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Molekyldarmedicin, det vill sdga ansatsen att underséka och be-
handla sjukdomar pa molekyldr niva, har vuxit fram under en
foljd av ar - begreppet kan ségas ha lanserats av den dubble No-
belpristagaren Linus Pauling nir han 1949 identifierade sickle-
cellanemi som en molekylir sjukdom [1]. Amnet har kommit i
fokus i och med den avslutade sekvensundersékningen av man-
niskans totalaarvsmassa, vilken nu tillater oss att overblickaalla
arvsanlagoch andrabetydelsefullaelement som féreliggerikod-
form i arvsmassan [2]. Tillgdngen till sekvensinformation gor
det mojligt att rikna ut vilka RNA-molekyler och vilka proteiner
varaceller skulle kunna producera. Den har ocksd méjliggjorten
kartlidggning avden genetiska variation mellan olika ménniskor
[3]. De molekyléra verktyg som nu utvecklas ger darfor helt nya
forutsittningar att angripa den majoritet av sjukdomar som
fortfarande inte har fatt nagon tillfredsstéllande forklaring.
Verktygen och de nya medicinska kunskaperna kommer ocksa
att mojliggora nya former av diagnostik och terapi.

Teranostik

Detar for 6vrigt troligt att begreppen diagnostik och terapi allt-
mer kommer att blandas ihop, inte bara genom att tidig di-
agnostik dramatiskt kan forbattra mojligheterna till fram-
gangsrik behandling, utan ocksa genom att det troligen blir allt
viktigare att terapi intimt kombineras med diagnostik. Begrep-
pet »personalized medicine« - individualiserad behandling -
avserjust dettaatt man vager in en individs genetiska forutsatt-
ningar for att kunna vélja ratt behandling. Det kan gélla under-
sokningar av de enzymsystem som paverkar hur ett likemedel
metaboliseras, men det kan ocksa vara viktigt att undersoka ge-
netisk variation avde proteinerlikemedlen avses paverka tera-
peutiskt.

Under senare ar har det framkommit en rad monoklonala an-
tikroppar riktade mot speciella molekyler pa olika tumérceller.
Kostnaden forattbehandlapatienter med dennatyp avlikeme-
deldrsadanattdetblirangeligetatt testaiforvigompatientens
tumorceller verkligen uttrycker det aktuella proteinet och dér-
med kan férvintas svara pa behandlingen, en kombination av
diagnostik och terapi som ibland betecknas teranostik. Dessa
tendenser bidrar till att 6ka intresset for molekylar diagnostik.

Ett svenskt intresse

Det dr vart att notera att utvecklandet av verktyg for att studera
biomolekyler har en mycket stark tradition i Sverige. Under
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forstahalvan av1900-talet fanns tidvis nira nog ett svenskt mo-
nopol inom proteinstudier. Forskare i Sverige har utvecklat en
méangd grundlaggande metoder for karaktérisering och rening
av proteiner, till exempel genom ultracentrifugering, elektro-
fores, olika former av kromotografi, isoelektrisk fokusering,
proteinsekvensering och métningar avinteraktioner med hjilp
av processer sasom ytplasmonresonans. Fundamentala prote-
indiagnostiska metoder som »sandwich«-immuntester och
ELISA ir ocksa svenska uppfinningar, och alla dessa tekniker
har utgjort viktiga forutsittningar for framsteg inom grundbio-
logisk och medicinsk forskning, likavil som inom likemedels-
och bioteknikindustrin.

