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Lani, februarja 2003, je preteklo natanko petdeset let, odkar sta James Watson
in Francis Crick v znanstveni reviji Nature objavila razkritje dvojnoverizne
vijacne strukture DNA, osnovne komponente genomov vseh organizmov na
Zemlji, in njene vioge kot informacijske molekule Zivljenja. Malo pred tem, pred
tremi leti, sta mednarodni konzorcij 'Projekt Sloveski genom' in zasebna druzba
'Celera Genomics' v revijah Nature in Science loteno, vendar istodasno obja-
vila osnutka nukleotidnega zaporedja 3 milijarde nukleotidov velikega &love-
Skega genoma in napovedala zagetek obdobja 'funkcijske genomike', ko bomo
raziskali viogo in delovanje vseh 35.000 ~ 40.000 &loveskih genov in tako
morda razumeli kako deluje celica, kako se je razvilo zZivljenje in kakéne so poti
nadaljnje evolucije. Ze pred tridesetimi leti so znanstveniki odkrili nadin rezan-
ja molekul DNA na manj$e fragmente in njihovega zdruzevanja v poljubna
nova zaporedja in tudi vnasanje omenjenih fragmentov DNA v razliéne orga-
nizme, kjer so se v primeru, ko je &lo za gene, ti lahko izrazili v obliki svojih pro-
teinskih produktov. Z genskim inZenirstvom smo do danes pridobili Ze vrsto
rekombinantnih belfjakovin, ki jih medicina uporablja za zdravljenje Stevilnih
bolezni, pa tudi industrijskih encimov, ki jih uporabljamo v kemi&ni, predeloval-
ni in prehrambeni industriji. Z vnosom novih genov nam je uspelo ustvariti
transgenske rastline in Zivali, na podrogju medicine je priglo do prave revoluci-
je v diagnostiki bolezni in pri napovedovanju nagnjenja k nekaterim boleznim,
veliki pa so tudi obeti na podrogju tako imenovanega 'genskega zdravljenja'.

Seveda se ob vseh teh uspehih pojavljajo tudi dvomi o moznih zlorabah
znanstvenih dognanj, ki jih spremijajo tevilna eti¢na vprasanja. Rojstvo ovike
Dolly in sedanje polemike o moZnostih kloniranja &loveka ter o raziskavah
izvornih celic za tako imenovano 'terapevtsko kloniranje', ki naj bi medicini pri-
neslo zmagoslavie nad nekaterimi, danes $e neozdravljivimi boleznimi, so
dogodki, ki mogno odmevajo v najsirsi javnosti.

Rak je brez dvoma bolezen, ki zavzema eno od prvih mest, ko govorimo o svo-
jem zdravju in Zivljenskih pri¢akovanijih. Se vedno velja za skrivnostno in neo-
zdravljivo bolezen. Vzbuja vsesplogno zaskrbljenost, kar ni presenetljivo, ¢e
vemo, da se vsak tretji prebivalec razvitega sveta slej kot prej sreéa z njim in,

Ce se bo sedanji trend nadaljeval, bo vsak detrti za njegovimi posledicami tudi
umrl. Ze od leta 1914, ko je Theodor Boveri namignil, da bi vzrok lahko bil v
poskodbah kromosomov, vemo, da gre za genetsko bolezen, vendar se je zna-
nje o njenih molekulskih osnovah zadelo nabirati Sele z Ze omenjenim odkrit-
jem strukture DNA in doseglo vrhunec v zadnjih dveh desetletjih, vzporedno s
sistemati¢nimi raziskavami Glovekovega genoma. Ze pred desetimi leti smo
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tako zadeli dobivati samozavestno prepricanje, da bolezen ni ve¢ skrivnost in
da znanost pluje v varen pristan dokongnega spoznanja: rak nastane zaradi
