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Cma Neopalpa donaldtrumpi

Od Nobla do Nobla, do Nobla...

Ponad 50 lat temu J. Watson, F. Crick i M. Wilkins (Nagroda Nobla 1962)
sformulowali hipoteze ogdlnej struktury materialu genetycznego — DNA
— 1 hipoteza ta stala sie ugruntowana, niekwestionowana teoria.

Struktura podwdéjnej helisy to spojrzeniem .z daleka” na czasteczke, bez
precyzowania szczegoléw budowy chemicznej. Helisa W-C-W sklada sie z dwu
nici zbudowanych z nukleotydéw i kolejnos¢ ich w jednej nici jednoznacznie
okresla kolejnoé¢ w drugiej, nazwanej komplementarng. Innym badaczom
odkrywcy pozostawili rozszyfrowanie kolejnosci (sekwencji) nukleotydéw

w konkretnych czasteczkach DNA. W latach 50. ubiegtego stulecia bylo to
zadanie przekraczajace mozliwosci fizyki i chemii. Potrzeba bylo kolejnych 20 lat
na opracowanie metod sekwencjonowania (Nagroda Nobla F. Sanger, M. Gilbert,
P. Berg; 1980) i jeszcze dalszych dziesieciu, aby rozpoczeto budowe kolejnych
generacji automatycznych przyrzadéw sekwencjonujacych coraz szybciej wybrane
fragmenty DNA.

Zaprzegnieto najdoskonalsze metody informatyczne do analizy sekwencji. Postep
byt bardzo szybki, w drugim dziesiecioleciu XXI wieku znane sg sekwencje
genomow dziesiatkéw tysiecy gatunkow bakterii, tysiecy nizszych eukariotéw,
kregowcdw, wérdd nich dla nas najwazniejszego — czlowieka. Sekwencjonowanie
DNA weszlo do codziennej praktyki diagnostyki medycznej, weterynaryjnej, do
zaktadow kryminalistyki, instytutéw badawczych rolnictwa, archeologii, wreszcie
stalo sie podstawa préb terapii nieplodnosci i chordb genetycznych.

Znajomo$¢ kodu genetycznego (Nagroda Nobla H.G. Khorana, R. Holey,

M. Nirenberg; 1968) umozliwita jednoczesne badania kodowanych przez
okreslone genomy bialek, ich doswiadczalne badania i poznawanie funkcji,
pozwolila na poszukiwania i odkrycia licznych indywidualnych wariantow
genetycznych, mutacji pozytecznych i szkodliwych, skutkujacych istnieniem
wielu wersji bialek pelniacych podobne funkcje. Te odkrycia to niewyczerpana
skarbnica wiedzy o réznorodnosci Swiata zywego i podstawa do rozwoju
molekularnego ewolucjonizmu, opartego o poréwnania genéw i biatek w calej
palecie wspdlezesnych nosicieli, a takze ekstrapolacji ku poczatkom zycia. Pare
»znalezisk” ostatnich miesiecy i tygodni ilustruje powyzsze uogdlnienia.

e Donaldowi Trumpowi systematycy zadedykowali nowo odkryty gatunek é¢my
Neopalpa donaldtrumpi w nadziei, iz popieraé on bedzie (DT, nie gatunek)
ochrong $rodowiska. Podobienstwo z fryzura prezydenta uderzajace!

e W genomie wspoélczesnych pséow zidentyfikowano region analogiczny do
ludzkiego, ktéry czyni sie¢ odpowiedzialnym za tworzenie przez osobnika
przyjaznych wiezi z otoczeniem. Taki uklad gendéw nie wystepuje u wilkéw — to
mutacje uczynily psa naszym najlepszym przyjacielem.

e 7 badan fizjologicznych ponad 150 tysiecy Europejczykdéw, ktorym sprawdzano
sile miesni, udalo si¢ zidentyfikowaé¢ u tych najsilniejszych 16 wspdlnych
sekwencji genowych. Czyzby byl to poczatek genetycznych badan predyspozycji
kandydata do uprawiania okreslonych sportow?

e Wykopaliska archeologiczne cmentarza w okolicach bizantyjskiej Troi
ujawnily szkielet kobiety w ciazy, ktéra zapewne zmarta w wyniku zakazen
dwiema odnalezionymi tam bakteriami (odzyskano charakterystyczne geny
Staphylococcus saprophyticus i Gardenerella vaginalis).

e I wreszcie jedna z odkrywezyn zjawiska CRISPR/cas, Jennifer Doudna

(moja kandydatka na Nagrode Nobla 2017), znalazla gen wirusa bakterii
Listeria, ktéry wprowadzony do komérki ludzkiej koduje malte bialko regulujace
intensywnos$é procesu CRISPR/cas (kontrolowane modyfikacje genéw), a nawet
moze go wylaczy¢. Nadzieje wiazane z przyszloscia terapii CRISPR czynia taki
w(y)lacznik niezwykle uzytecznym.
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