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Kevesebb, mint egy évtized telt el azéta,
hogy az els® 6nallo életre képes élblény tel-
jes genomszerkezetét, nukleinsav-szekven-
cidjat meghataroztak, de az eltelt néhany év
(és nagyszamu tovabbi genom-projekt) ta-
pasztalata alapjan bizton allithatjuk, hogy ez
az esemény egy Uj korszak nyitanyat jelen-
tette, mely alapvet6 valtozasokat hozott az
élettudomanyok minden teriiletén.

A genomkorszak elsé néhany éve ered-
ményeként tobb tucat baktérium (pl. Hae-
mophilus influenza, Mycoplasma genitali-
um, Escherichia coli, Bacillus subtilis), sza-
mos Archaea (pl. Archaeoglobus fulgidus, Me-
thanococcus jannaschii), néhany egysejtQ
eukariota, (pl. Saccharomyces cerevisiae, En-
cephalitozoon cuniculi), egy viragos névény
(Arabidopsis thaliana), két gerinctelen allat
(egy fonalféreg, Caenorhabditis elegans és
a harmatlégy, Drosophila melanogaster) és
az ember (Homo sapiens) genomszerke-
zete véltismertté. igy mamar eimondhatjuk,
hogy a genomszekvenalasi programoknak
kdszonhetben az éldvilag legfontosabb, nagy
csoportjainak mindegyikérdl rendelkeziink
genomikai ismeretekkel.

A genomkorszak egyik jellegzetessége-
rol &rulkodnak az egyes genom-projektek
eredményeit kozld publikaciok rendkivdll
hosszu szerzdi listai: nagyszamu, sokféle
szakértelmet reprezentald kutatobdl allo
konzorciumok;, vallalkozasok munkdja ered-
ményeként sziilethettek csak meg a ge-
nomszekvenciak elsd 6sszegzését bemutatd
kozlemények (Adams és munkatéarsai, 2000;
Lander és munkatarsai, 2001; Venter és mun-

katérsai, 2001; ezeket a k6zleményeket 200-
300szerz0 jegyzi). A killénbdzo résztvevok
egyUttmakodésének nélkildzhetetlenségét
tUkrozi, hogy a kozleményeket sokszor nem
aszerzok hosszu listajaval, hanem a konzor-
cium nevével jegyzik (lasd: The Arabidopsis
Genome Initiative, 1999; The C. elegans
Sequencing Consortium, 1998). Mig a 19.
szézad végének, 20. szazad elejének kisérle-
tes biologiajaraamaganyos tudds volt jellem-
z0, Ugy thnik, agenomkorszakban a széles-
kord egylttmakodes valik altalanossa.

Agenomkorszak mésik jellemzd trendjé-
nek tekinthetjiik, hogy a bioldgiai adatgyQj-
tés tdmegméretekben torténik, iparszerlvé
valik. Ipartérténeti hasonlattal azt is mond-
hatjuk, hogy a bioldgiai kutatés atlép a manu-
fakturalis korszakbol a nagytizemi korszakba.
Ez atrend az olyan bioldgiai tulajdonsagok
vizsgalatanal érvényesult eldszor, amelyek
tOmeges vizsgalatara alkalmas technoldgiak
rendelkezésre alltak mar a genom korszak
kezdetén. A DNS-szekvenalas technoldgiai
fejlettségének kdszonhetben a genomszek-
venalas nagytizemi médszerekkel torténhe-
tett (valdjaban ez a tény tette lehetdvé a
genomkorszak gyors kiteljesedését). A DNS-
szekvenalast végzo laboratériumok munka-
szervezésiket, hatékonysagukat tekintve
leginkadbb egy csucstechnoldgiai tizemre
emlékeztetnek.

