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Rezumat.
Strategia contemporană a medicinei mondiale este nu numai medicina personalizată bazată pe dovezi, pe profilul bol-

navului, dar pe genotip, fenotip, tipul de metabolism și a factorilor de mediu. Vom putea vorbi că medicina de precizie va 
fi medicina viitorului. Vom avea posibil și știința – nanogenomica medicală. Asta va fi reforma de tratament a medicinei 
umane.

Cuvinte cheie: medicina personalizată, medicina de precizie, genom, cromozom, ADN, medicina genomică, nano-
genomica medicală, farmacogenomica.

Summary. Molecular biology and genomics - the basis of health and the future of precision medicine.
The contemporary strategy of world medicine is not only personalized medicine based on evidence, on the patient’s 

profile, but genotype, phenotype, type of metabolism, and environmental factors. We can say that precision medicine will 
be the medicine of the future. We will also have science - medical nanogenomics. This will be the treatment reform of 
human medicine.

Key-words: personalized medicine, precision medicine, genome, chromosome, DNA, genomic medicine, medical 
nanogenomics, pharmacogenomics.

Резюме. Молекулярная и геномная биология – основа здоровья и будущее точной медицины.
Современная стратегия мировой медицины – это не только персонализированная медицина, основанная на 

доказательствах, на профиле пациента, но и на генотипе, фенотипе, типе метаболизма и факторах окружающей 
среды. Можно сказать, что точная медицина станет медициной будущего. Также будет наука – медицинская нано-
геномика. Это будет лечебная реформа медицины человека.

Ключевые слова: персонализированная медицина, точная медицина, геном, хромосома, ДНК, геномная ме-
дицина, медицинская наногеномика, фармакогеномика.

Introducere. Strategia contemporană de refor-
mare a medicinei este implementarea biologiei mo-
leculare în medicina genomică. Concepțiile și teh-
nologiile biologiei moleculare va schimba concepția 
actuală despre boală și argumentarea unor mecanisme 
noi la nivel de genom. Cunoașterea acestor mecanis-
me moleculare de către specialiștii în medicină va 
contribui la creșterea capacității lor de a trata cu pre-
cizie în baza genotipului și fenotipurilor moleculare 
ale pacienților. Medicina genomică va pune bazele 
medicinei personalizate, de precizie aceasta având pe 
primul plan: „individul bolnav” și nu „boala”. Astfel, 
medicina personalizată adaptează și optimizează fur-
nizarea de servicii medicale la profil genetic al unui 
pacient și le ajustează la necesitățile sale individuale. 
Medicina genomică va permite în consecință medi-
cului să decidă precis cea mai adecvată conduită de 
acțiune pentru un anumit pacient. Serviciul medical 
va implica, în consecință mai multe etape – detectarea 
precoce a bolii și diagnosticul ei specific; stabilirea 
mai precisă a progresiei și severității bolii, precum 
și prognosticul pacientului; alegerea terapiei optime 

pentru bolnav, considerând predicția farmacogenomi-
că și prevenirea unor reacții adverse și monitorizarea 
tratamentului.

Fiecare om, evident și bolnav are identitatea sa 
biologică. Identitatea și individualismul omului este 
determinat de genom, stocat pe 23 perechi de cromo-
zomi, (22 perechi – autozomali și ultima sexuală), 3 
miliarde de perechi de baze de ADN. Genomul uman 
conține 23000 de gene codificate. 

Fiecare individ, bolnav are propriile sale variații 
unice ale genomului uman, datorită combinației de 
variații genetice, fenotipice și influenței mediului. Nu 
toate aceste variații ale genomului afectează starea lor 
de sănătate, dar s-ar putea manifesta prin diferite răs-
punsuri individuale la tratament și la medicamente. În 
ultimul timp au apărut discuții în ce privește medicina 
genomică și cea personalizată. În medicina genomică, 
informațiile despre genom și derivații acestora sunt 
utilizate pentru a ghida luarea deciziilor medicale. 
Medicina genomică este o componentă cheie a medi-
cinei personalizate, care este un domeniu de asistență 
medicală care avansează, bazat pe informațiile clini-
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ce, genetice, genomice și de mediu unice ale fiecărei 
persoane [10].

