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1. EINLEITUNG 

1.1 Einführung 

Das Mammakarzinom ist die häufigste krebsbedingte Todesursache bei Frauen. Klinische 

Therapiestrategien operieren unter der Annahme, dass alle Tumorzellen das gleiche maligne 

Potenzial aufweisen. Aktuelle Forschungsergebnisse weisen darauf hin, dass Wachstum und 

Progression des Tumors nur von einer kleinen Fraktion von Tumorstammzellen abhängig 

sind. Der Tumorstammzelltheorie liegt die Annahme zu Grunde, dass nur eine kleine 

Subpopulation von Zellen innerhalb des Tumors, die sogenannten Tumorstammzellen, 

tumorigenes Potential besitzen. Diese Tumorstammzellen bestimmen die Tumorprogression 

und –migration sowie die Initiierung neuer Tumoren und Manifestation lebenslimitierender 

Metastasen [45, 55, 156]. Gängige Therapeutika greifen proliferierende, aktive Zellen an, 

sodass Tumorstammzellen in der Seneszenz unbeeinträchtigt bleiben [33]. Trotz einer 

Remission durch eine Zerstörung aller ausdifferenzierten Tumorzellen kann es daher im 

Verlauf zu einer Reaktivierung und damit zu einem Tumorrezidiv mit einem ähnlichen 

histologischen Phänotyp kommen [54, 161, 186]. Somit bedarf es einer genaueren 

Charakterisierung der Mammakarzinom-Stammzellen, um in Zukunft die neuen 

wissenschaftlichen Erkenntnisse auf dem Gebiet der Tumorforschung in die Therapie des 

Mammakarzinoms einfließen zu lassen [143]. Etablierte Zelllinien könnten dabei sowohl als 

Grundlage für die Charakterisierung dieser Tumorstammzellen als auch als Modellsystem 

für die Entwicklung neuer Chemo- und Radiotherapeutika dienen [81].  

 

1.2 Das Krankheitsbild des Mammakarzinoms 

1.2.1 Epidemiologie 

Das Mammakarzinom ist mit rund 70.000 Neuerkrankungen jährlich die häufigste 

Krebserkrankung bei Frauen in Deutschland. Die Gesamtlebenszeit-Prävalenz, an einem 

Mammakarzinom zu erkranken, liegt für Frauen bei ca. 12% [90]. Laut Angaben des 

Statistischen Bundesamtes starben im Jahr 2021 in Deutschland 18.636 Menschen an 

Brustkrebs [176]. 
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1.2.2 Ätiologie und Pathogenese 

Die Genese des Mammakarzinoms ist multifaktoriell. Etwa 5% aller Mammakarzinome 

entstehen aufgrund einer familiären Disposition, wobei es sich am Häufigsten um 

Mutationen der Tumor-Suppressorgene BRCA1 und BRCA2 handelt [6, 37]. 

Zu den benignen bzw. präinvasiven Läsionen, die entweder mit einem erhöhten 

Karzinomrisiko einhergehen oder aber als Präkanzerosen im engeren Sinne anzusehen sind, 

zählen die gewöhnliche (intra-) duktale Hyperplasie (usual ductal hyperplasia, UDH), die 

atypische (intra-) duktale Hyperplasie (ADH), das duktale Carcinoma in situ (DCIS) und die 

lobuläre Neoplasie (LN; ehemals atypische lobuläre Hyperplasie und lobuläres Carcinoma 

in situ) [101]. Weitere Risikofaktoren für die Entstehung von Brustkrebs sind hormonelle 

Einflüsse wie frühe Menarche (<12. Lebensjahr), späte Menopause (> 55. Lebensjahr), 

Nulliparität, späte Erstparität (> 35. Lebensjahr) und eine kurze Stillperiode sowie ein 

unbehandeltes Mammakarzinom auf der kontralateralen Seite [47, 97, 148, 160].  

1.2.3 Klassifikation 

1.2.3.1 Histologische Klassifikation 

Die histologische Typisierung von Mammakarzinomen erfolgt entsprechend der WHO-

Klassifikation im Rahmen der präoperativen Diagnostik am Stanz- und Vakuumbiopsie-

Material und die abschließende Zuordnung am Operationspräparat. Der häufigste Tumortyp 

ist mit 40-75% das invasive duktale Karzinom (ICD), das eine heterogene Gruppe von 

Tumoren umfasst. Das invasive lobuläre Karzinom (ILC) macht ca. 5-15% der 

Mammakarzinome aus und zeichnet sich in seinem klassischen Erscheinungsbild durch 

seine Kleinzelligkeit, sein dissoziiertes infiltrierendes Wachstum und eine begleitende 

Desmoplasie aus. Weitere Typen sind das tubuläre, muzinöse und  medulläre Karzinom (je 

etwa 2%), welche eine günstigere Prognose zeigen, sowie als Sonderform des duktalen 

Carcinoma in situ der Morbus Paget der Mamille [19]. 

1.2.3.2 Differenzierungsgrad 

Die histologischen Typen werden entsprechend Elston und Ellis nach histo- und 

zytologischen Kriterien in drei Differenzierungsgrade eingeteilt (G1 = gut differenziert,  G2 

= mäßig differenziert, G3 = schlecht differenziert). Die Einstufung erfolgt nach 
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Tubulusbildung, Kernpleomorphie und Mitoserate, wobei ein höherer Malignitätsgrad 

(synonym Differenzierungsgrad) ein ungünstigeres Tumorverhalten anzeigt [57]. 

1.2.3.3 TNM-Klassifikation 

Die Tumorausbreitung wird durch eine vollständige klinische Untersuchung der 

Patientinnen ermittelt und nach den TNM-Kriterien der Union Internationale Contre le 

Cancer (UICC, dt. Internationale Vereinigung gegen Krebs) klassifiziert (Tabelle A1). Aus 

der TNM-Klassifikation des Mammakarzinoms ergibt sich die Stadieneinteilung nach UICC 

bzw. AJCC (American Joint Committee on Cancer) (Tabelle A2). 

1.2.3.4 Immunhistochemische Zusatzuntersuchungen 

Beim invasiven Mammakarzinom sollte in der Primärdiagnostik der Östrogen- und 

Progesteronrezeptorstatus sowie der HER-2/neu-Status bestimmt werden, vorzugsweise 

bereits an der Stanzbiopsie. Hierdurch kann das mögliche Ansprechen auf eine endokrine 

Therapie, bzw. eine Anti-HER-2/neu-Therapie abgeschätzt werden [70]. Durch den Ki-67-

Proliferationsindex kann eine weitere Subklassifikation erfolgen, wobei bislang keine 

allgemein anerkannte, umfassende Empfehlung zur Standardisierung verfügbar ist, was die 

klinische Anwendung von Ki-67 als Entscheidungsgrundlage für die Therapie erschwert  

[101, 113]. 

1.2.4 Klinische Präsentation 

Die Symptome eines Mammakarzinoms umfassen Hautveränderungen (Peau d’orange, 

Erythem, Ekzem), Mamillensekretion (einseitig, wässrig-blutig, ohne umschriebene tastbare 

Veränderung), asymmetrische Verdichtungen (Knotigkeit) und umschriebene tastbare 

Veränderungen (Knoten) mit und ohne Schmerzen [133].  

Zu der notwendigen Basisdiagnostik gehören die klinische Brustuntersuchung, die 

Mammographie und die Ultraschalldiagnostik. Ergibt die klinische Brustuntersuchung einen 

auffälligen Befund, sollten sich bildgebende Verfahren und ein histologischer Nachweis 

anschließen [34, 101, 145]. Frauen ab 30 Jahren bietet das gesetzliche 

Früherkennungsprogramm eine jährliche Tastuntersuchung beim Arzt an. Zwischen 2005 

und 2009 wurde in Deutschland das Mammographie-Screening als Sekundärprävention für 

Frauen im Alter von 50 bis 69 Jahren eingeführt [17].  
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1.2.5 Therapie und Verlauf 

Die Therapie des Mammakarzinoms richtet sich nach dem Stadium der Erkrankung sowie 

dem Alter und Begleiterkrankungen der Patientinnen und sollte im Frühstadium die Heilung, 

im Stadium der Metastasierung die Verbesserung der Lebensqualität anstreben. Die Therapie 

besteht aus einer der Erkrankung angepassten Kombination aus chirurgischer Therapie, 

Strahlentherapie, Chemotherapie, antihormoneller Therapie und Antikörpertherapie. 

Lokalrezidive nach brusterhaltender Operation und Bestrahlung treten mit einer Häufigkeit 

von 5–10 % (nach 10 Jahren) auf. Eine Auswertung deutscher Krebsregister durch das 

Robert-Koch-Institut hatte 2014 ein 5-Jahres-Überleben von 78% für Männer und 88% für 

Frauen ermittelt. Prognostische Faktoren für das Auftreten eines lokalen/lokoregionalen 

Rezidivs nach modifizierter radikaler Mastektomie (MRM) oder brusterhaltender Therapie 

(BET) sind Anzahl der befallenen Lymphknoten, Tumorgröße (maximaler Durchmesser), 

Differenzierungsgrad, Hormonrezeptorstatus, Resektionsstatus (R0/R1/R2) und Fokalität 

(unifokal > multifokal > inflammatorisch) [101].  

 

1.3 Genetische In-/Stabilität 

Der Zellzyklus unterliegt einer strengen Kontrolle, durch die genomische Abweichungen 

wie Aneuploidie verhindert werden sollen. Veränderungen des DNS-Gehaltes wurden von 

dem Würzburger Biologen Theodor Boveri bereits vor über 100 Jahren mit der 

Tumorentstehung in Zusammenhang gebracht [24]. Man geht heutzutage davon aus, dass 

zelluläre Aneuploidie eine zentrale Rolle in der Karzinogenese spielt, wobei eine fehlerhafte 

DNS-Replikation [99] und Zellteilung (Zentrosomen-Separation [38], chromosomale 

Segregation [88, 122]) zu der Entstehung eines abnormalen DNS-Gehaltes (Aneuploidie) 

und damit zur Tumorgenese führen. Zellen mit einer chromosomalen Instabilität generieren 

Tochterzellen mit vielfältigen genetischen Veränderungen, die zu einem Überlebens- und 

Wachstumsvorteil führen und so das Tumorwachstum vorantreiben können. Größenteils 

führt die zelluläre Aneuploidie zur Apoptose der Zellen. Evolutionäre Selektion 

lebensfähiger aneuploider Zellen, die die Fähigkeit zur Zellteilung besitzen, könnte jedoch 

zu neuen, stabilen Zelllinien führen. 
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1.3.1 Ploidie 

In einer Vielzahl von Studien wurden die prognostische und prädiktive Aussagekraft der 

Ploidie für epitheliale Tumoren untersucht [51, 67]. Das Mammakarzinom wurde als erster 

Tumortyp intensiv mittels DNS-Zytometrie beforscht. Intratumorale Heterogenität, 

genomische Instabilität und ein chromosomales Ungleichgewicht sind charakteristisch für 

frühe Stadien des Mammakarzinoms [142]. In mehreren Studien konnte ein Zusammenhang 

zwischen DNS-Aneuploidie und Tumorgenese, Tumorgrad und Prognose des 

Mammakarzinoms nachgewiesen werden [9, 94, 106, 149, 211]. 

1.3.2 DNS-Zytometrie 

Der DNS-Gehalt einer Zelle kann durch unterschiedliche Verfahren (Durchflusszytometrie 

oder statische Bildzytometrie) bestimmt werden. Die Durchflusszytometrie ist ein schnelles 

Verfahren mit der Möglichkeit, eine Vielzahl von Parametern gleichzeitig zu bestimmen. Es 

kann mit einer hohen Sensitivität aneuploide Werte nahe diploider Grenzen detektieren 

[138]. Mit dieser Methode ist es jedoch nicht möglich, simultan morphologische Aspekte 

einzelner Zellen zu vergleichen oder Ploidie an Zellen im Gewebeverband zu bestimmen. 

Mittels der statischen Bildzytometrie kann die zu untersuchende Zellpopulation direkt 

visualisiert und abnormale Zellen auch bei einer geringen Zellzahl erkannt werden [20]. 

Beide Verfahren zeigen eine hohe Ergebnisübereinstimmung hinsichtlich der Analyse des 

DNS-Gehaltes [109, 159].  

 

1.4 Modelle der Tumorentstehung 

Tumoren sind eine morphologisch und funktionell heterogene Population von Zellen, die 

sich hinsichtlich Proliferations-, Migrations- und Differenzierungsfähigkeit unterscheiden 

[164, 182]. Das wachsende Verständnis der Tumorbiologie fördert die Optimierung neuer 

Frühdiagnostik-, Prognostik- und Therapiemöglichkeiten. 

Im Folgenden werden zwei Erklärungsmodelle für die Entstehung der Tumorheterogenität 

vorgestellt: das klonale Evolutionsmodell und das Tumorstammzellmodell. 

1.4.1 Klonales Evolutionsmodell der Tumorentstehung 

Das klonale Evolutionsmodell oder auch stochastische Modell lehnt sich an die Darwin´sche 

Theorie an [127]. Dabei verfügt jede Tumorzelle innerhalb eines Tumors über das gleiche 
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tumorigene Potential; jedoch nur ein kleiner Teil von ihnen hat die Möglichkeit, eine 

passende Umgebung bzw. Nische für das Tumorwachstum zu finden. Die Tumorentstehung 

basiert auf der Akkumulation multipler Mutationen innerhalb einer einzigen Zelle, in der so 

zufällig eine mutagene Veränderung entsteht, die in einer übersteigerten Proliferation, einer 

inhibierten Differenzierung und einer reduzierten Apoptosebereitschaft resultiert. Basierend 

auf der positiven Selektion mehrfach mutierter, genetisch instabiler Zellen kommt es zu einer 

klonalen Expansion und damit einer stetigen Tumorprogression. Ausgehend von der 

Klonalität, die diesem Modell gedanklich zugrunde liegt, wird die Heterogenität von 

Tumoren damit begründet, dass basierend auf einer Kombination aus zufälligen genetischen 

Veränderungen und Anpassung an das Mikromilieu des Tumors unterschiedlich mutierte 

Subklone innerhalb eines Tumors entstehen und nebeneinander positiv selektiert werden. 

Dies bedeutet, dass potentiell jede Tumorzelle über die Eigenschaft der Invasivität, 

Metastasierung und Therapieresistenz verfügen kann [36, 73, 137] (Abbildung 1). 

 

 

Abbildung 1: Modelle der Tumorentstehung 

A) Das klonale Evolutionsmodell nimmt an, dass alle aus einer heterogenen Tumorpopulation gewonnenen 

Tumorzellen (farbige Kreise) die Fähigkeit zur Proliferation, Regeneration und Initiation von Tumoren 

besitzen. B) Das Tumorstammzellmodell besagt, dass nur eine kleine Subpopulation innerhalb des Tumors, die 

Tumorstammzellen - CSCs = cancer stem cells (orange Kreise), in der Lage sind, sich zu regenerieren und 

Tumoren in-vivo zu formen. Der Großteil der heterogenen Tumorzellpopulation besitzt diese Fähigkeiten nicht 

und ist somit nicht tumorigen. Die roten zick-zack-Pfeile stehen für die genetischen und/oder epigenetischen 

Veränderungen, die in einem onkogenen Zellprogramm münden. Die runden Pfeile repräsentieren 

proliferierende Zellen.  

Reya et al. (2001) [156] 
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1.4.2 Tumorstammzellmodell der Tumorentstehung 

Ein anderes Erklärungsmodell für die Entstehung der Tumorheterogenität ist das 

Tumorstammzellmodell. Zur besseren Einordung werden zunächst embryonale und adulte 

Stammzellen beschrieben und dann das Tumorstammzellmodell vorgestellt. 

1.4.2.1 Embryonale und adulte Stammzellen 

Charakteristische Eigenschaften aller Stammzelltypen sind Selbsterneuerung, Proliferation 

und Differenzierung. Im Wesentlichen werden embryonale und adulte Stammzellen 

unterschieden, die sich vor allem durch ihre Herkunft bzw. ihr Alter und das damit 

verbundene Differenzierungspotenzial unterscheiden.  

Embryonale Stammzellen des Blastomeren-Stadiums sind omnipotent und können sich 

damit noch in jede Zellform der verschiedenen Keimblätter, aber auch Plazenta oder 

Keimbahnzellen differenzieren. Spätere embryonale Stammzellen des Embryoblasten sind 

pluripotent. Aus ihnen können sich alle somatischen Zellen der drei Keimblätter (Endoderm, 

Mesoderm, Ektoderm) entwickeln.  

Postembryonale Stammzellen, die sog. adulten Stammzellen hingegen werden nur noch als 

multipotent bezeichnet und haben ein deutlich geringeres Selbsterneuerungsvermögen und 

ein eingeschränkteres Differenzierungspotential als embryonale Stammzellen. Sie finden 

sich in den Organen des erwachsenen Organismus und differenzieren dort zu den organ-

/gewebespezifischen somatischen Zellen aus. Beispiele für Gewebe mit Stammzell-

Reservoirs sind das Knochenmark, die Nabelschnur, Gehirn, Leber, Darm, Haut und das 

Pankreas [195]. 

1.4.2.2 Tumorstammzellmodell 

Der Tumorstammzelltheorie liegt die Annahme zu Grunde, dass nur eine kleine 

Subpopulation von Zellen innerhalb des Tumors, die sogenannten Tumorstammzellen, 

tumorigenes Potential besitzen. Diese Tumorstammzellen bestimmen die Tumorprogression 

und –migration sowie die Initiierung neuer Tumoren und Manifestation lebenslimitierender 

Metastasen [45, 55, 156]. Die Tumorstammzellen weisen dabei mehrere 

Schlüsseleigenschaften normaler Stammzellen auf: Selbsterneuerung, unlimitierte 

Proliferation, eine seltene und langsame Replikation, Resistenz gegenüber verschiedenen 

Noxen, hohe DNA-Reparaturfähigkeit und die Fähigkeit, differenzierungsfähige 

Tochterzellen zu generieren. Diese hierarchische Organisation findet sich auch in normalem 
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Gewebe, in dem eine kleine Subpopulation von Zellen, die adulten Stammzellen, das 

Wachstum und die Erneuerung des Gewebes aufrechterhalten. Tumorstammzellen zeigen 

im Gegensatz zu adulten Stammzellen dysregulierte Selbsterneuerungs- und 

Differenzierungsprogramme. Diese Subpopulation von Tumorstammzellen bleibt durch 

Selbsterneuerung mit asymmetrischer Zellteilung fortbestehen. Ihre Tochterzellen zeichnen 

sich durch eine hohe Replikationsrate aus und machen somit den Großteil der Tumormasse 

aus, verlieren jedoch die typischen Stammzelleigenschaften und haben nur noch ein 

limitiertes Proliferationspotential. Die Heterogenität von Tumoren spiegeln hierbei die in 

verschiedenen Differenzierungsstadien terminierten Tochterzellen wider [164, 182] 

(Abbildung 1).  

1.4.2.3 Ursprung der Tumorstammzellen 

Schon 1867 postulierte Cohnheim [46], dass Tumoren entweder aus Zellen mit 

Stammzelleigenschaften oder direkt aus einer gewebespezifischen Stammzelle hervorgehen. 

2011 wurde von den Teilnehmern der Konferenz zu Tumorstammzellen (The 2011 Working 

Conference on CSCs) ein Leitfaden zur Definition und Terminologie von 

Tumorstammzellen erstellt [191]. 

Wenn die gewebliche Stammzelldifferenzierung ein monodirektionaler Prozess ist, bei dem 

partiell differenzierten Zellen die Rückkehr zu dem „Stammzellprogramm“ im 

transformierten Zustand nicht möglich ist, ist eine naheliegende Ursprungszelle der 

Tumorstammzelle die gewebespezifische, adulte Stammzelle [188, 197]. Diese Theorie wird 

von mehreren Annahmen gestützt: Adulte Stammzellen besitzen bereits die Fähigkeit zur 

Selbsterneuerung und zur Bildung differenzierter Vorläuferzellen. Außerdem birgt ihre 

geringe Replikationsrate und damit ihre Langlebigkeit ein größeres Potential für die 

Akkumulation von seriellen Mutationen, die zur Transformation in eine Tumorstammzelle 

führen können [156].  

