meghatározó szerepet,
mára egyre inkább a funkcionális genomikai
megközelítés válik dominánssá. Míg a gyógy-
szerkutatás „klasszikus” korszakában a
gyógyhatású vegyület elõállítása sokszor
évtizedekkel megelõzte hatásmechanizmu-
sának tisztázását, a gyógyszer célpontjának
azonosítását, az új paradigmában ez fordítva
van. A funkcionális genomikán alapuló
gyógyszerfejlesztésnél elõbb kerül sor a
gyógyszer-célpont azonosítására, gyógyszer-

célpontként való hitelesítésére, és ezt követi
azoknak a vegyületeknek a kifejlesztése,
amelyek a célpontra hatva a kívánt hatással
rendelkeznek.

Magyarországon eddig csak áttételesen
és töredékesen érvényesült a genomkor-
szak hatása. A funkcionális genomika igé-
nyeinek köszönhetõen kifejlesztett korszerû
mûszerek némelyike már megtalálható az
egyes kutatóhelyeken (ezzel segítve a mole-
kuláris biológiai, genetikai, fejlõdésbiológiai,
diagnosztikai vizsgálatokat), genomikai
programnak azonban ez aligha nevezhetõ.
Jóllehet a funkcionális genomika mûvelésé-
hez szükséges szakértelem az élettudomá-
nyok legtöbb területén (bioinformatika, mo-
lekuláris biológia, genetika, sejtbiológia stb.)
nálunk is adott, ezek nem szervezõdtek egy-
be egy-egy hazai dominanciájú funkcionális
genomikai projektbe. A Magyar Tudomá-
nyos Akadémia Tudománypolitika Magyar-
országon sorozatában a napokban közzétett
Biológia címû kiadvány (Friedrich, 2001)
megállapítása még ma is érvényesnek tûnik:
„hazánkban (eltérõen valamennyi fejlett
országtól) nincsen semmiféle humán (vagy
bármily más) genom program. Természete-
sen az erre épülõ nagyobb szabású funk-
cionális genomikai kutatás és gyógyszerku-
tatás is hányzik, így az ország sem pro-
fitálhat közvetlenül az ilyen kutatások ipari
hasznosításából. Meggyõzõdésünk, hogy
a funkcionális genomikát az ország jövõje
szempontjából fontos területek közé kell
sorolni, és megfelelõ támogatásban kell
részesíteni.”
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