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Professor Dag Undlien, Institutt for medisinsk genetikk p& Ulleval sykehus
forklarte om de muligheter som teknologiske fremskritt med hensyn til
sterkt pket kapasitet og senket pris pd sekvenseringsfronten ga i form av
sikalt SNP(single nucleotid polymorphisms). Det vil si at man kan folge
genforandringer som ikke behover & vere annet enn markerer for interes-
sante genomrader hos en rekke individer med en og samme sykdom eller
tilstand.

Et nytt omrade som sikkert vil vise seg fruktbart i kartleggingen av store
folkesykdommer, er ikke bare strukturell variasjon, men ogsa variasjon i
antallet av kopier at en enkelt gensekvens. Siden man til tross for stor innsats
og rigorgst innsamlete materialer ikke har funnet enkeltgener som er ansvar-
lig for store folkesykdommer som heyt blodtrykk, schizofreni eller manisk-
depressiv sinnsykdom, ma man tenke nytt.

Studier av epigenetisk variasjon eller den miljemessige variasjon/pavirk-
ning av vire gener har ogsé vist seg a vere et frukebart felt.

Overlege Asbjorg Stray Pedersen fortalte fra sin nylig avholdte prove-
forelesning om «genom wide screening» — en teknikk der man kan screene
for opptil en million genforandringer spredd over hele genomet samtidig.
Denne sikalte microarray- eller chips-teknologien forutsetter en klar pro-
blemstilling og et klinisk homogent materiale for & bli fruktbar, men det er
mulig 4 identifisere genomrider med kandidatgener pa kromosomene.

Ofte har dette vist seg fruktbart for & kunne finne nye metabolske stier
(pathways) og sykdomsmekanismer. Dette vil igjen kunne fore til nye tera-
peutiske angrepspunkter.

Mange stilte gode spersmal, til tross for omradets vanskelighetsgrad.

Det var 14 motedeltakere i Selskabets faste matelokale, auditoriet i Domus
& Medicus i Stensberggaten pa det gamle Rikshospitalsomradet i Oslo.
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