
PREFAZIONE

In qualità di docenti sappiamo che l’insegnamento delle scienze è in conti-
nua evoluzione. La semplice trasmissione delle nozioni non comporta che 
uno studente sia scientificamente preparato. Questa, che in precedenza era 
solo una percezione, ora è confermata da molti studi. Gli studenti di scienze 
hanno bisogno di molto di più: una consapevolezza di che cosa sia la scienza 
e del modo in cui opera, una chiara presentazione dei concetti chiave che va-
da oltre la semplice ripetizione dei dettagli, una visione articolata dei princi-
pi filosofici alla base della disciplina scientifica, esercizi che richiedano l’ana-

lisi di dati reali e il riconoscimento del contributo del-
la scienza al benessere del genere umano. In qualità di 
educatori scientifici siamo sollecitati da queste sfide, e 
al tempo stesso ci troviamo di fronte a un numero cre-
scente di studenti e a una riduzione delle risorse. Come 
si può fare di più, avendo di meno?

I libri di testo hanno un ruolo importante in questo 
contesto. Un buon libro di testo oggi deve essere più che 
una semplice guida che raccoglie le informazioni relati-
ve a una disciplina. Per un insegnante un libro di testo 
deve organizzare le informazioni, includere strumen-
ti di valutazione e fornire i mezzi che aiutino a rende-
re viva una disciplina. Per gli studenti un libro di testo 
deve collegare la scienza all’esperienza di tutti i giorni, 
evidenziare i concetti chiave e mostrare il processo che 
ha portato a questi importanti concetti.

Questo libro è nato dopo un  incontro nella Napa Val-
ley nel gennaio del 2006. Fin dall’inizio ci prefiggemmo 
obiettivi ambiziosi per dare una risposta alle sfide im-
portanti che incontriamo come insegnanti.

Gli studenti vedono la scienza come un insieme di 
fatti invece che come una continua e impegnativa 
attività. I biologi molecolari hanno molte grandi sto-
rie da raccontare. Abbiamo voluto dare un’idea dell’en-
tusiasmo che è il propellente della biologia molecolare 
moderna, e della vera e propria meraviglia che si prova 
quando vengono rivelati i meccanismi di un nuovo pro-
cesso biologico. Questo tema è affrontato nel primo ca-
pitolo, per lo più dedicato a un’introduzione sul meto-
do scientifico. Ogni capitolo inizia con Il momento della 
scoperta, che riporta le descrizioni che i  ricercatori stessi  
danno di un momento memorabile della loro carriera. 

Ogni capitolo termina con la sezione Come è stato scoperto in cui si racconta-
no i  percorsi, spesso complessi, verso nuove conoscenze. Altri aneddoti su-
gli scienziati all’opera sono nel testo e negli Approfondimenti. Quando gli stu-
denti leggeranno queste pagine, i laboratori e le persone che stanno dietro le 
scoperte sembreranno più vicini.

2 Il momento della scoperta
Le svolte scientifiche rappresentano l’eccitante culmine di 
un enorme lavoro. Ogni capitolo si apre con la descrizione di 
un’importante scoperta in biologia molecolare, raccontata 
dallo scienziato protagonista di quella scoperta. Gli scienziati 
presentati nel Momento della scoperta sono: Norm Arnheim, 
Bonnie Bassler, Steve Benner, James Berger, Carlos Bustamante, 
Jamie Cate, Joe DeRisi, Myron Goodman, Lin He, Tracy Johnson, 
Melissa Jurica, Judith Kimble, Judith Klinman, Robert Lehman, 
Tim Lohman, Steve Mayo, Harry Noller, Lorraine Symington, Jack 
Szostak, Robert Tjian, Jonathan Widom e Wei Yang.
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Gli studenti spesso vedono la scienza come una 
storia conclusa con un copione elementare. I risul-
tati sperimentali possono portare i ricercatori in dire-
zioni inaspettate. Un esperimento progettato per veri-
ficare un’ipotesi può portare ad analizzare qualcosa di 
molto diverso. Saper analizzare i dati reali è una capa-
cità fondamentale che ogni studente di materie scien-
tifiche deve affinare. Abbiamo cercato di venire incon-
tro a questa necessità in modo sistematico. Ogni capi-
tolo di questo libro presenta un insieme di problemi da 
risolvere e, tra questi, almeno uno richiede l’analisi di 
dati ricavati dalla letteratura scientifica. Molti proble-
mi sono comuni alle scoperte riferite nelle sezioni Co-
me è stato scoperto. Ogni capitolo termina con una se-

zione di Domande in attesa di una risposta, che forniscono esempi delle con-
tinue sfide che restano aperte.

