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Medycyna personalizowana jest naj-
czesSciej przedstawiana jako ,,odpo-
wiednia terapia dla odpowiedniej oso-
by we wtasciwym czasie”. W celu
lepszej organizacji systemoéw informa-
cji medycznej i stworzenia ptaszczyzny
dla medycyny personalizowanej m.in.
Stany Zjednoczone i Unia Europejska
wprowadzity w zycie szereg przepiséw
dotyczacych systemu Elektronicznego
Rekordu Pacjenta (EHR). Ogromny
wzrost liczby medycznych baz danych
i repozytoriow medycznych, w szcze-
gblnosci w dziedzinie onkologii, daje
ogromne mozliwosci wykorzystania ich
do eksploracji danych dla odkrywania
wiedzy. Najnowsze wysoko wydajne
technologie, ktore sonduja i zagtebiaja
sie w tajniki mechanizméw nowotwo-
rowych, s obiecujace pod wzgledem
wczesnej i bardziej specyficznej dia-
gnostyki, wtaczajac w to informacje
dotyczaca guza pierwotnego, stopnia
zaawansowania choroby, jak réwniez
predykcyjnej wartosci leczenia. Ponad-
to szerokie wykorzystanie eksploracji
danych w odniesieniu do informacji
genetycznych, klinicznych i czynnikéw
fizycznych w istotny sposéb moze sie
przyczyni¢ zaréwno do zindywidualizo-
wania leczenia dla konkretnego pacjen-
ta, jak i obnizy¢ koszty samej terapii
onkologicznej.

Stowa kluczowe: medycyna personali-
zowana, eksploracja danych, elektro-
niczny rekord pacjenta, onkologia mole-
kularna.
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Okreslenie personalized medicine tradycyjnie odnosi sie do systemu zdro-
wia, ktory jest ,,uszyty na miare” dla pacjenta oraz czesto do specjalistycz-
nego leczenia opartego na informacji genetycznej pacjenta.

Medycyna personalizowana jest najczesciej przedstawiana jako ,,odpo-
wiednia terapia dla odpowiedniej osoby we wtasciwym czasie” [1]. Kazdy lekarz
juz dzis stosuje podstawy medycyny personalizowanej na co dzief, np.: dozu-
jac odpowiedniag dawke leku dla danego pacjenta, zmieniajac rodzaj leku na
bardziej efektywny czy tez zlecajac odpowiednie testy diagnostyczne. To tra-
dycyjne podejscie bazuje na zwiazku pomiedzy chorobg a reakcja pacjenta na
leczenie. Wiadomo, ze poszczegdlni chorzy moga reagowac inaczej na te same
leki, np. 75% pacjentéw reaguje w inny sposéb na leki onkologiczne [2].

Najnowsze technologie, ktére sonduja i zagtebiaja sie w tajniki mechani-
zmow nowotworowych, sa obiecujace pod wzgledem wczesnej i bardziej spe-
cyficznej diagnostyki, wtaczajac w to informacje dotyczaca guza pierwotne-
go, stopnia zaawansowania choroby, jak réwniez predykcyjnej wartosci
leczenia.

W prezentowanym artykule przegladowym skupimy sie na wykorzysta-
niu najnowszych wysoko wydajnych technologii molekularnych (,,high-thro-
ugh” technology) oraz koncepcji eksploracji danych w celu okreslenia indy-
widualnej profilaktyki, diagnozy, leczenia i monitorowania pacjenta
w postepowaniu onkologicznym.