Bei der Transformation der Gewebestammzelle zur Tumorstammzellen kommt dem 

Mikromilieu eine entscheidende Bedeutung zu. So können Stammzellen Mutationen 

durchlaufen, die a) eine Adaptation an alternative Nischen und eine Expansion in andere 

Umgebungen möglich machen, b) zu der Proliferation von Nischenzellen führen, die in eine 

Expansion der Nische münden, an die die mutierten Stammzellen angepasst sind, c) eine 

nischenunabhängige Selbsterneuerung zulassen, und/oder d) durch eine Modifikation der 

Nische zu der Selektion von bestimmten Stammzell-Mutationstypen führen, die maligne 
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Vorläuferzellen darstellen [45]. Es wird angenommen, dass für das Überleben, die 

Proliferation und Differenzierung der metastasierten Stammzellen an dem Ort ihrer 

Absiedelung fehlregulierte Signale des Mikromilieus verantwortlich sind [23, 115, 202]. 

Somit spielen Tumorstammzellen und ihre Mikroumgebung die entscheidende Rolle bei der 

Metastasierung von Tumoren und der damit verbundenen Krankheitsprognose [124]. 

Verschiedene Studien legen nahe, dass Tumorstammzellen auch durch Re-Differenzierung 

aus Progenitorzellen entstehen können [39, 84, 87, 105]. Für dieses Konzept spricht, dass 

ein großer Pool an Progenitorzellen zur Verfügung steht und gerade die rasche 

Replikationsrate luminaler Zellen ein erhöhtes karzinogenes Risiko birgt. Da differenzierte 

Progenitorzellen das Potential zur Selbsterneuerung jedoch bereits verloren haben, müssten 

sie erst multiple Mutationen zur Rückerlangung dieser Fähigkeit durchlaufen. Der 

Transformationsprozess übt dabei einen starken Selektionsdruck auf die differenzierten 

Zellen aus. Nur Zellen, die die epigenetischen Veränderungen zur Wiederherstellung der 

Stammzelleigenschaften durchlaufen, sind fähig, mehrere Transformationen zu erfahren 

[177].  

1.4.2.4 Identifikation von Tumorstammzellen 

Ein Großteil des Wissens über die Biologie der Tumorstammzellen wurde aus Experimenten 

zur Erforschung der normalen und malignen Hämatopoese erworben. John Dick und seinen 

Mitarbeitern gelang es, Ende des 20. Jahrhunderts mittels FACS-Analysen (fluorescence 

activated cell sorting, auf Deutsch: fluoreszenzaktivierte Zellsortierung) zum ersten Mal 

leukämische Stammzellen nachzuweisen [21, 110]. Einige Jahre später isolierten Al-Haj et 

al. aus der Pleuraflüssigkeit von Patienten in einem fortgeschrittenen Stadium des 

Mammakarzinoms tumorigene Zellen [3]. Diese wiesen das spezifische Zelloberflächen-

Antigen-Profil LinnegCD44posCD24neg/low auf und konnten in seriellen Transplantationen in 

NOD/SCID-Mäusen Tumoren mit einem ähnlichen Phänotyp zum Ursprungstumor formen. 

Hierfür reichten weniger als hundert Zellen aus, wohingegen mehrere tausend Zellen 

alternativer Phänotypen diese Fähigkeit nicht besaßen. Die Definition der Eigenschaften von 

normalen Stammzellen und Tumorstammzellen entwickelte sich schnell weiter [45, 117]. 

Im Jahre 2006 isolierten zwei  Arbeitsgruppen Brustdrüsenstammzellen aus Mäusen: 

Shackelton et al. [165] zeigten, dass LinnegCD29hiCD24pos Zellen die Fähigkeit besaßen, 

nach Implantation in einen geeigneten Wirt eine komplette Brustdrüse zu regenerieren. 

Diese Zellen wurden als mammary-repopulation units (MRUs; auf Deutsch: Brustdrüsen 
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induzierende Einheiten) bezeichnet. Gleichzeitig beschrieben Stingl et al. [178] den 

Immunphänotyp der MRUs als CD49posCD24posSca-1low.  Mit der Annahme, dass 

Tumorstammzellen sich aus normalen Stammzellen entwickeln [156], lässt sich die 

Hypothese aufstellen, dass Marker, die zu der Isolation normaler Brustdrüsen-Stammzellen 

dienen, auch für die Charakterisierung von Mammakarzinom-Stammzellen hilfreich sein 

könnten [198]. So entwickelte sich die Phänotypisierung der Tumorstammzellen  in den 

Folgejahren rasant weiter [25]. 

1.4.3 Zelllinien als Modellsystem für die Tumorstammzellforschung 

Mammakarzinom-Zelllinien werden bereits viele Jahre genutzt, um die Fehlsteuerung in der 

Proliferation, Apoptose und Migration des Mammakarzinoms sowie damit im 

Zusammenhang stehende Gene und Signalwege zu erforschen [81, 112]. Neuere Studien 

zeigen, dass auch etablierte Mammakarzinom-Zelllinien eine kleine Subpopulation 

selbsterneuerbarer, tumorigener Zellen mit der Fähigkeit, phänotypisch unterschiedliche 

Tochterzellen zu generieren, enthalten [62, 74]. So konnten in etablierten Mammakarzinom-

Zelllinien Subpopulationen mit Stammzelleigenschaften identifiziert und eine hierarchische 

Organisation immortalisierter Zelllinien nachgewiesen werden [42]. Han et al. isolierten aus 

etablieren Mammakarzinom-Zelllinien Subpopulationen mit tumorigenen Eigenschaften, 

die in-vivo Tumoren initiieren konnten [49]. Etablierte Zelllinien könnten damit der 

Schlüssel für die Charakterisierung von Tumorstammzellen und eine wichtige Grundlage für 

die Etablierung neuer Therapieoptionen sein.  

 

1.6 Tumorstammzellmarker 

1.6.1 Cluster of Differentiation-Antigene 

In den 70er und 80er Jahre wurde mit der Herstellung monoklonaler Antikörper und der 

Generierung verschiedener Klone schnell eine geeignete Klassifikation für phänotypisch 

verschiedene Zellen nötig. Auf dem ersten International Workshop and Conference on 

Human Leukocyte Differentiation Antigens (HLDA) wurde 1982 der Grundstein für die sog. 

CD-Nomenklatur gelegt. 

Die Nomenklatur für die CD-Antigene bezieht sich auf den immunphänotypischen Status 

einer Zelle hinsichtlich spezifischer Membranproteine, die an intrazelluläre Signalkaskaden 
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oder der interzellulären Adhäsion und Kommunikation beteiligt sind. Diese 

Oberflächenmoleküle, die auch als Differenzierungsantigene bekannt sind, werden nach der 

internationalen Nomenklatur "Cluster of Differentiation" (kurz CD, auf Deutsch: 

Unterscheidungsgruppen) nach biochemischen und funktionellen Kriterien standardisiert, in 

Gruppen klassifiziert und benannt. Hiermit wird eine Gruppierung immunzytologisch/ 

morphologisch ähnlicher oder gleicher Zellen ermöglicht. 

1.6.2 In dieser Arbeit detektierte CD-Antigene 

CD133 ist auch unter den Namen AC133 und Prominin 1 (PROM1) bekannt und gehört zu 

der Familie der 5-Transmembranglycoproteine. Neben seinem physiologischen Vorkommen 

auf adulten Stamm- und Progenitorzellen [170] wurde eine Überexpression von CD133 im 

pathologischen Kontext bei vielen verschiedenen Tumorentitäten beschrieben, bspw. bei 

Hirntumoren [79, 173], Prostatakarzinomen, Pankreaskarzinomen [114], 

Gallenblasenkarzinomen [168], Kolonkarzinomen [139, 157] , Ovarialkarzinomen [108] 

und BRCA1-positiven Mammakarzinomen [203]. CD133 ist an der Tumorinitiierung [128], 

Zellmigration [111], Vaskularisierung [118] und Metastasierung [30] des Mammakarzinoms 

beteiligt. In verschiedenen Studien gibt es Hinweise für seine prädiktive und prognostische 

Bedeutung in der Behandlung des Mammakarzinoms [7, 98, 132]. 

CD133 wird als vielversprechender Marker zur Abschätzung der Metastasierungneigung 

[30] und erfolgreichen Chemotherapie [132] des Mammakarzinoms gesehen und in 

verschiedenen Studien als Zielstruktur für neue Therapeutika untersucht [15, 179]. 

 

CD326 ist auch unter den Synonymen EpCAM (Epithelial cell adhesion molecule, auf 

Deutsch: epitheliales Zelladhäsionsmolekül) und TACSTD1 (tumorassociated calcium 

signal transductor 1, auf Deutsch: tumorassoziierter Calcium-Signalgeber 1) bekannt und 

wird auf der basolateralen Zelloberfäche fast aller epithelialer Zellen sowie von 

undifferenzierten pluripotenten Stammzellen exprimiert [162, 198]. Es ist ein homotypes, 

kalziumabhängiges Zelladhäsionsmolekül und steht über seine intrazelluläre Domäne mit 

dem Aktin-Zytoskelett in Verbindung [162]. CD326 ist über den Cadherin-Catenin-

Signalweg mit dem Wnt-Signalweg verknüpft [205] und über verschiedene Mechanismen 

an der Tumorgenese beteiligt [13]. Als Karzinom-assoziiertes Antigen findet es sich auf 

Tumorstammzellen verschiedener Tumorentitäten wie dem Kolonkarzinom [50], dem 
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Pankreaskarzinom [114] und auch dem Mammakarzinom [3]. Die Verwendung von CD326 

als Stammzellmarker wird derzeit kontrovers dikutiert, da die Expression stark unter dem 

Einfluss der Epithelialen-Mesenchymalen Transition (EMT) steht, die während der 

Tumorprogression durchlaufen wird [72]. 

 

CD44 ist als transmembranes Glykoprotein an einer Vielzahl von Zellinteraktionen 

beteiligt. Weitere Namen für CD44 sind auch Homing-Zelladhäsionsmolekül (H-CAM), 

phagozytotisches Glykoprotein-1 (PgP-1), Extrazellulärmatrix-Rezeptor III (ECM-III), 

HUTCH-1 oder Hermes-1. CD44 interagiert als Rezeptor für Hyaluronsäure mit Liganden 

wie Osteopontin, Kollagen und Matrixmetalloproteasen und hat über Veränderungen der 

extrazellulären Matrix Einfluss auf die Zelldifferenzierung, -adhäsion und –migration [71, 

151]. CD44 wird von 90% aller hämatopoetischen Zellen wie Lymphozyten, Monozyten, 

Granulozyten und seltener auch von Thymozyten, Fibroblasten und Erythrozyten exprimiert. 

Zudem konnte es auf der Membran verschiedener Tumorstammzellen einzeln oder in 

Kombination mit anderen Markern identifiziert werden. Beispielhafte Tumorentitäten sind 

hier das Mammakarzinom [3], das Pankreaskarzinom [114], Kopf- und Halstumore [152], 

das Kolonkarzinom [50], intestinale Tumore [214], das Leberkarzinom [209], das 

Magenkarzinom [180], das Blasenkarzinom [41] und das Ovarialkarzinom [219]. CD44 

spielt eine Schlüsselrolle bei der Proliferation und Apoptose von Endothelzellen, sodass 

durch Prozesse der Neovaskularisierung Tumorentstehung und -progression gefördert 

werden können [189]. Als Oberflächenrezeptor für Hyaluronsäure ist es an der Zelladhäsion 

[126], Migration [11], Invasion [129] und Metastasierung [126, 167] von 

Mammakarzinomzellen beteiligt. Zudem scheint CD44 eine prognostische Aussagekraft 

zuzukommen [1, 52].  

 

CD24 (Synonym: HSA = heat-stable antigen, auf Deutsch: Hitze stabiles Antigen) ist ein 

GPI (Glykosylphosphatidylinositol) gebundenes Membranprotein und Ligand für P-

Selektin. CD24 spielt vor allem in der hämatopoetischen Reifung von B-Lymphozyten, in 

der neuronalen Entwicklung und der homeostatischen Zellerneuerung eine Rolle [61]. In 

verschiedenen Karzinomen (z.B. Mammakarzinom [104], Ovarialkarzinom [102], 

Endometriumkarzinom [140], kleinzelliges und nicht-kleinzelliges Lungenkarzinom [103], 

Nasopharynxnkarzinom [95], Leberzellkarzinom [208]) war die CD24 Überexpression mit 
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einer schlechteren Prognose und erhöhten Tumormetastasierung assoziiert [16, 174]. In 

Kombination mit anderen Stammzellmarkern konnte CD24 erfolgreich sowohl zur 

Isolierung von Stammzellen der Brustdrüse [165, 178] als auch von Mammakarzinom-

Stammzellen [3] eingesetzt werden. Auch wenn CD24 überwiegend in der Charakerisierung 

von Mammakarzinom-Stammzellen Verwendung findet, konnte es auch auf anderen 

Tumorstammzellen beispielsweise des Ovarialkarzinoms [65] und des 

Nasopharynxkarzinoms [207] nachgewiesen werden. 

 

CD29 ist auch unter den Namen Integrin-β1 und Fibronektin-Rezeptor bekannt [85]. Als 

Zelladhäsionsmolekül ist es an der Erkennung einer Vielzahl von Prozessen wie der 

Embryogenese, Hämostase, Immunantwort und Metastasierung von Tumorzellen beteiligt 

[26]. Desweiteren ist CD29 Zielantigen bei der Isolierung von Stammzellen der Brustdrüse 

[165, 178] und konnte in Tumorstammzellen des Kolonkarzinoms [96], p53-negativen und 

BRCA1-positiven Mammakarzinomen [194, 218] detektiert werden. Es scheint an der 

Metastasierung des Mammakarzinoms beteiligt zu sein [193], sodass durch die Interaktion 

von Lemur Tyrosinkinase 3 (LMTK3) mit dem Wachstumsfaktor-Rezeptor gebundenen 

Protein 2 (growth factor receptor–bound protein 2, GRB2) eine gesteigerte CD29 

Expression und damit erhöhte Invasivität, Motilität und Migration in Mammakarzinom-

Zelllinien induziert werden konnte [204].  

 

CD49f, auch Integrin-α6 genannt, kann mit CD29 Heterodimere (Integrin α6β1) bilden 

[120], welche als Adhäsionsrezeptoren für Membranproteine der Laminin- und 

Desintegrinfamilie dienen. Es ist stark in embryonalen, hämapoetischen und neuralen 

Stammzellen exprimiert [63] und spielt wie CD29 eine entscheidene Rolle bei der Isolierung 

von Stammzellen der Brustdrüse [165, 178]. CD49f wurde in verschiedenen 

Tumorstammzellen nachgewiesen [131, 194] und soll mit einer erhöhten 

Tumorproliferation, dem Metastasierungsprozess [193, 210] und der Therapieresistenz [187]  

des Mammakarzinoms assoziiert sein. 
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2. FRAGESTELLUNG 

 

Ziel der hier vorliegenden Arbeit war es, etablierte Mamma- und Mammakarzinom-

Zelllinien hinsichtlich ihres Ploidie-Status und ihrer Tumorstammzellmarker-Expression zu 

charakterisieren und dadurch neue Erkenntnisse über Tumorstammzellen in Zelllinien zu 

gewinnen. 

 

Spezielle Fragestellungen im Einzelnen waren: 

 

1. Wie unterscheiden sich die Mamma- und Mammakarzinom-Zelllinien 

verschiedener Tumorstadien in ihrem Ploidie-Status voneinander? 

 

2. Lassen sich in etablierten Mamma- und Mammakarzinom-Zelllinien verschiedener 

Tumorstadien charakteristische Tumorstammzellmarker nachweisen? 

 

3. Zu welchen Prozentsätzen werden dabei charakteristische Tumorstammzellmarker 

in den verschiedenen Zelllinien exprimiert?  

 

4. Lassen sich in dem Expressionsmuster der Tumorstammzellmarker zwischen 

Mamma- und Mammakarzinom-Zelllinien verschiedener Tumorstadien 

Unterschiede aufzeigen? 

 

5. Besteht eine Korrelation zwischen Tumorstammzellmarker-Expression und Ploidie-

Status der Zelllinien? 

 

6. Besteht eine Vernetzung der Tumorstammzellmarker im gleichen biologischen 

Netzwerk?  
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3. MATERIAL UND METHODEN 

3.1 Materialien 

3.1.1 Geräte 

Autoklav Laboklav 25       Webeco  

Brutschrank  CO2 Inkubator Galaxy 170R    Brunswick/Eppendorf 

Durchflusszytometer CTX-500 und LSRII    Beckman-Coulter, BD 

Einfrierbox Frosty       Kisker 

Eismaschine F 80C       Icematic 

Fluoreszenzmikroskop Biorevo BZ-9000     Keyence 

Gefrierschrank (-80°C)      Thermo Fisher 

Gefrierschränke (-20°C), verschiedene      AEG, Siemens 

Glaswaren        Schott Duran  

Halbautomatische Pipetten       Eppendorf 

(1000 µL, 100 µL, 20 µL, 10 µL, 2,5 µL)  

Sterile Werkbank 581 l      Köttermann 

Kühlschränke, verschiedene      Privileg, Bosch 

Lichtmikroskop Axiovert, Axioplan     Zeiss 

Pipettierhilfe Pipetus       Hirschmann 

Stickstofftanks, verschiedene       Airliquide 

Tischzentrifuge Sprout       Biozym 

Vortexer, verschiedene       IKA 

Waagen: 

 Analysewaage Scaltec SBC32     Scaltec 

 Präzisionswaage Kern KB      Kern 

Wasseraufbereitungsanleitung Milli-Q     Millipore 

Wasserbäder, verschiedene      GFL 

Zentrifugen: 

Eppendorf 5415D , 5417R      Eppendorf 

Rotanta 46 RS       Hettich  

Zytospin Zentrifuge Zytospin 2      Shandon 

3.1.2 Verbrauchsmaterialien 

Alufolie         Labor 

Deckgläschen 18 x 18 mm, 24 x 40 mm     Menzel 

Einmalhandschuhe, verschiedene     Supermax, NitraTex 

Einmalspritzen Plastipak 20 mL, 5 mL, 2 mL, 1 mL   Beckton Dickenson 

Einmalkanülen Microlane 3 20G, 22G     Beckton Dickenson 
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FACS Röhrchen        BD Pharmingen 

Klebefolie sealing tape 96-well      Sarstedt 

Medium-Filter 0,2 µm, 0,45 µm      NalgenNuc, Millipore 

Mikroschraubröhrchen       Sarstedt 

Objektträger        Omnilab 

Parafilm        Pechinery Packaging  

Pasteurpipetten 230 nm      Assistent 

Pipettenspitzen ungestopft (1000 µL, 100 µL, 10 µL)   Sarstedt 

Pipettenspitzen gestopft (1000 µL, 100 µL, 10 µL)    Sarstedt 

Plastikpipetten 5 mL, 10 mL, 20 mL     Sarstedt 

PP tubes 15 mL, 50 mL      Greiner 

Reaktionsgefäße Safe-Lock (2 mL, 1,5 mL, 0,5 mL )    Eppendorf 

Zellkulturflaschen 25cm², 75cm², 175cm²     Sarstedt 

Zellschaber        Sarstedt 

Zytospin-Träger Shandon      Thermo Scientific 

3.1.3 Chemikalien 

Aktivkohle         Merck 

Aqua bidest MQ       Millipore 

Bovines Serumalbumin Fraction 5     Roche 

Choleratoxin aus Vibrio      Sigma Aldrich 

Dimethylsulfoxid (DMSO)       Sigma-Aldrich 

DNase I für Gewebedissoziation     ThermoScientific 

Entellan        Merck Millipore 

Epidermaler Wachstumsfaktor (EGF)     Sigma Aldrich 

Ethanol absolut (99,8 %) (v/v)      Fluka 

Ethanol (96%) (v/v)       Apotheke des UKSH, HL 

Ethanolamin        Sigma Aldrich 

Formaldehyd  (4,5%) (v/v)      Roth 

Fuchsin Hydrochlorid (basisch)      Sigma Aldrich 

Glucose        Serva 

Glutamin        Sigma Aldrich 

HEPES        PAA 

Hydrocortison       Sigma Aldrich 

Insulin v. bovinem Pankreas      Sigma Aldrich 

Kaliumpyrosulfid       Sigma Aldrich 

Natriumpyrosulfid       Merck 

Natriumpyruvat       PAA 

Natriumselenit       Sigma Aldrich 

Phosphat buffered Saline (PBS)      PAA 

Phosphorylethanolamin      Sigma Aldrich 
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Penicillin-Streptomycin      PAA 

Salzsäure        Merck 

Triiodthyronin       Sigma Aldrich 

Trypsin-EDTA Lösung      PAA 

Wasserstoffperoxid 30% (v/v)      Sigma Aldrich 

Xylol        Baker 

3.1.4 Puffer und Lösungen  

3.1.4.1 Puffer für die zytologische Analyse (FACS) 

FACS Puffer (pH 7,2) 

1x PBS 

0,5% (w/v) BSA 

0,1 U/mL DNase 

 

3.1.4.2 Puffer für die Feulgenfärbung 

Schiff´sches Reagenz 

5g basisches Fuchsin in 150 mL 1 M HCl 

5g Kaliumpyrosulfid + 850 mL MQ, über Nacht bei RT inkubieren 

+ 3g Aktivkohle, 10 min. rühren, Aktivkohle 2 x abfiltrieren, in einer dunklen Glasflasche bei 4°C 

lagern. 