A genom-projektek sikerének masik 6
forrasa az volt, hogy a nagyteljesitmény(i sz&-
mitégépek kifejlesztése és elterjedése ré-
veén jelent0s fejlddésnek indulhatott a bioin-
formatika — a biologiai adatok szamitdgeé-
pes tarolasaval, rendszerezésével, elemzésé-

975



Magyar Tudomany  2002/5

vel és értelmezésével foglalkoz6 tudomany.
Jellegébdl fakaddan a bioinformatika alkal-
mas volt agenomszekvenalashoél szarmazo
nyers szekvencia-adattémeg feldolgozésara,
a genomszekvenciak rekonstrukcidjara, az
adatok tarolasara és elemzésére.

A genomszekvencia meghatarozasa 6n-
magaban azonban csak annyit jelent, hogy
ismerjik egy adott élolény teljes 6rokitd
anyaganak, genomjanak kémiai szerkezetét,
de nem feltétlenil értjiik a szekvencia biol6-
giai jelentését. Bar tudjuk, hogy az adott é16-
lény mOkodési programjanak leirasat a ge-
nom tartalmazza, ez a leiras egy szdmunkra
még nem teljesen érthetd nyelven irddott.
Egy Uj tudomanydg, a funkcionalis genomi-
ka célkitGzése az, hogy a genomszekven-
ciakban azonositsa a géneket, azokhoz funk-
cidkat rendeljen, és végsd soron megfejtse
azt, hogy agenomszekvencia hogyan kodol-
jaaz élélény tulajdonsagait.

Eszkoztarét tekintve a funkcionalis geno-
mika az élettudomanyok valamennyi részte-
riletének (molekularis bioldgia, genetika,
biokémia, szerkezeti bioldgia, sejtbioldgia,
élettan, bioinformatika, evollicidbioldgiastb.)
madszereit felhasznalja, jellegét azonban a
genomikai szemlélet hatdrozza meg. A funk-
cionalis genomika—a genomkorszak élettu-
domanya—azonban tébb, mint ezen tertile-
tek dsszege: agenom-szemléletnek megfe-
leléen a bioldgiai adatokat, informéciokat to-
megesen, a teljes genomra vonatkozéan
igényli, ennek megfelelden olyan nagytel-
jesitménya (high-throughput) molekularis
biolégiai, genetikai, biokémiai stb. mddsze-
rek kifejlesztését és elterjedését segitette (és
segiti) el®, melyek alkalmasak a tdmeges
adatgydijtésre.

Ebbdl a szempontbdl kiilénleges helyet
foglal el (jelentds helyzeti eldnnyel indult) a
bioinformatika, amely par excellence alkal-
mas a tdmeges adatkezelésre és adatfeldol-
gozésra, és amely egyben a legkevésbé kolt-
séges funkcionalis genomikai maédszer. En-

nek kdszonhetd, hogy a bioinformatika a
funkcionalis genomika jelenleg legsikere-
sebb, legelterjedtebb és leggyorsabban fejlo-
dd része. Egyre javuld megbizhatdsagu bioin-
formatikai modszerek allnak rendelkezé-
stinkre, melyek segitségével azonositani le-
het a genomszekvencidban a géneket, meg
lehet jésolni a gének altal kddolt mRNS-ek
és fehérjék szekvencidjat, a fehérjék szek-
vencigjanak dsszehasonlité elemzésével
meg lehet j6solni azok valészind bioldgiai
funkcidjat és szerepét, a fehérjék térszerke-
zetét, mOkddési mechanizmusat stb. Jollehet
a szdmitogépen (in silico) végzett predik-
ciok nem teszik feleslegessé az in vitro vagy
in vivo kisérleti munkat, sokkal tervszer(ibbé
tehetik azt.

