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Gilberta poznatam chyba w 1990 roku —
z niemalym zdumieniem... W ksiggarni
,,Czuly Barbarzyrica” opowiadal o swojej
pasji fotografowania duzych starych
obiektéw architektonicznych. Nie
zajmowaly go juz kwasy nukleinowe,

w Polsce fotografowal starg fabryke
Norblina na warszawskiej Woli.

ROCZNICE, ROCZNICE. ..

Gdy od wspanialej, wizjonerskiej pracy Jamesa Watsona i Francisa Cricka

o podwéjnej helisie DNA (1953) uplyneto ponad 20 lat, badacze DNA nie
posuneli sie znaczaco w rozszyfrowaniu jej struktury chemicznej. Wiadomo bytlo,
ze w kazdej z dwu nici utozone sg w zdefiniowanej kolejnosci 4 podjednostki,
nukleotydy. Sadzono, zreszta stusznie, ze ta kolejnosé jest instrukcja dla
biologicznej aktywno$ci DNA. Jest to jezyk czteroliterowy, zatem ulozenie
wielu liter” w okreslonej kolejnosci jest jedynym sposobem zapewnienia
jednoznacznosci informacji. Zdefiniowane odcinki nici DNA kodujace biatka
utozsamiono z genami.

Pojedyncze czasteczki DNA sa bardzo dlugie, potaczeniom podlegaja nawet
miliony nukleotydéw. I to okazalo sie zasadnicza przeszkoda w dalszym
poznawaniu DNA — nie istnialy wydajne, rozsadne w czasie i cenie, metody
ustalania kolejnosci nukleotydéw (sekwencjonowania DNA). Dwie takie metody
pojawily sie jednoczesnie po obu stronach Atlantyku. Brytyjska firmowat

w Cambridge dwukrotny noblista (1958, 1980) Frederick Sanger, amerykariska
w Harvardzie Walter Gilbert. Opieraly sie na réznych reakcjach chemicznych,
byly wiarygodne i... pracochtonne. Obaj uczeni otworzyli nowe perspektywy
przed biologia i medycyna molekularna i zastuzenie otrzymali w 1980 roku
Nagrode Nobla. W praktyce ostala sie metoda Sangera, poniewaz tylko ta
nadawala sie do automatyzacji. Z zadan zajmujacych kilkunastu osobom
miesigce pracy automat (sekwenator) wywiazywal sie w ciagu kilku godzin.

Szybkie ulepszanie sekwenatoréw pozwolitlo na sformulowanie w latach 80.
zadania poréwnywanego wowczas do lotu na Ksiezyc: ustalenia sekwencji
ludzkiego DNA (2 razy 23 czasteczki w kazdej komoéree, laczna dlugosé 3,2 mld
nukleotyddéw). Pierwszy szkic sekwencji, oznaczanej jednoczesnie i niezaleznie
w obu konkurencyjnych zespolach, opublikowano, tez jednoczesnie, w 2000
roku w dwéch naukowych tygodnikach: Nature (Sanger) i Science (Gilbert).
Zabawne — sekwencje te byly podobne, ale nie identyczne.

Koncowy wynik usrednionej dla gatunku sekwencji pojawit sie w roku 2004.

Do 2010 roku realizowano $wiatowy projekt oznaczenia sekwencji genoméw
1000 o0s6b, ktérego celem bylo poszukiwanie jednostkowych genetycznych réznic
w obrebie gatunku Homo sapiens.

Sekwencjonowanie DNA jest obecnie na tyle tanie i proste, ze w zasobach
bankéw sekwencji znajduja sie tysiace indywidualnych pelnych genoméw. Liczba
wspolautoréw ostatnich prac doréwnuje tej z badan czastek elementarnych,
przekracza 1200! Sekwencjonowanie DNA weszlo tez na trwale do praktyki zycia
codziennego (m.in. w sadownictwie). Pierwsze indywidualnie oznaczone genomy
naleza do Craiga Ventera i Jamesa Watsona.

Do 2020 roku w ludzkim genomie zidentyfikowano Zgodnie z przewidywaniami najwiecej konkretnych
19179 sekwencji kodujacych biatka. Ich udziat w calym  danych zebrano w badaniach choréb. Genetyczne
genomie jest zadziwiajaco niski (zaledwie 2%). Znajac korzenie udowodniono dla 1660 schorzen, do produkcji
sekwencje genu, mozna, dzieki znajomosci kodu zaaprobowano 7712 lekéw. Ukazalo sie kilkaset tysiecy
genetycznego, przewidzie¢ sekwencje aminokwaséw publikacji, ale wiekszos¢é prac skupia sie na genach —
kodowanego przez ten gen bialka. Niestety takich scelebrytach”: na przyktad w 2017 roku 22% publikacji
prostych regul rozszyfrowywania reszty sekwencji dotyczylo 1% genéw. Jednemu z nich (TP53 odkrytemu
nukleotydéw w DNA nie znamy — dlatego tez pelne w 1979 r.) poSwigcono 9232 prace. Zwiazany jest
zrozumienie funkcji DNA nadal czeka na odkrywcow. on ze wzrostem i Smiercia komérek, uszkodzony

We wczesnych genomowych pracach o pozagenowych w 50% nowotworéw. Zadna publikacja nie dotyczy 3%
sekwencjach pisano jako o ,$mieciowym DNA” — ze zdefiniowanych gendow.

dzi$ przypisujemy im najwazniejsza role w genomice:
koduja wiele réznych czasteczek RNA| a takze sa
sekwencjami regulujacymi wszystkie komérkowe
procesy (rozpoznano 130 629 elementéw aktywnych
genetycznie). Utrudnieniem dalszych badan jest sam
obiekt: domysty co do aktywnosci réznych sekwencji
wymagaja doswiadczalnego sprawdzenia, co nie jest
mozliwe w przypadku czlowieka (nie mozemy dokonywaé

dos$wiadczen ,na czlowieku”).

Kazdy DNA, takze ludzki, kryje w sobie wiele
mozliwosci, réznie realizowanych przez réznych
osobnikéw i w réznych warunkach. Bada si¢ bliskie nam
genetycznie zwierzeta, choé nie nalezy przenosi¢ wynikéw
bezkrytycznie z ich §wiata do naszego. Zawsze z radoscia
mys$le, Zze na kolejne pokolenia czeka jeszcze wiele odkryc¢,
czego nauczyla nas ostatnia pandemia.
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