Sulfidlösung 

10 mL Natriumpyrosulfid 

10 mL 1M HCl 

180 mL MQ 

3.1.5 Medien für humane Zelllinien 

ACL-4 Growth Medium   Basierend auf DMEM:F12 (PAA) mit Zusätzen  

      (Sigma): 0,02 mg/mL Insulin, 0,01 mg/mL   

      Transferrin, 25 nM Natriumselenit, 50 nM   

      Hydrocortison, 0,01 mM Ethanolamin, 10 mM  

      HEPES, 1 ng/mL EGF, 3 mM Glutamin, 0,01 mM  

      Phosphorylethanolamin, 100 pM Triiodthyronin,  

      0,5% (w/v) BSA, 0,5 mM Natriumpyruvat, 1 ng/mL  

      Epidermal Growth Factor (EGF) 

DMEM High Glucose Growth Medium  #E15-011  PAA 

DMEM/Ham’s F12 Growth Medium  #E15-012  PAA 

Mam. Epit. Cell-Growth Medium (MEGM) #C-21210  Promocell 

RPMI 1640 Growth Medium   #30-2001  ATCC 



3. MATERIAL UND METHODEN 

 

18 

 

3.1.6 Software 

Adobe Photoshop CS2 Adobe Systems Inc. 

Adobe Reader 7.0 Adobe Systems Inc 

CXP FACS Analyse Software Beckman-Coulter 

Image-Zytometrie ICM Software Ahrens Zytometrie 

 Ingenuity Pathway Analysis V9 Ingenuity Systems 

Mikroskop Software Zeiss 

Office XP und Windows Vista Microsoft 

3.1.7 Antikörper 

In der vorliegenden Arbeit wurden nachfolgend in Tabelle 1 und 2 zusammengefasste 

Antikörper für die fluoreszenz-basierte Phänotypisierung von Mammazelllinien genutzt. 

Die Eigenschaften der Antikörper unter Angabe des Klons, des Wirtsorganismus, 

Fluoreszenz-Konjugats und des Herstellers sowie der Katalognummer sind nachfolgend 

dargestellt.  

 

Tabelle 1: Verwendete Primär- und Sekundär-Antikörper für durchflusszytometrische Analysen 

PE = Phycoerythrin, APC = Allophycocyanid, FITC = Fluoreszeinisothiozyanat, BE = Becton Dickinson. 

 

Name des 

Antikörpers 
Klon Wirtsorganismus 

Fluoreszenz-

Konjugat 
Hersteller 

anti-CD133/2 

(293C3) 
293C3 Maus PE 

Miltenyi, Bergisch Gladbach, 

Deutschland, #293C3 

anti-CD326 

(EpCAM) 
EBA-1 Maus APC 

BD Pharmingen, Erembodegem, 

Belgien, #347200 

anti-CD44 G44-26 Maus FITC 
BD Pharmingen, Erembodegem, 

Belgien, #555478 

anti-CD24 ML5 Maus FITC 
BD Pharmingen, Erembodegem, 

Belgien, #555427 

anti-CD29 MAR4 Maus APC 
BD Pharmignen, Erembodegem, 

Belgien, #559883 

anti-CD49f GoH3 Ratte PE 
BD Pharmingen, Erembodegem, 

Belgien, #555736 
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Tabelle 2: Verwendete Isotyp-Kontrollen für durchflusszytometrische Analysen 

PE = Phycoerythrin, APC = Allophycocyanid, FITC = Fluoreszeinisothiozyanat, BE = Becton Dickinson. 

 

Name des 

Isotypen 
Wirtsorganismus 

Fluoreszenz- 

Konjugat 

Dem Isotypen 

zugeordneter 

Primärantikörper 

Hersteller 

IgG2b Maus PE CD133 

Miltenyi Bergisch 

Gladbach, Deutschland, 

#130-092-215 

IgG1 λ1 Hamster APC CD326 

BD Pharmingen, 

Erembodegem, Belgien, 

#553956 

IgG2b, κ Ratte FITC CD44 

BD Pharmingen, 

Erembodegem, Belgien, 

#556923 

IgG2a, κ Maus FITC CD24 

BD Pharmingen, 

Erembodegem, Belgien, 

#555573 

IgG1 κ Maus APC CD29 

BD Pharmingen, 

Erembodegem, Belgien, 

#555751 

IgG2a, κ Ratte PE CD49f 

BD Pharmingen, 

Erembodegem, Belgien, 

#553930 
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3.1.8 Humane Zelllinien 

Für die vorliegende Arbeit wurden elf Mamma- und Mammakarzinom-Zelllinien des 

Anbieters ATCC verwendet, deren Histologie, Progressionsgrad und Kulturbedingungen 

unter Angabe des Kultur-Mediums, des zugehörigen FBS- und Co2-Gehalts in Tabelle 3 

zusammengefasst sind.  

 

Tabelle 3: Standardkulturbedingungen für die verwendeten Mammazelllinien 

n.v.: nicht verfügbar, n.a.: nicht anwendbar, LK negativ/positiv: mit/ohne Lymphknotenmetastasierung 

 

Offizieller Name 

(interner Name) 

ATCC 

Nummer 
Histologie Progressions-grad 

Lymph-

knoten-

Status 

Kultur- 

Medium 

FBS 

(%) 

CO2 

(%) 

184A1 

(N1) 

CRL-

8798 

Normales epitheliales 

Brustdrüsengewebe, 

chemisch immortalisiert 

Nicht maligne n.a. 

MEGM + 

Transferrin

+ 

Choleratox

in 

0 5 

184B5 

(N2) 

CRL-

8799 

Normales epitheliales 

Brustdrüsengewebe, 

chemisch immortalisiert 

Nicht maligne n.a. 

MEGM + 

Choleratox

in 

0 5 

HCC1395 

(T1) 

CRL-

2324 
Duktales Mammakarzinom TNM Stadium I, Grad 3 LK negativ 

RPMI-

1640 

10 5 

HCC1954 

(T2) 

CRL-

2338 
Duktales Mammakarzinom TNM Stadium IIA, Grad 3 LK negativ 10 5 

HCC1143 

(T3) 

CRL-

2321 
Duktales Mammakarzinom TNM Stadium IIA, Grad 3 LK negativ 10 5 

HCC2157 

(T4) 

CRL-

2340 
Duktales Mammakarzinom TNM Stadium IIIA, Grad 2 

LK positiv 

(1/9) 
ACL-4 10 5 

HCC70 

(T5) 

CRL-

2315 
Duktales Mammakarzinom TNM Stadium IIIA, Grad 3 

LK positiv 

(4/17) RPMI-

1640 

10 5 

HCC202 

(T6) 

CRL-

2316 
Duktales Mammakarzinom TNM Stadium IIIA, Grad 3 

LK positiv 

(4/19) 
10 5 

MDA-MB-468 

(M1) 
HTB-132 

Metastasiertes 

Adenokarzinom der Brust 
n.v n.v. 

DMEM:F1

2 
10 5 

T-47D 

(M2) 
HTB-133 

Duktales Mammakarzinom, 

Metastase der Pleura 
n.v n.v. 

RPMI-

1640 + 

Insulin 

10 5 

MDA-MB-175-

VII (M3) 
HTB-25 

Duktales Mammakarzinom, 

Metastase der Pleura 
n.v. n.v. 

DMEM 

High Glc 
10 5 
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3.2 Methoden 

3.2.1 Zellkultur 

3.2.1.1 Zellgruppierung 

Für die vorliegende Studie wurden elf kommerzielle Zelllinien (zwei nicht-maligne 

Mammazelllinien, sechs Mammakarzinom-Zelllinien ohne und drei Mammakarzinom-

Zelllinien mit Fernmetastasen) des Anbieters ATCC verwendet (Tabelle 3). Es lagen 

Angaben zu Histologie, Progressionsgrad und Invasivität des Tumors, aus dem die Zelllinien 

gewonnen wurden, vor. Gemäß dieser Merkmale und der TNM-Klassifikation (Tabelle A1) 

wurden die Zelllinien in vier Gruppen eingeteilt und die Herstellernamen der 

Übersichtlichkeit halber in Buchstaben-Zahlen-Kombinationen umbenannt (Tabelle 4). 

Beispielhaft sind in Abbildung 2 die klassischen Wachstumsphänotypen jeweils einer nicht-

malignen Mammazelllinie, einer Mammakarzinom-Zelllinie ohne und einer 

Mammakarzinom-Zelllinie mit Fernmetastasen dargestellt. 

 

Tabelle 4: Einteilung der Zelllinien nach Progressionsgrad und TNM-Klassifikation 

Gruppe Interner Kurz-Name  

der Zelllinie 

Progressionsgrad Invasivität TNM-

Stadium 

A N1, N2 Normalzelllinie   

B T1, T2, T3 Karzinomzelllinie ohne Lymphknoten-Metastasen I und IIA 

C T4, T5, T6 Karzinomzelllinie mit Lymphknoten-Metastasen IIIA 

D M1, M2, M3 Karzinomzelllinie mit Fern-Metastasen IV 

 

 

a) b)  c)  

Abbildung 2: Exemplarische Fotos des Wachstumsphänotyps von drei der elf verwendeten Zelllinien 

a) Normal N1, b) Karzinomzelllinie T3 und c) Karzinomzelllinie mit Fern-Metastase M1.  

Vergrößerung 40fach 
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3.2.1.2 Kultivierung von etablierten Zelllinien 

Das Arbeiten mit Zellkulturen erfolgte an einem Arbeitsplatz der Sicherheitsstufe S1 unter 

sterilen Bedingungen an einer Raumwerkbank mit autoklavierten oder heißluftsterilisierten 

Materialien bzw. Geräten und steril-filtrierten Kulturmedien (Porendurchmesser der Filter 

0,2 µm). Die Zellen wurden in 75 cm² Kulturflaschen in den kulturspezifischen Medien bei 

37°C, 5% CO2 und 95% Luftfeuchte kultiviert. Dreimal wöchentlich wurden die 

Zellkulturmedien erneuert. Die Zellen wurden regelmäßig phasenkontrastmikroskopisch 

kontrolliert und mittels Digitalkamera photodokumentiert. Bei einer Konfluenz von ca. 80% 

wurden die Zellen subkultiviert. 

3.2.1.3 Kultivierung adhärenter Zelllinien 

Zur Subkultivierung von adhärenten Zelllinien (N1, N2, T1, T2, T3, T5, T6, M1, M2, M3) 

wurde das verbrauchte Kulturmedium abgenommen und der Zellrasen kurz mit 

Trypsin/EDTA benetzt. Dieses wurde rasch wieder abgesogen und erneut Trypsin/EDTA 

auf dem Zellrasen verteilt. Nach einer 3-5 minütigen Inkubation bei 37°C wurde am 

Phasenkontrastmikroskop der Ablösevorgang kontrolliert und gegebenenfalls die restlichen 

Zellen durch leichtes Klopfen an der Kulturschale („shake off“) oder schonend mit einem 

Schaber vom Flaschenboden abgelöst. Die Enzymwirkung wurde durch Zugabe von 150 µL 

Trypsin-Neutralisierungslösung pro cm2 inhibiert, die Zellen für einen Waschschritt in ein 

Zentrifugenröhrchen überführt und 5 min. bei 200 x g zentrifugiert. Das Zellpellet wurde in 

frisches Kulturmedium resuspendiert und je nach Zelllinie im Verhältnis von 1:3 bis 1:5 auf 

die neuen Kulturflaschen verteilt. 

3.2.1.4 Kultivierung von Zelllinien in Suspension 

Bei der Suspensionskultur HCC2157 (T4) wurde das gesamte Medium in Falkon-

Zentrifugationsröhrchen überführt und 5 min. bei 200 x g zentrifugiert. Nach Abnahme des 

Überstandes wurden die Zellen in PBS gewaschen. Der Überstand wurde dekantiert und das 

Zellpellet durch mehrmaliges Auf- und Abpipettieren im Medium resuspendiert und im 

Verhältnis 1:2 in neue Kulturflaschen ausgesät. 

3.2.1.5 Kryokonservierung von Zellen 

Für eine spätere Rekultivierung der Zelllinien wurden in regelmäßigen Abständen Aliquots 

in flüssigem Stickstoff kryokonserviert. Die Gefrierkonserven der Zellen wurden in einer 
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frühen Passagezahl angelegt und nachfolgend in gleichmäßigen Abständen auf die späteren 

Passagen ausgedehnt.  

Zur Herstellung von Kryokonserven wurden die Zellen vom Flaschenboden wie in Abschnitt 

3.2.1.3 beschrieben abgelöst. Das nach Zentrifugation und Dekantierung gewonnene 

Zellpellet wurde in einer auf die Zelldichte abgestimmte Menge Zellmedium überführt und 

auf 4°C heruntergekühlt. Um bei dem Einfrierungsvorgang eine Kristallbildung in den 

Zellen zu verhindern, wurde als kryoprotektive Substanz (Vitrifikationsflüssigkeit) 

Dimethylsulfoxid (DMSO) verwendet, das dem auf 4°C gekühlten Einfriermedium in einem 

Anteil von 10% zugegeben wurde. Nach Zusatz von DMSO wurde darauf geachtet, dass die 

Temperatur der Zellsuspension 4°C nicht überschreitet, da sich sonst die zytotoxischen 

Eigenschaften des DMSO entfalten. Der Abkühlvorgang erfolgte mit einer 

Temperaturabsenkung um etwa 1°C/min, um eine möglichst rasche Ableitung der bei der 

Einfrierung entstehenden Wärme zu gewährleisten und eine Kristallbildung zu vermeiden. 

Die so gefüllten Kryoampullen wurden für 24 h kontrolliert auf -80 °C herunter gekühlt und 

anschließend zur Lagerung in Stickstoff bei -196°C überführt. 

3.2.2 DNS-Bild-Zytometrie 

3.2.2.1 Feulgen-Färbung 

Die verwendete Färbung entspricht einer Modifikation der 1924 von Feulgen und 

Rossenbeck beschriebenen Technik. Die Feulgen-Färbung erlaubt eine isolierte Anfärbung 

der Desoxyribonucleinsäuren (DNS), was über die Messung der Farbstoffintenstität die 

Bestimmung der Ploidie der Mamma- und Mammakarzinom-Zelllinien ermöglicht. Bei 

einer milden Säurebehandlung werden durch eine saure Hydrolyse selektiv die Purinbasen 

partiell abgespalten, sodass sich apurinische Säuren mit einer freien Aldehydgruppe bilden. 

Mit dieser reagiert das Schiff’s-Reagenz. Hierbei wird das hydrophobe, farblose Fuchsin in 

die DNS interkaliert und die neue elektrische Umgebung des Fuchsins führt zur Ausbildung 

einer rotvioletten Farbe (Charge Transfer). Diese kovalente Bindung ist irreversibel. Da 

RNA und Proteine mit dem Schiff’s Reagenz nicht reagieren, ist eine Entfernung dieser 

Bestandteile nicht nötig. 

Zur Herstellung von Zytospins wurden Zellen der einzelnen Zelllinien in der Zytospin 

Zentrifuge für 5 min. bei 700 rpm auf einem klar definierten Bereich eines Objektträgers 

aufgebracht. Die luftgetrockneten Objektträger wurden über Nacht bei Raumtemperatur in 
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4% Formaldehyd fixiert. Am nächsten Tag wurden die Präparate vorsichtig in 

Leitungswasser gespült und dann für 60 min. bei Raumtemperatur in 5M Salzsäure 

hydrolysiert. Nach Spülen in Aqua dest. wurden die Präparate für 120 min. bei 

Raumtemperatur im abgedunkelten Schiff’s Reagenz inkubiert und im Anschluss erneut 

einem Spülvorgang in Aqua dest. unterzogen. Im Anschluss wurden sie 3 x 10 min. in 

Sulfidlösung gewaschen und unter fließendem Leitungswasser gespült. Den Abschluss 

bildete die Dehydration in ansteigender Alkoholreihe, ein Xylolbad und die Eindeckung mit 

Entellan. 

3.2.2.2 DNS-Zytometrischer Messvorgang 

Die fixierten, nach Feulgen gefärbten Präparate wurden mit einem Bildanalysesystem 

ausgewertet. Mittels einer interaktiven Bildanalyse wurde das über ein Zeiss Axioplan 

Mikroskop (Plan Objektiv 40:1) und eine Video-CCD Kamera erzeugte Bild auf einem 

Rechner digitalisiert und auf dem Bildschirm zur Auswertung in der Software AHRENS 

ICM (Ahrens Messtechnische Beratung, Bargteheide) dargestellt.  

Pro Präparat wurden nach dem Zufallsprinzip ca. 500 Tumorzellen gemessen. Pyknische 

Kerne und in Mitose befindliche Zellen wurden bei der Messung nicht berücksichtigt. Als 

interner Standard dienten ca. 30 ausgewählte lymphatische Zellen, gewonnen aus einem 

Tonsillenabstrich. Diese wurden auf einem separaten Objektträger aufgebracht und 

derselben Fixation und Färbung wie die auszuwertenden Zellen unterzogen. Ihr Medianwert 

wurde als diploider Referenzwert oder „2c-Wert“ festgelegt. Die Ergebnisse der DNS-

Zytometrischen Messungen wurden in zwei zueinander korrespondierenden Histogrammen 

dargestellt.  

3.2.2.3 Interpretation der DNS-Histogramme 

3.2.2.3.1 Interpretation der DNS-Histogramme nach Auer 

Die Ploidie jeder der elf Mammazelllinien wurde in einem Histogramm zur Darstellung 

gebracht. Die quantitative Auswertung der Histogramme wurde in Anlehnung an die 

Klassifikation von Auer et al. 1980 durchgeführt. Nach dieser können vier prognostisch 

relevante Ploidie-Typen (I-IV) unterschieden werden (Abbildung 3): 

Typ I-Histogramme weisen einen einzigen Gipfel im diploiden Bereich (1,5c – 2,5c) auf, 

wobei definitionsgemäß weniger als 10% der Zellen einen DNS-Wert über 2,5c haben. 
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Histogramme, die dem Typ II zugeordnet werden, zeigen eine Säule in der tetraploiden 

Region (3,5c – 4,5c) (1. Variante) oder zwei klar abgrenzbare Spitzen bei 2c und 4c (2. 

Variante). Die Anzahl der Zellen zwischen diesen beiden Säulen bzw. oberhalb der 

tetraploiden Region liegt dabei unter 10%. Sie entsprechen den Zellen in der Synthesephase. 

Histogramme vom Typ III sind durch DNS-Werte charakterisiert, die sich zwischen dem 

diploiden und tetraploiden Bereich befinden. Sie grenzen sich von Typ II dadurch ab, dass 

nur bei einem kleinen Anteil der Zellen (<5%) die DNS-Werte über 4c liegen.  

Die Histogramme der Typen I, II und III entsprechen alle einer Verteilung im 

diploiden/tetraploiden Bereich und werden deshalb als euploid zusammengefasst. 

Den euploiden Histogrammen steht das aneuploide entgegen, welches durch den Typ IV 

vertreten wird. Aneuploide DNS-Histogramme zeichnen sich durch die sog. "Manhattan 

Skyline" aus. Dieses Histogramm-Bild entsteht durch Zellen mit unterschiedlicher Ploidie, 

die nebeneinander mit zahlreichen DNS-Werten oberhalb der tetraploiden Region (> 5%) 

angeordnet sind. 