Informatyzacja i eksploracja danych medycznych na Swiecie
i w Polsce

Powszechna digitalizacja i informatyzacja w stuzbie zdrowia prowadzi do
gromadzenia réznorodnych danych z wielu obszaréw. Informacje te doty-
czg m.in. demografii, danych laboratoryjnych, administracyjnych czy tez moni-
toringu z urzadzen medycznych [3]. Informacje zgromadzone w bazach danych
czy tez w repozytoriach danych medycznych przy uzyciu podstawowych metod
nie zawsze daja odpowiedZ na stawiane pytania. Celowe staje sie zatem
zastosowanie metod eksploracji czy tez drazenia danych (data-mining) w celu
dostrzezenia ukrytych zaleznosci, bez z géry ustalonych hipotez [4]. W ana-
litycznej metodzie eksploracji danych mozna wykorzystywaé metody sztucz-
nej inteligencji, analize skupien czy wizualizacje danych [3]. Metody sztucz-
nej inteligencji wykorzystano m.in. we wsparciu decyzji medycznych
w diagnostyce i prognostyce w onkologii [5]. Tym samym zastosowanie tech-
nik eksploracji danych w celu odkrywania wiedzy z dostepnych baz danych
moze byc¢ krokiem w kierunku bardziej zindywidualizowanej terapii.
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Personalized medicine is often
described as “the right treatment for
the right person at the right time”. In
order to better organize medical infor-
mation systems and create a platform
for personalized medicine the United
States and the European Union have
put into effect several regulations
regarding the Electronic Health Record
(EHR) system. A dramatic growth of the
number of medical databases and med-
ical data repositories, especially in the
field of oncology, offers a great oppor-
tunity to apply data-mining for knowl-
edge discovery. New high-throughput
technologies that enable the exploration
of complex oncological mechanisms
appear promising in terms of earlier and
more specific diagnostics, including data
associated with the primary tumor site,
the stage of disease, as well as treat-
ment predictions. In addition, a broad
application of data-mining as regards
genetic and clinical information, and
physical factors can substantially
enhance individual therapy for each
patient and potentially reduce the cost
of cancer therapy.

Key words: personalized medicine, data-
mining, Electronic Health Record,
molecular oncology.

Rozwoj informatyki medycznej ma bezposredni zwigzek z rozwojem medy-
cyny personalizowanej, ktéra jest w pewnym stopniu uznawana za nowa wizje
opieki medycznej na Swiecie. Dlatego tez w minionym dziesiecioleciu wtadze
Stanéw Zjednoczonych podjety dziatania majace na celu stworzenie dla kaz-
dego obywatela do 2014 r. petnej dostepnosci do Elektronicznego Rekordu
Pacjenta (Electronic Health Record — EHR) [1], czyli do indywidualnej elektro-
nicznej dokumentacji medycznej. Obecnie 68% szpitali w Stanach Zjedno-
czonych wykorzystuje EHR, w tym 11% szpitali w petni wdrozyto go w swoich
placowkach [6]. Przyjmuje sie, ze dalszy rozwdj EHR przyczyni sie do znacz-
nego obnizenia kosztow opieki medycznej, zmniejszenia czasu leczenia, a tak-
ze poprawienia komfortu samej kuracji.

Obecnie wiele instytucji w Stanach Zjednoczonych stara sie wykorzystaé
EHR dla bardziej spersonalizowanej terapii oraz badan. Przyktadem moze by¢
Harvard Medical School, gdzie prowadzi sie prace nad zintegrowanym syste-
mem EHR dla wspomagania decyzji klinicznych przy zastosowaniu narzedzi
do interpretacji testow genetycznych. Dzieki temu mozliwe bedzie znalezie-
nie nowych korelacji miedzy informacja genetyczna, chorobami a odpowie-
dziag na leczenie. System zostanie wdrozony w Massachusetts General Hospi-
tal w celu gromadzenia informacji genetycznej dla pacjentéw onkologicznych,
aby zaoferowac standard leczenia zblizony do kanonéw medycyny sperso-
nalizowanej [1]. Innym przyktadem jest szpital Children’s Memorial Hospital
w Chicago wykorzystujacy platforme Xenobase do eksploracji danych pacjen-
téw, m.in. do badan nad przetaczaniem macierzystych komérek hematopo-
etycznych (R. Lewandowski, dane niepublikowane).

Takze Komisja Europejska poprzez Dyrekcje Generalng do spraw Spote-
czenstwa Informacyjnego i Medidéw zabiega o wdrozenie systemu EHR we
wszystkich krajach cztonkowskich Unii Europejskiej. W tym celu w 2002 r.
zostat powotany European Institute for Health Records (EuroRec), organiza-
cja o charakterze non profit. EuroRec wspétpracuje poprzez swoje krajowe
niezalezne centra (ProRec) [7] z organizacjami stuzby zdrowia, firmami czy
administracja krajowa. Celem tej organizacji jest wspieranie wprowadzania
EHR na poziomie europejskim [8]. Estonia jako pierwszy kraj na $wiecie wdro-
zyta i w petni udostepnita rekordy swoim obywatelom [9]. Takie kraje jak Wiel-
ka Brytania [10], Czechy, Dania, Hiszpania, Niemcy czy Finlandia [11] réwniez
prowadzg bardzo zaawansowane prace nad tym projektem.