kumutativnih mutacij, ki spremenijo specifiéna mesta v celicni DNA, kar ima za
posledico navzognost strukturno in funkcijsko spremenjenih proteinov, ki izha-
jajo iz spremenjenih genskih zapisov. To se zgodi, ¢e mutacije prizadengjo dve
vrsti genov. Prvi so tako imenovani 'tumorje zaviralni geni' (angl. tumor sup-
pressor genes), ki nosijo zapis za proteine, zaviralce delitvenih aktivnosti
celice. V tem primeru mutacije povzrogijo neaktivnost ali celo odsotnost zavi-
ralnih proteinov. Druga vrsta genov pa so tako imenovani 'onkogeni', ki so z
mutacijami aktivirani proto-onkogeni, geni, ki v normalnih razmerah nosijo
zapis za proteine medceli¢nega in znotrajcelicnega signaliziranja, proteine
celitnega cikla in delitve DNA oz. celice ter proteine, ki uravnavajo izrazanje
genov. Mutacije v teh genih povzrogijo, da so njihovi proteinski produkti tako
spremenjeni, da so preve¢ aktivni, ali pa vplivajo na uravnavanje njihovega
izrazanja, kar ima za posledico navzo¢nost (v nepravem ¢asu in na nepravem
mestu) prevelikih koli¢in sicer normalnih proteinov, spodbujevalcev celi¢nega
metabolizma, rasti in delitve. V telesu mora ve¢ kot deset milijonov milijard
celic sodelovati v zapleteni mreZi medsebojnih komunikacij in uravnavanja
delovanja, da bi &lovek dozivel zdrav in ¢il svojih osemdeset let. Ce se v
katerikoli celici zgodi mutacija, ki tej celici padeli prednost pri rasti in bolj$o pri-
lagodljivost v trenutnih razmerah, potem bo taka celica rastla in se delila hitre-
je od celic svoje okolice — izoblikuje se klon spremenjenih celic, ki lahko
pomeni 'predrakavo stanje'. Ce so take celice genetsko bolj labilne od svoje
okolice, in navadno zaradi hitrej§e delitve tudi so, se lahko zgodi, da bo v neki
od njih pridlo do druge mutacije, ki bo tej podelila $e hitrejSo rast oziroma
delitev in nastal bo subceligni kion. To se lahko v obdobju Zivljenja posamezni-
ka nekajkrat ponovi, dokler neka celica popolnoma ne pobegne iz omejitev
svoje rasti in ustvari kolonijo v sosednjem tkivu prizadetega organa. V konéni
fazi svojega razvoja rak lahko izlo¢a skrajno mutirane celice tudi v krvni obtok
in te nato ustvarijo nove kolonije v drugih telesnih organih, kjer zatnejo
ogrozati Zivljensko pomembne funkcije organizma. V celi¢ni kulturi se cloveske
celice prenehajo deliti po 50-70 generacijah, kar bi v telesu zadostovalo, da bi
zdravo Ziveli vsaj sto let. Rakave celice pa nasprotno pridobijo nekaksno
nesmrtnost’, nekatere vsaj deloma z ohranjanjem svojih telomer, saj ne po-
znajo veé omejitev rasti in delitve po izpoinjenem Stevilu celiénih generacij.
Lawrence A. Loeb je leta 1974 predpostavil, da med razvojem raka genetsko
labilne, hitro deleée se celice doleti ogromno &tevilo nakljuénih mutacij, 10.000
do 100.000 na celico, kar je neprimerljivo vedje $tevilo od podobnih dogodkov
v normalnih celicah okolnega tkiva, v katerih tudi sicer neoporecno delujejo
mehanizmi popravljanja poskodb pri delitvi DNA. Vegina celic razvijajoCega se
raka zato umre, vendar se lahko zgodi, da jih nekaj prezivi, saj so akumulirale
'prave' mutacije za njihov nadaljnji razvoj v nove in e bolj invazivne subklone.