 

 

Abbildung 3: Die vier DNS-zytometrischen Histogramme nach Auer (1980 ) [7] 

 

3.2.2.3.2 Berechnung des stemline scatter index (SSI) 

Der Stammlinien Verteilungs-Index (stemline scatter index, SSI) repräsentiert die 

genomische Instabilität einer Zelllinie. Er ist definiert als die Summe aus den Prozentwerten 

der S-Phase, 5c exceeding rate (5cER) und dem Variationskoeffizienten der Zelllinie. In 

Anlehnung an Kronenwett et al. [106] können durch den SSI als objektiven Messwert 
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diploide und tetraploide Tumore in klinisch niedrigmaligne und hochmaligne Unterformen 

unterteilt werden. Bei einem SSI-Grenzwert von 8,8% (P = 0,03) können nicht-signifikante 

Instabilitätswerte der DNS-Histogramme (SSI < 8,8%) von denjenigen mit signifikanter 

Instabilität (SSI > 8,8%), also stabile aneuploide von instabilen aneuploiden Zelllinien, 

getrennt werden (Abbildung A1). 

 

SSI = S-Phase + 5cER + CV 

 

SSI      = stemline scatter index, als Maß der genomischen Instabilität 

S-Phase  = Prozentsatz der Zellen, deren DNS-Werte sich in der Region der  

                          Synthesephase befinden 

5cER    =    5c exceeding rate, der Prozentsatz der Zellen, deren DNS-Werte zweimal den  

                        Modalwert plus 1c überschreiten 

CV   =  Variationskoeffizienten der betreffenden Tumorstammlinie 

 

3.2.3 Durchfluss-Zytometrie 

3.2.3.1 Durchfluss-Zytometrischer Messvorgang 

Mittels der Durchflusszytometrie lässt sich eine simultane Messung multipler physikalisch-

morphologischer und molekular-biologischer Eigenschaften auf Einzelzell-Ebene 

durchführen.  

Hierzu werden lebende Zellen in einer Lösung suspendiert und im Durchflusszytometer 

hydrodynamisch fokussiert, sodass eine perlenschnurartige Anordnung von Einzelzellen 

entsteht, die einen rechtwinklig zum Probenfluss angeordneten Laserstrahl passieren. Sobald 

eine Einzelzelle durch den Fokus des Lasers tritt, werden die physikalischen Messgrößen 

der Lichtstreuung der Zelle in einem engen Winkel zum Laserstrahl als Vorwärtsstreulicht 

(forward scatter, FSC) und in einem Winkel von 90° als Seitwärtsstreulicht (side scatter, 

SSC) detektiert (Abbildung 4). Dabei wird das FSC-Signal proportional zur Zellgröße 

gestreut und zusätzlich von der Oberflächenbeschaffenheit der Zelle beeinflusst. Das SSC-

Signal hingegen lässt Rückschlüsse auf die intrazelluläre Beschaffenheit, Granularität und 

Komplexität zu. Neben den physikalischen und morphologischen können auch molekulare 

und phänotypische Eigenschaften der Zelle durch die Anwendung eines 488nm-Argon-

Lasers bestimmt werden. Durch den Laser werden die direkt in oder an die Zelle 

konjugierten Fluorochrome angeregt, Lichtenergie absorbiert und Elektronen auf ein 

höheres Energieniveau angehoben. Die Lichtenergie wird durch Photonen-Emission unter 
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Abgabe von Fluoreszenzlicht frei, welches eine längere Wellenlänge als das zuvor 

absorbierte Licht aufweist (Stokes-Shift) und proportional zur Menge des Fluorochroms ist. 

Dieses Fluoreszenzsignal wird wie das SSC-Signal in einem Winkel von 90° erfasst und 

durch Farbteilerspiegel und Bandpassfilter optisch nach Emissionsspektren der 

verschiedenen Farbstoffe aufgetrennt. Weiter detektieren sog. Photomultiplier die 

Lichtsignale und wandeln sie in elektrische Signale um, die als digitaler Datensatz 

gespeichert und analysiert werden können. Häufig und auch in dieser Arbeit wird die 

Durchflusszytometrie synonym mit dem Ausdruck FACS (fluoreszenzaktivierte 

Zellsortierung) verwendet. Hierbei gilt es zu beachten, dass das eigentliche Sortieren der 

Zellen, dass sich im Namen der Methode FACS verbirgt, nicht von klassischen 

Durchflusszytometern sondern meist nur von Highspeed-Cell-Sortern möglich ist. 

 

 

Abbildung 4: Darstellung eines durchflusszytometrischen Messvorgangs 

Die gefärbte Einzelzellsuspension gelangt mittels Mantelfluss in die Flusskammer und wird hydrodynamisch 

fokussiert. Die Einzelzellen passieren einen rechtwinklig zum Probenfluss angeordneten Laserstrahl, wodurch 

die Fluorochrome angeregt werden. Detektiert werden das Vorwärts- (forward scatter, FSC) und 

Seitwärtsstreulicht (side scatter, SSC) (1) sowie das Fluoreszenzlicht (2-4). Das Fluoreszenzlicht wird durch 

Farbteilerspiegel und Bandpassfilter optisch nach Emissionsspektren der verschiedenen Farbstoffe getrennt, 

von Photomultipliern detektiert, in elektrische Signale überführt und als digitaler Datensatz gespeichert. 

Abbildung modifiziert nach Brown and Wittwer (2000) [27] 
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3.2.3.2 Antikörperauswahl 

Antikörper (auch Immunglobuline genannt) sind Teil des immunologischen Systems und 

werden bei Anwesenheit einer fremden Substanz, einem so genannten Antigen, 

normalerweise vom Organismus produziert, um diesen vor Infektionen zu schützen. Dabei 

ist der zur Synthese gebrachte Antikörper spezifisch und von hoher Affinität für das 

entsprechende Antigen, das zur Gruppe der Proteine, Polysaccharide und Nukleinsäuren 

gehören kann. Das Immunglobulin besteht aus vier schweren und zwei leichten Ketten, die 

über Disulfidbrücken miteinander verbunden sind. Die leichten und schweren Ketten fügen 

sich zu der so genannten Fab (antigen-binding fragment, auf Deutsch: Antigenbindendes 

Fragment)-Domäne zusammen, die über flexible Verknüpfungen mit der Fc (crystallisable 

fragment, auf Deutsch: kristallisierbares Fragment)-Domäne verbunden sind. Am Ende der 

Fab-Domäne erfolgt die Antigenbindung. Auf großen Molekülen erkennt ein Antikörper 

spezielle Gruppen oder eine Gruppierung von Aminosäuren, die Antigen-Domäne oder das 

Epitop. 

Werden Oberflächen-Zellantigene mit spezifischen Fluorochrom-gekoppelten Antikörpern 

markiert, absorbieren die Fluorochrome das Anregungslicht und emittieren Fluoreszenzlicht 

in spezifischen Wellenlängen. Die Fluoreszenzintensität spiegelt dabei proportional die 

Anzahl der markierten Bindungsstellen auf der Zelloberfläche wider, sodass die Stärke des 

Fluoreszenzsignals als quantitatives Maß für die detektierten Oberflächenmoleküle dient. 

Als Fluoreszenzkonjugationen zur Antikörpermarkierung wurden die 

Standardfluoreszenzfarben FITC (Fluoreszeinisothiozyanat), PE (Phycoerythrin) und APC 

(Allophycocyanid) verwendet. Die eingesetzten Fluorochrome weisen dabei die gleiche 

Anregungswellenlänge (488nm-Argon-Laser), jedoch andere Emissionsspektren (FITC bei 

519nm, PE bei 578nm, APC bei 660nm) auf.  

Die ausgewählten Antikörper sind gegen Oberflächenmoleküle von Tumorstammzellen 

gerichtet (Tabelle 1). Die Antikörper anti-CD24, anti-CD29 und anti-CD49f sind 

weitestgehend Mammakarzinom-spezifisch, während die Antikörper anti-CD133, anti-

CD326 und anti-CD44 Tumorentitäten übergreifend sind.  

Da es in Abhängigkeit von Zelltyp und Färbeprotokoll zu unspezifischen Bindungen des 

Antikörpers kommen kann, werden diese falsch positiven Signale mit Hilfe einer parallel-

analysierten Isotypenkontrolle herausgefiltert. Hierbei handelt es sich um einen Antikörper 

des gleichen Subtyps wie der spezifische Antikörper. Er ist jedoch gegen ein Antigen 
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gerichtet, dass bei Säugern gewöhnlich nicht vorkommt. Bei der Auswertung wird die 

Isotypenkontrolle als „Leerwert“ von den anderen Proben abgezogen.  

3.2.3.3 Herstellung von Einzelzellsuspensionen aus Zellkulturen und Fluoreszenzlabeling 

Für die Vorbereitung der Zellen auf die Durchflusszytometrie wurden die Zellen wie zur 

Subkultivierung beschrieben aus der Zellkulturflasche gelöst und in eiskaltes PBS mit 0,5% 

(w/v) BSA geerntet. Die Zellsuspension wurde bei 200 x g für 5min. bei 4°C pelletiert, der 

Überstand dekantiert, das Pellet resuspendiert und bei selber Einstellung erneut zentrifugiert. 

Zur Vermeidung von Zellklümpchen wurde die Zellsuspension durch ein 40 µm Zellsieb 

gefiltert. Nach Entfernung des Überstandes wurden die Zellen in 13 mL PBS gelöst und zu 

1 mL auf 13 Eppendorfgefäße verteilt. Nach erneuter Zentrifugation wurde das Pellet in 80 

µL FACS-Pufferlösung resuspendiert und die sechs Antikörper (Tabelle 1) sowie die 

entsprechenden Isotypkontrollen (Tabelle 2) unter Lichtabschluss in spezifischen 

Konzentrationen in Einzelfärbungen den vorbereiteten Zellsuspensionen zugegeben. Die 

Negativkontrolle erhielt keinen Zusatz von Antikörpern. Nach 15 min. Inkubationszeit bei 

4°C wurden diese in PBS gewaschen und zentrifugiert. Nach Dekantation des Überstandes 

und Resuspension des Pellets in 1 mL Pufferlösung wurden die Zellen innerhalb von max. 1 

Std. der Analyse am FACS-Gerät FC500 unterzogen. Bis zur Messung wurden die Proben 

im Dunkeln auf Eis gelagert. Bei jedem Messvorgang wurden pro Einzelfärbung 5.000-

10.000 Zellen für jede Zelllinie erfasst. Es erfolgten sowohl mind. vier technische als drei 

biologische Messwiederholungen pro Zelllinie, d.h. die Zelllinien wurden in verschiedenen 

Passagezahlen gemessen, um ein konstantes Ergebnis über die gesamte Kultivierung zu 

erhalten. 

3.2.3.4 Interpretation der Durchfluss-Zytometrischen-Daten 

Die Lichtimpulse werden in elektrische Impulse und schließlich in Eingangsnummern 

konvertiert. Die zytometrischen Daten werden in einem Standardformat (FCS) gespeichert, 

welches die Messdaten-Informationen über die gemessene Probe, das Messgerät, den 

Datensatz und die Ergebnisse der Datenanalyse beinhaltet. 

Jede einzelne Zelle wird nach fünf Parametern (FCS, SSC, FITC, PE und APC) analysiert. 

Der erstellte Datensatz kann in verschiedenen Formaten dargestellt werden.  
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Abbildung 5: Exemplarisches durchflusszytometrisches Histogramm der Mammakarzinom- 

Zelllinie T1 

Links: Dargestellt sind Vorwärts- (FS) und Seitwärtsstreulicht (SS), welche die physikalischen und 

morphologischen Zelleigenschaften wie Zellgröße und -granularität widerspiegeln. 

Rechts: Fluoreszenzlabeling der Zelllinie mit einem APC-konjugierten CD29-Antikörper (blau) sowie der 

entsprechenden Isotypenkontrolle (rot). 

 

Die Auswertung wurde mit dem Programm CXP vorgenommen. Für die 

Einparameterdarstellung wird auf der X-Achse die Intensität der Zellfluoreszenz und auf der 

Y-Achse die Anzahl positiver Zellen aufgetragen. Bei der korrelierten 

Zweiparameterdarstellung können neben der Korrelation von FSC mit SCC auch 

Fluoreszenzen verschiedener Wellenlängen untereinander oder mit Streulichteigenschaften 

korreliert werden. Zur Ermittlung der Marker-positiven Subpopulation werden durch 

sogenanntes „Gating“ Zelltrümmer sowie mit Hilfe der Isotypenkontrolle unspezifische 

Bindungen mit einem Cut off bei 1% ausgeschlossen (Abbildung 5).  

3.2.4 Analyse von Netzwerken und Signalwegen 

Zur Analyse von Assoziationen der Tumorzellmarker untereinander und mit verschiedenen 

Signalwegen und Netzwerken wurde die Ingenuity Pathway Analysis (IPA) Software 

(www.ingenuity.com, Version 9.0 – 3211) verwendet. Diese bezieht ihre Daten von einer 

umfangeichen, manuell fortlaufend gepflegten Datenbank, der Ingenuity Pathways 

Knowledge Base (IPKB). Auf Grundlage verschiedener Algorithmen werden Beziehungen, 

Mechanismen, Funktionen und Interaktionen innerhalb eines analysierten Datensets 

identifiziert, um so eine vertiefende Interpretation von Untersuchungsergebnissen zu 

ermöglichen. Die von IPA generierten Netzwerke werden mittels eines Scores eingestuft, 
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der durch den negativen Logarithmus des P-Werts berechnet wird. Hierüber wird die 

Wahrscheinlichkeit angegeben, mit der die Fokusproteine durch Zufall zusammen in einem 

bekannten Netzwerk vorkommen. Ein Score > 5 wurde als statistisch signifikantes Netzwerk 

angesehen.  

3.2.5 Statistische Evaluationsmethoden 

Die statistische Daten-Analyse zur durchflusszytometrischen Phänotypisierung wurde mit 

der Statistiksoftware SPSS (Statistical Package for Social Sciences), Version 19 (IBM., 

Chicago) und mit Excel für Windows (Microsoft Office Suite), Version 2010, durchgeführt. 

Um Expressionsprofile von Tumorstammzellmarkern in Mammazelllinien zu detektieren, 

wurden pro Zelllinie und Tumorstammzellmarker vier biologische Wiederholungen der 

durchflusszytometrischen Messung in vier verschiedenen Zellpassagen durchgeführt. 

Folgend wurden hieraus der Mittelwert ± Standardabweichung kalkuliert, um den 

prozentualen Anteil Marker-positiver Zellpopulationen jeder Zelllinie zu erhalten.  

Assoziationen zwischen Markerexpression und klinischen Parametern wie Progressionsgrad 

(Normal-Tumor-Metastase), UICC-, TNM-Status und Grading, wurden durch die 

Anwendung des Chi χ² und des Fisher´s Exact Tests analysiert. Signifikante 

Expressionsunterschiede verschiedener Studiengruppen bzw. Assoziationen zwischen 

Markerexpression und Alter wurden mittels nicht-parametrischer Tests detektiert (Mann-

Whitney-U-Test für 2 ungepaarte Gruppen und Kruskal-Wallis-Test für mehr als zwei 

ungepaarte Gruppen, beide nicht normalverteilt). Als signifikant wurde eine 

Irrtumswahrscheinlichkeit von P < 0.05 angesehen. 
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4. ERGEBNISSE 

Die Grundlage dieser Arbeit bildete eine Auswahl kommerziell erhältlicher Zelllinien, die 

anhand der klinischen Daten der Donorpatientinnen in vier Gruppen eingeteilt wurden: A = 

Normalgewebe; B = Karzinomzelllinien ohne Lymphknotenbefall, TNM-Stadium I und IIA; 

C = Karzinomzelllinien mit Lymphknotenbefall, TNM-Stadium IIIA; D = 

Karzinomzelllinien mit Fernmetastasen, TNM-Stadium IV (Tabelle 3). 

 

4.1 DNS-Bild-Zytometrie 

Von den elf humanen Mamma- und Mammakarzinom-Zelllinien wurden Zytospins 

verschiedener Zellpassagen angefertigt. Nach Anfärbung der DNS mittels Feulgen-Färbung 

wie in 3.2.2.1 beschrieben, wurde die Ploidie mittels statischer Bildzytometrie ermittelt. 

4.1.1 Nicht-maligne Mammazelllinien 

Die Normalzelllinien N1 und N2 zeigen klare Gipfel im diploiden Bereich, der sich mit dem 

hellblauen Peak der gemessenen Referenzzellen direkt überlagert. Auch im tetraploiden 

Bereich ist eine klare Spitze abgrenzbar, die proliferierende Zellen repräsentiert (Abbildung 

6). Es handelt sich bei beiden Zelllinien um Histogramme vom Typ III nach der Auer-

Klassifikation, die sich durch eine euploide Stammlinie auszeichnen. 

  
Abbildung 6: Grafische Darstellung der DNS-Zytometrischen Messung der Normalzelllinien N1 (links) 

und N2 (rechts). 

Türkis-blau sind die Referenzzellen mit einem Peak bei 2c (unten) und einer gleichmäßigen Größenverteilung 

entsprechend der Messpopulation (oben) dargestellt. In schwarz sind die analysierten Zellen der Normal-
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Zelllinien dargestellt. Beide Zelllinien zeigen ein euploides Ploidie-Muster (Typ III nach der Auer-

Klassifikation). 

4.1.2 Maligne Mammazelllinien 

Trotz unterschiedlicher Tumor-und Progressionsstadien der Karzinomzelllinien T1-T6 und 

der Metastasenzelllinien M1-3 lassen sich Ähnlichkeiten in der Histogramm-Morphologie 

der verschiedenen Karzinomzelllinien erkennen, sodass diese hier gesammelt betrachtet 

werden.  

Die Zelllinien T1, T6, M1 und M2 zeigen alle ein ähnliches Verteilungsmuster mit zwei 

Stammlinien bei 3c und 6c.  

Die Histogramme der Zelllinien T2, T3, T5 und M3 haben jeweils zwei Stammlinien 4c und 

8c. Zwischen diesen beiden Stammlinien finden sich bei allen Zelllinien nur wenige Zellen 

mit unterschiedlichem DNA-Gehalt. Zellen im diploiden Bereich lassen sich entweder gar 

nicht oder nur sehr unterrepräsentiert finden. 

Die Zelllinie T4 zeigt ein Histogramm mit einer breiten Stammlinie im tetraploiden Bereich 

(4c), die von weiteren Zellen unterschiedlichen DNA-Gehalts meist  über 4c gesäumt wird 

(Abbildungen 7 – 9). Alle diese Histogramme entsprechen dem Typ IV der Auer-

Klassifikation und werden somit als aneuploid gewertet. 

 

   

Abbildung 7: Grafische Darstellung der DNS-zytometrischen Messung der Tumorzelllinien T1 (links), 

T2 (Mitte) und T3 (rechts), die ein frühes Tumorstadium ohne regionäre Metastasierung 

repräsentieren. 

Türkis-blau sind die Referenzzellen mit einem Peak bei 2c (unten) und einer gleichmäßigen Größenverteilung 

entsprechend der Analysepopulation (oben) dargestellt. In schwarz sind die analysierten Zellen der malignen 
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Zelllinien dargestellt. Alle Zelllinien weisen einen aneuploiden Ploidie-Status auf (Typ IV nach der Auer-

Klassifikation). 

 

   

Abbildung 8: Grafische Darstellung der DNS-zytometrischen Messung der Tumorzelllinien T4 (links), 

T5 (Mitte) und T6 (rechts), die ein spätes Tumorstadium mit regionärer Lymphknotenmetastasierung 

repräsentieren. 

Türkis-blau sind die Referenzzellen mit einem Peak bei 2c (unten) und einer gleichmäßigen Größenverteilung 

entsprechend der Analysepopulation (oben) dargestellt. In schwarz sind die analysierten Zellen der malignen 

Zelllinien dargestellt. Alle Zelllinien zeigen einen aneuploiden Ploidie-Status (Typ IV nach der Auer-

Klassifikation). 