W Polsce na podstawie rzadowego projektu informatyzacji publicznej stuz-
by zdrowia ,,e-Zdrowie Polska 2009-2015" planowane jest wdrozenie Syste-
mu Informacji Medycznej (SIM), czyli stworzenie centralnych baz danych i reje-
strow medycznych oraz zwiekszenie dostepnosci do informacji w opiece
medycznej dla pacjentow [12].

Data-mining w onkologii

Na rycinie 1. przedstawiono zastosowanie data-miningu, zwanego draze-
niem badZ eksploracjg danych w medycynie personalizowanej. Czesto sto-
sowanymi technikami eksploracji danych w onkologii sa drzewa decyzyjne,
sieci neuronowe, analiza skupien, sie¢ Kohonena, analiza gtéwnych sktado-
wych czy skalowanie wielowymiarowe [13, 14]. Czynniki molekularne (geno-
mika, epigenetyka, transkryptomika, proteomika), czynniki kliniczne (dane
demograficzne, histologia, data i czas leczenia, metody dotychczasowego
leczenia, stadium choroby) i czynniki fizyczne (fizyczne parametry radiotera-
pii, chemioterapii, diagnostyka obrazowa) sg zbierane w zintegrowanym Sys-
temie Informacji Medycznej (SIM) lub jako EHR. Bazujac na informacji doty-
czacej pacjenta z HER/SIM, poprzez eksploracje danych, lekarz otrzyma
zindywidualizowana informacje utatwiajaca doktadniejsza diagnoze, lecze-
nie i monitorowanie choroby.

Rozwoj wysoko wydajnych technologii (high-throughput technology) stu-
z3cych do poznania genomu, transkryptomu czy proteomu umozliwit ana-
lize ludzkiego DNA, RNA czy biatek, a tym samym przyczynit sie do ziden-
tyfikowania nowych zmian genetycznych i epigenetycznych w odniesieniu



Medycyna personalizowana w onkologii: wizja czy realna koncepcja?

do réznych choréb [15]. Dogtebna analiza bioinformatycz-
na potaczona z data-miningiem i interpretacja wynikow,
identyfikacja czynnikéw genetycznych i rozwéj lekdéw bazu-
jacych na réznorodnoéci genetycznej [15] wptynie zaréw-
no na dalszy rozwéj diagnostyki, prognostyki, jak i sku-
tecznos¢ samej terapii [16]. Obecnie w nowoczesnych
badaniach onkologicznych stosowanie wysoko wydajnych
technik (high-throughput) stato sie faktem, a wiele pro-
jektow opiera sie na eksploracji tych informacji. Integra-
cja danych onkogenomicznych zgromadzonych z rézno-
rodnych Zrédet z projektami o duzej skali (np. The Cancer
Genome Atlas oraz International Cancer Genome Consor-
tium) umozliwi wizualizacje zmian w genomie istotnych
dla kancerogenezy [17].

Dane zgromadzone w medycznych bazach danych iich
eksploracja moze sie przyczyni¢ do znalezienia korelacji
pomiedzy krytycznym zbiorem mutacji, ktére definiuja typ
nowotworu, a okreslonym najbardziej efektywnym lecze-
niem [18]. Jednym z takich przyktadéw sa testy diagno-
styczne okreslajace np. polimorfizm pojedynczego nukle-
otydu (single nucleotide polymorphism — SNP). Wyniki takich
testéow genetycznych moga sie przyczyni¢ do zmniejszenia
niepozadanych efektéw zwigzanych z terapig onkologiczna
[19]. Okreslenie korelacji miedzy polimorfizmem pojedyn-
czego nukleotydu, obnizong aktywnoscia cytochromu P450
2D6 a leczeniem tamoksifenem pozwolito na przyktad na
lepsza weryfikacje pacjentéw i wyeliminowanie leczenia
raka piersi tamoksifenem u tych chorych, u ktérych lecze-
nie to jest nieefektywne [20].

Nalezy réwniez wspomnie¢, ze idea data-miningu
w onkologii nie moze by¢ ograniczona tylko do eksploracji
danych z SIM czy EHR. Innym przyktadem drazenia danych
poza EHR i SIM jest text-mining bibliograficznych baz
danych. W badaniach przeprowadzonych przez Tiffin i wsp.
[16] przy uzyciu technik data- i text-miningu w bazach
danych PubMed i Ensembl wyodrebniono sposrod 417
genow potencjalne geny zwiazane z takimi chorobami, jak:
rak piersi, stercza, nerwiak czy glejak siatkdwki.