In v resnici vedina tumorjev niso masa identi¢nih klonov, saj njihova natancne-
j$a preiskava razkrije presenetljivo genetsko raznolikost njihovih celic, med
katerimi najdemo tudi take, ki bi jih zlahka lahko imenovali ne ve¢ Cloveske,
temved celice nove Zivljenske vrste. Potem, ko je leta 1971 Alfred G. Knudson
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ugotovil, da sta za inaktivacijo nekega zaviralnega gena potrebni najmanj dve
mutaciji, vsaka na enem od obeh genskih alelov, in s tem postavil hipotezo o
'dveh zadetkih', so znanstveniki, med njimi tudi velik zagovornik hipoteze o
'veCih zadetkih' Robert A. Weinberg, prisli do spoznanja, da mora biti prizade-
tih vsaj pet do Sest razlicnih sistemov nadzora, da celica preide v popolno
maligno rast. Med temi sistemi sta tudi lena Ze omenjene zadetne dogme o
inaktivaciji zaviralnih genov in aktivaciji onkogenov, ki je doZivela popravek z
vkljugitvijo predhodnjih motenj v genih, ki nosijo zapis za proteine popravijanja
napak pri delitvi DNA. Ce se napake ne popravljajo, se nove mutacije, med
njimi tudi tiste v onkogenih in zaviralnih genih, ohranjajo in prenasajo v nove
celicne generacije. Kmaiu se je pridruzila e teorija o 'zgodnji genomski nesta-
bilnosti', ki predpostavija, da nekaj utida enega ali ve¢ 8e neznanih genov
upravijavcev celi¢ne delitve, kar naj bi imelc za posledico, da nekatere
h&erinske celice pridobijo napacno $tevilo kromosomov, nekatere pa kromo-
some z manjkajocimi rogicami in nekatere druge celice kromosome z dodani-
mi segmenti. Nepravilnosti se slab3ajo iz ene celitne generacije v drugo, s tem
pa se v posameznih celicah tudi kopidi $tevilo nekaterih genov (npr. onkogen-
ov), nekateri drugi geni (npr. zaviraini geni) pa izginjajo. S&asoma zato kon-
centracija zaviralnih proteinov pade pod kriti¢no vrednost, koncentracija onko-
proteinov pa nevarno naraste. Tej teoriji je v zadnjih letih zadela konkurirati
teorfja 0 'vsesplosni anevploidnosti', ki pravi, da napaka pri celi¢ni delitvi po-
vzroci nastanek anevploidnih celic, to je celic z nenormalnim $tevilom kromo-
somov, ki zato dozivijo velike spremembe v koli¢ini tisogerih genov, to pa ima
za posledico primanjklijaj celih skupin encimov, ki so v normalnih celicah ude-
leZeni pri podvajanju in popravijanju DNA. Ve&ina anevpioidnih celic zato
umre, nekaj pa jih vseeno preZivi in njihove h&erinske celice morda lahko pri-
dobijo sicer nenavadno kombinacijo kromosomov, ki jim podeli rastne pred-
nosti glede na normaine celice njihovega neposrednega okolja.