Genomul poate oferi informații bazate pe ADN 
pentru boala complexă, indicații moleculare pentru 
diagnosticul și prognosticul bolii, de exemplu cance-
rul, terapia ghidată de genom, selecția dozei și multe 
altele pentru tratament. Acest lucru se resimte în dez-
voltarea tehnologică, care va determina luarea deci-
ziilor [10]. Acum este posibil să fie examinat între-
gul genom al unei persoane pentru a evalua predicția 
individualizată a riscurilor și deciziile de tratament. 
Astfel, boala poate fi acum caracterizată prin schim-
bări moleculare pentru a dezvolta consecințe semnifi-
cative pentru pacienți dar și pentru a elucida mecanis-
me pe baza datelor la nivelul genomului [10].

Medicina personalizată este un domeniu care este 
bazat pe informațiile clinice, genetice, genomice și de 
mediu unice ale fiecărei persoane. Asistența medicală 
cu medicamente personale ar putea integra și coor-
dona abordarea bazată pe dovezi pentru pacient în 
mod individual. Medicina personalizată are nevoie de 
echipe multidisciplinare pentru a-și atinge scopul de 
a promova prevenirea, diagnosticarea și tratamentul 
maladiilor. Prin medicina genomică, medicina perso-
nalizată ar putea înțelege căile moleculare ale bolii, 
prin urmare strategii optime de îngrijire a sănătății ar 
putea fi stabilite în cea mai timpurie etapă, iar asisten-
ța medicală optimă ar putea fi atinsă pentru rezultate 
mai bune pentru fiecare individ, incluzând tratamen-
te, tipuri de medicamente și doze [10]. Medicina per-
sonalizată, denumită și medicină individualizată sau 
de precizie, este practica adaptării tratamentului me-
dical la caracteristicile individuale ale fiecărui pacient 
[7, 26]. Atât medicii, cât și pacienții se așteaptă foarte 
mult ca acest enorm potențial medical personalizat să 
ofere rezultate clinice mai bune, îndepărtându-se de 
o abordare unică pentru toate strategiile de tratament, 
de care să beneficieze fiecare persoană [5].

Fiziologia umană este complexă. Există unele ca-
zuri în care simptomele pacientului nu pot fi stabilite 
sau clinicienii nu pot aduna suficiente date pentru a 
decide, iar acestea au condus la o presupunere ine-
rentă practicii, care reduce strategiile de tratament. 
Contribuitorul important la această complexitate este 
genetica. Deși prezintă un set similar de simptome, 
variante genetice distincte, determină și răspunsuri 
diferite la tratamente. Fără un mecanism, care să de-
termine cauza genetică care stă la baza unor simpto-
me, s-ar putea să nu fie posibil să se determine care 
tratament va fi cel mai eficient [19].

Scopul medicinei de precizie este de a permite 
medicilor să prezică rapid, eficient și cu precizie cel 
mai adecvat program de tratament pentru un pacient. 
Pentru a realiza acest lucru, clinicienilor li se va oferi 

instrumente și tehnologii pentru tehnologia informa-
ției, care sunt compatibile cu fluxul lor de lucru clinic 
pentru a fi utilizate în mediul modern de tratament. 
Aceste mecanisme vor ajuta la simplificarea proce-
sului de gestionare a complexității biologice extreme 
care stă la baza bolii umane [3].

