
Jednym z najistotniejszych osi¹gniêæ biologii w drugiej po³owie

XX w. by³o poznanie podstaw molekularnych procesu ekspresji

informacji genetycznej. Powsta³ wówczas, precyzyjny – i jak s¹-

dziliœmy – ca³oœciowy schemat opisuj¹cy funkcjonowanie orga-

nizmów ¿ywych, w którym akcentowano szczególn¹ rolê DNA

jako noœnika informacji genetycznej oraz bia³ek bêd¹cych za-

równo produktami koñcowymi, jak i regulatorami procesu eks-

presji genów. Istotn¹ cech¹ stworzonego modelu by³a jego uni-

wersalnoœæ. Wierzono, ¿e istnieje prosta zale¿noœæ pomiêdzy

stopniem z³o¿onoœci danego organizmu a liczb¹ genów obec-

nych w genomie j¹drowym. Ze zdziwieniem przyjêto zatem wia-

domoœæ, ¿e w genomie Homo sapiens obecnych jest nie ponad

100 tysiêcy genów, jak tego wczeœniej oczekiwano, lecz zaled-

wie oko³o 25 tysiêcy, a zatem tyle samo co w niewielkim geno-

mie modelowej roœliny Arabidopsis thaliana. Co wiêcej, w dalszych

analizach dowiedziono, ¿e zarówno u ssaków, jak i u roœlin, re-

jony koduj¹ce bia³ka stanowi¹ jedynie niewielk¹ czêœæ genomu,

zwykle zaledwie kilka procent. W prowadzonych równolegle ba-

daniach zjawiska zwanego alternatywnym splicingiem pokaza-

no, ¿e nieprawdziwa by³a tak¿e zasada, w myœl której z jednego

pre-mRNA powstaje zawsze taki sam mRNA, a nastêpnie takie

samo bia³ko. Okaza³o siê, ¿e zakodowana w genach informacja

mo¿e byæ odczytywana na wiele ró¿nych sposobów. Ostatecz-

nym argumentem, który zmusi³ nas do zmiany pogl¹dów na te-

mat mechanizmów reguluj¹cych podstawowe procesy komórko-

we by³o odkrycie ma³ych regulatorowych RNA (srRNA, ang. small

regulatory RNA); nie tylko bia³ka, lecz tak¿e cz¹steczki RNA decy-

duj¹ o czasie, miejscu oraz kolejnoœci w³¹czania i wy³¹czania po-

szczególnych genów. Ponadto dowiedzieliœmy siê, ¿e u poszcze-
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gólnych organizmów udzia³ srRNA w regulacji przep³ywu informacji genetycznej

mo¿e byæ ró¿ny, a zatem schemat opisuj¹cy funkcjonowanie genomu nie jest tak

uniwersalny, jak pocz¹tkowo s¹dziliœmy.

Przedstawione fakty zmuszaj¹ nas do g³êbokiej rewizji dotychczasowych pogl¹-

dów na temat funkcjonowania genomów eukariotycznych. W rezultacie, jednym

z najpowa¿niejszych wyzwañ stoj¹cych obecnie przed naukowcami, sta³o siê stwo-

rzenie nowego modelu opisuj¹cego proces ekspresji informacji genetycznej. W tym

te¿ celu opracowano szereg nowych metod umo¿liwiaj¹cych prowadzenie komplek-

sowych badañ nie pojedynczych genów, czy cz¹steczek, lecz ca³ych genomów, jak

równie¿ wszystkich transkryptów, bia³ek lub metabolitów obecnych w danej komór-

ce lub tkance. Ich coraz powszechniejsze stosowanie zaowocowa³o w krótkim cza-

sie powstaniem nowych dziedzin w obrêbie nauk biologicznych takich jak: genomi-

ka, transkryptomika, proteomika i metabolomika. Zrewolucjonizowa³y one warsztat

badawczy stosowany dot¹d w biologii molekularnej staj¹c siê niezwykle bogatym

Ÿród³em informacji. Prawdopodobnie po raz pierwszy w d³ugiej historii nauk przy-

rodniczych znaleŸliœmy siê w sytuacji, w której problemem nie jest ju¿ pozyskiwanie

nowych danych, lecz ich analiza i interpretacja.

Przedstawione pokrótce wydarzenia leg³y u podstaw obserwowanego w ostat-

nich latach niezwyk³ego rozkwitu bioinformatyki oraz bezpoœrednio przyczyni³y siê

do powstania kolejnych nowych dziedzin takich jak biologia systemów lub biologia

syntetyczna. Dodatkowo zadecydowa³y one o kierunkach rozwoju wielu nauk stoso-

wanych np. biotechnologii, medycyny, farmacji. Bior¹c pod uwagê te fakty w kilku

kolejnych numerach „Biotechnologii” poœwiecimy wiêcej uwagi nowoczesnym tech-

nologiom stosowanym w badaniach genomów, transkryptomów, proteomów lub

metabolomów. Wczeœniej problemom genomiki poœwiêcony by³ nr 3(70) 2005.

Obecnie blok tematyczny z tej serii poœwiêcony zosta³ mikromacierzom DNA. Stara-

my siê w nim przedstawiæ zarówno podstawowe zasady ich konstruowania i funk-

cjonowania, jak i przyk³ady ich praktycznego wykorzystania. Mamy nadziejê, ¿e za-

gadnienia te spotkaj¹ siê z zainteresowaniem Czytelników i sk³oni¹ ich do siêgniê-

cia po kolejne numery „Biotechnologii” tym bardziej.

W 2008 r. wiele wydarzy³o siê w polskiej biotechnologii w aspekcie spo³ecznym

i prawnym. Ministerstwo Œrodowiska przedstawi³o projekt nowej legislacji „Prawo

o GMO” do konsultacji spo³ecznej (1 sierpnia 2008 r.). Dlatego w³aœnie teraz pod

koniec 2008 r. prezentujemy naszym Czytelnikom stanowisko œrodowisk biotechno-

logicznych w kontekœcie badañ opinii publicznej naszego kraju. Zasadniczym czyn-

nikiem kszta³tuj¹cym proponowan¹ przez resort legislacjê jest opinia publiczna.

Materia³ ten zosta³ opracowany w formie kolejnej monografii (Monografia #4) za-

wartej w tym numerze „Biotechnologii”.

Marek Figlerowicz, Maciej Stobiecki

Od Redakcji

6 OD REDAKCJI