Molekularni biologi so postavili hipotezo, da 4-10 mutacij v 'pravih genih' lahko
usodno spremeni katerokoli celico. Seznam ugotovljenih 'rakotvornih mutacij'
se je do danes raz8iril na ve¢ kot 100 onkogenov in 15 tumorje zaviralnih
genov. Kljub temu pa dve desetletji naporov, da bi ugotovili kljuéne gene ali
specificen vzorec mutacij, ki bi bil splodno znagilen za ve&ino oblik raka pri
Cloveku, nista prinesli uspeha. Weinberg in William C. Hahn sta tako v novem-
brski Stevilki revije New England Journal of Medicine iz leta 2002 resignirano
ugotovila, da je zelo verjetno, da je vsak tumor edinstven glede vzorca svoje-
ga genetskega 'izmrezenja'. Celo tega ne vemo, kaj je izvorni dogodek: muta-
cije ali anevpioidnost? Kaksna je pri tem vioga epigenetskih dejavnikov in
¢asovni izpostavijenosti dejavnikom iz okolja? Vemo, da je rak predvsem bole-
zen starejsih ljudi, vendar kljub temu vedéina ljudi doZivi starost, ne da bi zboleli
za to boleznijo. Zagotovo v Zivijenskem obdobju kar lepo $tevilo med desetimi
milijoni milijard nadih telesnih celic akumulira vzorec mutacij, ki bi jih lahko
povedel v razvoj tumorja, pa vendar bo manj od polovice prebivalstva doZivelo
bolezen, ki bi bila usodna. Tudi pri nagih raziskavah adenokarcinoma Zelodca
smo ugotovili, da se v potencialnih predrakavih spremembah kot so kroniéni
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atrofiéni gastritis, razjeda zelodca, Zelodéna metaplazija in displazija, pojavija-
jo spremembe pri izraZanju nekaterih onkogenov, ki so sicer znacilne za tumor
in njegove napredovale oblike. In vendarle je znano, da vecina omenjenih
sprememb ne preide v maligno rast. Izkazalo se je, da raziskave, ki so se
usmerjale na iskanje posameznih 'genov raka', niso prinesle dovolj velikega
napredka pri razumevanju te bolezni, da bi jo lahko zanesljivo prepoznavaii in
tudi obvladali, éeprav smo pri tem odkrivali mutacije in ugotavijali njihov vpliv
na mehanizme delovanja nekaterih genov.

Spremembo v razmi§ljanju je prinesla funkcijska genomika. Njen namen ni
samo ugotoviti biokemijsko sestavo in viogo vseh 35.000 — 40.000 genov ¢lo-
veskega organizma in njihovih proteinskih produktoy, temve¢ tudi, kako ti geni
in proteini med seboj komunicirajo v zapleteni mrezi soodvisnosti. Zaceli smo
govoriti o transkriptomih’, ki pomenijo sliko so¢asnega izraZanja vseh genov v
neki celici v trenutnih fiziolodkih razmerah, ter o 'proteomih’, ki so slika trenutne
navzoé&nosti vseh celignih proteinov in tudi njinovih interakcij. Zadeva je podob-
na opazovanju noénega mesta z ljubljanskega gradu: lugi, ki v raznih barvnih
odtenkih in z raziiéno modgjo svetijo ob osmi uri zvecer, ustvarjajo slikovni
vzorec mesta, ki bi mu lahko, e bi namesto njih $lo za 'sijaj' genov, ki se v tem
trenutku izraZajo, rekli transkriptom’. Tako pa imamo pred seboj le 'fiziologko
podobo stanja mesta ob osmi uri zveder'. Ob dveh zjutraj bo vzorec mestnih
lugi popolnoma drugaden in bo izdajal 'fiziolo8ko stanje’ mesta ob tej uri. Cev
neki ulici pride do vegje okvare nekega releja, se bo vzorec luci v omenjeni ulici
in oZji okolici nekoliko spremenil, ¢e bo okvara vegja, pa bo to lahko vplivalo na
celo mestno &etrt ali celo 3irde. Da bi odpravili napako, se podamo na vid(e)no
mesto okvare, poid¢emo vzrok in poskusimo vzpostaviti prejsnje stanje.