Under senare ar har forskare verksamma i Sverige ocksa ut-
vecklat ett antal centrala principer fér undersékningar av DNA-
molekyler. Exemplen inkluderar DNA-ligeringsbaserad gen-
analys i form av ligeringstester med par av oligonukleotider
(OLA) eller med hinglasprober (padlock probes) som bildar ldn-
kade DNA-cirklar genom att dndarna fogas ihop da proben
hybridiserar till en malmolekyl [4], minisekvensering dar DNA-
polymeraser anvinds for att identifiera nukleotiderien viss po-
sition utefter en DNA-striang [5], dynamisk allelspecifik hybridi-
sering som l6ser samma uppgift genom att undersoka hur en
DNA-prob hybridiserar till den undersokta sekvensen nir man
dndrar temperaturen [6] och pyrosekvenseringsmetoden som
med hjilp aven raffinerad serie enzymsteg gor det maéjligt att en
efter en identifiera nukleotiderna utefter en DNA-strang [7].

Forre ordféranden for nationella vetenskapsakademin i
USA, Bruce Alberts, gav i forbigdende ett perspektiv pa detta
svenskaintresse for teknikutvecklingien hyllningsskrift riktad
till DNA-spiralens ene upptickare James Watson: »You seemed
to believe my approach was too much like >Swedish science,
meaning that it focused on developing a method, instead of be-
ing a direct attack on an important biological mechanism« [8].
Trots olika smakriktningar inom forskning torde betydelsen av
nya undersokningsmetoder &nda vara uppenbar for alla.

Storskaliga molekyldra analyser
Numera ar teknikutvecklingen i hég grad en internationell an-
geldgenhet. Tillgangen till total genomsekvensinformation har
aktualiserat behovet att i stor skala f6lja flodet av information
fran genomet, 6ver de transkriberade mRNA-sekvenserna och
till de translaterade proteinerna och deras olika funktioner i
cellen och organismen (Figur 1).

En 6verblick 6ver dagens storskaliga teknologier for moleky-
l4ra analyser och samtidigt en inblick i den férvintade utveck-
lingen foljer hir:

DNA-sekvensering. Behovet att avlisa DNA-sekvenser har
andrat karaktirioch med att vinuiprincip vet hur manniskans

- _____________________________________________________|
ESAMMANFATTAT

Ké@nnedom om manniskans to-
tala arvsmassa i kombination
med allt effektivare undersok-
ningsmetoder satter molekylar
medicin alltmer i fokus.

Stora mangder molekyldra
data kan nu insamlas, och allt
kansligare undersokningsme-
toder tillater att till och med
enstaka molekyler studeras i
celler och vavnader.

De nya kraftfulla molekyldra

verktygen far effekter i forsta
hand for forstaelsen av sjuk-
domsmekanismer, men de
mojliggdr ocksa diagnostik allt
tidigare i sjukdomsférloppet
samt béttre riktad behandling.
Vi beskriver hdr 6versiktligt
en serie storskaliga moleky-
lara tekniker med vilkas hjalp
man kan studera och diagnos-
tisera sjukdomar pa DNA-,
RNA- och proteinniva.
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DNA RNA

DNA-sekvensering:
e Att ldsa den genetiska
koden

Mitning av genuttryck:
e Att mata hur celler an-
vander de olika generna.

Genotypning:
e Att studera hur vi skiljer
o0ss at genetiskt

Genkopietalsmatning:
e Att mata kromosom-
rubbningar med mera.

—_—
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Protein [ Cell- och organfunktion

Proteinmétning:
e Att mdta mangden pro-
teiner

In situ-analyser:
e Att studera molekyler
pa plats i celler eller organ

Cell arrays:
e Att undersdka olika cel-
lers svar pa stérningar.

Analys av proteininterak-
tioner:

e Att undersoka hur pro-
teiner samverkar

Analys av proteinmodifie-
ringar:

e Att studera livsviktiga
proteinférandringar.

