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deCODE genetics - Neue Studie zu Vererbung und fetalem Wachstum

deCODE genetics

Reykjavik, Island (ots/PRNewswire) -

Wissenschaftler von deCODE genetics haben 243 Sequenzvarianten kartiert, die das fetale Wachstum
beeinflussen und das miitterliche und das fetale Genom trennen. Die Studie beleuchtet die Zusammenhange
zwischen Bluthochdruck, Diabetes und fetalem Wachstum.

In einem heute in Nature Genetics verdffentlichten Artikel berichten Wissenschaftler von deCODE genetics, einer
hundertprozentigen Tochtergesellschaft von Amgen, Uiber Sequenzvarianten, die mit dem Geburtsgewicht in
Verbindung stehen. Sie zeigen auf, wie diese Varianten das Geburtsgewicht sowohl durch das miitterliche als auch
durch das fetale Genom beeinflussen. Auch wenn das Geburtsgewicht von einer Reihe von gesundheitlichen
Ergebnissen abhangt, ist strittig, in welchem Umfang es vom fetalen Genom oder der intrauterinen Umgebung und
damit dem mitterlichen Genom beeinflusst wird.

Insgesamt wurden 243 fetale Wachstumsvarianten gemeldet, von denen 141 in vier Hauptgruppen gruppiert
wurden, basierend auf der Trennung der Wirkung der Variante auf das Geburtsgewicht durch das Genom der
Mutter im Vergleich zum fetalen Genom. Die Mehrzahl der Varianten zeigt eine Wirkung nur im Fétus und ein
Viertel davon zeigt einen Hinweis auf eine elternspezifische Wirkung auf das Geburtsgewicht, d. h. die Wirkung
auf den Fétus unterscheidet sich je nachdem, ob das Kind die Variante von der Mutter oder vom Vater geerbt hat.
Einige Varianten haben nur bei der Mutter eine Wirkung, aber etwa 30 % beeinflussen das Geburtsgewicht sowohl
durch die mitterlichen als auch die fetalen Genome, wobei bei einigen die Wirkung in die gleiche Richtung geht,
egal ob von Mutter oder Vater, wahrend die Wirkung bei anderen in die entgegengesetzte Richtung geht.

Die Analyse des polygenen Risikoscores von krankheitsassoziierten Varianten hat ergeben, dass Varianten, die mit
dem Blutdruck in Verbindung stehen, nicht mit dem Geburtsgewicht assoziiert werden, wenn sie sich im
mitterlichen Genom befinden. Wenn sie aber im fetalen Genom auftreten, korreliert das blutdruckerhéhende Allel
mit einem niedrigeren Geburtsgewicht. Varianten, die mit dem Risiko fuir Typ-2-Diabetes verbunden sind, sind
sowohl Uber das mitterliche als auch das fetale Genom mit dem Geburtsgewicht verbunden, aber in
entgegengesetzte Richtungen. Wenn sie bei der Mutter auftreten, korrelieren die Risikoallele mit einem héheren
Geburtsgewicht, wahrend sie beim Fétus mit einem niedrigeren Geburtsgewicht korrelieren.

"Die Fahigkeit, die Wirkung jedes der ibertragenen Allele und des mitterlichen, nicht-libertragenen Allels direkt
zu analysieren, ermdglicht es uns, das, was durch die Mutter passiert, von einem direkten Einfluss auf das
Geburtsgewicht durch das fetale Genom zu trennen”, erklart Valgerdur Steinthorsdottir, Wissenschaftlerin bei
deCODE genetics und Autorin des Artikels.

Die Studie berichtet von einer erweiterten GWAS-Metaanalyse von 400.000 Kindern, 270.000 Mittern und
60.000 Vitern, die Daten aus dem islandischen Geburtsregister von 125.000 Neugeborenen und ihren Eltern mit
einer 6ffentliche Zusammenfassung der fetalen Wachstumsdaten von Kindern und Miittern des Early Growth
Genetics Consortium und der UK Biobank kombiniert. Die Auswirkungen der fetalen, mitterlichen und véterlichen
Genome auf das Geburtsgewicht wurden analysiert. Zudem umfasst die Studie die Analyse der Geburtsldnge und
des Ponderal-Index.

"Aus diesen Ergebnissen geht klar hervor, dass wir zu Beginn unseres Lebens nicht nur von der Halfte des
mutterlichen Genoms gepréagt sind, das uns tbertragen wird, sondern auch von der nicht Ubertragenen Halfte",
erklart Kari Stefansson, CEO von deCODE genetics. "Hier zeigen wir, wie der Einfluss der beiden Halften
voneinander getrennt werden kann."

deCODE mit Sitz in Reykjavik, Island, ist ein weltweit fithrendes Unternehmen bei der Analyse und der Erforschung des
menschlichen Genoms. Dank seiner einzigartigen Expertise in der Humangenetik in Kombination mit wachsender
Expertise in Transkriptomik und Proteomik der Bevélkerung und einer Vielzahl phanotypischer Daten hat deCODE
Risikofaktoren fiir Dutzende von weit verbreiteten Krankheiten entdeckt und wichtige Einblicke in deren Pathogenese
gegeben. Die Informationen aus der Analyse der genetischen Grundlagen von Krankheiten kann dazu dienen, neue
Méglichkeiten zur Diagnose, Behandlung und Prévention von Krankheiten zu entwickeln. deCODE ist eine
hundertprozentige Tochtergesellschaft von Amgen (NASDAQ: AMGN).
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