A genomszekvencia értelmezésének, a
genom annotacionak elsd és alapvetd [épé-
se agének bioinformatikai Gton torténd azo-
nositasa. A génazonositas még mindig meg-
Iévd bizonytalansagait illusztralhatjuk az
emberi genomszekvencia példajaval. Azem-
beri genom szekvencidjat meghatarozo két
fuggetlen kutatdécsoport (Celera, Human
Genome Consortium) egyarant arra a kdvet-
keztetésre jutott, hogy az emberi genom
csak mintegy 30 000 fehérje-kodold gént
tartalmaz (Lander és munkatarsai, 2001; Ven-
ter és munkatarsai, 2001). A két csoport altal
megjosolt génkészlet 6sszehasonlitdsa azon-
ban jelentds eltéréseket mutatott (Hoge-
nesch és munkatérsai, 2001), jelezve hogy a
két csoport altal haszndlt génpredikcios
madszerek nem tokéletesen megbizhatdak.
Az emberi genom szekvencidjanak Ujabb,
gazdagabb modszertani repertoart alkalma-
z0 elemzései arra utalnak, hogy az emberi
génszam valdjaban magasabb lehet (Wright
és munkatérsai, 2001).

A bioinformatikai génpredikcios mod-
szerek meglévd bizonytalansagai alahlizzak
ageének azonositasara szolgalo kisérletimod-
szerek fontossagét. Egy éldlény genomjaban
talalhato aktiv, transzkripciora kertild struk-
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turdlis gének Iétét tiikrozi a transzkriptoma,
az adott genom génijeirdl képzddd RNS po-
pulécié. Egy adott él6lény transzkriptomaja-
nak vizsgalataval kisérletes bizonyitékot sze-
rezhetiink olyan gének Iétére vonatkozdan
is, melyeket a rendelkezésre all6 bioinfor-
matikai mddszerek nem detektalnak. A
kozelmultban példaul Das és munkatarsai
(2001) RNS transzkriptumok érzékeny de-
tektalasara alkalmas mddszerek segitsegével
tizenhét emberi szOvetet vizsgaltak, és 5000-
9000 olyan aktiv emberi gén Iétét mutattak
ki, melyet az eredeti génpredikcios program
nem azonositott. (Ezamunka isamellett sz4l,
hogy az emberi génszamot az elsd
publikacidk alulbecsuilték.)

Agenomszekvencia bioinformatikai Gton
torténd értelmezésének kdvetkezd lépése,
hogy megjosolja az azonositott fehérjekddold
génekrdl képz8dd mRNS-ek szekvenciajat
(és az azok altal meghatarozott fehérjék ami-
nosav-sorrendjét). AmRNS szekvenciajanak
predikciéjat bonyolitja az a tény, hogy az
eukariota élolények génjeiben olyan szaka-
szok (intronok) talalhatok, melyek a génrdl
képzBdo elsddleges transzkriptumbol egy
érési folyamat (splicing) soran kivagodnak,
igy hianyoznak az érett mRNS-b6l. A predik-
Ci6 bizonytalansaganak tovabbi forrasa, hogy
ugyanarrol a génrdl tobbféle érési folyamat
(alternative splicing) révén tobbféle mRNS
képzbdhet attdl fliggden, hogy milyen sz6-
vetben, sejttipusban, fejlddési vagy élettani
allapotban ker(l sor az adott gén kifejezddé-
sére. A jelenlegi bioinformatikai modszerek
még csak korlatozott megbizhat6saggal ke-
pesek az alternativ transzkriptumok predik-
ciojara, még kevésbé arra, hogy azok milyen
aranyban, milyen fizioldgias allapotban je-
lennek meg.

Jelenleg csak a transzkriptoma kisérletes
vizsgalata ad ezekre a kérdésekre megbizha-
t6 vélaszt. Eppen ezért a funkcionalis geno-
mika egyik kulcsteriilete a transzkriptomika,
amely —agenom-szemléletnek megfeleld-

en-olyan, nagyteljesitmény( mddszereket
fejlesztett ki és alkalmaz, amelyek egy-egy
adott organizmus, szdvet, sejttipus teljes
transzkriptdmaéjara vonatkozdan gy(jtenek
parhuzamosan, nagytdmega kisérletes ada-
tot. AmRNS-populaciordl késziilt cDNS-ek
szekvenciavizsgalataval nyert adattémeg
nemcsak a gének létére vonatkozoan szol-
géltat adatot, nemcsak azt tikrozi, hogy egy-
egy génrdl milyen intenzitasa transzkripcio
folyik, hanem aztis elérulja, hogy egy génrdl
hanyféle alternativ transzkriptum képzadik,
azoknak mi az aranya a kiilonbdzd sejtekben
sth. A transzkriptdma adatok és a genom-
szekvencia adatok korrelacio-vizsgalatatol
remélhetd az, hogy a jévoben lényegesen
megbizhatdbbéa valnak a mRNS-predikcid
modszerei.