Figur 1. Bilden visar flédet av genetisk information, fran DNA via transkription till RNA, och vidare via translation till proteiner, som sedan ingari
bildandet av celler och organ. Den visar ocksa de storskaliga undersokningar som kan utféras for att kunna studera biologi och sjukdomsme-
kanismer pa dessa olika nivaer med hjalp av effektiva molekylara verktyg.

arvsmassa ser ut och dirmed intresserar oss mer for vilka gene-
tiska varianter som kan finnas hos en viss individ, eller till ex-
empel vilka mutationer och rearrangemang som mdjligen in-
traffatinom en tumor. Det var denberdmda Sangermetoden for
att bestimma ordningsfoljden av de fyra nukleotiderna utefter
en DNA-striang som gjorde det mojligt att genom en omfattan-
de och samlad forskningsinsats bestimma den totala DNA-se-
kvenseniméanniskans arvsmassa. Nuarbetar flera forskargrup-
per och foretag med siktet installt pa att utveckla nya metoder
som skall gora det mojligt att sekvensbestimma en individs to-
talaarvsmassa for en kostnad av1l 000 euro eller dollar [9]. Det-
ta dr mindre &n en miljondel av kostnaden f6r det nu avslutade
humana genomprojektet. Under 2005 presenterades ett antal
lovande nyasekvenseringsmetoder. Bland annat utnyttjar fore-
taget 454 den ovanndmnda pyrosekvenseringsprincipen for att
samtidigt sekvensbestimma hundratusentals olika DNA-mo-
lekyler [10]. Kostnaden for sekvensering med dessa metoder
ligger fortfarande langt 6ver det uppsatta mélet, men det ar
andatydligt att DNA-sekvensinformation fortsétter att utveck-
las till en allt 6verkomligare resurs inom béade forskning och
sjukvard.

Genotypning. Eftersom vi redan kdnner till miljontals platser
dir man finner att arvsmassan fran tva individer ofta skiljer sig
at i form av sa kallade singel-nukleotid-polymorfier, sa kan det
vara effektivt att inrikta undersokningar av genetiska forkla-
ringar till sjukdomar pa dessa kianda varianter. Kunskaperna
om DNA-sekvensvarianter och i vilka kombinationer (haplo-
typer) de tenderar att nedirvas inom olika méanskliga popula-
tioner ar nu mycket omfattande [3]. Med tekniker som nyligen
blivit tillgdngliga dr det mojligt att i ett slag studera 500 000
platser i arvsmassan hos var och en av ett stort antal individer,
om man bara har rad <http://www.affymetrix.com>, <http://
www.illumina.com.

De nirmaste dren kommer vi att fa se ett stort antal sidana
undersokningar dir genetisk variation hos grupperavindivider
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med en specifik sjukdom jaimfors med den hos kontrollgrupper.
For nérvarande dr det dock fortfarande osékert huruvida man
kan férvinta sigatt hittavanliga genetiska varianter som patag-
ligt 6kar risken for viktiga sjukdomar, och som diarmed kan bi-
dra till forbattrad diagnostik och terapi [11]. Det dr ocksa moj-
ligt att de genetiskabidragen till risken att insjukna i manga fall
kommer att visa sig vara mindre anvindbara genom att de ir
fordelade pa ett mycket stort antal olika anlag, vart och ett med
obetydlig effekt, och kanske varierande fran individ till individ
med samma sjukdom [12].

Mitning av DNA-kopietal. Tumoérer har ofta férandringar
av arvsmassan genom att hela kromosomer eller mindre seg-
ment deleterats, det vill sdga forsvunnit, eller tvirtom finns i
Okat antal kopior. Vid komparativ genomhybridisering
(CGH) [13] liksom vid manga andra moderna tekniker utnytt-
jas DNA-mikroarrayer dér stora antal olika DNA-molekyler
placerats ut i separata klungor i mikroskopisk skala, sé att ett
provsamtidigt kan unders6kas med avseende pa forekomsten
av tusentals till hundratusentals olika gensekvenser (Figur
2). CGH-tekniken gor det mojligt att samtidigt undersdka en
mangd delar av arvsmassan for att se om dessa finns i 6kat el-
ler minskat kopietal i tumo6rvavnad, och samma teknik ar ock-
sa vardefull for att pavisa kromosomrubbningar vid kliniskt
genetiska utredningar.