 

 

 

   

Abbildung 9: Grafische Darstellung der DNS-zytometrischen Messung der Metastasenzelllinien M1 

(links), M2 (Mitte) und M3 (rechts), 
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Türkis-blau sind die Referenzzellen mit einem Peak bei 2c (unten) und einer gleichmäßigen Größenverteilung 

entsprechend der Analysepopulation (oben) dargestellt. In schwarz sind die analysierten Zellen der malignen 

Zelllinien dargestellt. Alle Stammlinien zeigen einen aneuploiden Ploidie-Status(Typ IV nach der Auer-

Klassifikation). 

 

4.1.3 Ploidieklassifikation und genomische Instabilität 

Tabelle 5 gibt einen Überblick über die Ergebnisse der DNS-zytometrischen Messungen. 

Der Stammlinien Verteilungs-Index (stemline scatter index, SSI) ist definiert als die Summe 

aus den Prozentwerten der S-Phase, 5c exceeding rate (5cER) und dem 

Variationskoeffizienten der Zelllinie. Er ist ein Maß für die genomische Instabilität der 

analysierten Zellpopulation, welche bei einem SSI-Wert über 8,8% als genomisch instabil 

angenommen wird (Abbildung A1). Der SSI-Wert weist bei allen Zelllinien auf eine 

genomische Instabilität hin. Bis auf die aus normalem Drüsengewebe isolierten Zelllinien 

N1 und N2 weisen die Histogramme aller anderen Zelllinien auf einen aneuploiden Ploidie-

Status hin. 

 

Tabelle 5: Ergebnisse der DNS-zytometrischen Messung und Übersicht über die Ploidieklassifizierung 

der Normal- und Mammakarzinom-Zelllinien 

Legende: SSI = stemline scatter index = Summe aus den Prozentwerten der S-Phase, 5c exceeding rate (5cER) 

und dem Variationskoeffizient der Zelllinie, Genomische Instabilität bei SSI > 8,8 [%], Auer-Klassifikation 

siehe Kapitel 3.2.2.3.1  

Zelllinien 

Name Stammlinie (c) 

 

SSI  

 

Genomische 

Instabilität bei 

SSI > 8,8% 

Auer-

Klassifikation Ploidie-Status 

N1 2,08 28.6 instabil III Euploid 

N2 2,24 18.8 instabil III Euploid 

T1 2,78 9.9 instabil IV Aneuploid 

T2 4,27 30.5 instabil IV Aneuploid 

T3 3,77 16.8 instabil IV Aneuploid 

T4 3,51 26.4 instabil IV Aneuploid 

T5 4,49 18.4 instabil IV Aneuploid 

T6 3,04 20.8 instabil IV Aneuploid 

M1 2,79 16.1 instabil IV Aneuploid 

M2 2,81 11 instabil IV Aneuploid 

M3 3,68 13.8 instabil IV Aneuploid 
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4.2 Tumorstammzellmarker-Expression 

Mittels Durchflusszytometrie wurden elf humane Mamma- und Mammakarzinom-Zelllinien 

hinsichtlich ihrer Expression mittels Mammakarzinom-spezifischer (CD24, CD29, CD49f) 

und Tumorentitäten übergreifender Marker (CD133, CD326, CD44) phänotypisiert (Tabelle 

1). 

Pro Zelllinie wurden drei biologische Wiederholungen durchgeführt, um die Marker-

Expression in verschiedenen Passagen zu analysieren und Variabilität zu minimieren. Die 

gemessenen Expressionen wurden als Mittelwert (absolute Zahl in Prozent) angegeben und 

zusätzlich semi-quantitativ nach einem Scoring (0 = ≤ 1%; + = 2-30%; ++ = 31-70%; +++ 

= 71-100%) eingeteilt. Die Expressionsprofile der Zelllinien und verschiedenen 

Tumorstammzellmarker sind in Tabelle 6 dargestellt.  

 

Tabelle 6: Darstellung der Expressionsprofile der Tumorstammzellmarker in Mamma- und 

Mammakarzinom-Zelllinien 

Legende für das angewandte Scoring: 0= ≤ 1%; += 2-30%; ++=31-70%; +++=71-100%. Die Werte sind 

errechnete Mittelwerte aus drei biologischen Wiederholungen zu unterschiedlichen Kultivierungszeitpunkten. 

  CD133 CD326 CD44 CD24 CD29 CD49f 

N1 1% (0) 2% (+) 4% (+) 2% (+) 88% (+++) 95% (+++) 

N2 1% (0) 2% (+) 2% (+) 89% (+++) 90% (+++) 87% (+++) 

T1 1% (0) 1% (0) 98% (+++) 3% (+) 93% (+++) 94% (+++) 

T2 6% (+) 97% (+++) 94% (+++) 80% (+++) 98% (+++) 98% (+++) 

T3 12% (+) 98% (+++) 97% (+++) 99% (+++) 99% (+++) 99% (+++) 

T4 75% (+++) 41% (++) 87% (+++) 97% (+++) 35% (++) 69% (++) 

T5 81% (+++) 83% (+++) 84% (+++) 53% (++) 96% (+++) 88% (+++) 

T6 64% (++) 71% (+++) 82% (+++) 73% (+++) 90% (+++) 90 % (+++) 

M1 98% (+++) 95% (+++) 94% (+++) 100% (+++) 89% (+++) 98% (+++) 

M2 2% (+) 96% (+++) 20% (+) 98% (+++) 99% (+++) 99% (+++) 

M3 57% (++) 35% (++) 2% (+) 91% (+++) 81% (+++) 21% (+) 

 

In den verschiedenen Zelllinien werden fast alle Tumormarker in über 50% der Zellen 

exprimiert. Die Mamma-spezifischen Marker (CD24, CD29, CD49f) werden sogar bei über 

75% der Zellen detektiert. Hierbei korreliert die Expression von CD29 positiv mit der 

Expression von CD49f (ρ = 0,642; P = 0,033). Die Tumorentitäten übergreifenden 

Stammzellmarker CD326 und CD44 sind hingegen bei den Normalzelllinien und frühen 

Tumorstadien (T1-T3) entweder gar nicht oder nur in geringem Maße ausgeprägt (< 30 %). 
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Die Expression von CD326 korreliert positiv mit der Expression von CD29 (ρ = 0,659; P = 

0,027) und CD49f (ρ = 0,627; P = 0,039) (Tabelle 6). 

 

Tabelle 7: Darstellung der Expressionsprofile der Tumorstammzellmarker im Mittel in den analysierten 

Zellpopulationen 

Legende: Gruppe A = N1 und N2 (Normalzelllinien), Gruppe B = T1, T2, T3 (Karzinomzelllinien ohne 

Lymphkontenbefall, TNM-Stadium I und IIA), Gruppe C = T4, T5, T6 (Karzinomzelllinien mit 

Lymphknotenbefall, TNM-Stadium IIIA), Gruppe D = M1, M2, M3 (Metastasenzelllinien, TNM-Stadium IV). 

Dargestellt sind die errechneten Mittelwerte der denjeweiligen biologischen Gruppen angehörigen Zelllinien 

mit Standardabweichung. 

Legende für das angewandte Scoring: 0= ≤ 1%; += 2-30%; ++=31-70%; +++=71-100%.  

 

 Gruppe A Gruppe B Gruppe C Gruppe D 

CD133 1% (0) 6% (+) 73% (+++) 52% (++) 

CD326 2% (+) 65% (++) 62% (++) 78% (+++) 

CD44 3% (+) 96% (+++) 84% (+++) 39% (++) 

CD24 36% (++) 61% (++) 74% (+++) 98% (+++) 

CD29 82% (+++) 97% (+++) 74% (+++) 90% (+++) 

CD49f 88% (+++) 97% (+++) 81% (+++) 75% (+++) 

 

In dem Expressionsmuster der Tumorstammzellmarker lassen sich zwischen Mamma- und 

Mammakarzinom-Zelllinien verschiedener Tumorstadien Unterschiede aufzeigen. Für die 

Oberflächenmarker CD326 (Chi² Test, P = 0.038) und CD44 (Chi² Test, P = 0.017) lässt sich 

eine höhere Expression in malignen, verglichen mit benignen Zelllinien, nachweisen. Die 

Expression des Oberflächenmarkers CD133 korreliert mit dem UICC Status der 

verwendeten Zelllinien, wobei in den höheren UICC Stadien eine stärkere CD133 

Expression vorliegt (Chi² Test, P = 0.05). Zudem trennt CD133 zwischen 

Lymphknotenmetastasen-positiven Mammakarzinom-Zelllinien mit einer hohen und 

Lymphknotenmetastasen-negativen Mammakarzinom-Zelllinien mit einer niedrigen CD133 

Expression (U-Test, P = 0.022) (Tabelle 7, Abbildung 10). 
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Abbildung 10: Expression der Oberflächenantigene CD133, CD326, CD44, CD24, CD29, CD49f im 

Mittel in den analysierten Zellpopulationen 

Legende: Gruppe A = N1 und N2 (Normalzelllinien), Gruppe B = T1, T2, T3 (Karzinomzelllinien ohne 

Lymphkontenbefall, TNM-Stadium I und IIA), Gruppe C = T4, T5, T6 (Karzinomzelllinien mit 

Lymphknotenbefall, TNM-Stadium IIIA), Gruppe D = M1, M2, M3 (Karzinomzelllinien mit Metastasierung, 

TNM-Stadium IV). Dargestellt sind die errechneten Mittelwerte der den jeweiligen biologischen Gruppen 

angehörigen Zelllinien mit Standardabweichung. * P < 0.05. 

 

4.2.1 Expression des Oberflächenantigens CD133 

Die Expression von CD133 ist in den Zelllinien N1, N2, T1 und M2 nur bei einem sehr 

geringen Prozentsatz von Zellen (1-2%) vorhanden. Von den Zelllinien der frühen 

Tumorstadien (Frühkarzinome: T1-T3), über diejenigen mit stattgehabter 

Lymphknotenmetastasierung (Spätkarzinome: T4-T6) bis hin zu den Spätstadien mit 

     *   * 

  * 
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systemischer Beteiligung (Metastasen: M1-M3) lässt sich eine stetige Expressionszunahme 

mit zunehmendem Progressionsgrad beobachten: von im MW 1% CD133 positiven Zellen 

in Normal-Zelllinien (Gruppe A), über im MW 6% bei Frühkarzinom-Zelllinien (Gruppe B), 

73% bei Spätkarzinom-Zelllinien (Gruppe C) und im MW 52% bei Metastasen-Zelllinien 

(Gruppe D) (Tabelle 7, Abbildung 10). Statistisch ist dennoch kein signifikanter 

Unterschied der CD133 Expression in Abhängigkeit vom Progressionsgrad (Normal vs. 

Früh-/Spätkarzinome vs. Metastase oder Normal vs. Früh-/Spätkarzinome oder Früh-

/Spätkarzinome vs. Metastase oder A vs. B vs. C vs. D) zu detektieren. Lediglich ein Trend 

lässt sich erkennen: Die CD133 Expression ist zwar unterschiedlich zwischen benignen 

(MW = 1%, SD = 1%) und malignen Zelllinien (MW = 44%, SD = 32%), liegt  jedoch knapp 

über der Signifikanzgrenze (P = 0.057).  

Im Gegensatz dazu ist die Expression von CD133 signifikant unterschiedlich hinsichtlich 

des Nodal-Status der Zelllinien: Zelllinien ohne Lymphknotenmetastasierung 

(Frühkarzinome, Gruppe B) weisen eine durchschnittlich niedrigere CD133 Expression auf 

(MW = 6%, SD = 4%) als Zelllinien mit Lymphknotenmetastasierung (Spätkarzinome, 

Gruppe C; MW = 73%, SD = 14%; U-Test, P = 0.022). 

Auch unter Einbeziehung des Scorings kann diese Beziehung gezeigt werden: Hierbei 

weisen Zelllinien ohne Lymphknotenmetastasierung mit 1-30% eine niedrige CD133 

Expression auf (Score 1-2), während Zelllinien mit Lymphknotenmetastasierung eine 

CD133 Expression von 31-100% zeigen (Score 3-4) (Fishers Exact Test, P = 0.018). 

Zusätzlich lässt sich hier eine signifikant unterschiedliche CD133 Expression im 

Zusammenhang mit dem UICC Status detektieren: Hierbei weisen Zelllinien mit einem 

frühen UICC Status eine niedrige CD133 Expression auf (1% in UICC I, 6-12% in UICC 

II), während Zelllinien mit einem fortgeschrittenem UICC Status CD133 stärker exprimieren 

(64-81% in UICC III) (Chi² Test, P = 0.05, Abbildung 11). 
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Abbildung 11: Expression des Oberflächenantigens CD133 in den analysierten Zelllinien in Relation 

zur jeweiligen Isotyp-Kontrolle 

Dargestellt sind die Mittelwerte aus drei biologischen Wiederholungen verschiedener Passage-Zeitpunkte mit 

Standardabweichung. * P < 0.05. 

 

4.2.2 Expression des Oberflächenantigens CD326 

In den Normalzelllinien und der Frühkarzinom-Zelllinie T1 ist der Oberflächenmarker 

CD326 bei unter 2% der Zellen ausgeprägt, während bei den Frühkarzinom-Zelllinien T2 

und T3 und den Metastasen-Zelllinien M1 und M2 eine Expression von über 95% erreicht 

wird (Abbildung 12). Zwischen den benignen Zelllinien der Gruppe A (MW = 2%, SD = 

1%) und den malignen Zelllinien der Gruppen B, C und D (MW = 69%, SD = 35%) lässt 

sich zwar ein Expressionsunterschied feststellen (Abbildung 10), dieser wird bei Analyse 

der  absoluten Expressionswerte statistisch jedoch nicht signifikant. Unter Einbeziehung des 

Scorings zeigt sich allerdings eine signifikant niedrigere CD326 Expression in benignen 

Zelllinien (Score 2) verglichen mit malignen Zelllinien (Score 3-4) (Chi² Test, P = 0.038) 

(Tabelle 6).  

Betrachtet man die malignen Zelllinien detaillierter, ist CD326 innerhalb der einzelnen 

Tumorstadien sehr heterogen vertreten, wobei sich die Expression in den unterschiedlichen 

Populationen um das Zwei- bis Dreifache unterscheidet. So exprimieren beispielsweise 45% 

der Zellen den Marker CD326 in der Metastasen-Zelllinie M3, während in der Metastasen-

Zelllinie M2 CD326 von 96% der Zellen exprimiert wird. In den Karzinomzelllinien der 
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Frühstadien wird dieser Unterschied sogar noch deutlicher: CD326 wird in der Zelllinie T1 

von fast keiner Zelle exprimiert, bei den Zelllinien T2 und T3 jedoch von nahezu 100% der 

Zellen. Zwischen den einzelnen Tumorstammzell-Markern korreliert die Expression von 

CD326 jeweils positiv mit CD29 (ρ = 0,659; P = 0,027) und CD49f (ρ = 0,627; P = 0,039).  

 

Abbildung 12: Expression des Oberflächenantigens CD326 in den analysierten Zelllinien in Relation 

zur jeweiligen Isotyp-Kontrolle 

Dargestellt sind die Mittelwerte aus drei biologischen Wiederholungen verschiedener Passage-Zeitpunkte mit 

Standardabweichung. * P < 0.05. 

 

4.2.3 Expression des Oberflächenantigens CD44 

Der Oberflächenmarker CD44 ist bei nur ca. 3% der Normalzelllinien nachweisbar 

(Abbildung 13). So heben sich die Normalzelllinien der Gruppe A (MW = 3%, SD = 1%) 

von den Tumorzelllinien der Gruppen B, C und D (MW = 73%, SD = 36%) durch eine 

auffällige Minderexpression des Oberflächenantigens ab (Abbildung 10), die statistisch mit 

dem U-Test bestätigt werden konnte (P = 0.046). Noch deutlicher wird der Zusammenhang 

unter Einbeziehung des Scorings: der Chi² Test zeigt eine Signifikanz von P = 0.017 für eine 

niedrigere CD44 Expression in benignen Zelllinien (Score 2) verglichen mit malignen 

Zelllinien (Score 3-4) (Tabelle 6). 

In den Karzinomzelllinien ohne Fernmetastasierung (T1-T6) exprimieren mindestens 4/5 der 

Zellen CD44. Bei den Metastasen-Zelllinien lässt sich kein einheitliches Expressionsprofil 

erkennen. 
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Abbildung 13: Expression des Oberflächenantigens CD44 in den analysierten Zelllinien in Relation zur 

jeweiligen Isotyp-Kontrolle 

Dargestellt sind die Mittelwerte aus drei biologischen Wiederholungen verschiedener Passage-Zeitpunkte mit 

Standardabweichung. * P < 0.05. 

 

4.2.4 Expression des Oberflächenantigens CD24 

Der Oberflächenmarker CD24 zeigt ein sehr breit gefächertes Expressionsmuster 

(Abbildung 14) in den einzelnen Zelllinien, das sich innerhalb der unterschiedlichen 

Progressions-Gruppen uneinheitlich darstellt. In Zelllinien mit Fernmetastasierung liegt die 

Antigenexpression bei nahezu 100%. Betrachtet man die Expression des 

Oberflächenantigens CD24 im Mittel in den vier Progressions-Gruppen, so scheint sich über 

die einzelnen Tumorstadien eine leichte Expressionszunahme darzustellen, die jedoch nicht 

statistisch signifikant ist (Abbildung 10). 
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Abbildung 14: Expression des Oberflächenantigens CD24 in den analysierten Zelllinien in Relation zur 

jeweiligen Isotyp-Kontrolle 

Dargestellt sind die Mittelwerte aus drei biologischen Wiederholungen verschiedener Passage-Zeitpunkte mit 

Standardabweichung. 

 

4.2.5 Expression des Oberflächenantigens CD29 

In allen Zelllinien liegt eine Expression des Antigens CD29 bei mindestens 30% der Zellen 

vor, zumeist kann dieses sogar bei über 90% der Zellen nachgewiesen werden (Abbildung 

15). Dabei zeigt sich diese starke Expression sowohl in den Normalzelllien als auch in den 

Metastasezelllinien. Die einzelnen Progressions-Stadien der Zelllinien (Gruppe A – D) 

zeigten im Mittel eine Expression von 87% (SD = 18%)  (Abbildung 10). Es konnten keine 

statistisch signifikanten Assoziationen zu klinischen Parametern detektiert werden. Eine 

hohe CD29 Expression korreliert positiv mit einer hohen CD49f Expression (ρ = 0,642; P = 

0,033). 
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Abbildung 15: Expression des Oberflächenantigens CD29 in den analysierten Zelllinien in Relation zur 

jeweiligen Isotyp-Kontrolle 

Dargestellt sind die Mittelwerte aus drei biologischen Wiederholungen verschiedener Passage-Zeitpunkte mit 

Standardabweichung. 

 

4.2.6 Expression des Oberflächenantigens CD49f 

Der Oberflächenmarker CD49f zeigt in fast allen Zelllinien eine Ausprägung bei mindestens 

30% der Zellen (Abbildung 16). Die Karzinomzelllinie M3 bildet eine Ausnahme: Hier 

exprimieren nur 26% der Zellen dieses Antigen. Werden die Zelllinien aller Progressions-

Stadien (A bis D) in ihren gemittelten Expressionswerten miteinander verglichen, zeigt sich 

eine einheitliche Verteilung um einen Prozentwert von 85% (SD = 23%) (Abbildung 10). 

Es konnten keine statistisch signifikanten Assoziationen zu klinischen Parametern detektiert 

werden. Eine hohe CD49f Expression korreliert positiv mit einer hohen CD29 Expression 

(ρ = 0,642; P = 0,033). 
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Abbildung 16: Expression des Oberflächenantigens CD49f in den analysierten Zelllinien in Relation 

zur jeweiligen Isotyp-Kontrolle 

Dargestellt sind die Mittelwerte aus drei biologischen Wiederholungen verschiedener Passage-Zeitpunkte mit 

Standardabweichung. 

 

4.2.7 Assoziation zwischen Expressionsprofil und Ploidie-Status 

Die CD326 Expression ist nach Einbeziehung des Scorings signifikant mit dem Ploidie-

Status assoziiert: So fällt die CD326 Expression bei aneuploiden Zelllinien stärker aus 

(Fishers Exact Test, P = 0.038). 

Für eine höhere CD133 Expression lässt sich lediglich ein Trend bei aneuploiden Zelllinien 

erkennen (P = 0.057). 