Niezmiernie ciekawym rozwigzaniem jest projekt hur-
towni danych tranSMART, ktory jest platforma gromadzaca
informacje z wielu obszaréw medycyny. Hurtownia danych
zbiera dane miedzy innymi z przedklinicznych i klinicznych
badanh nad chorobami nowotworowymi, dane ekspresji
genow i biatek, dane metaboliczne, morfologiczne. System
moze byc¢ przydatny do usystematyzowania informacji na
temat fenotypu/genotypu, a takze do lepszego projektowa-
nia badan klinicznych czy tez przyporzadkowania subtypow
molekularnych do poszczegoélnych chordb. Gtebsze zrozu-
mienie ztozonych proceséw biologicznych moze sie przy-
czyni¢ do stworzenia efektywniejszych rodzajow terapii [21].

Zastosowania informacji genetycznej,
epigenetycznej, transkryptomiki i proteomiki
w medycynie personalizowanej

Medycyna personalizowana zdecydowanie eliminuje
model, w ktérym takie samo leczenie pasuje do wszystkich
pacjentéw z danym nowotworem (one-size fits all model).
Nowe podejscie skupia sie na molekularnej, a w szczegol-
nosci genetycznej informacji o pacjencie.

Idea, aby uzy¢ informacji genetycznych pacjenta do zin-
dywidualizowanej diagnozy i leczenia, nie jest nowa sama
w sobie. W chwili obecnej istnieje wiele przyktaddw, w kto-
rych testy genetyczne sg podstawa profilaktyki, diagnosty-
ki i indywidualnej terapii, np. praktyczne zastosowanie
wykrywania mutacji w genach BRCAI i BRCA2, APC, CHEK?2,
NBSI.

W medycynie personalizowanej najczesciej spotyka sie
koncepcje dotyczaca terapii celowanej (fargeted therapies)
i docelowego, indywidualnego dozowania lekéw (targeted
dosing). Przyktadem jest terapia z wykorzystaniem trastu-
zumabu z Her2-dodatnim receptorem u pacjentédw z rakiem
piersi. Obecnie okresla sie nadekspresje biatka Her2, ponie-
waz pacjentka z Her2-dodatnim receptorem raka piersi nie
odpowiada dobrze na standardowe terapie [22]. Poniewaz
wieloletnie badania korelacji pomiedzy nadekspresja HER2
a hormonoterapig wykazaty opornos¢ na te terapie [23], dal-
sze poszukiwania odpowiedniego leczenia zaowocowaty
pozytywna odpowiedzia pacjentéw na lapatinib i dozylne
przeciwciato monoklonalne — trastuzumab (herceptin) [24].
Drugim przyktadem terapii docelowej jest terapia z wyko-
rzystaniem erlotinibu, ktéry jest inhibitorem kinazy tyrozy-
nowej receptora dla naskérkowego czynnika wzrostu
(epidermal growth factor — EGFR) i silnie hamuje wewnatrz-
komérkowa fosforylacje EGFR. W przypadku leczenia erlo-
tinibem u pacjentéw, ktérzy nigdy nie palili i maja dodatni
status EGFR, rokowanie jest duzo lepsze niz u pacjentéw
z ujemnym statusem EGFR.

Innym przyktadem indywidualnego dozowania lekéw
w medycynie personalizowanej jest chemioterapia z wyko-
rzystaniem 6-merkapto-puryny (6-MP). Odpowiednia ordy-
nacja 6-PM przy leczeniu ostrej biataczki limfoblastycznej
powinna by¢ oparta na genotypie pacjenta, z uwzglednie-
niem genetycznego polimorfizmu w genie S-metylotransfe-
razy tiopuryny (thiopurine S-methyltransferase). Obnizenie
aktywnosci enzymu TPMT jest zwiazane z polimorfizmem
w genie TPMT, co w konsekwencji przejawia sie zwiekszo-
na toksycznoscig leczenia [25].

Tradycyjna radioterapia czesto zwigzana byta z koncep-
cja dozowania ,jedna, ta sama dawka dla wszystkich pacjen-
téw z danym nowotworem” (,,one size fits all” concept of
dosing). Takie leczenie oczywiscie czesto byto modyfiko-
wane a priori w zwigzku z charakterystyka pacjenta (np.
stan ogdlny chorego) czy a posteriori — bazujac na odpo-
wiedzi pacjenta na prowadzone leczenie [25].