Det blir ocksé alltmer tydligt att antalet kopior av gener kan
variera mellan individer, och att detta kan vara en bidragande
orsak till den genetiska mangfalden inom vér art [14].

Analys av genuttryck. De moderna genetiska teknikerna ar
inte begridnsade till att undersoka vara genetiska forutsitt-
ningar. Samma principer kan ocksa utnyttjas for att fa ett matt
pahur det star till i en véivnad for stunden, genom att underso-
ka vilka genetiska program som pagar. Detta kan géras genom
attmétahur manga RNA-kopior allaméinskliga arvsanlag finns
representerade i, det vill sdga hur starkt dessa gener uttrycks i
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Figur 2. En schematisk bild av mikroarray-analys fér matning av gen-
uttryck. RNA fran tva olika prover (till exempel fran sjuk och motsva-
rande frisk vdvnad) marks med olika farger (fluoroforer). De far sedan
tillfalle att binda (hybridisera) till olika prober som representerar oli-
ka gener och som fésts i ett bestamt monster i en mikroarray. Denna
avldses sedan och férhallandet mellan de olika fargerna ger ett matt
pa skillnad i uttrycksniva for olika gener mellan de bada proverna.
Mikroarray-bilden artagen fran <http://www.virogenomics.com/news.
htmo.

den undersokta vivnaden. De DNA-mikroarraybaserade tek-
nikerna forfinas allt mer och tillater undersokningar av allt
mindre vdvnadsprover. De kan ocksa utvisa vilka kombina-
tioner av genernas delfragment (exoner) som fogats ihop, na-
gotsomvisat sigkunnavarieraférungefir hilften avalla gener
hos méinniskan. Storskaliga métningar av genuttryck kan vara
vardefulla for att pavisa skillnader mellan snarlika cellpopula-
tioner, och for att till exempel fa en bild avvilka gener som upp-
eller nedreglerats i en tumor. Detta kan ha stort differential-
diagnostiskt viarde, och kan ge inblickivilka processer som for-
andrats i den aktuella tumoren, och som darfér kan angripas
terapeutiskt.

Det finns ocksa méjligheter att undersdka hur genomet ut-
nyttjas i en given cell eller vivnad genom att avldsa om celler
metylerat specifika DNA-sekvenser, vilket paverkar mojlighe-
ten att uttrycka nirbeldgna gener via s kallade epigenetiska
mekanismer [15]. Sddana analyser pa DNA-niva kan erbjuda
tekniska férdelar framfér RNA-studier, bland annat genom att
effektiva genotypningsmetoder kan utnyttjas. Det kan ocksa
varalattare att undersoka DNA, som bevaras battreiinsamlade
prover dn de instabilare RNA-molekylerna. Med ett liknande
syfte utnyttjas DNA-mikroarrayer nu for att kartlagga alla de
platser i arvsmassan dir regulatoriska proteiner kan binda till
specifika sekvenser for att styra uttryck av gener eller replika-
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Figur 3. Proximitetsligering for proteindetektion. (A) Tva antikroppar
som binder till samma malprotein gor att DNA-strdngar som kopplats
till dessa antikroppar hamnar i narheten av varandra. (B) Darnast till-
satts en kort DNA-molekyl som hybridiserar till andarna av de narbe-
lagna DNA-strangarna, vilket mojliggor for enzymet DNA-ligas att foga
ihop dem (C). (D) Den nybildade DNA-molekylen kan sedan mangfal-
digas och pavisas med hjalp av PCR, som ett kdnsligt matt pa mang-
den av det undersokta proteinet i provet.

tion av DNA, etc. Detta ger ett viardefullt perspektiv pa geno-
mets funktioner och hur dessa styrs [16].

