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News - RICERCA SCIENTIFICA ITALIANA NEL
MONDO - NATURE PUBBLICA FANTOMS
PRIMA MAPPA ATTIVITA' GENI CORPO
UMANI- TRA 250 SCIENZIATI 20 PAESI TEAM
UNCIB DI AREA SCIENCE PARK E UNIUDINE

Gli esseri umani sono organismi multicellulari compless, composti daadmeno
400tipi divers di cdlule. E questadiversitaa permetterci di vedere,

pensare, udire, muoverci, combattere leinfezioni. Questadiversita, nellasua
graordinariabelezza, S redizza, pero, leggendo il medesimo genoma,
decodificando |o stesso patrimonio di geni. In che modo? Cellule diverse
utilizzano parti differenti di esso. Vari studi I'hanno messo in evidenza, maa
tracciare per laprimavoltalamappa completaddl'attivitadel geni

al'interno del corpo umano élo studio FANTOMS, i cui primi risultati Sono
pubblicati oggi online dall'autorevolerivista scientifica Nature (e atri

lavori frutto dellaricerca seguiranno abreve).

Lamappaeil risultato di anni dindagini e dello sforzo concertato di oltre

250 scienziti trabiologi cellulari e bioinformetici, che lavoranoin diverse

parti del mondo nell'ambito del progetto internazionale FANTOMS. Tra questi
ancheil team dell'Unitadi Bioinformaticaddl'LNCIB coordinato da Silvano
Piazza e qudlo ddl'Unitadi Genomica Funzionae guidato da Claudio Schneider,
direttore scientifico di LNCIB e professore ordinario di Biologia Cdlulare
presso il Dipartimento di Scienze Mediche e Biologiche ddl'Universitadi
Udine.

| ricercatori itdiani dell'LNCIB, attivo nel’AREA Science Park di Trieste,
hanno contribuito alo studio fornendo siacampioni biologi che conoscenze
specificherdative aparticolari cdlule, le mesenchimdi samindi isolate

davari tesauti, e partede 180tipi di cellule umane primarie andizzate.

Inoltre hanno messo a disposizione |e proprie competenze bioinformatiche e
strumenti di calcolo sviluppati ad hoc per andizzare lavastamoledi deti
prodotti attraverso gli esperimenti biologici.

«A differenzadi dtri progetti di ricercasu largascaariguardanti il genoma
che hanno usato come modello dcunelinee cdlulari tumordl, il progetto
FANTOMDS5 havoluto concentrars sullo studio dei geni e dellaloro espressione
inun'ampiavarietadi cdlule primarie"sane’, per ottenere unimmeagineil piu
fedele possibile di cio che accade norma mente dl'interno dei divers tessuti
dell'organismo» spiega Schneider.

Per fotografare il genomain azione il team FANTOMS5 s e avvaso di una
metodica send biliss ma chiamata CAGE (acronimo che sta per Cap Anaysis of
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Gene Expression), capace non solo di rivelarel'ativitadi ogni sngolo gene,
anche s minima, maanche di identificareil punto della sua sequenzadi DNA da
cui cominciaaessere letto etrascritto in RNA, lamolecola che per esempio
serve daguidaper lasintes ddle proteine. Uno stesso gene, infatti, puo
avereincipit piti o meno differenti.

«Cosl é dato possibile, per la primavolta e in maniera sistematica, non solo
gabilire quali geni vengono utilizzati in modo specifico dal tanti tipi

cdlulari presenti nel corpo umano, maanchetracciare lamappadi quelle

regioni, dette promotori, che determinano da che punto dd genomai geni devono
essereletti nel divers contesti cdllulari» affermaPiazza. Nel genomaumano

gli scienziati hanno contato 180000 promotori differenti. «Si trattadella

prima panoramica completasui Sstemi che regolano il modoin cui i geni
vengono letti ddlavarietaddle nogtre cdlule, d finedi svolgerele
diversefunzioni che servono al‘organismo» concludono i due ricercatori

itdiani.

| risultati dello studio aiuteranno aidentificarei geni coinvolti nella

patogenes delle maattie umane e asviluppare nuove frontiere dellamedicina,
come lamedicina persondizzatae qudlarigenerativa.

Lo scienziato giapponese Y oshihide Hayashizaki, che hadiretto il progetto
FANTOM sin ddle sue prime mosse, ha commentato cosi il traguardo raggiunto:
«Lo studio eil mappaggio Sstemeatico di tutte |e molecole che compongono un
organismo permettono di realizzare una scoperta sorprendente dietro I'dtra. La
vitarimane, comunque, in larga parte un mistero ancoraindecifrato. Noi
continueremo astudiare ericercarei meccanismi molecolari che sono adlabase
ddladiverstacdlulare, per comprendere meglio le scienze dellavitae
migliorare lanostra capacitadi controllare le malattie».

Cose scritto nel genoma? FANTOM (acronimo che staper Functional Annotation
of the Mammaian Genome) e un consorzio internazionde di ricercafondato nel
2000 dallo scienziato Y oshihide Hayashizaki ddll'igtituto di ricerca giapponese
RIKEN, per rispondere a questa domanda e in particolare per studiare come
funzionail trascrittoma, il prodotto cioé dellaletturadd genoma, l'intero

corredo di molecole di RNA che, come copie carbone, vengono trascritte dal DNA
genomico e servono asvolgere diverse funzioni ndlacdlula, ddlasintes

delle proteine dlaregolazione dello stesso genomada cui derivano.

AssemeaY oshihide Hayashizaki, un importante arteficedel FANTOM elo
scienziato triestino Piero Carninci, dd 1995 in forze a RIKEN dove ha
sviluppato il progetto, precedentementeiniziato d LNCIB dall'ideaoriginaria

di Claudio Schneider, che ha costituito labase per 1o sviluppo di tutti i dati
genomici ottenuti dad FANTOM, ovvero laproduzione di collezioni di molecole
trascritte alunghezza completa. Piero Carninci haattuamente preso il

testimone di Y ashihide Hayashizaki nelladirezione dd RIKEN Center for Life
Science Technologies. L'impresaFANTOM, invece, é arrivataoggi dlasuafase
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5, coinvolgendo centinaiadi scienziati in unaventinadi paes del mondo.(27/
03/2014-ITL/ITNET)
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