W nowoczesnej radioterapii wiedza o ekspresji poszcze-
golnych gendw staje sie przydatna i stosowana w praktyce
klinicznej. Wstepne badania nad ekspresja genéw na liniach
komaérkowych nowotworu stercza [26] wskazuja, ze niska
ekspresja genu DAB2IP jest zwigzana ze zwiekszong opor-
noscia na promieniowanie jonizujace. Ta zwiekszona opor-
nos¢ w komérkach nowotworowych pozbawionych ekspresji
genu DAB2IP jest gtéwnie zwigzana z szybsza naprawa kine-
tycznych uszkodzen obu nici DNA (double-strand breaks —
DSB). Te wstepne badania sa na tyle obiecujace, ze identy-
fikacja pacjenta z niska ekspresja genu DAB2IP moze by¢
pomocna przy wyborze alternatywnej metody leczenia.

Innym przyktadem klinicznego zastosowania informacji
genetycznej jest skojarzone leczenie radiochemioterapia
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Ryc. 1. Schemat data-miningu w medycynie personalizowanej. Gérny panel: puzzle przedstawiajg zbiory informacji i przyktady korela-
cji miedzy poszczegélnymi czynnikami/zbiorami. Srodkowy panel: eksploracja informacji z publikacji, danych szpitala oraz Systemu
Informacji Medycznej (SIM) czy Elektronicznego Rekordu Pacjenta (Electronic Health Record — EHR). Dolny panel: informacja dla leka-

rza jako wynik eksploracji danych

Fig. 1. Data-mining in personalized medicine. Top panel: the puzzles represent information sets and examples of correlations between
particular factors/sets. Middle panel: data-mining of published information, hospital data and Medical Information System (SIM) or
Electronic Health Record (EHR). Bottom panel: information for physician, obtained through data-mining

temozolomidem pacjentéw z glejakiem wielopostaciowym,
ktére pozwala zwiekszy¢ prawdopodobienstwo 2-letniego
przezycia u chorych z hipermetylacja promotora genu odpo-
wiedzialnego za synteze enzymu naprawczego MGMT
(06-methyl-guanine-DNA-methyltransferase) [27, 28].

Projektowanie nowoczesnego, indywidualnego leczenia
dla konkretnego pacjenta w radioterapii mogtoby sie opie-
ra¢ na wykorzystaniu nowych technologii informatycznych
i analizie danych data-miningu, genetycznych, klinicznych,
fizycznych czy text-miningu zebranych réwniez z publikacji
dotyczacych radioterapii.

Nie tylko genomika i transkryptomika rozkwita w medy-
cynie personalizowanej. Réwniez dzieki proteomice zmie-
nita sie diagnoza i leczenie niedrobnokomérkowego raka
ptuca (NSCLC), w ktérego leczeniu skutecznosc chemiote-
rapii wynosita ponizej 30%. Taguchi i wsp. wykazali przej-
rzysta klasyfikacje pacjentéw z NSCLC z dobrymi i stabymi
wynikami leczenia inhibitorem kinazy tyrozynowej recep-

tora dla naskdrkowego czynnika wzrostu (tyrosine kinase
inhibitors-TK|-treatment — EGFR). Dlatego tez ten algorytm
moze wspomagac wstepna selekcje stosownej subgrupy
pacjentéw z NSCLC do leczenia z uzyciem EGFR-TKI [29].
Epigenom jest definiowany jako system regulujacy eks-
presje genu, znajdujacy sie poza DNA [30]. Przyktadowg zmia-
na w ekspresji genodw, ktéra bezposrednio nie ma wptywu
na sekwencje DNA, jest metylacja DNA. Zastosowanie epi-
genetyki w medycynie personalizowanej bazuje na bada-
niach hipometylacji i hipermetylacji w komérkach nowo-
tworowych [31]. Hipometylacja genomowego DNA prowadzi
do niestabilnosci genetycznej. Podobnie nieprawidtowa hiper-
metylacja promotoréw prowadzi do dezaktywacji genéw
supresorowych. Przyktadem zastosowania epigenetyki
w medycynie personalizowanej jest metylacja promotora
TP16 w slinie palaczy, ktéra moze by¢ zidentyfikowana do
3 lat wczesniej niz rozpoznanie raka ptaskonabtonkowego
(squamous cell carcinoma) w diagnostyce klinicznej [32].
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Ryc. 2. Przysztos¢ medycyny personalizowanej: wizja czy prawdziwy scenariusz? Populacja komérek nowotworowych zostanie okreslo-
na pod wzgledem genetycznym, epigenetycznym, transkrypcji oraz translacji, metabolitéw, struktury i funkcji biatek. Data-mining
okresli fenotyp oraz cechy wspoélne wszystkich badanych komérek nowotworowych danego chorego. Nastepnie data-mining wykorzy-
sta wszystkie dane do stworzenia terapii ,,uszytej na miare” pacjenta: na podstawie dodatkowych danych klinicznych podpowie tera-
pie X, ktéra moze by¢ dodatkowo uzupetniona terapig A lub terapia B. Rycina zaadaptowana z artykutu [18]

