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Vorwort

Kaum ein Forschungsgebiet steht derzeit so sehr im Zentrum der öffentlichen
Beachtung wie die noch relativ junge Genomforschung. Für Aufsehen sorgte
zuletzt die nun fast vollständige Entschlüsselung des menschlichen Erbguts.
Spekulationen über die sich damit eröffnenden Möglichkeiten - ob sehr wün-
schenswert oder teils ethisch fragwürdig - scheinen keine Grenzen gesetzt.

Tatsächlich werden sicher noch Jahre oder sogar Jahrzehnte vergehen, bis sich
die durch die Entschlüsselung des Erbguts bietenden Möglichkeiten wirklich
nutzen lassen werden. Ist es mittels der Gentechnologie nunmehr zwar gelun-
gen, die in den rund fünfzigtausend menschlichen Genen gespeicherten Infor-
mationen nahezu vollständig auszulesen und elektronisch zu speichern, so war
dies erst der Anfang. Fragen nach Zusammenhängen wie etwa zwischen Be-
schaffenheit des Erbguts und Krankheiten wie Alzheimer oder Krebs lassen
sich bislang noch nicht oder nur ungenügend beantworten.

Die Entschlüsselung des menschlichen Erbguts war sicher eine große Heraus-
forderung für die Wissenschaft und unabdingbare Voraussetzung für alle nun
folgenden Schritte. Letztere sind jedoch genauso anspruchsvoll und mit großer
Wahrscheinlichkeit sogar noch bedeutender als der zuletzt erreichte Meilen-
stein der Genomforschung.

So richtet sich das Augenmerk nun immer mehr auf die Identifikation bestimm-
ter Abschnitte des menschlichen Genoms, die z.B. mit Krankheiten in Zusam-
menhang stehen sowie auf die Analyse eben dieser Zusammenhänge.

Trotz des enormen medialen Interesses an der Genforschung wird nur selten
deutlich, welche fachübergreifenden Anstrengungen sich hinter den veröffent-
lichten Ergebnissen verbergen. So dürfte sich nur den wenigsten Außenstehen-
den erschlossen haben, welche bedeutsame Rolle der Mathematik beim Errei-
chen des heutigen Kenntnisstandes zukam.


