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Prädiktivmedizin mittels Zytomik:
Möglichkeiten der Datenmusteranalyse
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Einleitung

Das Ziel der klinischen Analyse durchflusszytometrischer Messdaten besteht
in einer möglichst weitgehenden Extraktion der darin enthaltenen Information.
Datenanalysen können diagnostische oder prädiktive Zielsetzungen haben. Diag
nostische Auswertungen sind meist zellpopulationsorientiert, während bei prädikti
ven Auswertungen die zellsystemorientierte, erschöpfende Wissensextraktion aus
allen Zelldaten angestrebt wird. Prädiktive Aussagen sind in der klinischen Medi
zin für die Festlegung eines möglichst friihzeitigen Beginns von Präventivtherapien
zur Vermeidung irreversibler Gewebeschäden ebenso wie für die Früherkennung
sich anbahnender Krankheiten, z.B. Asthma, Infektionen, Sepsis oder Schock, von
erheblicher potentieller Bedeutung. Wegen des Bezugs zum Einzelpatienten sind
prädiktive Aussagen prognostischen Schlussfolgerungen zum zukünftigen Krank
heitsverlauf ganzer Patientengruppen, die z.B. mittels Kaplan-Meier-Statistik
[1-3] gewonnen werden, vorzuziehen. Prognosen sind für die allgemeine Ver
besserung des Gesundheitswesens oder für die Entwicklung neuer Pharmaka und
Therapiestrategien wesentlich, für den Einzelpatienten aber wegen ihrer vergleichs
weise hohen statistischen Unsicherheit nur in eingeschränkter Weise von Bedeu
tung.



Technische und methodische Grundlagen

Zellpopulationsorientierte Datenauswertung

Zellpopulationsorientierte Datenauswertungen betreffen z.B. die zaWenmäßi
ge Erfassung von Zellen einer bestimmten Art, wie etwa die Häufigkeit CD34+
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Abb. 1. CD45/CDI4/CD20-Messung der peripherer Blutleukozyten einer Nonnalperson
mit automatischer Lympho-, Mono- und Granulozyteneingrenzung (lym, mon, gm) im SSC/
CD45-Histogramm (a). Für die Quadrantenanalyse (b-d) werden feste Grenzen bei etwa einem
Drittel der Skalen verwendet. Im Histogramm (a) sind 9640 Zellen erfasst, von denen 98,5 %

innerhalb der drei Auswertefenster liegen und sich anteilig auf 35,8 % Lymphozyten, 3,9 % Mo
nozyten und 60,3 % Granulozyten verteilen. Zur standardisierten Konturlinienbestimmung wurde
Bezug auf die maximalen Kanalinhalte der Histogramme von 283, 38, 13 und 102 Zellen genom

men. Nach Logarithmierung aller Kanalinhaltswerte wurden Konturlinien ausgehend vom jewei
ligen maximalen Kanalinhaltswert (100%) in 10%-Schritten nach unten gezeichnet, wodurch die
Darstellung aller gemessenen Zellen in vergleichbarer Weise sichergestellt ist. Die Messdaten ent
stammen dem in [35] beschriebenen Datensatz.
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