Enako ravna tudi nova veda, ki jo imenujemo 'transkriptomika'. Njeno orodje so
DNA-&ipi oziroma mikro-mreZe. Na pol do nekaj kvadratnih centimetrov veliko
stekleno, silikonsko ali najlonsko plo&gico je vezano veliko Stevilo razlinih
nukleotidnih zaporedij, ki jim re¢emo 'sonde', 'lovke' ali 'probe’. Ta zaporedja, Ki
odgovarjajo znadilnim delom preiskovanih genov, so urejena kot mikroskopsko
gosta mreZa tock z natanéno dologenim poloZajem na nosilcu. Sonde so na-
vadno enoveriZni, nekaj deset nukleotidov dolgi sinteti¢ni oligonukieotidi ali s
polimerazno verizno reakcijo (PCR) pomnoZeni deli preiskovanih genov. Posa-
mezen gen je zastopan z najmanj tremi razliénimi sondami, ki odgovarjajo
razliénim predelom njegovega nukleotidnega zaporedja. Mikromreze z nizko
gostoto (angl. low-density microarrays) pripravimo tako, da sonde na nosilec
(npr. stekleno plogico) nanadamo s pomodjo robota, ki nanasalno iglo potopi
v raztopino posamezne sonde (ta je navadno pripraviiena v enem od 96-ih
Zepkov mikrotitrske plo3gice) in se nato z njo dotakne povrsine nosilca in s tem
nanj, na to¢no dolo¢eno mesto, prenese majhen volumen vzorca. Pred poto-
pom v naslednji zepek mikrotitrske plo$cice, torej pred postopkom nanosa
druge sonde, robot igio seveda temeljito spere in s tem z nje odstrani sledove
prejénje sonde. Po konganem nanosu vseh sond le-te na nosilec trdno kova-
lentno vezemo z ultravijolicno svetlobo. Na ta naéin lahko na povrsini pol
kvadratnega centimetra ustvarimo mreZo nekaj tiso¢ tock, 'zastopnikov' nekaj
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tisoC razli¢nih genov. Nekoliko druga&na je priprava mikromrez z visoko gosto-
to (angl. high-density microarrays), ki so veginoma namenjene analizam celot-
nega genoma. Na poenostavljen naéin postopek lahko razloZimo takole: Po-
vrsina nosilca je previeCena s fotolabilnim za&gitnim premazom, ves &ip pa je
pokrit z masko, ki ima mikronsko okence. Ko skozi to okence posvetimo z
ultravijoliéno svetlobo, ta na povréini enega mikrona s povrsine nosilca odstra-
ni za&citni premaz in na tem mestu omogodi kemijsko sintezo in pritrditev veé-
jega stevila molekul specifi¢nega oligonukieotida, predstavnika nekega gena.
Okence nato robot premakne na sosednji mikronski poloZaj in postopek se
ponovi, tokrat za nek drug programirani oligonukleotid. Vsak gen obigajno
predstavlja 20 razliénih 25-mernih oligonukleotidov, kar mo¢no izbolja speci-
fitnost in zanesljivost analize. Zaradi zapletenega postopka so visoko-go-
stotne mikromreZe zelo drage, vendar, kot re¢eno, omogog&ajo analize celot-
nega genoma oziroma transkriptoma, saj so danes Ze dostopni komercialni
visoko-gostotni bio-&ipi, kjer so na samo treh &ipih zastopani vsi potencialni
geni Clovedkega genoma, pojavijajo pa se tudi ‘tematski Cipi' (npr. 'onkogipi') z
deset- ali dvajsettisocimi gen, ki so kandidati za razli¢na fizio-patoloska stan-
ja.

Analiza transkriptoma temelji na postopku hibridizacije nukieinskih kisiin. Iz
tkiva, ki ga Zelimo analizirati, najprej izoliramo celokupno mRNA in nato z
reverzno transkriptazo izdelamo stabilnej$e enoverizne kopije komplemen-
tarnih DNA (cDNA). Pri tem vanje vgrajujemo s fluorescentnim barvilom
oznacCene nukleotide. Komplementarne DNA iz tumorskega tkiva bomo npr.
oznagili z rdegim fluorescentnim barvilom, cDNA iz okolnega normalnega tkiva
pa zeleno. S tako pripravljenima raztopinama oznagenih cDNA bomo prepla-
vili mikro-mrezo. Ker je v vsaki todki mikromreZe, ki predstavlja sondo za nek
gen, veliko stevilo molekul te sonde, bodo zeleno in rdede oznadene cDNA
tekmovale za vezavo na na nosilcu 0z. v eni to¢ki pritrjene molekule sonde. Ce
se bo vezalo ve€ zeleno oznadgenih sond, se bo totka obarvala zeleno in to bo
pomenilo, da se preiskovani gen bolj izraza v zdravem tkivu kot v tumorskem.