Proteinmiitningar. Undersokningar av vivnaders tillstand
genom mitning av proteinnivaer kan erbjuda ytterligare forde-
lar framf6rstudier avgenuttryck. Proteiner dr formodligen mer
direkt involverade i cellulidra funktioner, och viktiga protein-
modifikationer kan inte avldsas pa RNA-niva. Exempel pa detta
ar processning genom klyvning av proteiner och modifieringar
genom till exempel fosforylering. Dessutom kan naturligtvislo-
kalisering av proteiner eller deras inbordes interaktioner en-
dast studeras pa proteinniva. Tillrackligt kénsliga protein-
detektionsmetoder kan gora det mojligt att pavisa sjukdomar
genom analys av blod eller andra kroppsvitskor &ven nér det
inte ar mojligt att ta prover fran det paverkade organet, eller nir
man helt enkelt inte vet var i kroppen en sjukdomsprocess pa-
gar. RNA-analyser diremot maste utforas pa prover fran vivna-
den dir generna uttrycks. Kanske det darfor i framtiden blir
mojligt att diagnostisera en méngd sjukdomar genom arliga
blodtester medan sjukdomarna dnnu befinner sig i ett behand-
lingsbart stadium, innan omfattande vivnadsskada uppstatt.

Under senare ar har utvecklingen av avancerade metoder ba-
serade pa masspektrometri mojliggjort omfattande protein-
analyser, men det utvecklas ocksa alltmer specifika, kinsliga
och 6vergripande metoder for proteinanalys som baseras pa
antikroppar. I detta sammanhang ir det avintresse att forskare
iSverige for ndrvarande bygger upp en virldsunik resurs i form
av vilkaraktériserade antikroppar mot alla ménskliga protei-
ner och information om proteinernas utbredningiolika vivna-
der inom ramen fér den humana proteomresursen (HPR)
<http://www.proteinatlas.org/>.

Vid sa kallade proximitetsligeringstester, som nyligen ut-
vecklats vid vart laboratorium, utnyttjas antikroppar som
kopplats till DNA-striangar for att pavisa specifika proteiner
[17]. Nar ett par sadana antikroppar bundit till ssmma protein-
molekyl sa fors de fista DNA-stringarnasanidravarandraattde
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later sig fogas samman genom enzymatisk ligering. Den sam-
mansatta DNA-string som da uppkommer kan sedan mangfal-
digas och mitas med effektiva DNA-tekniker for attbedémaan-
talet proteiner i provet (Figur 3). Tekniken kan forenkla pro-
teinanalys, och den gor att man kan pévisa proteiner betydligt
kinsligare dn hittills. Varianter av tekniken kan 6ka kinslighe-
ten ytterligare och tillater studier av interaktioner mellan pro-
teiner eller kemiska modifikationer av dessa sasom genom fos-
forylering. I preliminira undersékningar har vi ocksa visat att
det 4r mojligt att pavisa sma méangder aggregerande proteiner
vid Alzheimers sjukdom [Kamali-Moghaddam, opublicerade
data]. Principen for proximitetsligering kan ocksa tillampas for
att visa var de sokta proteinerna befinner sig i vidvnader eller
inom en cell. Denna typ av analyser far nu, som beskrivs nedan,
O6kande betydelse inom bade forskning och klinisk diagnostik.

Avbildande analyser. For att beddma utbredningen av speci-
fika molekyler vid mikroskopisk undersokning av vivnadsprov
utnyttjas ett vixande batteri av sa kallade in situ-tester. Med
hjilp av DNA-prober dr det mdojligt att pavisa var utefter kromo-
somerna som specifika sekvenser ar belégna, eller att visa om
gener har deleterats i en tumér. Liknande metoder kan ocksa
utnyttjas for att studera vilka RNA-molekyler som uttrycks i
celler.Insitu-metoder kaninte métasigmed DNA- mikroarray-
tekniker i fraga om hur manga olika slag av molekyler som kan
studeras samtidigt eftersom man ar hanvisad till att utnyttja ett
begréansat antal sarskiljbara farger, men teknikerna utvecklas
efter manga linjer. Till exempel gor de tidigare ndimnda hang-
lasprobernadet majligt att for férsta gangen genotypaindividu-
ella DNA-molekyler in situ genom hégspecifik molekylar igen-
kianningikombination med signalférstarkning viasakallad rul-
lande-cirkel-replikering [18] (Figur 4).

