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teines diferents sén codificades per
segments diferents del DNA, ano-
menats "gens".

La seqiiéncia de DNA dels di-
ferents cromosomes &s la matei-
xa en totes les cél-lules d'un
mateix individu, perd és
diferent en les d'indivi-
dus diferents. La se-
quéncia de DNA ca-
racteristica és el que
anomenem el geno-
ma. El genoma d'in-
dividus d'espécies
diferents varia en el
nombre, tipus i orga-

Biologia Molecular. La informacio
que produeix aquesta investigacio
la fa apropiada a 'analisi

‘objectiu del projecte Genoma

Huma és la caracteritzacio del
material genétic dels &ssers hu-
mans. El projecte permetra apro-
fundir el nostre coneixement del
funcionament melacular dels orga-
nismes vivents, 1 indrad un profund
impacte en la medicina, en 'agri-
cultura i en molts processos indus-
trials, Atés el volum i la naturalesa
de la informacid que generara, el
projecte és impensable sense el

quéncies de nucledtids als EUA,
rep al voltant de 20.000 connexicons
diaries per Internet, Conte 492.000
seqiiéncies de més de 11.000
espécies, que totalitzen 354 milions
de nucledtids. Tot i aixi, la longiud
de les seqliéncies emmagatzema-
des a GenBank representa només
un 10% de la longitud del genoma
d'un tinic ndividu huma. El projecte
del Genoma generara, doncs, un
enorme volum d'informacid; els sis-
temes informatics juguen un paper
essencial en l'adquisicid d'aquesta
informacié, la seva administracio,
analisi 1 interpretacié, i una nova
disciplina cientifica, la “Informatica
del Genoma'", esta sorgint per tal
de fer front als problemes compu-
tacionals que es generen duran: la
investigacid gendmica. Alguns
d'aquests problemes només poden
ser tractats amb supercomputa-
dors, | han estat identificats com a

concurs de la computacio.

El cos huma és constituit per
milers de milions de céllules, En
les céllules es troben els cromoso-
mes, molécules larges d'Acid De-
soxirribonucleic (DNA). El DNA és
constitult per la suzcessio de molé-
cules elementals anomenades nu-
cledtids. Una de les funcions im-
portants del DNA és “codificar” les
proteines, Les proteines sén als
components estructurals de les
cél-lules i fan possible els proces-
508 bioquimics subjacents a les
manifestacions de la vida (la respi-
racio, el llenguatge, ...). Les protei-
nes son cadenes lineals de cente-
nars d'unitats elementals anomena-
des aminoacids, que poden ser de
20 tipus diferents. D'acord amb la
sequéncia d'aminodcids, aquestes
cadenes es pleguen i adopten una
conformacié tridimensional, de la
qual depén la seva funcié. Hom
creu gue existeixen uns cent mil ti-
pus diferents de proteines en l'or-
ganisme huma. La sequéncia con-
creta d'aminoacids de les protel-
nes d'un organisme és “codifica-
da" per la sequéncia de DNA en
els cromosomes d'aguest organis-
me. Cada grup de 3 nucledtids
consecutius en la seqiiéncia de
DNA especifica ur. aminoacid en la
gseqtiencia d'una protaina. La ma-
quinaria cel-lular “llegeix” la se-
quéncia de DNA dels cromosomes
d'acord amb aquest codi i s

nitzacit dels gens en els
cromosomes. L'objectiu W
del projecte Genoma Huma
és l'obtencio de la sequéncia
dels 3.000 milions de nucled-
tids que constitueixen el geno-
ma dels humans i la localitza-
cid dels gens d'aquesta se-
quéncia. Parallelament al projecte
Genoma Huma, estan sent desen-
volupats projectes de saqlenciacit
del genoma d'altres organismes i
el projecte de la Diversitat del Ge-
noma, que pretén determinar el
grau de variabilitat del genoma
huma,