Laboratoarele clinice cu sistemele lor de informa-
ții facilitează consolidarea interpretărilor în rapoarte 
și alerte, iar rezultatele aplicate cu ajutorul fișelor 
medicale electronice și a sistemelor asociate, atât 
atunci când sunt primite, cât și pe măsură ce starea 
pacientului și cunoașterea variantelor clinice evolu-
ează. Infrastructura cu care se confruntă pacientul 
oferă persoanelor acces la datele lor genetice și, dacă 
este cazul, capacitatea de a decide modul în care ar 
trebui utilizate, inclusiv dacă vor participa la cerceta-
re. În prezent, o mare parte din această infrastructură 
se află într-un stadiu incipient de dezvoltare. Totuși, 
infrastructura medicinei de precizie începe să apară 
în unele țări.

Rolul pacienților în susținerea medicinei de pre-
cizie este de asemenea important. Medicamentul de 
precizie poate fi adaptat la alcătuirea genetică unică 
a fiecărui pacient, prin colectarea a cât mai multă in-
formație posibilă de la fiecare pacient individual [3]. 
Clinicienii joacă de obicei un rol în tratamentul pa-
cienților, astfel de teste pentru aceștia [19]. Pacienții 
obțin un număr mare de rezultate genetice pe parcur-
sul tratamentului lor [3].

Clinicienii au acces la informațiile genetice ale 
pacienților prin teste. Testele au două componente: o 
componentă tehnică, care se concentrează pe identi-
ficarea variantelor prezente la pacient, și o compo-
nentă interpretativă în care sunt evaluate implicații-
le variantelor identificate. În majoritatea scenariilor, 
testarea genetică este efectuată pentru a determina 
fie cauza unei indicații specifice, fie cel mai adecvat 
tratament [11]. Secvențele genomului și exomului 
pot fi obținute și stocate, reutilizate pentru evaluări 
multiple efectuate în timp chiar înainte de boală, deci 
pot fi interpretate și reinterpretate pe măsură ce apare 
necesitatea.

Tehnologiile informației genetice vor servi drept 
poarta de acces a medicului către toate informațiile 
pacientului, inclusiv date genetice. Informațiile tre-
buie organizate și afișate într-un mod care să se inte-
greze cu cele ale medicului, ce vor facilita concluziile 
de diagnostic și tratament. La fel și sistemele conexe 
vor oferi clinicienilor asistență electronică pentru de-
cizii clinice [3].

Laboratoarele clinice ca nucleu al procesului 
interpretativ furnizează fie dovezi pentru variante 
individuale, cât și raportul la nivel de caz cu toate 
variantele potențial relevante în contextul prezentă-
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rii pacientului. Noi variante adesea găsite în timpul 
efectuării secvențierii genomului, care trebuie apoi 
evaluate. Multe variante stabilite trebuie evaluate ca 
o nouă creștere a cunoștințelor. Laboratoarele și cli-
nicienii împărtășesc evaluarea la nivel de variantă și 
genă pentru a crește calitatea și eficiența procesului 
de evaluare a variantei genomice.

Una dintre marile provocări pentru medicina se-
colului XXI este de a oferi terapii eficiente, adaptate 
la biologia exactă sau starea biologică a unui bolnav, 
pentru a permite soluții personalizate de asistență 
medicală. În mod ideal, înainte de începerea terapiei, 
aceasta ar implica un pacient care să evalueze siste-
mul și să ofere clinicienilor medicamentul și doza co-
rectă a individului sau intervenția. Acest concept de 
evaluare abordat pe stratificarea pacienților, în mod 
obișnuit în funcție de unele trăsături genetice, trebuie 
să fie sub-clasificat la caracteristicile biologice mo-
delate în raport cu rezultatul. Această stratificare va 
fi aplicată pentru terapia personală cu un model de 
siguranță și eficacitate a medicamentelor, precum și 
pentru asistența medicală generală care implică o nu-
triție optimizată și un management al stilului de viață.

