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Genomstudie klart Ursachen fur Speiserohrenkrebs

Eine Uberblicksstudie unter Federfithrung der Marburger Humangenetik hat eine Handvoll
bislang unbekannter Gene gefunden, die Speiserohrenkrebs fordern. Die
Forschungsgruppe kombinierte fiir ihre Analyse die Daten mehrerer Studien, was die
Stichprobengrofe auf tiber 16.000 Falle erhohte. Das Team berichtet im Fachblatt ,GUT“
uber seine Ergebnisse.

»Speiserohrenkrebs ist die sechsthaufigste Ursache fur krebsbedingte Todesfalle”, sagt der
Marburger Mediziner Professor Dr. Johannes Schumacher von der Philipps-Universitat Marburg,
einer der Leitautoren der Studie. Die haufigste Form dieser Krebsart in der westlichen Welt entsteht
meist aus einer Vorerkrankung, die sich bei dauerhafter Reizung durch sauren Ruckfluss aus dem
Magen in die Speiserohre ergibt - also durch Sodbrennen.

»,unsere Studie soll dazu beitragen, die genetischen Ursachen dieser Form von Speiserohrenkrebs
und der Vorerkrankung besser zu verstehen”, erlautert Schumachers Mitarbeiterin Julia Schroder,
die ebenfalls federfuhrend an der Studie beteiligt ist. Die Forschungsgruppe fithrte genomweite
Assoziationsstudien durch, wobei die Wissenschaftlerinnen und Wissenschaftler die
Stichprobengrofse auf 16 790 Falle und 32 476 Kontrollen erhohte, indem sie Daten mehrerer
Studien kombinierten. AufSerdem verwendete das Team Gewebeproben aus der Speiserohre, um
Gene zu identifizieren, die zur Krebsentstehung beitragen.

»Wir fanden auf der DNA sechzehn bislang unbekannte Stellen, in deren Umgebung Gene liegen, die
Speiserohrenkrebs oder dessen Vorerkrankung fordern”, berichtet Schroder. Solche verdachtigen
Gene konnte das Team an zwolf dieser Stellen identifizieren. , Weitere Analysen zeigen, dass der
Ruckfluss von Mageninhalt in die Speiserohre starker zu der Vorerkrankung beizutragen scheint als
zur Entwicklung von Krebs”, erganzt Dr. Carlo Maj, ein weiterer malRgeblicher Mitverfasser der
Studie.

»,unsere Meta-Analyse ist die bisher grofSte genomweite Assoziationsstudie zu diesem Thema“, hebt
Schumacher hervor. Die Autorinnen und Autoren hoffen, dass die Ergebnisse zu weiteren
Forschungen anregen, die zur Aufklarung der Krankheitsmechanismen und zur Verbesserung der
Risikovorhersage fithren.

Der Mediziner Professor Dr. Johannes Schumacher lehrt Humangenetik an der Philipps-Universitat.
Dr. Carlo Maj leitet die Bioinformatik am Marburger Institut fiir Humangenetik. Neben der
Arbeitsgruppe aus Marburg beteiligten sich zahlreiche Wissenschaftlerinnen und Wissenschaftler
aus der ganzen Bundesrepublik sowie aus GrofSbritannien, den USA und Australien an der Studie.
Die Deutsche Forschungsgemeinschaft, die Else Kroner-Fresenius-Stiftung sowie das
Bundesforschungsministerium unterstutzten die wissenschaftliche Arbeit finanziell.
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