Obratno bo, ¢e se gen bolj izraza v tumorskem tkivu; v tem primeru se bo togka
obarvala rdeCe. Po koncani analizi dobimo sliko tisoCerih togk, ki Zarijo v raz-
licnih barvnih odtenkih in razli¢nih intenzitetah in radunalnik nam bo lahko za
vsako toCko/gen izracunal stopnjo genskega izraZanja v normalnem oziroma
tumorskem tkivu in seveda tudi razlike med obema vrstama tkiv.

Vendar se transkriptomika ne ustavi pri informaciji za posamezne gene.
Funkcijska genomika je namred veda, ki celico in dogajanja v njej obravnava
sistemsko. Racunalnik namred 've', kak&nim genskim druzinam (glede na nji-
hove proteinske produkte) pripadajo posamezni geni, ki so zastopani na
mikromreZi. Zato bo zelene, rde€e in rumene todke grupiral v ustrezne skupi-
ne, imenovane 'grozdi' (angl. clusters) in na raCunaini$kem zaslonu se izrige
slika, ki nam Ze na prvi pogled lahko pove kaj vet o fizioloskem stanju celice,
v naSem primeru npr. o obliki ali stadiju tumorja, saj se tako oblikovane slike
razlikujejo od primera do primera. Naloga transkriptomike je sedaj preiskati
transkriptome ¢im vecjega Stevila vzorcev neke bolezni in tako bomo morda e
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v bliznji prihodnosti dobili bio-Cipe, ki bodo poleg raziskovaine imeli tudi dia-
gnosti¢no in prognosti¢no vrednost.
Transkriptom je lahko zelo informativen o trenutnem sistemskem izraZanju
genov, lahko nas tudi usmeri v raziskovanja posameznih genov, pri katerih
opazimo velika odstopanja njihovega izraZanja v razli¢nih fiziolokih razmerah
in jih zato zatnemo obravnavati kot 'kljuéne gene' za nastanek in razvoj neke
patologije. Resni¢na slika stanja neke celice pa je vendarle proteom, saj so
proteini tisti, ki izgrajujejo celi¢no strukturo in v zapleteni mreZi interakcij in
sporazumevanja opravijajo njene Zivijenske funkcije. 'Transkriptomika' je veda,
ki preiskuje navzognost proteinov v celici, i8¢e razlike v njihovih koli¢inah in
navzocnosti in raziskuje njihove medsebojne interakcije — s pogledom na celi-
co kot sistem. Z dvodimenzionalno gelsko elektroforezo in primerjavo elektro-
ferogramov patolosko spremenjenega tkiva z normalnim lahko pridobimo dife-
rencne proteinske karte, ki kazejo razlike v navzoénosti stoterih ali tiso&erih
proteinov med obema vrstama tkiv. Proteine, ki kaZejo te razlike, lahko iz gela
izrezemo in jih analiziramo oziroma identificiramo z masno spektrometrijo.
Dobimo seznam proteinov, med katerimi so lahko tudi $tevilni 'anonimni’, kar
pomeni, da ham je racunalnik s primerjavo njihove ugotovljene aminokislinske
strukture s podatki iz mednarodnih podatkovnih baz, ki temeljijo na spoznanijih
in predvidevanijih raziskovanja ¢loveskega genoma, prediagal sorodnost oziro-
ma podobnost s proteini iz omenjenih datotek. Ta seznam proteinov nam lahko
pomeni nekaksen 'proteom’, ki ga lahko vzporedimo s transkriptomom iz pred-
hodne analize, in koreliranje obeh nam bo verjetno dalo bolj zanesljive podatke
o stanju celice kot bi jih sicer dobili samo iz prej opisane analize transkriptoma.