¤ Come è stato scoperto
Ciascun capitolo termina con una sezione dal titolo  Come è 
stato scoperto che combina le affascinanti storie della ricerca e 
dei ricercatori con i dati sperimentali  che gli studenti devono  
analizzare.

 Problemi alla fine di ogni capitolo ^
Un’ampia serie di problemi alla fine di ogni capitolo dà agli 
studenti l’opportunità di ragionare e lavorare sui concetti più 
importanti del capitolo. La sezione termina con un Problema di 
analisi dei dati che permette agli studenti di interpretare dati di 
ricerca reali. Le soluzioni ai problemi si trovano nel sito collegato 
al libro, all’indirizzo online.universita.zanichelli.it/cox.

¤ Domande in attesa di una risposta
Una breve sezione alla fine di ogni capitolo descrive aree 
importanti in cui c’è ancora molto da scoprire, il che dimostra agli 
studenti come perfino argomenti ben studiati, come la struttura 
degli acidi nucleici e la replicazione del DNA, siano ancora lontani 
dall’essere completamente chiariti.
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Gli studenti si perdono nei dettagli. Presentare i concetti principali in 
modo chiaro, nel testo così come nelle figure, è altrettanto importante 
dell’insegnamento dei procedimenti scientifici. Abbiamo cercato di utiliz-
zare, per rendere agli studenti chiara la materia, un linguaggio diretto e 
uno stile semplice. Abbiamo lavorato fianco a fianco all’illustratore, Adam 
Steinberg, per avere figure chiare e pertinenti. Le sezioni Per convenzione 
esplicitano convenzioni in uso, ma spesso non dichiarate, usate quando 
vengono mostrate delle sequenze e strutture, o nella nomenclatura delle 
molecole biologiche.

Gli studenti vedono l’evoluzione come una teoria astratta. Ogni vol-
ta che un biologo molecolare studia un processo di sviluppo nei nematodi, 
identifica porzioni importanti del sito attivo di un enzima determinando qua-
li parti sono conservate tra le specie o cerca il gene responsabile di una ma-
lattia genetica umana, si basa sulla teoria evolutiva. L’evoluzione è un concet-
to fondamentale, su cui si basa qualunque disciplina delle scienze biologiche. In 
questo testo l’evoluzione è un tema che si ripresenta in  
ogni capitolo, a cominciare da un’importante sezione 
nel Capitolo 1, per continuare come argomento di mol-
ti Approfondimenti e paragrafi nel testo.

Approfondimenti ^
Queste discussioni hanno lo scopo di migliorare la comprensione 
dello studente e di aiutarlo a  riconoscere l’importanza della 
materia trattata in ciascun capitolo. Ci sono quattro tipi di 
Approfondimenti:
•	 In Medicina sono analizzate le malattie che insorgono a causa 

di difetti in processi biochimici e si spiega come le scoperte 
della biologia molecolare abbiano contribuito a trattamenti 
farmacologici o di altro tipo.

•	 In Tecnologia l’attenzione è rivolta ad approcci di biologia 
molecolare all’avanguardia.

•	 In Evoluzione viene mostrato il ruolo della ricerca in biologia 
molecolare per la comprensione di processi chiave e delle 
connessioni tra organismi diversi.

•	 In Uno sguardo da vicino sono analizzati molti altri argomenti 
affascinanti.

2 Per convenzione
I brevi paragrafi Per convenzione 
spiegano in modo chiaro agli studenti 
alcuni principi fondamentali su cui 
spesso si sorvola.