Variantele genetice prezise pentru a perturba grav 
genele care codifică proteinele, cunoscute colectiv ca 
variante de pierdere a funcției, prezintă un interes ști-
ințific și clinic considerabil [13]. Proteinele formează 
țesătura structurală a celulelor și stau la baza tuturor 
proceselor metabolice și mecanismelor de regla-
re. Proprietățile proteinelor, incluzând nivelurile de 
abundență, interacțiunile proteine-proteine, modifică-
rile post-translaționale, modelele de localizare subce-
lulară și ratele de sinteză și degradare a proteinelor, 
sunt toate foarte dinamice și se pot schimba rapid pe 
parcursul proceselor biologice, cum ar fi proliferarea 
celulară, migrația celulară, endocitoza și dezvoltare. 
Prin urmare, înțelegerea relațiilor structură–funcție a 
proteinelor în biologia celulară nu necesită doar iden-
tificarea proteinelor, ci și analiza detaliată a proprie-
tăților proteinelor care constituie dimensiunile prote-
omului [17].

Mai multe studii în procesele celulare au impli-
cat analiza multidimensională a proprietăților prote-
inelor pentru a înțelege mai bine biologia celulară și 
a țesuturilor. Multe dintre acestea au fost ajutate de 
evoluțiile analizei bazate pe spectrometrie de masă, 
permițând o sensibilitate mai mare și un interval di-
namic mai mare de cuantificare [2, 4, 21, 27]. În plus, 
în ultimul deceniu, fracționarea biochimică și biolo-
gică a celulelor, cum ar fi cromatografia sau separă-
rile bazate pe centrifugare au crescut în eficiență și 
rezoluție. Astfel, separările multiple pot fi acum mai 
ușor combinate pentru analiza secvențială proteomi-
dă multidimensională [17].

Proteomica bazată pe spectrometria de masă a fost 
dezvoltată acum pentru a permite măsurarea multiple-
lor proprietăți ale a mii de proteine, inclusiv abunden-
ța lor, expresia izoformei, rata de rotație, localizarea 
subcelulară, modificările și interacțiunile post-tradiți-
onale și se va completa cu noi analize de date, instru-
mente de integrare și vizualizare, precum și resurse 
de partajare a datelor. Împreună, aceste progrese în 
analiza multidimensională a proteomei transformă 
înțelegerea noastră asupra diferitelor procese celulare 
și fiziologice [12]. Acest lucru nu va fi important doar 
pentru a amplifica înțelegerea noastră asupra fiziolo-
giei și reglării celulare de bază, ci și pentru progresele 
viitoare în medicină și medicamente.