El projecte Genoma Huma
tindra molta influéncia en el desen-
volupament de la Biologia, Per-
metra, primer, un millor coneixe-
ment del funcionament de l'organis-
me a nivell melecular i de la causa
bioquimica de malallies amb un
component genétic. Segon, la se-
quenciacié dels genomes d'orga-
nismes diferents permetra una mi-
llor comprensié de les relacions filo-
genéticques entre les espécies i la
identificaci de la component gené-
tica subjacent als trets caracteristics
d'una espécie. Tercer, 'estudi de la
variabilitat dins l'espéci
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computacional, El
fet que en la seqiiéncia d'una bio-
molecula es troba implicita la seva
funci6, fa aquesta analisi extraor-
dinariament rellevant. Avui, la utilit-
zacio de la computacié ha esdevin-
gut rutindria als laboratoris de Biolo-
gia Molecular. Aixi, quan els investi-
gadors obtenen una nova seqién-
cia, l'analisi computacional és utilit-
zat per localitzar-ne dominis funcio-
nals, per predir-ne el plec

plegament tridimensional de les
proteines i seran utilitzats aviat en
drees com ara |'analisi comparatyva
de genomes, l'analisi de sequén-
cies de DNA de mida cromosdmca
il'extraccié automatica de coneixe-
ment de les bases de dades,

Genoma Huma representa un punt
d'inflexi6 la histéria de la Biologia.
Amb ell, la Biclogia deixa cle ser

"Grand Challenges", En aquest sen-
tit, ordinadors parallels han estat
recentment utilitzals en algunes
drees de 'analisi de seqien-
cies, com ara la reconstricsic
de filogénies moleculars, la re-
cerca de similaritals en les bases
de dades de biosequéncies i el

En definitiva, el projecte del

per establir-ne relacions filogendt-
ques, perd sobretol per comparar-
la amb les sequéncies ja emmagat-
zamades a les bases de dades, de
marnera cque la similaritat amb una
seqliéncia ja coneguda en pugui
suggerir la funcié, Caracteristic de
la utilitzaciod de la informatica en Bio-
logria Molecular és que la computa-
cit es realitza essencialment a Inter-
net. Tant les bases de dades de bio-

éncies -actualitzades didria-
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humana permetra determinar la im-
portancia dels faclors genétics ver-
sus els ambientals en la diversitat
dels individus. D'altra banda, el pro-
jecte Genoma tindra censequiéncies

logigques importants, com ara

les proteines corresponents. Per
aixd hi ha qui es refereix al DNA

com al programa que especifica la
construceid d'un organisme. Pro-

la possibilifat de modificar genomes
o de dissenyar-ne de nous.

La Ipformatica juga un paper
molt important en la investigacid en

ment-, com els programes i recur-
s0s d'analisi de sequéncies es tro-
ben distribuits per Internet | s'hi ac-
cedeix utilitzant la infraestructura
proporcionada pel WWW.

Es evident que en els projec-
tes de sequienciacio genomica, la
Informatica hi jugara un paser cru-
cial: En aquests moments, Gen-
Bank, la base de dades de les se-

una giéncia pi ¥
per passar a tenir un fort compo-
nent tedric o computacional, Com

ha escrit recentment John Maddox,
I'editor de la revista Nature, "la
computacid i la biclogia molectlar,
ja interdependents, estan a punt
d'unir-se inextricablement... Els or-
dinadors s6n cada cop més un dels
mitjans a través dels quals els pro-
blemes de biclogia molecular po-
den ser resolts”, Perd no es tracta
nomeés que la computacié pugui
contribuir a resoldre determinats
problemes en Biologia Melecular,
sind que aquests problemes no-
més poden ser plantejats en ‘er-
mes computacionals. Despres de |
tot, la sintesi de proteines a partir
del DNA és una computacio, el
desxiframent del programa de la
qual es l'objectiu ultim del projecte
del Genoma Huma.