 

4.3 Analyse von Netzwerken und Signalwegen 

Zur Analyse von möglichen Vernetzungen der analysierten Tumorstammzellmarker in 

gleichen biologischen Pathways wurden alle sechs Marker (CD24, CD29, CD49f, CD326, 

CD133, CD44) in IPA (Ingenuity Pathway Analysis) geladen und die Verbindung, 

Einbindung und Assoziation der Tumorstammzellmarker in Signalwegen und Netzwerken 

analysiert. Das generierte IPA-Netzwerk enthielt alle sechs Marker und lag mit einem Score 

von 17 über dem Signifikanzniveau. Die bedeutensten vier Biofunktionen des Netzwerkes 

wurden mit Krebs (P = 2,34E-03 – 1,08E-08), organischen Verletzungen und Fehlbildungen 
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(P = 2,34E-03 – 1,08E-08), Krankheiten des Respirationstraktes ( P = 2,30E-03 – 1,27E-07) 

und der Tumormorphologie (P = 2,01E-03 – 1,37E-07) angegeben. Weiter war das Netzwerk 

signifikant mit Zell-Zell-Signalen und -Interaktionen (P = 2,42E-03 – 1,33E-10), zellulärer 

Bewegung (P = 2,30E-03 – 1,37E-07) sowie Zellaufbau und -organisation (P = 2,42E-03 – 

4,14E-07) assoziiert. Die bedeutensten drei kanonischen Signalwege betrafen die 

Leukozytenextravasion (P = 1,65E-05), die Agrin-Interaktion neuromuskulärer 

Verbindungen (P = 1,61E-04) und die durch Caveolae vermittelte endozytäre Signalgebung 

(P = 1,70E-04). Bedeutende Transkriptionsregulatoren waren MYC, CTNNB1 (β-Catenin), 

TWIST2 und NOTCH1. Die Oberflächenmarker CD29 und CD49f wurden als zentrale 

Knotenpunkte des Netzwerks identifiziert. (Abbildung A2)  
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5. DISKUSSION 

5.1  Ploidie und genomische Instabilität 

Duesberg et al. [56] stellten die „Aneuploidie-Theorie der Tumorentstehung vor“, in der sie 

postulieren, dass Aneuploidie die primäre Ursache genomischer Instabilität ist, wobei eine 

fehlerhafte DNS-Replikation [99] und Zellteilung (Zentrosomen-Separation [38], 

chromosomale Segregation [88, 122]) zu der Entstehung eines abnormalen DNS-Gehaltes 

(Polyplodie oder Aneuploidie) und damit zur Tumorgenese führen. Es folgte eine Vielzahl 

von Studien, in denen die prognostische und prädiktive Aussagekraft der Ploidie für 

epitheliale Tumoren untersucht wurde [51, 67]. Das Mammakarzinom wurde als erster 

Tumortyp intensiv mittels DNS-Zytometrie beforscht. Intratumorale Heterogenität, 

genomische Instabilität und ein chromosomales Ungleichgewicht sind charakteristisch für 

frühe Stadien des Mammakarzinoms [142]. Obwohl in mehreren Studien ein 

Zusammenhang zwischen DNS-Aneuploidie und Tumorgenese, Tumorgrad und Prognose 

des Mammakarzinoms nachgewiesen wurde [9, 94, 106, 149, 211], ist der prognostische 

Stellenwert der DNS-Ploidie weiterhin umstritten.   

 

Auer et al. schlugen als erste Arbeitsgruppe morphometrische Parameter für eine DNS-

zytometrische Einteilung des Mammakarzinoms vor [9]. Sie klassifizierten vier 

histologische Typen (Auer I bis IV) entsprechend des gemessenen DNS-Profils der malignen 

Mammakarzinomzellen. In der hier vorliegenden Arbeit wurden die Normalzelllinien (N1, 

N2) als Typ III (euploider Karyotyp), die Karzinomzelllinien als Typ IV nach Auer 

(aneuploider Karyotyp) klassifiziert. Aneuploidie ist also ein Charakteristikum der 

Karzinomzelllinien, das diese signifikant von normalen Zellen abgrenzt. Es wird 

angenommen, dass aneuploide Tumorzellen durch eine erhöhte genomische Instabilität 

charakterisiert sind und ein höheres Malignitätspotential aufweisen als diploide Tumoren 

[56, 135]. Daraus lässt sich ableiten, dass Tumorzellen mit einem aneuploiden DNS-Gehalt 

ein besonders aggressives Tumorwachstum zeigen und somit häufiger in späten 

Tumorstadien anzutreffen sind. Fallenius et al. [59] konnten eine signifikante Korrelation 

zwischen der Auer-Klassifikation und dem Krankheitsverlauf der Mammakarzinom-

Patienten zeigen. Hierbei zeigten nicht-aneuploide Mammakarzinome mit 

Lymphknotenmetastasierung eine bessere Prognose als aneuploide Mammakarzinome mit 
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Lymphknotenmetastasierung, sodass der Ploidiegrad in dieser Studienkohorte eine bessere 

prognostische Aussagekraft hatte als der Lymphknotenstatus. 

 

Basierend auf der Auer-Klassifikation unterteilten Kronenwett et al. [107] anhand des 

Stammlinien Verteilungs-Index (engl. stemline scatter index, SSI) als objektiven Messwert 

für die genomische Instabilität diploide und tetraploide Mammakarzinome in klinisch 

niedrigmaligne und hochmaligne Unterformen. Der SSI ist hierbei definiert als die Summe 

aus den Prozentwerten der S-Phase, 5c exceeding rate (5cER) und dem Variationskoeffizient 

der Zelllinie. Es zeigte sich eine bessere Prognose für Patienten mit genomisch stabilen 

Tumoren, deren SSI ≤ 8,8% lag, als bei Patienten mit genomisch instabilen Tumoren, die 

Werte oberhalb von dieser Grenze zeigten [106]. In der vorliegenden Arbeit konnten keine 

niedrigmalignen und hochmalignen Unterformen zwischen den verschiedenen 

Tumorstadien detektiert werden. Alle verwendeten Zelllinien wiesen einen SSI > 8,8% und 

damit eine genomische Instabiliät auf. Auch die beiden diploiden Zelllinien (N1, N2) wurden 

als genomisch instabil klassifiziert, was mit der stattgehabten Immortalisierung normaler 

Brustdrüsenzellen und damit einhergehenden Kernveränderungen in Zusammenhang stehen 

mag. In dieser Arbeit konnte eine signifikante Zunahme der genomischen Instabilität über 

die verschiedenen Tumorstadien nicht gezeigt werden. Spätkarzinomzelllinien zeichneten 

sich im Vergleich zu Frühkarzinomzelllinien nicht durch eine höhere genomische Instabilität 

aus. Dies könnte mit der geringen Anzahl an Zelllinien unterschiedlichen Malignitätsgrads 

in Zusammenhang stehen (jeweils drei Frühkarzinomzelllinien [TNM Stadium I und IIA], 

drei Spätkarzinomzelllinien [TNM Stadium IIIA], drei Metastasenzelllinien [TNM Stadium 

IV]). Eine andere Erklärung könnte sein, dass nicht allein das Ausmaß der genomischen 

Instabilität, sondern insbesondere die damit einhergehenden vielfältigen genetischen 

Veränderungen zu einem Überlebens- und Wachstumsvorteil führen und so das 

Tumorwachstum vorantreiben [53]. Habermann et al. [75] untersuchten potentielle 

Unterschiede in der Genexpression zwischen genomisch stabilen und instabilen 

Mammakarzinomen. Sie konnten eine 12-Gen-Expressionssignatur, die mit der 

genomischen Instabilität assoziiert war, definieren und ihre biologische und prognostische 

Aussagekraft demonstrieren. Die 12-Gen-Expressionssignatur war hierbei ein unabhängiger 

Prädiktor für den klinischen Verlauf bei Mammakarzinom-Patienten, was die bedeutende 

Rolle der genomischen Instabilität bei der Tumorprogression und Rezidiven unterstreicht.  
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Yildrim-Assaf et al. stellten eine weitere Histogramm-Klassifikation vor. Basierend auf 

Schwellenwerten in den Kategorien 5cER (> 10 aneuploide Tumorzellen) und 9cER (> 1 

aneuploide Tumorzelle) konnten sie in einer Studie an 370 Mammakarzinomen 

unterschiedlicher Malignität Patientinnen mit einem Lymphknoten-negativen und 

Lymphknoten-positiven Mammakarzinom in Niedrig-Risiko- und Hoch-Risiko-Gruppen 

mit einer schlechteren Prognose unterteilen. Die Lymphknoten-negativen Mammakarzinom-

Patienten mit einer hohen Aneuploidierate (> 5cER) wiesen hierbei eine vergleichbar 

ungünstige Prognose wie Patienten mit Lymphknoten-positive Mammakarzinomen auf 

[211]. Auch andere Studien weisen darauf hin, dass insbesondere bei Mammakarzinom-

Patienten früher Tumorstadien mit einer geringen Tumorgröße und ohne 

Lymphknotenmetastasierung die Verwendung des Ploidiegehaltes als potenter 

Prognosefaktor hilfreich sein könnte [14, 94, 130, 150]. 

 

5.2 Tumorstammzellmarker-Profile 

Tumorstammzellen repräsentieren eine Subpopulation von Tumorzellen innerhalb eines 

Tumors, die sich durch ihr tumorigens Potential auszeichnet. Diese Tumorstammzellen 

bestimmen die Tumorprogression und –migration sowie die Initiierung neuer Tumoren und 

Manifestation lebenslimitierender Metastasen [45, 156]. Die Tumorstammzellen weisen 

dabei mehrere Schlüsseleigenschaften normaler Stammzellen auf: Selbsterneuerung, 

unlimitierte Proliferation, eine seltene und langsame Replikation, Resistenz gegenüber 

verschiedener Noxen, hohe DNA-Reparaturfähigkeit und die Fähigkeit 

differenzierungsfähige Tochterzellen zu generieren. In den letzten Jahren fokussierte sich 

die Forschung auf die Charakterisierung dieser Tumorstammzellen, um die 

Therapiestrategien zur Behandlung des Mammakarzinoms auf die besonderen 

Zelleigenschaften dieser Subpopulation auszurichten [2, 55]. Eine effiziente und sensitive 

Methode für die Klassifizierung und Isolierung dieser Zellen liegt in der Anwendung der 

Durchflusszytometrie, mit Hilfe derer sich Zellen anhand eines bestimmten Musters von 

Oberflächenmarkern sortieren und phänotypisieren lassen.  

In der hier vorliegenden Arbeit wurden sechs Oberflächenmarker eingesetzt, die bereits von 

verschiedenen wissenschaftlichen Arbeitsgruppen erfolgreich bei der Isolierung von 
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Tumorstammzellen verwendet worden sind. Hierbei handelt es sich um drei Mamma-

spezifische Marker (CD24, CD29 und CD49f) und drei Entitäten-übergreifende Marker 

(CD326, CD133 und CD44), deren Expression in elf Mamma- und Mammakarzinom-

Zelllinien unterschiedlichen Progressionsgrads (Normalzelllinien, Karzinomzelllinien ohne 

Lymphknotenbefall, Karzinomzelllinien mit Lymphknotenbefall, Metastasenzelllinien) 

untersucht worden sind. 

5.2.1 CD24, CD29 und CD49f 

Shackleton et al. [165] und Stingle et al. [178] identifizierten unabhängig voneinander den 

Phänotyp sogenannter mammary-repopulation units (MRUs; auf Deutsch: Brustdrüsen 

induzierende Einheiten) als LinnegCD29hiCD24pos Zellen [165], bzw. CD49posCD24posSca-

1low Zellen [178]. Mit Hilfe dieser Brustdrüsenstammzellmarker gelang die weitere 

Charakterisierung Tumor-initiierender Zellen aus Mammakarzinomen [198]. Vassilopoulos 

et al. [194] wiesen Subpopulationen von CD24posCD29pos oder CD24posCD49fpos in 

Mammakarzinom-Zelllinien nach, die sich in-vivo durch eine gesteigerte 

Proliferationsfähigkeit, die Fähigkeit, Kolonien zu formen, und ein erweitertes Tumor-

generierendes Potential auszeichneten. Im selben Jahr wurden außerdem tumorigene Zellen 

in mouse mammary tumor virus (MMTV; auf Deutsch: Tumorvirus der Brustdrüse der 

Maus)-Wnt-1 Mäusen identifiziert, unter denen die Thy1posCD24pos Zellen ein höheres 

Potential in der Regeneration von Tumoren als die Thy1negCD24neg Zellen besaßen [44].  

In der hier vorliegenden Arbeit konnten die Oberflächenmarker CD24, CD29 und CD49f in 

allen elf Zelllinien nachgewiesen werden. Auch Normalzelllinien exprimierten diese 

Markerproteine in hoher Konzentration. Vor dem oben geschilderten Hintergrund ist dies 

leicht nachvollziehbar: Es handelt sich um Marker, die initial zur Charakterisierung von 

Brustdrüsenstammzellen dienten und schließlich erfolgreich in der Isolation von 

Tumorstammzellen des Mammakarzinoms Verwendung fanden. Diese Beobachtung 

unterstützt die Hypothese, dass Tumorstammzellen aus normalen Stammzellen hervorgehen 

und viele Eigenschaften dieser (Proliferation, Selbsterneuerung, unbegrenztes Wachstum) 

beibehalten [156].  

In der hier vorliegenden Arbeit korreliert die Expression von CD29 mit CD49f (ρ = 0,642; 

P = 0,033). CD29 kann mit CD49f Heterodimere (Integrin α6β1) bilden [120], welche als 

Adhäsionsrezeptoren für Membranproteine der Laminin- und Desintegrinfamilie fungieren. 



5. DISKUSSION 

 

51 

 

Chang et al. konnten zeigen, dass Mammakarzinom-Stammzellen Laminin-511 produzieren, 

ein Ligand für Integrin α6β1, wodurch die Reproduktion der Tumorstammzellen gefördert 

und damit die Tumorinitiierung begünstigt wird [40]. Darüber hinaus spielt Integrin α6β1 

eine Rolle bei der Entstehung von Lungenmetastasen [82], wobei CD49f auch unabhängig 

von CD29 bei der Metastasierung des Mammakarzinoms eine besondere Bedeutung 

zuzukommen scheint [210]. 

5.2.2 CD44 steigert das Malignitätspotential einer Zelle 

Al-Hajj et al. [3] waren die Ersten, die mittels der Zelloberflächenmarker CD44 und CD24 

zwischen tumorigenen und nicht-tumorigenen Stammzellen unterscheiden konnten. Bei 

Mammakarzinomzellen, welche eine CD44pos/CD24neg Subpopulation beinhalteten, konnte 

eine höhere Expression von proinvasiven Genen und eine erhöhte Tendenz zu invasivem 

Wachstum nachgewiesen werden [167]. Außerdem scheint dieser Phänotyp resistenter 

gegenüber konventioneller Radiotherapie zu sein. In einer Studie von Phillips et al. wurde 

der Effekt einer Radiotherapie mit einer Einzeldosis (10 Gy) oder fünf fraktionierten 

Einzeldosen (5 x 3 Gy) auf die Mammakarzinom-Zelllinien MCF-7 und MDA-MB-231 

untersucht. Während der fraktionierten Bestrahlung nahm die Anzahl der CD44pos/CD24neg-

Subpopulation zu. Dieses ging mit einer durch die Radiotherapie-induzierten Zunahme der 

Jagged-1 Expression und nachfolgenden Aktivierung des Notch-1-Signalweges einher 

[147].  

In der hier vorliegenden Arbeit konnten statistisch signifikant benigne Mammazelllinien mit 

einer niedrigen Expression des Oberflächenmarkers CD44 von malignen Mammakarzinom-

Zelllinien mit einer hohen Expression des Oberflächenmarkers CD44 abgegrenzt werden (P 

= 0,046 bzw. nach Scoring P = 0,017). Dies legt die Vermutung nahe, dass der 

Oberflächenmarker CD44 bei der Konversion einer Mamma-Stammzelle zu einer 

Mammakarzinom-Stammzelle eine entscheidende Rolle spielen könnte [169]. Es wurde 

beobachtet, dass die CD44 Expression auf sog. Cancer-associated Fibroblasts (CAFs, auf 

Deutsch: Krebs-assoziierte Fibroblasten) eine funktionelle Rolle in der Vermittlung von 

Stammzelleigenschaften und der Therapie-Resistenz maligner Tumorzellen in ihrer 

Tumormikroumgebung spielt [100]. Die CD44 Expression von Tumorzellen scheint das 

Malignitätspotential einer Zelle erheblich zu steigern. Als Oberflächenrezeptor für 

Hyaluronsäure ist es an der Zelladhäsion [126], Migration [11], Invasion [129] und 
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Metastasierung [126, 167] von Mammakarzinomzellen beteiligt. Zudem scheint CD44 eine 

prognostische Aussagekraft zuzukommen [1, 52]. Durch die Inaktivierung von CD44 in der 

Mammakarzinom-Zelllinie MDA-MB-231 konnte in vitro die Tumorzelladhäsion und –

invasion reduziert sowie in vivo nach intrakardialer Injektion transfizierter MDA-MB-231 

Zellen in Mäuse mittels Bildgebung und post mortem Gewebeuntersuchungen ein längeres 

Überleben und eine geringere Tumorlast nachgewiesen werden [126]. Die detektierte starke 

Ausprägung dieses Markers in fast allen in dieser Arbeit verwendeten Karzinomzelllinien 

geht einher mit diesen aktuellen wissenschaftlichen Beobachtungen.  

5.2.3 CD326 fördert maligne Zelleigenschaften 

CD326 wird als sog. Zelladhäsionsmolekül in hohem Maß von epithelialen Tumorzellen 

exprimiert, findet sich aber auch auf Progenitor- und Stammzellen [162, 198]. CD326pos 

Zellen zeigen tumorigenes Potential im SCID-Maus-Tumormodell [123] und können über 

Transkriptionsfaktoren eine Stammzell-assoziierte Reprogrammierung zur Pluripotenz 

induzieren [83]. Eine Beteiligung von CD326 an der Zellzyklusregulation konnte ebenfalls 

gezeigt werden [43]. Darüber hinaus scheinen CD326-Fragmente, die durch Proteolyse, 

Proteincleavage oder Splicing entstehen, weitere regulatorische Rollen in der 

Zellproliferation zu übernehmen [76, 162, 163].  

In der hier vorliegenden Arbeit konnte für den Oberflächenmarker CD326 unter Einbezug 

des Scorings eine signifikant höhere Expression in malignen verglichen mit benignen 

Mammazelllinien (P = 0,038) sowie eine signifikante Assoziation der CD326 Expression 

mit dem Ploidie-Status (P = 0,038) gezeigt werden. Martowicz et al. konnten nachweisen, 

dass CD326 durch die Induktion einer Resistenz gegenüber der TGF-β (Transforming 

growth factor-β, auf Deutsch: Transformierender Wachstumsfaktor-β) vermittelten 

Suppression der Proliferation bei humanen Mammaepithelzellen in vitro zu einer 

verlängerten Proliferationszeit und in vivo zu einem hyperplastischem Wachstum führt 

[125]. CD326 könnte somit tumorigenes Potential in normalen Mammazellen induzieren 

und bei der Transformation von der Stammzelle zur Tumorstammzelle eine Rolle spielen. 

Beim Mammakarzinom ist CD326 mit der Tumorprogression [64], -invasion und –

metastasierung [12, 80] asssoziiert. In einer Studie von Gao et al. führte die Inaktivierung 

von CD326 in den Mammakarzinom-Zelllinien MCF-7 und MDA-MB-231 zu einer 

Inhibierung des Ras/Raf/ERK Signalweges und der Matrix-Metalloprotease 9 (MMP-9), 
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was in vivo zu einem reduzierten Wachstum und einer verminderten Metastasierung des 

Mammakarzinoms führte [64].  