Asistența medicală personalizată și epidemiolo-
gia moleculară sunt, astfel, efectiv două fețe ale ace-
leiași monede de biologie a sistemelor, diferențele 
esențiale sunt în ceea ce privește tipul de puncte me-
dicale sau rezultatele care urmează să fie modelate. 
Metabolomica oferă o abordare practică pentru măsu-
rarea metaboliților care se leagă direct de activitatea 
întregului sistem, iar profilurile metabolice sunt de-
terminate atât de factorii genetici gazdă, cât și de fac-
torii de mediu. Deoarece metabolomica permite pro-
filarea unui număr mult mai mare de metaboliți decât 
sunt acoperiți în prezent în tehnicile clinice standard 
de laborator și acoperirea cuprinzătoare a proceselor 
biologice și a căilor metabolice va servi ca obiectiv 
esențial pentru medicina de precizie [6]. Metabolomi-
ca se prezintă ca o combinație de rezultate din diferite 
metode analitice, evoluează rapid, urmărește o mă-
surare ideală a tuturor metaboliților endogeni dintr-o 
celulă sau fluid corporal și oferă o citire funcțională a 
stării fiziologice a corpului uman [9, 17]. Hemostaza 
lipidelor cheie, a carbohidraților sau a aminoacizilor 
se poate modifica datorită variantelor genetice. Impli-
carea lor direct în modificarea conversiei metabolice 
nu este de așteptat doar să afișeze dimensiuni de efect 
mult mai mari, dar se așteaptă să ofere acces la con-
textul biochimic al acestor variații, în special atunci 
când sunt în cauză genele care codifică enzimele [9]. 
Acum, metabolomica este pe nivel de rafinament 
tehnologic și încă stabilim ceea ce constituie de fapt 
metabolomul uman, în timp ce așteptarea identificării 
de molecule mici în corpul uman depășește 19 000 
[30]. Acest număr include nu numai metaboliții le-
gați direct de activitățile enzimatice endogene codate 
de genomul uman, dar și cele derivate din alimente, 
medicamente, microbiota care locuiește în corp și din 
mediu. Dependența noastră de dietă ca sursă pentru 
nouă din cei 20 de aminoacizi pentru care există co-
doni în genomul uman, dar nu există o cale biosin-
tetică endogenă ce este important să se țină cont de 
metaboliții exogeni asupra metabolismului [6].
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Descoperirea unor markeri specifici pentru boli 
și farmacodinamică a medicamentelor, precum și a 
profilurilor de metaboliți, în raport cu mediul extern 
și riscul de boală ar putea spori potențialul medicinei 
de precizie. Tehnologiile metabolomice actuale pot 
permite descoperirea și validarea mai rapidă a indi-
catorilor metabolici ai bolii. Tehnicile utilizate în me-
tabolomică, cum ar fi cromatografia lichidă – spectro-
metria de masă, pot măsura în mod obișnuit zeci până 
la sute de metaboliți cu o precizie excelentă și sunt 
potrivite pentru studii de descoperire în cohorte uma-
ne. Încrederea vine din experiența cu aplicații recente 
pentru a găsi indicatori metabolici precoce ai bolii în 
cohorte longitudinale cu ani înainte ca simptomele să 
fie clinice evidente: cancer pancreatic [15], diabet de 
tip 2 [20, 28, 29], tulburarea de memorie [14] și multe 
alte afecțiuni. Multe studii metabolice oferă o viziu-
ne nouă despre relația dintre dietă și boli, provoacă o 
muncă aplicată, cum ar fi observarea asocierii dintre 
aminoacizii cu lanț ramificat crescut și obezitatea la 
rezistența la insulină [16] etc.

În literatura de specialitate se vorbește despre fe-
notiparea umană. O anomalie fenotipică este definită 
în mediile medicale ca o abatere de la morfologia, 
fiziologia sau comportamentul normal, iar fenotipa-
rea bună este o piatră de temelie a muncii zilnice a 
medicului, și metabolomica determină o schimbare 
de paradigmă în cercetarea traducerii și îngrijirea cli-
nică. Medicii și pacienții vor permite în viitor accesul 
la date la scară largă pentru a-i ajuta să stratifice și să 
îmbunătățească tratamentele medicale. Furnizarea de 
informații corecte și actualizate cu o descriere fenoti-
pică suficient de detaliată și exactă va sprijini cea mai 
bună selecție a tratamentului [8, 23].

Termenul „fenotip” utilizat în context medical se 
referă la o anumită abatere de la morfologia, fizio-
logia sau comportamentul normal. Această analiză a 
fenotipului are un rol cheie atât în   practica clinică și 
medicală, cât și în cercetare, dar aceste descrieri din 
notele clinice sau publicațiile medicale au fost adesea 
imprecise. Fenotiparea profundă poate fi definită ca o 
analiză precisă și cuprinzătoare a anomaliilor fenoti-
pice în cazul în care se efectuează o evaluare indivi-
duală pentru componentele detaliate ale observării și 
descrierii fenotipului [24].

