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Die vorliegende Arbeit beabsichtigte eine molekularzytogenetische Charakterisierung
aggressiver Non-Hodgkin-Lymphome. Als Untersuchungsmaterial diente innnerhalb der NHL-
B Studie der Deutschen Studiengruppe Hochmaligne Non-Hodgkin-Lymphome (DSHNHL)
gesammeltes, formalinfixiertes Tumorgewebe.

Das Materid wurde mit Hilfe der molekularzytogenetischen Technik der
vergleichenden genomischen Hybridisierung (CGH) analysiert. In 50 von 65 Fallen war die aus
dem Paraffinmaterial gewonnene DNA von ausreichender Qualitét zur erfolgreichen
Durchfuhrung von CGH-Experimenten. In den verbliebenen 15 Félen war aufgrund
unzureichender DNA-Menge oder Qualitét keine Analyse mdglich.

Insgesamt konnten in 40 Féllen 192 chromosomale Imbalancen nachgewiesen werden.
Einzelne Chromosomen zeigten eine Haufung von Veranderungen. Besonders haufig fanden
sich Zugewinne von Teilen der langen Arme der Chromosomen 7, 1, 18 und 12 sowie Verluste
auf den langen Armen der Chromosomen 6 und 13. Andere Chromosomen waren seltener von
Imbalancen betroffen. Fir einen Tell der Verénderungen konnten minimale Konsensusregionen
beschrieben werden, welche moglicherweise fir Tumorentstehung oder -progression
bedeutsame Gene enthalten.

Neben Zugewinnen und Verlusten grof3erer chromosomaler Bereiche konnten in 8
Féllen insgesamt 14 DNA-Amplifikationen nachgewiesen werden. Diese betrafen die chromo-
somalen Banden 2p13-pl6, 2p22-p24, 3q11-g13, 8q23-g24, 12912-q14, 14921-q24, 15022-
025, 18021-923 (2 Féle), Xpll-p21, Xg22-g24 und Xg26-g28 (3 F&le). Damit spielen
Amplifikationen von Genen mit onkogenem Potential vermutlich eine Rolle bei der Entstehung
aggressiver Non-Hodgkin-Lymphome.

Diese Ergebnisse zeigen, dal3

1. mittels molekularzytogenetischer Untersuchungstechniken in hochmalignen Non-Hodgkin
Lymphomen eine grof3e Anzahl genetischer Aberrationen nachgewiesen werden kdnnen,

und dal3

2. durch die Technik der vergleichenden genomischen Hybridiserung genetische
Untersuchungen im Rahmen multizentrischer Therapiestudien praktikabel sind.



Die zur addguaten Speicherung der mittels CGH erhobenen Daten entwickelte
Datenbanklosung bietet die Grundlage fur die bei Ausbau der Untersuchungen geplanten
Korrelationen der zytogenetischen Daten mit klinischen Verlaufsparametern. Auf3erdem wird
durch diese Datenbank die Grundlage fur statistische Analysen zytogenetischer Aberrationen

gelegt.



