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Literature References

Eine Auswahl anAnalysen dermatologischer Fragestellungen, die an Hautmodellen mittels Expressionsprofiling
analysiert wurden:

Topic Cells examined Literature
Thematischer Schwerpunkt Untersuchtes Zellmaterial Literatur
Genregulationen bei Hautirritation Epidermismodell [2]
Genregulationen bei Hautirritation Epidermismodell [3]
Enzymaktivitaten Schadstoffmetabolismus Dermismodell [4]
Expressionsprofil Schadstoffmetaboliserender Gene Epidermismodell [5]
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Das vereinfachte Grundprinzips der
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Gen A GenC Gen A GenC wie bei Gen A, B und C, s. Abb. 2.

* veroirdachte Darstelung Im Falle der A%metrix-Technologe wird doppelsyrangioe
CRNA erzeugt und 2ur Hybndienun) ergesetzt

Die rote Farbung der Spots zeigt, dass hier Gen C in der Probe 1 im Ver-
Zellinien gleich zu Probe 2 heruntgr reguli_ert ist. Analysier_t man die Expressic_m von
Tausenden von Genen, hilft spezielle Software mit komplexen Algorithmen
die groRen Datenmengen auszuwerten. Sehr beliebt bei der Analyse- und
Darstellungsmethode von Arrayexperimenten ist es, Chipdaten zu clustern.
Dabei werden die Gene entsprechend ihrer Regulation sortiert und farbig
markiert. Hochregulierte Gene sind in dem Beispiel in Abbildung 3 grin
markiert und herunter regulierte Gene rot. Die Farbintensitét zeigt, wie stark

-léé ,‘§.-= § <) der Regulationsunterschied ist. In folgendem Beispielcluster ist die Genex-
&= E mg g pressionsanalyse von Zelllinien dargestellt. Die Zellen wurden aus einem
olted o === Tumor isoliert und fiir unterschiedliche Passagenzahlen kultiviert. Hier sollte

analysiert werden, wie sich das Genexpressionsprofil kulturbedingt verén-
dert. Dargestellt wurden die Expressionsunterschiede der Zelllinien im Ver-
gleich zum Muttertumor, aus dem die Zelllinien etabliert wurden, dargestellt.
Die Gene wurden dabei Uber die analysierten Zelllinien sortiert. D.h. Gene,
die in den Einzelexperimenten &hnliche Regulationen zeigen, werden ge-
clustert, also zusammengruppiert (Abb. 3: Cluster I — IV). Entsprechend wird
der Verwandtschaftsgrad der Zelllinien in einem Dendrogramm, (ber den
Genen dargestellt. Je weniger gemeinsam regulierte Gene die Zelllinien auf-
weisen, desto weiter entfernt sind sie zueinander angeordnet. Daran wird
deutlich, dass sich mit zunehmender Anzahl der Zellkulturpassagen die Zell-
linien voneinander im Sinne eines verénderten Genexpressionsmusters ent-
fernen. Cluster 111 ist in den friihen Passagen aufreguliert (rot), wahrend die
Gene in den spateren Passagen herunter reguliert sind (griin).
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Beim hierarchisches Clustern werdendie Unterschiede in der Expression
von 587 Genen zwischen Zelllinien (1C6, 1H11) nach unterschiedlichen
[Il Passagenzahlen (fruh, mittel, spat) und dem Primartumor in einem Cluster
dargestellt. Auf der X-Achse sind die Zellinien aufgetragen, auf der Y-Achse
die Gene. Jeder Strich in den Spalten markiert die Regulation fur ein Gen.
Die Intensitéatsskala stellt den Faktor der Regulation der Zelllinien im Ver-
gleich zum Primartumor von 10-fach herunter reguliert (griin) bis 10-fach
induziert (rot) dar. Die Balken markieren Beispiele auffalliger Cluster (I —
V).

l1v
|
-10 10


http://www.cossma.com/
http://www.cossma.com/subscription
http://www.cossma.com/tv