International Standards for Cytogenomic Arrays 
Consortium a promovat standarde pentru analiza și 
fenotipuri de microarrays cromozomiale și a colec-
tat în prezent date cu privire la peste 28 500 de in-
vestigații cu matrice citogenomică [22] și este astfel 
unul dintre primele exemple ale unui proiect privind 
fenomenul uman care acoperă un domeniu specific 
de medicină genetică. Proiectul genomului personal 
a avut ca scop implicarea a 100 000 de participanți 

publici, semnați de consimțământul informat, pentru 
a împărtăși secvența lor de genom și câteva informații 
personale și fenotipice. Aici, este prezentat un proiect 
prototip care implică fenotiparea metabolomică cu-
plat cu analiza țintită a unui set de gene despre care 
se știe că sunt implicate în tulburări metabolice [25].

Fenotiparea profundă este realizată în general în 
așa fel încât să fie accesibilă din punct de vedere com-
puterizat. Folosind stratificarea bazei biologice comu-
ne, medicina de precizie intenționează să reconcilieze 
cele mai bune îngrijiri disponibile în subclasele bolii. 
Aceste descoperiri cuprinzătoare și transpunerea lor 
în îngrijirea clinică au nevoie în mod critic de resurse 
de calcul pentru a captura, stoca și schimba date fe-
notipice profunde. Va fi necesar un algoritm sofisticat 
pentru a integra aceste date profunde ale fenotipului 
cu variația genomică și informații clinice suplimen-
tare [24].

Exploatarea progreselor științifice continue în ge-
nomică, biologia moleculară și tehnologiile medicale 
pentru a detecta și clasifica bolile mai obiectiv se află 
în centrul medicinei stratificate. Multe rapoarte apli-
că termenul de „stratificare” pentru a descrie această 
subclasificare moleculară a bolii și a susceptibilității 
bolii pe baza atât a biomarkerilor, cât și a descrierilor 
fenotipice. A fost crucial să reținem că această strati-
ficare nu se limitează la tehnologiile moleculare. Pro-
gresele actuale și viitoare în aceste domenii conduc la 
o creștere a eficienței și preciziei consumului de dro-
guri, selectarea dozelor și descoperirea și dezvoltarea 
diagnosticului [1].

După decenii de explorare, au fost identificate 
aproximativ 20 de gene ale variațiilor moștenite 
care implică aproximativ 80 de medicamente și care 
pot fi acționate în clinică. Unele variante genetice 
dobândite somatic direcționează alegerea medica-
mentelor anticanceroase „țintite” pentru pacienții 
individuali. Accentul eforturilor actuale pentru o 
abordare adecvată se deplasează de la descoperire 
la implementarea unei strategii bazate pe dovezi 
pentru a îmbunătăți utilizarea medicamentelor, ofe-
rind astfel o piatră de temelie pentru medicina de 
precizie [18]. Farmacogenomica se concentrează pe 
identificarea variantelor genetice care influențează 
efectele medicamentelor, de obicei prin modificări 
ale farmacocineticii, adică modul în care medica-
mentul este absorbit, distribuit, metabolizat sau 
eliminat sau farmacodinamică, prin modificarea 
țintei sale sau prin perturbarea căilor biologice care 
modelează sensibilitatea pacientului la efectele sale 
farmacologice. Cele mai multe variații genetice fie 
moștenite de la părinți, fie modificate de novo iden-
tificate în ADN-ul germinal și modifică funcția pro-
duselor genetice. În mod diferit, în cazul canceru-
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lui, răspunsul pacientului la tratament a fost afectat 
atât de variantele moștenite, cât și de cele dobândite 
somatic. În bolile infecțioase, variația genetică poa-
te afecta sensibilitatea unui agent patogen la medi-
camentele antimicrobiene. Tehnologia de interoga-
re a genomului pentru abordări analitice a avansat, 
ducând la evoluția unui model de descoperire de la 
studiile genetice candidate la o nouă constatare a 
analizelor agnostice la nivelul genomului în popu-
lația de pacienți cu fenotipuri specifice de răspuns 
la medicamente, de exemplu, toxicitatea sau efec-
tele farmacologice dorite. De fapt, tehnologiile de 
interogare a genomului sunt în prezent suficient de 
robuste, ceea ce face mai dificilă definirea fenotipu-
lui de răspuns la medicament în cercetarea farma-
cogenomică. Odată ce o relație farmacogenomică a 
fost descoperită și validată, există multe obstacole 
în calea transpunerii acesteia în practică clinică. 
O astfel de traducere necesită o terapie alternativă 
eficientă, disponibilă pentru cei cu genotipuri „cu 
risc ridicat”, precum și îmbunătățiri ale sistemelor 
de îngrijire a sănătății, abordări structurate pentru a 
ghida prescrierea și implementarea sistemelor elec-
tronice de la punctul de îngrijire susținerea decizii-
lor clinice, pentru a face posibilă utilizarea genetică 
în mod adecvat pentru a ghida prescrierea medica-
mentelor [18].