A mRNS szekvencigjanak ismeretében
nagy biztonsaggal megjoésolhaté az altala
meghatarozott fehérje aminosav-sorrendje,
igy atranszkriptéma (a transztkriptum-po-
pulacio) ismeretében az adott él6lény teljes
fehérjekészletének, protedmajanak elsddle-
ges kémiai leirasardl is képet kapunk. Egy
meghatarozott mRNS-rol leforditott (transz-
14lt) fehérje kémiai szerkezete azonban az
atirddast kovetben sokféle reverzibilis és
irreverzibilis atalakulason mehet keresztil
(pl. proteolitikus hasitas, foszforilacio, gliko-
zilalas), és ezeknek az atalakulasoknak jelen-
t0s hatasuk lehet az adott fehérje aktivitasara,
stabilitasara, sejten bellili lokalizacidjara, kol-
csOnhatasaira sth. A rendelkezésre ll6 bioin-
formatikai eszk6z6k ma mar megbizhatéan
képesek megjosolni az egyes fehérjék szub-
celluléris (vagy sejten kivili) lokalizaciojét,
de bizonytalanabbak a kilénb6z6 poszt-
transzlaciés madositasok vagy fehérje-fehér-
je kélcsdnhatasok predikcidjaban. Sok eset-
ben csak kisérleti mddszerek segitségével
gy6z68dhetiink meg arrdl, hogy egy —bioin-
formatikai modszerekkel megjdsolt—poszt-
transzlaciés médositds valéban bekovet-
kezik-e. A reverzibilis modositasok esetén
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eleve fennall az abbol fakad6 bizonytalansag,
hogy az aminosav-szekvencia alapjan csak
a poszttranszlaciés modositas lehetdségét
josolhatjuk meg, azt azonban nem, hogy az
mikor és milyen aranyban kovetkezik be
(hiszen azt a fehérjén kivili tényezdk hata-
rozzak meg). Ezeknek a kérdéseknek ameg-
vélaszolasara a bioinformatika ma még nem
képes, a proteoma szintjén gyQjtott kisérleti
adatokra van sziikség. Fontossdganak meg-
felelden a funkcionalis genomika egyik rend-
kivil dinamikusan fejlodd terilete a proteo-
mika. A proteomikai vizsgalatok a genom-
szemléletnek megfelelGen egy-egy adott or-
ganizmus, szOvettipus, sejttipus teljes fehér-
jekészletét jellemzik, kiilonos tekintettel az
egyes fehérjék poszttranszlacioés modosita-
saira, sejten belli lokalizacidjanak véltozasaira,
més fehérjékkel, cellularis struktirakkal valo
kolcsOnhatasara stb. A funkcionalis genomika
proteomikai igényeinek koszénhetben gyors
maodszertani fejlddésnek vagyunk tanudi a
fehérje-elvalasztastechnikak, fehérje-szerke-
zetvizsgalati modszerek (mikroszekvenalas,
tdmegspektrometria) és a fehérje-fehérje
kolcsonhatasok vizsgalata (kettds-hibrid
rendszerek) tertiletén.