Zwischen den einzelnen Markern korreliert die Expressionen von CD326 positiv mit CD29 

(ρ = 0,659 und P = 0,027) und mit CD49f (ρ = 0,627 und P = 0,039). In einer Studie von 

Ghebeh et al. hatten sowohl normale als auch maligne Mammazellen mit dem Phänotyp 

CD44high/CD24low das höchste Stammzell-/Progenitorzell-Potential, wenn sie mit den 

Oberflächenmarkern CD326/CD49f kombiniert wurden [68]. Zudem zeigte der 

CD44posCD24negALDH1A1posCD326posCD49fpos-Phänotyp bei Mammakarzinom-

Patientinnen ein schlechteres Langzeitüberleben [200]. Eine CD326 Überexpression ist mit 

einer schlechteren Prognose für Mammakarzinom-Patientinnen assoziiert [66, 175]. Durch 

spezifische an CD326-Antikörpern gekoppelte Therapeutika könnte somit eventuell eine 

erhöhte pharmakokinetische und therapeutische Wirkung erzielt werden [172]. 

5.2.4 CD133 als möglicher Prognosefaktor 

CD133 gehört zu der Familie der 5-Transmembranglycoproteine und wurde initial als 

Marker hämatopoetischer Stammzellen betrachtet [212]. Neben seinem physiologischen 

Vorkommen auf adulten Stamm- und Progenitorzellen [170] wurde eine Überexpression von 

CD133 im pathologischen Kontext bei vielen verschiedenen Tumorentitäten beschrieben 

[79, 108, 114, 139, 157, 168, 173, 203] . CD133 ist an der Tumorinitiierung [128], 

Zellmigration [111], Vaskularisierung [118] und Metastasierung [30] des Mammakarzinoms 

beteiligt. In verschiedenen Studien gibt es Hinweise für seine prädiktive und prognostische 

Bedeutung in der Therapie des Mammakarzinoms [7, 98, 132]. 

In der hier vorliegenden Arbeit zeigte sich eine signifikant unterschiedliche CD133 

Expression in Zusammenhang mit dem UICC Status der verwendeten Zelllinien, mit einer 

stärkeren Expression des Oberflächenmarkers CD133 in den höheren UICC Stadien (P = 

0,05). Die CD133 Expression scheint also in bedeutendem Maß zur Malignität einer Zelle 

beizutragen. Diese Annahme wird zusätzlich dadurch gestützt, dass als Trend ein 

Expressionsunterschied zwischen benignen Zellen mit einer niedrigeren und malignen 

Zellen mit einer stärkeren Expression von CD133 nahe der Signifikanzgrenze mit P = 0,057 

gezeigt wurde. CD133 soll an der Epithelialen-Mesenchymalen Transition (EMT) beteiligt 

sein [111]. Die EMT ist ein biologischer Prozess, bei dem epitheliale Zellen multiple 

biochemische Veränderungen durchlaufen, die zu einem mesenchymalen Phänotyp führen 
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[91]. Die EMT stellt einen zentralen Mechanismus bei der Entstehung maligner Phänotypen 

epithelialer Tumorzellen dar [185]. Latorre et al. konnten zeigen, dass ein Ribonuklein-

Komplex bestehend aus RNA MALAT1 und HuR (ELAVL1) durch die Bindung an die 

Promoterregion von CD133 dessen Expression reguliert. Hierdurch konnte in der luminalen 

nicht-metastasierten Mammakarzinom-Zelllinie MCF-7 die CD133 Expression 

hochreguliert werden, was mit einer gesteigerten Migration und einem mesenchymalen 

Phänotyp einherging [111]. Dies wiederum könnte die Transformation zu invasiven 

Phänotypen und die Metastasierung von Mammakarzinom-Zellen begünstigen. Darüber 

hinaus scheint CD133 an Resistenzmechanismen gegen verschiedene Therapien des 

Mammakarzinoms beteiligt zu sein [132, 161] und damit eine Rolle bei Tumorrezidiven zu 

spielen. Swaminathan et al. gelang es, durch eine spezifisch gegen CD133 gerichtete 

Therapie mit Paclitaxel Tumorrezidive im Mammakarzinom-Mausmodell zu verhindern, 

wohingegen eine freie Paclitaxel-Therapie zunächst zwar zu einer Inhibierung des 

Tumorwachstums führte, nach Therapieende jedoch erneut ein Tumorprogress zu 

verzeichnen war [179]. Ein weiterer Ansatz wäre der Einsatz von Inhibitoren der 

Checkpoint-Kinasen Chk1 und Chk2, durch die in einer Studie von Bao et al. eine 

Sensibilisierung CD133pos Zellen für die Strahlentherapie herbeigeführt werden konnte [15]. 

In der hier vorliegenden Arbeit konnte zudem ein signifikanter Expressionsunterschied 

zwischen Lymphknotenmetastasen-positiven Mammakarzinom-Zelllinien mit einer hohen 

und Lymphknotenmetastasen-negativen Mammakarzinom-Zelllinien mit einer niedrigen 

CD133 Expression festgestellt werden (P = 0,022). Die deutliche CD133 

Expressionszunahme bei Lymphknotenmetastasen-positiven Mammakarzinom-Zelllinien 

ließ sich auch unter Einbeziehung des Scorings zeigen (P = 0,018). So könnte eine hohe 

CD133 Expression bei Patientinnen mit Mammakarzinomen eines frühen Tumorstadiums 

ohne Lymphknotenmetastasierung auf eine ungünstige Prognose mit einem erhöhten Risiko 

für eine Tumorprogression mit Lymphknotenmetastasierung hindeuten. In einer 

retrospektiven Studie von Kim et al. wurde bei 291 Patientinnen mit einem invasiven 

Mammakarzinom (TNM Status I, II, III), die in den Jahren 2005 bis 2010 eine 

Lymphonodektomie oder modifizierte radikale Mastektomie ohne neoadjuvante 

Chemotherapie erhalten haben, immunhistochemisch die CD133 Expression untersucht. 

Hierbei konnte eine Assoziation der CD133 Expression mit Lymphknotenmetasten sowie 



5. DISKUSSION 

 

55 

 

einem schlechteren krankheitsfreien Überleben und Gesamtüberleben nachgewiesen werden 

[98].  

Die Ergebnisse dieser Arbeit zeigten zudem eine Korrelation einer erhöhten CD133 

Expression mit einem aneuploiden DNS-Status (P = 0,057). Dies fügt sich in die 

Beobachtungen von Yildrim-Assaf et al., dass sich bei Lymphknoten-negativen 

Mammakarzinom-Patientinnen mit einer hohen Aneuploidierate (> 10 aneuploide 

Tumorzellen >5c) eine schlechtere Prognose als bei Lymphknoten-negativen 

Mammakarzinom-Patientinnen mit einer niedrigen Aneuploidierate (< 10 aneuploide 

Tumorzellen >5c) zeigte [211].  

Adjuvante wie auch palliative Therapieentscheidungen für Patientinnen mit 

Mammakarzinom werden derzeit basierend auf den klassischen Prognosefaktoren wie 

Tumorstadium und -größe, axillarem Lymphknotenstatus, Fernmetastasen, 

Hormonrezeptorexpression und Her-2/neu-Überexpression getroffen [101]. Vor dem 

Hintergrund der Ergebnisse dieser Arbeit könnte eine Erweiterung dieser Prognosefaktoren 

um die CD133 Expression denkbar sein. Hierbei ist die prognostische Bedeutung vor allem 

für Patientinnen mit Karzinomen eines frühen Tumorstadiums ohne 

Lymphknotenmetastasierung hervorzuheben. So könnte also durch die frühe Identifikation 

aggressiver Tumortypen durch eine CD133 Phänotypisierung eine optimierte, 

personalisierte Therapie stattfinden. 

 

5.3 Analyse von Netzwerken und Signalwegen 

Eine explorativen Netzwerk-Analyse der Fokusproteine zur 

Tumorstammzellphänotypisierung (CD24, CD29, CD49f, CD326, CD133, CD44) zeigte, 

dass alle sechs Marker in dem generierten IPA (Ingenuity Pathway Analysis)-Netzwerk 

enthalten waren. Das Netzwerk war signifikant mit Biofunktionen wie Krebs, organischen 

Verletzungen und Fehlbildungen, Krankheiten des Respirationstraktes und der 

Tumormorphologie assoziiert.  

Bedeutende Transkriptionsregulatoren in diesem Netzwerk waren MYC, CTNNB1 (β-

Catenin), TWIST2 und NOTCH1. Sie sind über verschiedene Signalwege an der 

Tumorgenese und Regulation von Tumorstammzellen beteiligt [181]. So zeigen triple-

negative Mammakarzinome im Vergleich zu Östrogenrezeptor-, Progesteronrezeptor- und 
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Her2/neu-Rezeptor- (human epidermal growth factor receptor 2, auf Deutsch: Epithelialer 

Wachstumsfaktor 2-Rezeptor) positiven Mammakarzinomen eine übersteigerte Expression 

des onkogenen Transkriptionsfaktors MYC [184], welcher im Zusammenhang mit dem 

Fettmetabolismus und Tumorwachstum triple-negativer Mammakarzinome stehen soll [35].  

Die Notch/CSL und Wnt/β-Catenin Signalwege sind an der Entwicklung der fetalen und 

adulten Brustdrüse beteiligt und sollen bei der Therapieresistenz triple-negativer 

Mammakarzinome und bei der Entstehung von Tumorstammzellen eine Rolle spielen [155]. 

Liu et al. konnten zeigen, dass microRNA-1 durch eine Inhibierung des Wnt/β-Catenin 

Signalwegs die Proliferation und Migration von Mammakarzinom-Stammzellen 

runterreguliert [119]. TWIST2 führt zu einem gesteigerten Wachstum des 

Mammakarzinoms, indem es die Epitheliale-Mesenchymale Transition (EMT) und 

Selbsterneuerung der Tumorstammzellen fördert [60]. 

Die Oberflächenmarker CD29 und CD49f wurden als zentrale Knotenpunkte des Netzwerks 

identifiziert. CD29 und CD49f sind heterodimere Transmembranproteine und wurden 

zunächst als Adhäsionsmoleküle mit der Fähigkeit, Verbindungen zu spezifischen 

Elementen der extrazellulären Matrix sowie zu benachbarten Zellen einzugehen, 

identifiziert. Aufgrund dieser Eigenschaften spielen sie neben ihrer physiologischen 

Bedeutung beim Zellwachstum, der Embryogense und Angiogense eine herausragende Rolle 

bei der Tumorentstehung und -progression, was sie zu einem potentiellen Angriffspunkt in 

der Tumortherapie macht [18, 48]. Sowohl CD29 als auch CD49f sind an der 

Tumorproliferation [204], dem Metastasierungsprozess [193, 210] und der Therapieresistenz 

[187]  des Mammakarzinoms beteiligt. Passend hierzu war das IPA-Netzwerk signifikant 

mit Zell-Zell-Signalen und -Interaktionen, zellulärer Bewegung sowie Zellaufbau und -

organisation assoziiert. Zur Identifikation und Isolation von Tumorstammzellen werden 

CD29 und CD49f häufig mit den andern in dieser Arbeit verwendeten Markern kombiniert 

[68, 193, 200]. Auf diese Weise wird versucht, eine möglichst präzise Identifikation und 

reine Isolierung von Mammakarzinom-Stammzellen zu erreichen.  

 

5.4 Tumorstammzellen im Zelllinienmodell 

Das Mammakarzinom umfasst zahlreiche Tumortypen verschiedener genetischer und 

genomischer Variabilität, mit mannigfaltigen histopathologischen Eigenschaften und 
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unterschiedlichen Krankheitsverläufen. Diese Komplexität und Heterogenität lässt sich in 

Gänze kaum in nur einem einzigen Tumormodell erfassen [192]. Mammakarzinom-

Zelllinien werden bereits viele Jahre genutzt, um die Fehlsteuerung in der Proliferation, 

Apoptose und Migration des Mammakarzinoms sowie damit im Zusammenhang stehenden 

Genen und Signalwegen zu erforschen [81, 112]. Die Vorteile des Zellkultur-Systems liegen 

in einer einfachen Zugänglichkeit und Handhabung, in der schnellen Reproduzierbarkeit der 

Experimente sowie in einer guten Interpretierbarkeit der Ergebnisse. Humane Zellen 

repräsentieren biologische Systeme humaner Krankheiten besser als Säugetierzellen. Zudem 

wird immer wieder scharf diskutiert, ob der Transformation humaner und tierischer 

Epithelzellen dieselben genetischen Veränderungen zugrunde liegen [154]. Neve et al. 

demonstrierten, dass 51 Mammakarzinom-Zelllinien die typischen genomischen 

Auffälligkeiten aufweisen, die in primären Mammakarzinomen beobachtet werden und die 

langjährige Kultivierung dieser Zelllinien nicht die genomischen Abberationen 

beeinträchtigt hat [134]. Des Weiteren konnten durch eine molekulare Charakterisierung in 

Mammakarzinom-Zelllinien verschiedene Subtypen identifiziert und diejenigen Zelllinien 

definiert werden, welche die Tumorheterogenität im Mamakarzinom am besten 

widerspiegeln [93]. Unterschiede zwischen Mammakarzinom-Zelllinien und primären 

Mammakarzinomen könnten mit der Gewinnung der Zelllinien vornehmlich aus späten 

Tumorstadien und der Pleuraflüssigkeit von Mammakarzinom-Patientinnen 

zusammenhängen. Zudem findet in Mammakarzinom-Zelllinien die Zellproliferation 

unabhängig von der Mikroumgebung und Immunmodulation statt [196]. Sphäroidkulturen 

ermöglichen es, Tumorzellen in einer mikrostrukturierten dreidimensionalen (3D) Zellkultur 

unter organspezifischen Bedingungen zu kultivieren. Diese 3D-Zellkulturen sind in der 

Mammakarzinom-Forschung aufgrund der realitätsnahen Physiologie des Zellverbandes 

und hohen Ähnlichkeit zur Tumormorphologie in vivo gut etabliert [201]. Die 

Zellkultivierung in Sphäroidkulturen ist technisch jedoch anspruchsvoller als in 

Monolayerkulturen. 

In mehreren Studien konnten sowohl in Monolayer- [31, 42, 49, 62] als auch in 

Sphäroidkulturen [74, 116, 121] Tumorstammzellen nachgewiesen werden. So isolierten 

Fillmore und Kupperwasser aus sechs kommerziellen Mammakarzinom-Zelllinien eine 

CD44pos/CD24neg/low/CD326pos Subpopulation, von denen weniger als 100 Zellen 

ausreichten, um in NOD/SCID-Mäusen Mammakarzinome zu formen [62]. Boo et al. 
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kultivierten aus der Mammakarzinom-Zelllinie MCF-7 Sphäroidkulturen und untersuchten 

diese mittels next generation sequencing (NGS) auf ihre microRNA und Tumorstammzell-

Eigenschaften. Sie konnten in der MCF-7-Sphäroidkultur Mammakarzinom-Stammzellen 

mit der Fähigkeit zur Selbsterneuerung, einer gesteigerten Expression von 

Tumorstammzellmarkern und erhöhten Resistenz gegenüber Chemotherapeutika 

nachweisen [22].  

 

Für eine spezifisch gegen Mammakarzinom-Stammzellen gerichtete Therapie bedarf es 

einer genauen Charakterisierung ihres biologischen Verhaltens, um sie von somatischen 

Körper- und Stammzellen abgrenzen, gezielt ansteuern und ihre besonderen 

Resistenzmechanismen außer Kraft setzen zu können. Es stellt sich die Frage, wie gut 

humane Mammakarzinom-Zelllinien als Modellsystem für die Charakterisierung von 

Tumorstammzellen dienen. Um diese Frage besser beantworten zu können, wurde in der hier 

vorliegenden Arbeit die Expression typischer Tumorstammzellmarker (CD24, CD29, 

CD49f, CD326, CD133, CD44) mittels Durchflusszytomerie in elf Mamma- und 

Mammakarzinom-Zelllinien unterschiedlichen Progressionsgrads (Normalzelllinien, 

Karzinomzelllinien ohne Lymphknotenbefall, Karzinomzelllinien mit Lymphknotenbefall, 

Metastasenzelllinien) untersucht. In allen Mammakarzinom-Zelllinien ließen sich 

charakteristische Tumorstammzellmarker nachweisen. Zudem ließen sich durch die 

Oberflächenmarker CD326 und CD44 benigne und maligne Zellen signifikant voneinander 

abgrenzen. Die CD133 Expression zeigte eine positive Korrelation mit dem UICC Status 

und der Lymphknotenmetastasierung der verwendeten Zelllinien, mit einer hohen CD133 

Expression in Lymphknotenmetastasen-positiven Mammakarzinom-Zelllinien und einer 

niedrigen CD133 Expression in Lymphknotenmetastasen-negativen Mammakarzinom-

Zelllinie. Im in vitro Modell der elf hier gewählten, kommerziellen Zelllinien konnte somit 

die Präsenz von Tumorstammzellen gezeigt werden. Um zu eruieren, wie gut 

Mammakarzinom-Zelllinien hierbei primäres Tumorgewebe repräsentieren, wurde in 

unserer Arbeitsgruppe mittels Immunhistochemie die Tumorstammzellmarker-Expression 

von CD326, CD44 und CD133 in normalem Gewebe und 405 primären Mammakarzinomen 

untersucht. CD326 ließ sich insbesondere in schlecht differenzierten Mammakarzinomen 

nachweisen; CD44 wurde stärker in Mammakarzinomen als in normalem Gewebe 

exprimiert und war mit der Tumorgröße, einem negativen Östrogenrezeptor-Status, einer 
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schlechteren Tumordifferenzierung und einer schlechteren Prognose assoziiert; CD133 war 

sowohl in normalem Gewebe als auch in fortgeschrittenen Mammakarzinomen exprimiert 

und korrelierte mit einer schlechteren Prognose [190]. Vor dem Hintergrund dieser 

Ergebnisse kann davon ausgegangen werden, dass etablierte Mammakarzinom-Zelllinien 

ein wertvolles in vitro Modell für die weitere Charakterisierung von Tumorstammzellen 

darstellen. Dabei haben pharmakologische Studien zur Vorhersage des Therapieansprechens 

und zur Testung der Therapiewirksamkeit einen besonderen Stellenwert [136]. Proliferativ 

aktive, somatische Tumorzellen und auch sensitive Stamm- und Progenitorzellen werden 

durch die gängigen Therapeutika in die Apoptose gezwungen. Tumorstammzellen hingegen 

können diesen durch vielfältige Resistenzmechanismen entgehen: Sie können in eine sog. 

Seneszenz oder Dormanz fallen und dadurch ohne aktiven Zellzyklus von Zytostatika nicht 

getroffen werden [33], sie können die DNS-Reparaturmechanismen erhöhen und so einen 

therapiebedingten DNS-Schaden schnell ausgleichen [15] oder auch durch multiple 

Zellmembran-Pump- und Transportmechanismen [54], der Aktivierung von Überlebens-

Signalwegen [186] oder einer erhöhten enzymatischen Degradation [144] zytotoxische 

Therapeutika schnell aus der Zelle entfernen. Durch diese Wachstums- und 

Selektionsvorteile überleben Tumorstammzellen die Therapie und können schließlich zu 

einem lokalen Rezidiv und/ oder distanten Metastasen führen. Eine Inhibition der 

Resistenzmechanismen und damit ein Sensitiveren für spezifische Tumorstammzell-

Adjuvantien muss im Fokus zukünftiger Therapeutika-Entwicklungen stehen [143]. Hierbei 

könnten die in dieser Arbeit verwendeten Mammakarzinom-Zelllinien insbesondere für die 

Entwicklung und Testung spezifisch gegen CD326, CD44 und CD133 gerichteter 

Therapeutika eine Grundlage bieten. Schließlich sollte nach erfolgreichem in-vitro 

Experiment auch eine Translation der Ergebnisse auf ein primäres Zelllinienmodell, ein 

murines Modell und schließlich humane Proben stattfinden [192]. 

 

5.5 Aktuelle wissenschaftliche Daten 

Die Charakterisierung der Tumorstammzellen spielt in der Wissenschaft weiterhin eine 

bedeutende Rolle für ein besseres Verständnis der Tumoreigenschaften und zur Etablierung 

einer spezifischen und effektiven Therapie [8, 10, 32]. In den letzten Dekaden wurden 
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verschiedene Biomarker zur Analyse von Tumorstammzellen identifiziert [199], wodurch es 

gelang, die Mammakarzinom-Stammzellen weiter zu charakterisieren [86, 166, 183, 217].  