Concluzii
Actualmente, în condițiile pandemiei COVID-19, 

a tehnologiilor informaționale, a nanotehnologiilor 
medicale, Omenirea și Societatea conștientizează că 
Sănătatea este Valoarea supremă a Omului. Totodată, 
Știința medicală caută noi oportunități pentru majora-
rea eficacității și eficienței tratamentului maladiilor și 
reîntoarcerea bolnavilor în starea de Sănătate. Trata-
mentele bolnavilor sunt concepute pentru o maladie 
la fel, cu o abordare unică, prin Protocoale clinice, 
ce nu include individualismul bolnavului, și neavând 
eficacitate în mare parte din ele. 

În condițiile medicinei de precizie, tratamentul 
se va transpune de la tratamentul bolii la tratamentul 
bolnavului, individualizat, specificului genomului și 
fenotipului, stilului de viață al lui, de la profilul bolii 
la profilul bolnavului, de la stabilirea diagnosticului 
clinico-instrumental la diagnosticul clinico-instru-
mental, imagistic și molecular-genetic de precizie.

Medicina Viitorului – medicina genomică, de pre-
cizie, care va pune accentul pe cunoașterea bolnavu-
lui, care va folosi soluții tehnice și medico-genetice, 
bazate pe profil individualizat. Medicina de precizie 
va avea un model medical, la baza căruia va fi ca-
racteristicile individuale – profil genetic, molecular, 
instrumental, imagistic și concomitent a genomului, 
fenotipului și modului de viață a bolnavului.

Asistența medicală și tratamentul vor fi centrate 
pe pacient, personificat, genomic și farmacogenomic. 
Tratamentul va fi bazat pe evaluarea metabolismului, 
a identității biologice, genomice și fenotipice. Con-
cepția tratamentului genomico-funcțional, fenotipic 
și de mediu, va fi necesar de mediatizat, de informat 
populația Țării și în special cadrele medicale.

Asigurarea medicinei genomice, de precizie, in-
dividuală, după trecerea în istorie a medicinei pater-
naliste, a celei bazate pe Protocoale clinice, a celei 
bazate pe dovezi, va fi implementată prin biologia 
moleculară și genetică, vor fi implementate în viitor 
genomica funcțională, farmacogenetica, nanoteh-
nogenomica, ingineria genetică și altele. Dar pînă 
atunci trebuie să învățăm, să realizăm, să implemen-
tăm și să pregătim atât opinia publică, populația, cât 
și pe noi înșine, lucrătorii medicali. Sunt necesare 
argumentări atât științifice cât și de asigurare eco-
nomico-socială, financiară, adaptarea și implemen-
tarea unui Caiet de Sarcini cu planurile și respon-
sabilitățile de realizare la nivel național și regional, 
la nivel de ramură, dar și la cel personal, individual, 
genetic și fenotipic.

E posibil apariția unei noi științe „nanogenomica 
medicală” în tratamentul maladiilor.
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