Projekt Cloveski genom je svojo prvo stopnjo zakljugil z ugotovitvijo tri milijarde
velikega zaporedja nukleotidov CloveSkega genoma in predvidel, da ta vsebu-
je 35.000 — 40.000 razli¢nih genov, ki naj bi nosili zapise za lahko tudi ve¢ sto-
tiso¢ razlicnih proteinov. Danes bolj podrobno poznamo biokemijsko strukturo
in nacin delovanja samo nekaj sto oziroma nekaj tiso¢ proteinov, ¢e pri tem
upostevamo njihove tkivne in medvrstne razlic¢ice. Nobelovi nagrajenci so e
pred nekaj leti, pred nastopom funkcijske genomike, predvideli, da bomo za
prepoznanje strukture in vioge vseh proteinov CloveSkega telesa potrebovali
nadaljnjih 150 — 300 let. Projekt Cloveski genom in funkcijska genomika pa sta
prinesla visoko zmogljive tehnologije nove generacije, ki bo skupaj z informa-
cijsko tehnologijo mocno skrajsale to obdobje. Analize transkriptomov in zacet-
ni koraki v proteomiki nam ze danes omogocajo razpoznavanja proteinov, ki
morda igrajo klju¢ne vioge pri uravnavanju in razvoju nekaterih fizio-patolosk-
ih procesov, kar usmerja raziskovanja v 'prioritetne proteine' in nase misli v
bodoce proteinske mikromreZe, s katerimi bo mogoce raziskovati ne samo
celiCna proteinska stanja temvec¢ tudi interakcije, ki v mrezi soodvisnosti obli-
kujejo zivljenje neke celice. Na teh osnovah bomo zaceli prepoznavati kljucna
vozlis¢a uravnavanja Zivljenskih procesov in z modeliranjem struktur morda Ze
v bliznji prihodnosti lahko tudi ustvarjali molekule, s katerimi bomo uginkovito
in obenem zelo selektivno, brez stranskih uginkov, vplivali na omenjena doga-
janja.
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Medicinski center za molekularmo biologijo Medicinske fakultete v Ljubljani je
vklju¢en v raziskave s podro&ja funkcijske genomike. Ustanovili smo slovenski
konzorcij za pripravo in analizo bio-&ipov, v katerega je vkljucenih 13 labora-
torijev iz nasih univerzitetnih in kliniénih ustanov ter raziskovalnih institutov in
farmacevtske industrije. Na Medicinski fakulteti je v izgradnji nacionalni infra-
strukturni center za bio-Cipe, zato v tem trenutku raziskave potekajo v najetih
prostorih na Nacionalnem institutu za biologijo. Z mikromreZzami nizke gostote,
ki jih izdelujemo sami, med drugim raziskujemo tudi celi¢ne procese, ki bi
lahko bili povezani z onkogenezo, Ze v bliznji prihodnosti pa bomo raziskave
nadgradili tudi z uporabo tehnologije visokogostotnih mikromrez, kar smo do
sedaj in preliminarno izvajali v sodelovanju s tujimi raziskovalnimi ustanovami.
V okviru teh sodelovanj smo priceli tudi z raziskavami na ravni proteoma in ze
v tem letu bomo aktivno posegli v snovanje novih tehnologij za izdelavo pro-
teinskih mikromrez. Upamo, da bomo v naslednijih letih prispevali k novim spo-
znanjem o nastanku in razvoju raka in tudi to, da bomo z nasim znanjem lahko
izdelovali bio-Cipe, ki bodo v pomo¢ pri natan¢nejsi diagnostiki in prognostiki
nekaterih oblik te hude bolezni.
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