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ABSTRACT

Was bedeutet die Entschliisselung des Genoms fiir uns? Das ,1000 Dollar-Genom’ und
seine Folgen fiir die Forschung und Krankenversorgung

Prof. Dr. Hans-Hilger Ropers
Max-Planck-Institut fur Molekulare Genetik, Berlin

Wahrend der vergangenen zehn Jahre sind die Kosten fir die DNS-Sequenzierung
exponentiell gesunken, von ca. 3 Milliarden Dollar auf gegenwartig 10.000 Dollar
fur das gesamte menschliche Genom, und schon in wenigen Jahren wird es méglich
sein, das ganze Genom fur weniger als 1000 Dollar zu sequenzieren. Diese
Entwicklungen er6ffnen neue Chancen fir die Erforschung von haufigen
Volkskrankheiten, die sich als weitaus schwieriger erwiesen hat, als allgemein
erwartet. Wesentlich mehr wird davon jedoch die Erforschung von Krankheiten
profitieren, die auf Defekte einzelner Gene zuriickgehen. Diese ernsten Stérungen
treten meist bereits im Sauglingsalter auf, und ihr Wiederholungsrisiko in Familien
betragt 25 oder sogar 50%. Bis heute sind nur ca. 10% der menschlichen Gene mit
Krankheiten in Verbindung gebracht worden, jedoch ist dies sicher nur die Spitze
des Eisberges. Daher konzentriert sich die internationale Genomforschung jetzt
zunehmend auf diese friher vernachlassigten ,Orphan Diseases’ und auf die
Entwicklung von universellen Tests zur Erkennung von Anlagetragern. Derartige
non-invasive Tests bieten Eltern neue Méglichkeiten zur Vermeidung schwerer
Krankheiten bei ihren Nachkommen, analog zur seit 40 Jahren angebotenen
Pranataldiagnose von Chromosomenverdanderungen bei alteren Mattern. Nach
Ansicht amerikanischer Fachleute wird die Genomsequenzierung bei
Neugeborenen bereits innerhalb von zehn Jahren etablierter medizinischer
Standard sein, wenn die Kosten dafir weiter fallen. Jedoch wird dies viele neue
Fragen aufwerfen, die uns alle angehen und deren Beantwortung wir deshalb
nicht den Fachleuten Uberlassen sollten. Eine bessere Information der Bevélkerung
Uber diese Entwicklungen ist daftr unerlasslich. Die sich abzeichnende Revolution
im Bereich der genetischen Forschung und Diagnostik, der daraus folgende
explosionsartige Wissenszuwachs und der rasch zunehmende Beratungsbedarf wird
schlieBlich ganz neue Anforderungen an die Organisation der genetischen
Krankenversorgung stellen. Fur Deutschland wird es hochste Zeit, sich diesen
Entwicklungen zu stellen.
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