Man kan ocksa utnyttja antikroppar for att pavisa varivévna-
der ochivilka celler specifika proteiner ar beldgna med hjilp av
immunhistokemi och flédescytometri. Teknikerna gor det
mojligt att pa ett mer precist sétt studera utbredningen av sjuk-
domsprocesser, och att studera samspel mellan olika cellslag i
en vavnad. Ocksa dessa typer av analyser utvecklas nu mycket
snabbt. Vi har nyligen visat att den ovanndmnda proximitetsli-
geringsmetoden i kombination med rullande-cirkel-replike-
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Figur 4. Genanalys med hanglasprober.

A) Schematisk beskrivning av en hanglasprob. En linjar DNA-strdang kon-
strueras sa att dess andar kan hybridisera intill varandra pa den DNA-
molekyl som skall pavisas. | narvaro av DNA-ligas fogas probens dndar
ihop och bildar en cirkuldr DNA-stréng. Den cirkulariserade proben kan
mangfaldigas och detekteras genom rullande-cirkel-replikering. Tekni-
ken gor det majligt att skilja pa, det vill sdga genotypa, DNA-sekvensva-
rianter genom att mal-DNA-molekyler som skiljer sig i enstaka nukleo-
tidpositioner inte tillater DNA-strangarnas andar att sammanfogas.

B) »In situ«-genotypning av enskilda DNA-molekyler med hénglasprober
och rullande-cirkel-replikering. Bilden visar resultatet av in situ-genotyp-
ning av mitokondriellt DNA i tva humana cellinjer. Cellkdrnorna har far-
gats bla med ett DNA-bindande fluorescerande d@mne. Cellerna har mito-
kondriella DNA-sekvenser som skiljer sig at i en enda nukleotid; de réda
flackarna motsvarar mitokondrier ddr nukleotid nummer 3 243 drett A,
medan de grona motsvarar ett G i samma position. A @ den normala va-
rianten medan G-varianten bland annat dr associerad med ett syndrom
med diabetes och dovhet. De réda och grona signalerna har skapats ge-
nom att forst lata en hdngldsprob for vardera sekvensvarianten séka
upp sina respektive malsekvenser och bilda DNA-cirklar. Darnast kopie-
ras de cirkuldara DNA-strdngarna enzymatiskt genom rullande-cirkel-re-
plikering sa att stora DNA-molekyler bildas som innehaller repeterade
kopior av probsekvensen. Dessa DNA-molekyler kan sedan latt pavisas i
ett fluorescensmikroskop genom att marka dem med korta fluoresceran-
de prober, en forvardera hanglasprob.

ring gor det mojligt att pavisa enstaka proteinmolekyler i cell-
eller vavnadsprov, och att studera hur olika proteiner inter-
agerar med varandra. Vi tror detta kan fa stor betydelse bade i
forskningssammanhang och for att diagnostisera sjukdomar
patologiskt-anatomiskt [19].

Trender och tendenser vid biologiska undersékningar
Principen att biomedicinsk information nu inskaffas i allt stor-
re skala, ofta med utnyttjande av mikroarrayteknik, ar tydlig
inom manga omraden. Till exempel har man bérjat arbeta med
tekniker som kan gora det mojligt att méta uttrycksnivéer av
mycket storaantal proteiner samtidigt genombindning till pro-
teinmikroarrayer, men dessa metoder behover forbattras for
att kunna hantera det flertal proteiner som finns i mycket laga
koncentrationer [20]. Ockséd undersékningar av celler kan utfo-
ras i form av mikroarrayer dir varje position upptas av en liten
klunga levande celler. Pa detta sitt dr det maojligt att samtidigt
undersoka hur till exempel celler med en rad olika genetiska
fordndringar reagerar pa behandling med cytostatika.