Afehérjék jellegzetes, az aminosav-sor-
rendjik altal meghatarozott térszerkezetet
vesznek fel, a fehérjék bioldgiai aktivitasa
(ésigy afehérjerkddold gének biologiai sze-
repe) afehérjék térszerkezetéhez kéthetd.
A funkciondlis genomika egyik fontos terii-
lete —a szerkezeti genomika —foglalkozik a
fehérjék térszerkezetének meghatarozasa-
val. Ezen atéren a bioinformatika kimagaslo
sikereket ért el az elmult néhany év soran. A
fehérjék aminosav-sorrendjének vizsgalata
alapjan mamér nagy megbizhatdsaggal meg
lehet josolni a fehérjék szerkezetének szer-
kezeti elemeit (alfa helix, beta lemez, transz-
membran helix stb.) és egyre névekvo biz-
tonsaggal és pontossaggal meg lehet josolni
a fehérjék térszerkezetét. A fehérjék ami-
nosav-sorrendjének illetve térszerkezeté-

nek 6sszehasonlitisara szolgald bioinformati-
kai modszerek fejlddésével ugyanis nyilvan-
valéva valt, hogy az éldvilag fehérjéi meg-
lepden kisszamu (néhany ezer) alaptipusba
sorolhat6 fehérje-doménbdl épllnek fel, a
legkilénb6zdbb fehérjék ezek leszarmazot-
tai. Afehérjék térszerkezetének meghataro-
zésa azt mutatja, hogy az egy rokonsagi
korbe tartozd, homoldg fehérje-domének
térszerkezete rendkivil hasonld, igy egy U
csaladtag térszerkezetét modellezni leheta
homoldgia alapjan. Ha tehat egy Uj fehérjét
—aminosav-szekvencigjanak bioinformatikai
elemzése révén (molekularis evollicios vizs-
galatok segitségével) — be tudunk sorolni
egy olyan fehérje-domén csaladba, ahol leg-
aldbb egy csaladtag térszerkezetét mar
ismerjik, akkor ahomolégia alapjan model-
lezhetjiik az altalunk vizsgélt fehérje szer-
kezetét is. A genom-projektek mintajara né-
hany éve elinditott Szerkezeti Genomikai
megaprojektek résztvevdinek célkitlzése,
hogy minden fehérjecsalad egy-egy repre-
zentansanak térszerkezetét meghatarozzak,
rontgen krisztallografias vagy NMR spektro-
szkopiai médszerekkel. Ily médon egy-egy
genom teljes fehérjekészletének homoldgia
modellezése vélik lehetdvé.

Mint a bevezetdben hangsulyoztam, a
funkciondlis genomika fo céljaagenom teljes
funkciondlis leirasa. A gének azonositasa, az
azok altal meghatérozott fehérjék szerkeze-
tének megismerése megkonnyiti, hogy bio-
informatikai eszkdzok segitségével megjo-
soljuk a fehérje-kddolo gén bioldgiai szere-
pét, afehérje funkcidjat, makddési mecha-
nizmusat, szerkezet-funkcio 6sszefliggéseit,
kolcstnhatasait. A legelterjedtebb funkcio-
predikcios moédszerek alapjaaz a tapasztalat,
hogy az evolUicid soran agének (és az altaluk
kodolt fehérjék) bioldgiai szerepe, funkcidja
altalaban folyamatos skalan valtozik, igy a
rokon gének és az altaluk kodolt rokon
fehérjék funkcidjanak kiilonbdzo aspektusai
is sok hasonlésagot mutatnak. Ha tehat egy
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Ujonnan azonositott gén altal kddolt, ismeret-
len funkciéji fehérjérdl — szekvenciajanak
molekularis evollcids vizsgalata alapjan —
megallapitjuk, hogy az rokonsagban all mas,
ismert funkcidji fehérjékkel, akkor ennek
alapjan kisérletesen ellendrizhetd joslatokat
tehetlink az (j fehérje bioldgiai aktivitasara,
szerkezet-funkci6 6sszefliggéseire vonatko-
zOan. Ez a tény rendkivil vonzova tette a
séra szolgald bioinformatikai modszereket,
igy ez ateriileta bioinformatika legrégebben
mavelt, legfejlettebb része. Az egyszer( ho-
moldgia-vizsgalat alapjan azonban keveset
tudunk meg arr6l, hogy az adott fehérje
milyen mas fehérjékkel kdlcsdnhatasban fejti
ki hatasét. Erre a kérdésekre az 6sszeha-
sonlitd genomika nyujthat tovabbi felvila-
gositast. Ennek a megkozelitésnek az a
megfigyelés az alapja, hogy az egymassal
kolcsdnhatasban Iév, funkcionalisan egy-
mésra utalt fehérjék (pl. hormonok és recep-
toraik, anyagcsereutak kiilonb6zd kompo-
nensei) evolUcidja dsszefligg egymassal, igy
a fehérjék kapcsolatrendszere tikrézddik
evolucios torténetiikben. A fehérjék kozt
kialakul6 fizikai kdlcsdnhatasok predikcidja
azonban ma még kevéssé nélkildzheti a
kisérletes vizsgalatokbdl (pl. kettds hibrid
vizsgalatokbol) gyQjtott adatokat.