Fig. 2. Future of personalized medicine: vision or realistic scenario? Many neoplastic cells are determined in terms of genetic, epigenetic,
transcriptional and translational properties, as well as the structure and function of the proteins and metabolites. Data-mining will spe-
cify the phenotype and common characteristics of all neoplastic cells in the patient. Afterwards, the data-mining will use all the data to
develop a tailored therapy for the patient: on the basis of additional clinical information it will suggest therapy X, which may be supple-

mented with therapy A or B. Figure adapted from [18]

Metylacja promotora genu TP16 zostata zaproponowana jako
marker wczesnego wykrywania raka ptuc i rowniez w prze-
siewowych badaniach profilaktycznych [33].

Nalezy jednak pamietac, ze opisywanie medycyny per-
sonalizowanej tylko i wytacznie jako terapii celowanej czy
terapii z indywidualnym dawkowaniem leku, jest zbytnim
uproszczeniem. Wszechstronna wiedza dotyczaca genomu,
epigenomu, transkryptomu, proteomu i metabolizmu pacjen-
ta, utatwi lekarzom zindywidualizowana profilaktyke, dia-
gnostyke, leczenie oraz monitorowanie choroby (ryc. 1.).

Podsumowanie

Nowe technologie, jakimi s3: data-mining i techniki
»wysoko wydajnych technologii” gromadzenia danych,
otwierajg drzwi w kierunku medycyny personalizowanej,
pozwalajac na diagnoze oraz planowanie leczenia na pozio-
mie molekularnym, specyficznym dla kazdego chorego.
Wysoko wydajne technologie sg doskonatym zrédtem infor-
macji do personalizowanej medycyny. Dlatego tez istnieje
potrzeba wspoétpracy miedzy onkologami, radiologami, gene-
tykami, biologami molekularnymi, biotechnologami, far-
makologami, patomorfologami i bioinformatykami oraz spe-
cjalistami od data-miningu, aby zawezi¢ grupe badana,
wykonaé badania z wykorzystaniem wysoko wydajnych
technologii razem z bioinformatyczng analizg danych,
wyszukac korelacje, wykorzystujac data-mining i wprowa-
dzi¢ badania do diagnostyki lub postepowania klinicznego
badz wyznaczy¢ kierunki dalszych badan klinicznych.

Preferowana infrastruktura w medycynie personalizo-
wanej pozwalataby lekarzowi na tatwy dostep do komplet-

nych danych pacjenta, zawierajacych informacje kliniczne,
fizyczne i molekularne, jak rowniez notatek lekarzy z obser-
wacji klinicznych. Dzieki dobrej elektronicznej bazie danych,
eksploracja danych pacjenta i poréwnanie tych wynikéw
z aktualnym stanem wiedzy pozwoli na okreslenie nowych
korelacji w celu zindywidualizowanej diagnozy, leczenia i lep-
szego monitorowania choroby (ryc. 1.). Idealnym rozwigza-
niem w onkologii bytoby pobranie materiatu komérkowe-
go od pacjenta i okreslenie profilu molekularnego dla
réznych populacji komérek nowotworowych (ryc. 2.).

Dysponujac informacjami o wspélnych cechach z posz-
czegoblnych genomaow, epigenomaow, transkryptomow, pro-
teoméw i metabolizmu, mozna by stworzy¢, przy uzyciu
metod drazenia danych (data-mining), najlepsze, indywi-
dualne leczenie, ktére w zaleznosci od fenotypu pacjenta
oraz jego danych fizycznych, klinicznych i demograficznych,
mozna by uzupetni¢ czy dodatkowo zmodyfikowac, rowniez
korzystajgc z metod data-miningu (ryc. 2.).

Czy to jest wizja czy prawdziwy scenariusz? Wydaje sie
mozliwe, aby w niedalekiej przysztosci, lekarz klinicysta
ordynowat pacjentom leczenie, bazujac na unikanej infor-
macji molekularnej i data-miningu.
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