Storskaliga molekyldra studier av den typ som diskuterats
hér utnyttjas ofta for att pavisa molekyldara monster, till exem-
pel upp- och nedreglering av genuttryck, som kan vara av diffe-
rentialdiagnostiskt virde. Forstiandra hand kommer ambitio-
nen att ga fran observationer av sddana monster till mekanis-
tisk forstaelse av de molekylira processer som ir inblandade
vid hélsa och sjukdom.

Roster hgjs nu for att tiden dr mogen att verkligen forsoka
forsta celler och vivnader som molekylira system vilkas dyna-
mik gér att berdkna matematiskt - vilket sedan lange har varit
malet med molekylidrbiologi. Ambitionen dr att utifran omfat-
tande analyser pa manga nivaer (RNA, protein, metaboliter)
fors6ka bygga upp en forstaelse av hur olika molekyler samver-
kar i syfte att modellera molekyldra processer, nagot som bru-
kar betecknas systembiologi. Det ar ett viktigt led i systembio-
logiskaansatser attférbéattraundersékningsmetoder saatt data
kan insamlas f6r enskilda celler for att genom single-cell-studi-
er pavisa olika cellers roller i vivnader.

Som ovan berorts forviantas det omfattande molekylara kart-
laggningsarbete som nu pagar paverka sjukvarden pa manga
satt. Likemedelsindustrin ir intresserad av att anvinda de nya
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verktygen for att hitta nya malmolekyler for likemedelsbe-
handling, och att utnyttja storskaliga metoder fér att ringain de
ldkemedelskandidater som dr viarda att unders6ka mer i detalj.

Ocksa forutsiattningarna for diagnostik kommer att forbéatt-
ras drastiskt genom nya metoder. Dramatiskt 6kad kénslighet
och formagan att underséka stora antal molekyler samtidigt
kan forvintas leda till att en méngd diagnostiskt informativa
molekyler identifieras, &ven om den utvecklingen fortfarande
ar 6verraskande langsam [20]. Vi kommer sannolikt att behéva
mata flera olika molekyler samtidigt for en sdker diagnos. Helt
nyaklasser av analyter kan ocksa komma att visa sig betydelse-
fulla, sdsom till exempel interagerande proteiner eller protei-
ner som modifierats pa olika sétt. Nya diagnostiska metoder
kan som ndmnts komma att fi omfattande konsekvenser for
sjukvarden genom att gora det mojligt att sattain terapiimyck-
et tidiga stadier, till exempel genom att identifiera och operera
mycket sma tumdorer, eller kanske att tidigt sétta in behandling
mot den langsamma ackumulationen av skadliga proteiner vid
Alzheimers sjukdom.

Avslutningsvis finns det allts& anledning att forvanta sig bety-
delsefulla effekter pa sjukvarden av framsteg inom molekylér-
medicin. Vad det giller Sverige har vi forutséttningar att fortsit-
ta var framgéangsrika tradition av teknikutveckling med viktiga
medicinskatillimpningar. Till exempel kan kombinationenvar-
defulla, i vissa fall virldsunika samlingar patientproveriform av

annons
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biobanker, omfattande repertoarer av antikroppar mot mansk-
liga proteiner och helt nya, extremt kinsliga och specifika mole-
kylara tekniker visa sig utgora en viardefull samlad resurs inom
forskning och pé langre sikt ocksa for sjukvarden.

B Potentiella bindningar eller jivsforhdllanden: Ulf Landegren och
Mats Nilsson har grundat foretaget Olink AB som har kommersiella
rdttigheter till hdnglds- och proximitetsprober. I ovrigt: Inga uppgivna.
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