A fehérjék kozotti fizikai és funkciondlis
kapcsolatok ismeretének hianyaban nehéz
megjosolni, hogy mi térténik egy adott gén
kiesése (vagy funkciéjanak megvaltozasa)
esetén. Ma mar tdmegszdrésre alkalmas
maodszerek (gén-kilitési technikak, a gén
kifejez8désének antiszenz oligonukleo-
tidokkal torténd gatlasa, RNS interferencia
jelenségét kiaknazé technikak) allnak ren-
delkezésiinkre, melyek segitségével sziszte-
matikusan vizsgalni lehet, hogy mi az élettani
kovetkezménye annak, ha egy-egy gén
funkcidja kiesik. A kiilonb6z6 gén-inaktiva-
l&si vizsgalatok tapasztalata megerdsiti, hogy
agenomika korszakaban az egyes gének és

fehérjetermékeik funkcidjanak jellemzése
nem lehet teljes, ha nem forditunk kelld
figyelmet kapcsolathalézatukra.

Erdekes mddon az emberi genomban
talalhat6 gének szamaval kapcsolatos kez-
deti varakozasok és meglepd tapasztalatok
exponaltak leginkabb azt, hogy a gének ko-
z06tti kapcsolathalozat eddig viszonylag ke-
vés figyelmet kapott. Még a kdzelmultban
is voltak olyan becslések, melyek az emberi
genomban talalhato fehérje-koddol6 gének
szdmat 120 000-150 000-re tették (Liang és
munkatarsai, 2000; Smaglik, 2000). A Celera
ésaHuman Genome Consortium &ltal becsuilt
emberi génszam (kb. 30 000) ehhez képest
meglep&en alacsonynak tdint, ha figyelembe
vessziik, hogy aC. elegans fonalféreg genom-
ja19000 gént tartalmaz. Az ember és fonalfé-
reg kozotti jelentds komplexitasbeli kiilonb-
séget a viszonylag csekély génszambeli k-
I6nbséggel Gsszevetve ma mér vilagos, hogy
a komplexitas a génszdmnak nem linearis
fuggvénye (Claverie, 2001). Nyilvanvalo te-
héat, hogy a biolégiai komplexitas a gének és
géntermékek kdzotti kapcsolati haldzat Gssze-
tettségének, a génexpresszids program
komplexitasanak lehet az eredménye (Adami
és munkatarsai, 2000; Claverie, 2001).