CD44 beeinflusst auf mannigfaltige Weise das tumorigene Potential einer Zelle [77]. Im 

Mammakarzinom ist es mit höheren Tumorstadien [158] und einer erhöhten 

Metastasierungsneigung assoziiert [153]. Alvarez-Elizondo et al. isolierten aus der 

Mammakarzinom-Zelllinie MDA-MB-231 verschiedene Tumorsubpopulationen, in denen 

die CD44+ALDH+-Tumorzellen in der mechanobiologischen Untersuchung ein 

hochinvasives Verhalten zeigten [5]. Yang et al. beobachteten die Veränderung luminaler 

Mammakarzinomzellen während der Metastasierung und stellten fest, dass die CD44 

Expression während des Metastasierungsprozesses fluktuierte und von der Mikroumgebung 

des Tumors abhängig war [206]. Dies spricht für eine instabile Subpopulation CD44 

positiver Tumorzellen im Mammakarzinom. Für die Analyse der Mammakarzinom-

Stammzellen wird dieser Marker häufig mit anderen Markern wie beispielweise CD24, 

CD49f oder CD326 kombiniert [146, 215].  

CD326 ist als multifunktionales Transmembranprotein an der Regulation der Zelladhäsion, 

Proliferation, Migration und an der epithelialen zur mesenchymalen Transition von 

Tumorzellen beteiligt [69]. Es spielt bei der Metastasierung eine entscheidende Rolle [28, 

216] und wurde in den letzten Jahren zur Isolation klinisch relevanter zirkulierender 

Tumorzellen genutzt [58]. Zhang et al. setzten an CD326-Aptamere gebundene RNA-

Chimere ein, um bei Mäusen mit Mammakarzinom selektiv Gene, die an Tumorwachstum 

und  -infiltration beteiligt sind, in CD326 positiven Tumorzellen auszuschalten. Dies 

resultierte in einem verminderten Tumorwachstum und machte die Tumorzellen für das 

Immunsystem zugänglicher [220].  

Mehrere Studien untermauern den diagnostischen, prognostischen und prädiktiven Wert des 

Biomarkers CD133 für das Mammakarzinom [29]. Es konnte gezeigt werden, dass die 

CD133 Expression bei Mammakarzinom Patientinnen ein unabhängiger Risikofaktor für 

eine erhöhte Tumorprogression ist und mit einer signifikant kürzeren Überlebenszeit 

einhergeht [78, 89]. Yin et al. gelang es in vitro und in vivo RNA-Nanopartikel mit Hilfe 

eines CD133-Aptamers hoch spezifisch in CD133 positive Tumorzellen dreifach negativer 

Mammakarzinome einzuschleusen und so hoch effektiv das Tumorwachstum zu inhibieren 

[213].  
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In vitro Studien bereiten die Grundlage für die Untersuchung verschiedener Tumorentitäten 

in vivo, führen zu einem besseres Krankheitsverständnis und Entwicklung neuer 

therapeutischer Möglichkeiten, sodass immer wieder neue Tumorzelllinien, auch im 

Hinblick auf unterschiedliche ethnische Hintergründe, etabliert werden [4]. Paolillo et al. 

untersuchten die Mammakarzinom Zelllinie MCF-7 in dynamischen 3D Zellkultur-

Systemen, um auf diese Weise in vivo Bedingungen besser nachzuahmen [141]. Um den 

Einfluss der Mikroumgebung auf die Tumorzellen untersuchen zu können sind solche 

Zellsysteme von großem Wert.  Kannan et al. veröffentlichten detaillierte Protokolle zur 

Gewinnung von Sphäroid-Kulturen aus normalem Brustdrüsengewebe und 

Mammakarzinomgewebe von Mäusen, aus Xenograft-Modellen und Mammakarzinom-

Zelllinien [92]. Zelllinien stellen weiterhin ein bedeutsames Modell zur Charakterisierung 

der Tumorstammzellen und ihrer Eigenschaften dar. In der hier vorliegenden Arbeit konnte 

gezeigt werden, dass die hier verwendeten kommerziellen Mammakarzinom-Zelllinien 

Tumorstammzellen enthalten und somit eine wichtige Grundlage für weitere in vitro 

Analysen sein können. Die Oberflächenmarker CD326 und CD44 konnten signifikant 

benigne und maligne Zellen voneinander abgrenzen. Eine erhöhte CD133 Expression 

korrelierte mit einem höheren UICC Status der verwendeten Zelllinie. Außerdem konnte 

zwischen Lymphknotenmetastasen-positiven Mammakarzinom-Zelllinien mit einer hohen 

und Lymphknotenmetastasen-negativen Mammakarzinom-Zelllinien mit einer niedrigen 

CD133 Expression unterschieden werden. CD133 könnte die Identifikation aggressiver 

Tumortypen mit einem erhöhten Risiko der Lymphknotenmetastasierung erlauben und 

damit von herausragender prognostischer und therapeutischer Bedeutung sein. 

 

5.6 Schlussfolgerungen 

In der vorliegenden Arbeit konnte gezeigt werden, dass Mamma- und Mammakarzinom-

Zelllinien einen unterschiedlichen Ploidie-Status aufweisen.  

In etablierten Mamma- und Mammakarzinom-Zelllinien lassen sich zudem charakteristische 

Tumorstammzellmarker nachweisen, die in den verschiedenen Zelllinien unterschiedlich 

exprimiert sind und vereinzelt miteinander korrelieren.  

Interessanterweise erlaubt CD133 zwischen Lymphknotenmetastasen-positiven 

Mammakarzinom-Zelllinien mit einer hohen und Lymphknotenmetastasen-negativen 
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Mammakarzinom-Zelllinien mit einer niedrigen CD133 Expression zu unterscheiden. 

Gleichzeitig ist eine höhere CD133 Expression sowie eine höhere CD326 Expression 

überwiegend in aneuploiden Zellpopulationen zu beobachten.  

Allen untersuchten Tumorstammzellmarker gemeinsam waren Interaktionen  im gleichen 

biologischen Netzwerk mit zentralen Transkriptionsregulatoren wie MYC, CTNNB1 (β-

Catenin), TWIST2 und NOTCH1.  

 

5.7 Ausblick 

Im in-vitro Modell der elf hier gewählten, kommerziellen Zelllinien konnte die Präsenz von 

Tumorstammzellen gezeigt werden. Eine weitere molekulargenetische und zytogenetische 

Charakterisierung der Tumorstammzellen bezüglich des zytogenetischen Profils auf 

Einzelzellniveau, Wachstumsverhaltens unter verschiedenen Bedingungen und Verbänden 

sowie die Mechanismen zu Therapieresistenz und Metastasierung können zukünftig hieran 

erfolgen. 

Die Ergebnisse der Arbeit legen nahe, dass den Oberflächenmarkern CD44 und CD326 eine 

entscheidende Rolle bei der Differenzierung von normalen Gewebestammzellen zu 

Mammakarzinom-Stammzellen zukommt. Eine Kombination dieser Marker mit Mamma-

spezifischen Markern (CD24, CD29 und 49f) könnte so eine gezielte Isolierung und 

Therapieausrichtung auf Mammakarzinom-Stammzellen möglich machen (Abbildung 17).
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Abbildung 17: Der Einfluss von Tumorstammzellen auf die zukünftige Therapie des 

Mammakarzinoms 

A) Wirkung der alleinigen Chemotherapie: Die Haupt-Tumormasse schrumpf. Chemoresistente 

Tumorstammzellen (CSC = cancer stem cells) überleben die Therapie, führen zur Selbsterneuerung und formen 

einen neuen Tumor. Somit sind Tumorstammzellen für Chemoresistenz und Tumorrezidive verantwortlich. B) 

Die voraussichtliche Wirkung einer Kombination aus Chemotherapie und einer gezielt gegen 

Tumorstammzellen gerichteten Therapie: Die kombinierte Therapie zerstört nicht nur die Haupt-Tumormasse, 

sondern auch die Tumorstammzellen. Die verbleibenden nicht-Tumorstammzellen ohne Möglichkeit der 

Selbsterneuerung gehen zugrunde, der Tumor ist damit vollständig zerstört.  

Modifiziert nach Siclari et al. (2010) [171] 

 

Zudem trennt der Oberflächenmarker CD133 zwischen Lymphknotenmetastasen-positiven 

Mammakarzinom-Zelllinien mit einer hohen und Lymphknotenmetastasen-negativen 

Mammakarzinom-Zelllinien mit einer niedrigen CD133 Expression. Ließe sich also bei 

Lymphknotenmetastasen-negativen Mammakarzinom-Patientinnen eine stark erhöhte 

CD133 Expression detektieren, wäre dies als prognostisch ungünstig zu werten und ein 

höheres Risiko der Lymphknotenmetastasierung anzunehmen. Die Entscheidung zu einer 

adjuvanten oder palliativen Therapie beim Mammakarzinom richtet sich aktuell im 

Wesentlichen nach Prognosefaktoren wie Tumorstadium und -größe, axillarem 

Lymphknotenstatus, Fernmetastasen, Hormonrezeptorexpression und Her-2/neu-
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Überexpression. Eine Erweiterung dieser Prognosefaktoren um die CD133 Expression 

erscheint im Hinblick auf die oben dargestellten Ergebnisse denkbar. So könnte durch die 

Identifikation aggressiver Tumortypen mit CD133 eine optimierte, personalisierte Therapie 

stattfinden.   
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6. ZUSAMMENFASSUNG 

Der Tumorstammzelltheorie liegt die Annahme zu Grunde, dass nur eine kleine 

Subpopulation von Zellen innerhalb des Tumors, die sogenannten Tumorstammzellen, 

tumorigenes Potential besitzen. Diese Tumorstammzellen bestimmen die Tumorprogression 

und –migration sowie die Initiierung neuer Tumoren und schließlich Manifestation 

lebenslimitierender Metastasen. Gängige Therapeutika greifen proliferierende, aktive Zellen 

an, sodass Tumorstammzellen in der Seneszenz unbeeinträchtigt bleiben und im Verlauf zu 

einer Reaktivierung und damit zu einem Tumorrezidiv führen können. Eine bessere 

Charakterisierung der Tumorstammzellen und ihrer Eigenschaften ist für die Etablierung 

einer optimalen Therapie unverzichtbar. Das Ziel der vorliegenden Arbeit war die 

Identifikation von Tumorstammzellen in Mammakarzinom-Zelllinien verschiedener 

Tumorstadien. Hierfür wurden elf kommerziellen Zelllinien (zwei normale 

Mammazelllinien, neun Mammakarzinom-Zelllinien verschiedener Tumorstadien) mittels 

statischer Bildzytometrie auf ihren Ploidie-Gehalt und mittels Durchflusszytometrie auf 

sechs in der Literatur beschriebene Tumorstammzellmarker (CD24, CD29, CD49f, CD44, 

CD326, CD133) untersucht. Alle Mammakarzinom-Zelllinien zeigten einen aneuploider 

DNS-Status, während die beiden normalen Mammazelllinien diploid waren. In etablierten 

Mamma- und Mammakarzinom-Zelllinien ließen sich charakteristische 

Tumorstammzellmarker nachweisen. Diese waren in den verschiedenen Zelllinien 

unterschiedlich exprimiert. Für die Oberflächenmarker CD326 und CD44 ließ sich eine 

höhere Expression in malignen verglichen mit benignen Zelllinien nachweisen, wodurch 

benigne und maligne Zellen signifikant voneinander abgegrenzt werden konnten (P = 0,038 

und P = 0,017). Die Expression des Oberflächenmarkers CD133 korrelierte mit dem UICC 

Status der verwendeten Zelllinien, wobei in den höheren UICC Stadien eine stärkere CD133 

Expression vorlag. Zudem trennte CD133 zwischen Lymphknotenmetastasen-positiven 

Mammakarzinom-Zelllinien mit einer hohen und Lymphknotenmetastasen-negativen 

Mammakarzinom-Zelllinien mit einer niedrigen CD133 Expression (P = 0,018). Es konnte 

die Präsenz von Tumorstammzellen im in-vitro Modell der elf hier gewählten, 

kommerziellen Zelllinien gezeigt werden, sodass zukünftig eine weitere 

molekulargenetische und zytogenetische Charakterisierung der Tumorstammzellen hieran 

erfolgen könnte.  
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8. ANHANG 

8.1 Abbildungen 

8.1.1 Interpretation der DNS-Histogramme anhand der genomischen 

Instabilität 

 

 

1) Abbildung A1: Interpretation der DNS-Histogramme anhand der genomischen Instabilität nach 

Kronenwett (2004).   

Zellkern-DNS-Gehalt der Zellen ist auf der horizontalen Achse aufgetragen und normiert auf den nukleären 

DNS-Gehalt von Leukozyten. (2c bezeichnet einen diploiden DNS-Gehalt).   

A: tetraploid, genomisch stabil; B: tetraploid, genomisch instabil; C: diploid, genomisch stabil; D: diploid, 

genomisch instabil; E: aneuploid, genomisch stabil; F: aneuploid, genomisch instabil.  
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8.1.2 IPA (Ingenuity Pathway Analysis) 

 

 

2) Abbildung A2:  Pathway Analyse mittels IPA (Ingenuity Pathway Analyses) der analysierten 

Tumorstammzellmarkern zur Detektion assoziierter Signalwege.  

 = Peptidase   = Transporter   = Transmembranrezeptor 

 = Komplex   = Kinase   = führt zur Aktivierung 

 = Anderes   = Enzym   
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8.2 Tabellen 

8.2.1 TNM-Klassifikation 

1) Tabelle A1: TNM-Klassifikation für Brustkrebs 

T N M 

Tumorgröße Befallene Lymphknoten (Fern-) Metastasen 

T0 kein Tumor nachweisbar N0 keine M0 keine nachweisbar 

Tis 
Carcinoma in situ, nicht 
invasiv N1 1–3 in der Achsel M1 nachweisbar (meist 

T1 bis 2 cm N2 4–9 in der Achsel   
Lunge, Leber, 
Knochen) 

T1mic Mikroinvasion bis 0,1 cm N3 
10 oder mehr in der Achsel 
oder   

T1a < 0,5 cm   
unter/über dem 
Schlüsselbein   

T1b > 0,5 cm bis 1 cm     

T1c > 1 cm bis 2 cm     

T2 > 2 cm bis 5 cm     

T3 > als 5 cm     

T4 jede Größe mit Ausdehnung     

  auf die Brustwand oder Haut     

 

8.2.2 Stadiengruppierung nach UICC bzw. AJCC 

2) Tabelle A2: Stadiengruppierung nach UICC bzw. AJCC  

Stadium 0 Tis N0 M0 

Stadium I T1 N0 M0 

Stadium IIA T0,T1 N1 M0 

  T2 N0 M0 

Stadium IIB T2 N1 M0 

  T3 N0 M0 

Stadium IIIA T0,T1,T2 N2 M0 

  T3 N1,N2 M0 

Stadium IIIB T4 N0,N1,N2 M0 

Stadium IIIC Jedes T N3 M0 

Stadium IV Jedes T Jedes N M1 
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8.3 Protokolle der Färbungen 

8.3.1 Feulgen-Färbung 
 

Feulgen - Färbung 
 
!!! Pararosanilin ist eine stark kanzerogene Substanz - direkten Kontakt meiden !!! 
 

1. TAG: Ansetzen des Schiff‘ Reagenz: 
 

1) 150ml 1M HCL (Raumtemperatur) in eine 2 Liter Flasche mit dunklem Glas 
einfüllen. Dazu 5g Pararosanilin (Basic Fuchsin, Aldrich, 85,734-3) geben, die 
Flasche leicht schütteln, bis Pulver gelöst erscheint 

2) dann eine Lösung aus 5g Kaliumpyrosulfit (K2S2O5) und 850ml Aqua dest. 
hinzufügen, die Flasche wiederum leicht schütteln 

3) erscheint die Lösung nun rot gefärbt zu sein, Flasche in Alufolie einpacken und im 
Dunkeln über Nacht bei Raumtemperatur stehen lassen 

 
2. TAG: 

1) Alufolie entfernen, der angesetzten Lösung 3g Aktivkohle hinzufügen und die 
Flasche mindestens 4 Minuten gut schütteln 

2) Die Lösung 2* filtrieren, zuletzt in eine 1 Literflasche mit weißem Glas 
3) Ist die Lösung zuletzt rosafarben transparent, wurde das Schiff’s Reagenz richtig 

angesetzt: Flasche gut in Alufolie einpacken und bei 4 °C im Kühlschrank 
aufbewahren 
 

!!! Diese Lösung ist verwendbar bis zu maximal 3 Tagen, danach Ausfällung des 
Farbstoffs  DNS-Zytometrie ist danach nicht mehr möglich !!! 
 

4) Zytospins über Nacht bei Raumtemperatur in 4% Formaldehyd 
 
3. TAG:  Feulgen Färbung 
 

1) Spülen:   Präparate vorsichtig in Leitungswasser spülen, bis   
   Küvetten keinen Formaldehyd-Geruch mehr abgeben 

2) Saure Hydrolyse:  in 5 M HCL für 60 Minuten bei Raumtemperatur 
3) Spülen:   dreimal vorsichtig in Aqua dest. spülen 
4) Schiff’s Reagenz:  Inkubation für 120 Minuten in neu angesetzter Na2S2O5- 

   Lösung 
5) Spülen:   vorsichtig Spülen bis Spülflüssigkeit sich nicht mehr  

   verfärbt 
6) Waschen:  für 3*10 Minuten in neu angesetzter Na2S2O5-Lösung 
7) Spülen:   für 5 Minuten unter fließendem Leitungswasser 
8) Dehydratation:  für je 5 Minuten in aufsteigendem Ethanol-Absolut (70%,  

   95%, 95%, 100%, 100%) 
9) Reinigung + Eindecken: aus Xylolbad heraus mit Entellan eindecken 
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8.3.2 Antikörper-Färbung 

 

Antikörpermarkierung 

 

1) Verbrauchtes Kulturmedium entfernen und Zellrasen 2 x kurz mit Trypsin/EDTA 
benetzen. 

2) Nach ca. 3-5 min. Inkubation bei 37°C am Phasenkontrastmikroskop Kontrolle des 
Ablösevorgangs und Zellen durch Klopfen an der Kulturschale („shake off“) oder 
schonend mit einem Schaber vom Flaschenboden ablösen 

3) Die Enzymwirkung durch Zugabe von 150 µL Trypsin-Neutralisierungslösung pro 
cm2 inhibieren, die Zellen für einen Waschschritt in ein Zentrifugenröhrchen 
überführen und 5 min. bei 200 x g zentrifugieren 

4) Zellpellet in eiskaltes PBS mit 0,5% (w/v) BSA resuspendieren, bei 200 x g für 5 
min. bei 4°C pelletieren, den Überstand dekantieren, das Pellet resuspendieren und 
bei selber Einstellung erneut zentrifugieren (zur Vermeidung von Zellklümpchen 
Zellsuspension durch ein 40 µm Zellsieb filtern!) 

5) Nach Entfernung des Überstandes die Zellen in 13 mL PBS lösen und zu 1 mL auf 
13 Eppendorfgefäße verteilen 

6) Nach erneuter Zentrifugation Pellet in 80 µL FACS-Pufferlösung FACS Puffer (pH 
7,2) resuspendieren 
 
 FACS Puffer (pH 7,2):  1 x PBS 
    0,5% (w/v) BSA 
    0,1 U/mL DNase 
   

7) Die sechs Antikörper sowie die entsprechenden Isotypkontrollen unter 
Lichtabschluss in spezifischen Konzentrationen in Einzelfärbungen den 
vorbereiteten Zellsuspensionen zugegeben 

  

Name des Antikörpers Zugabe von Name des Isotypen Zugabe von Fluoreszenz-Konjugat 

anti-CD133/2 10µl IgG2b 10µl PE 

anti-CD326  5µl IgG1 λ1 2µl APC 

anti-CD44 20µl IgG2b, κ 1µl FITC 

anti-CD24 20µl IgG2a, κ 20µl FITC 

anti-CD29 20µl IgG1 κ 20µl APC 

anti-CD49f 20µl IgG2a, κ 0,5µl PE 

 
8) Nach 15 min. Inkubationszeit bei 4°C in PBS waschen und zentrifugieren 
9) Nach Dekantation des Überstandes und Resuspension des Pellets in 1 mL 

Pufferlösung innerhalb von max. 1 Std. Analyse am FACS-Gerät 
 
!!! Bis zur Messung die Proben im Dunkeln auf Eis lagern !!! 
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