¤ Illustrazioni
 Le illustrazioni dovrebbero parlare da 
sole. Abbiamo lavorato per renderle 
semplici e con legende più brevi 
possibile. Le illustrazioni nel testo sono 
il frutto di una stretta collaborazione 
con il nostro collega Adam Steinberg. 
Insieme ai bravissimi grafici della 
Dragonfly Media Group, Adam ci ha 
aiutato a perfezionare e migliorare il 
nostro progetto.
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•	 Tecniche sperimentali

Analisi del doppio ibrido nel lievito p. 246
Analisi del triplo ibrido nel lievito p. 246
Analisi dell’aplotipo p. 271
Analisi di linkage p. 275
Analisi filogenetica p. 272
Chip di proteine p. 282
ChIP-Chip p. 346
ChIP-Seq p. 346
Clonaggio del DNA mediante cromosomi artificiali 

(BAC, YAC) pp. 222-223
Clonaggio del DNA p. 217
Cristallografia a raggi X p. 122
Cromatografia
–	 Cromatografia a scambio ionico p. 101
–	 Cromatografia di affinità p.101
– – �Uso dei tag per la purificazione per affinità in 

tandem (TAP) p. 246
–– Uso di tag terminali p. 240
– 	Cromatografia di esclusione p. 101
– 	Cromatografia su colonna p. 100
– 	Cromatografia su strato sottile p. 580
DNA microarray p. 248
Elettroforesi
– 	Elettroforesi con  sodio dodecil-solfato 

poliacrilammide (SDS-PAGE) p. 101
– 	Elettroforesi su campo pulsato p. 224
– 	Elettroforesi su gel bidimensionale p. 280
– 	Elettroforesi su gel di agarosio p. 203
– 	Isoelettrofocusing p. 280
Elettroporazione p. 221
Epitopo tag p. 242
Espressione di una proteina ricombinante p. 233
Footprinting del DNA p. 367
Footprinting per protezione chimica p. 701
Fotolitografia p. 248
Genotipizzazione del DNA (impronta del DNA, 

profilo del DNA, analisi delle STR) p. 229
Ibridazione su colonia p. 202

Immunofluorescenza indiretta p. 242
Immunoprecipitazione p. 245
Individuazione delle proteine fuse al GFP p. 242
Interferenza dell’RNA (RNAi) p. 781
Interferenza della modificazione chimica p. 702
Mutagenesi sito diretta p. 239
Northern blotting p. 203
PCR con la trascrittasi inversa (RT-PCR) p. 228 
Produzione di librerie di DNA (di cDNA, genomiche) 

pp. 224-225
Profilo filogenetico p. 281
Reazione a catena della polimerasi (PCR) p. 226
– 	Pcr in tempo reale (o real-time PCR o PCR 

quantitativa, qPCR) p. 228
Rilevazione dei segmenti del DNA ricchi di A=T 

mediante analisi di denaturazione p. 201
Risonanza magnetica nucleare (NMR) p. 125
RNA-Seq p. 278
Saggio di cambiamento della mobilità elettroforetica 

(EMSA) p. 701
Selezione e screening p 221
Sequenziamento del DNA
– 	Pirosequenziamento p. 235
– 	Sequenziamento di Sanger p. 231
– 	Sequenziamento di Sanger automatizzato p. 232
– 	Sequenziamento di seconda generazione p. 235
– 	Sequenziamento di terminazione reversibile  

p. 236
Tecniche di sequenziamento del genoma pp. 261-263
Sintesi chimica degli acidi nucleici p. 206
Southern blotting p. 203
Spettrometria di massa p. 280
Test di Ames p. 420
Trappola ottica p. 344
Trasferimento nucleare da cellule somatiche (SCNT) 

p. 533
Trasformazione p. 221
Western blotting p. 244

•	 Il sito web

In qualità di ricercatori sappiamo che è di cruciale 
importanza comprendere i vantaggi e i limiti delle 
tecniche sperimentali. Ci sforziamo di comunicare 
agli studenti la logica con cui un esperimento è stato 

progettato e che cosa rende appropriata una partico-
lare tecnica, o conveniente un particolare organismo 
modello. Le tecniche analizzate in questo libro sono: 

All’indirizzo online.universita.zanichelli.it/cox sono 
disponibili i test interattivi, il glossario, un’appendice 
sugli organismi modello, le soluzioni dei problemi, la 

sitografia ragionata (in lingua inglese), i grafici anima-
ti (in lingua inglese).


