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Kowalencyjne modyfikacje nukleotydéw, z ktérych zbudowany jest materiat genetyczny zostaly
odkryte jeszcze na poczatku ubieglego wieku. Obecnie jeden z typow tych modyfikacii,
nazywany metylacja DNA, zaczyna odgrywa¢ kluczowa role w medycynie spersonalizowanej
stajac si¢ zaro6wno celem terapii, jak i zZrédlom biomarkerow umozliwiajacych indywidualng i
dopasowang do pacjenta kliniczng oceng choroby. W tej krotkiej pracy przegladowej opisujemy
przetomowe odkrycia, ktére doprowadzity do poznania funkcji metylacji DNA w fizjologii
zdrowej komorki a nastepnie okreslenia znaczenia zmian metylacji DNA w patogenezie chor6b.
Ponadto, opisujemy najwazniejsze odkrycia w rozwoju metodologii, umozliwiajacej badania
funkcji metylacji DNA, ktore ostatecznie doprowadzity do opracowania testow diagnostycznych

opartych na ocenie zmian metylacji DNA zachodzacych podczas procesu chorobowego.
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