Jelenleg még nem allnak rendelkezé-
stinkre olyan bioinformatikai modszerek,
melyek lehetdvé tennék a gének kozotti
kapcsolatok, a génexpresszié programjanak
predikcidjat pusztan a genomszekvencia
szamitogépes elemzése alapjan. A megfe-
leld bioinformatikai mddszerek kifejleszté-
sének a korabbiakban az is Iényeges akada-
lya volt, hogy nem élltak rendelkezésre
megbizhatd kvantitativ adatok arra vonatko-
zban, hogy az egyes gének kifejezddése ho-
gyan véltozik sejttipustol, élettani allapottdl,
fejlodési staddiumtdl fliggben. Ma mar nagy
teljesitoképességl maddszerek (pl. DNS-
chip technikak) segitségével kdvetni lehet,
hogy egy élettani allapotvaltozés hogyan hat
az egyes gének kifejezodésére, az egyes gé-
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nek kifejez8désének valtozasa milyen prog-
ram szerint torténik. Ezekkel a médszerek-
kel fontos informaciét nyeriink arra vonatko-
z6an, hogy melyek azok a gének, melyek
szerephez jutnak egy adott élettani folya-
matban. A funkciondlis genomika és a bio-
informatika egyik legizgalmasabb feladata a
gének expresszidjat szabalyozo régiok szisz-
tematikus azonositasa, makodésik torvény-
szer(ségeinek tisztdzasa, hogy a jovBben a
genomszekvencia szamitdgépes elemzésé-
vel lehessen megjésolni a gének kapcsolat-
héldzatait.

A funkcionalis genomika az élettudo-
manyok valamennyi részteriiletének méd-
szereit felhasznélja, azok integralasanak ered-
ményekeént sziiletett meg. A genom-projek-
tek Iényegesen hozzajarultak az élettani
tudomanyok vizsgalati modszereinek gyors
fejlodéséhez, és ez a fejlddés a nem-geno-
mikai szemléletd élettani tudomanytertle-
tekre is jelentds hatést fejt ki. A funkcionalis
genomika paradigmavaltast idézett eld a
gyOgyszeriparban is: mig a huszadik szdzad
sorén a gyogyszerfejlesztésben a kémia tu-
doménya jatszott meghatarozo szerepet,
maéra egyre inkabb a funkciondlis genomikai
megkdzelités valik dominanssa. Mig a gyogy-
szerkutatas ,klasszikus” korszakdban a
gyogyhatasu vegyllet eldallitdsa sokszor
évtizedekkel megeldzte hatasmechanizmu-
sénak tisztazasat, a gyogyszer célpontjanak
azonositasat, az (j paradigméaban ez forditva
van. A funkciondlis genomikan alapuld
gyogyszerfejlesztésnél eldbb kerdl sor a
gyogyszer-célpont azonositaséra, gyogyszer-

célpontként vald hitelesitésére, és ezt kveti
azoknak a vegyuleteknek a kifejlesztése,
amelyek a célpontra hatva a kivant hatassal
rendelkeznek.

Magyarorszagon eddig csak attételesen
és toredékesen érvényesilt a genomkor-
szak hatasa. A funkcionalis genomika igé-
nyeinek kdszonhetden kifejlesztett korszerd
mUszerek némelyike mar megtalalhat6 az
egyes kutatohelyeken (ezzel segitve amole-
kularis bioldgiai, genetikai, fejlddésbioldgiai,
diagnosztikai vizsgalatokat), genomikai
programnak azonban ez aligha nevezhetd.
Jollehet a funkciondlis genomika mavelésé-
hez sziikséges szakértelem az élettudoma-
nyok legtobb tertiletén (bioinformatika, mo-
lekuléris bioldgia, genetika, sejtbioldgia stb.)
nalunk is adott, ezek nem szervezddtek egy-
be egy-egy hazai dominanciaju funkcionalis
genomikai projektbe. A Magyar Tudoma-
nyos Akadémia Tudomanypolitika Magyar-
orszagon sorozatban a napokban kozzétett
Biologia cima kiadvany (Friedrich, 2001)
megallapitdsa még mais érvényesnek tnik:
shazankban (eltérden valamennyi fejlett
orszégtol) nincsen semmiféle human (vagy
barmily més) genom program. Természete-
sen az erre éplilé nagyobb szabasu funk-
cionalis genomikai kutatas és gydgyszerku-
tatds is hanyzik, igy az orszag sem pro-
fitdlhat kdzvetleniil az ilyen kutatasok ipari
hasznositasabodl. Meggy6z8désiink, hogy
afunkcionélis genomikét az orszag jovoje
szempontjabdl fontos teriletek kozé kell
sorolni, és megfeleld tAmogatasban kell
részesiteni.”
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