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Einleitung und Zielsetzung

* Die molekulare Charakterisierung von Karzinomen ermoglicht eine
zunehmend prazisere und personalisierte Therapie.

e Ziel dieser Arbeit ist die Untersuchung des Zusammenhangs zwischen
neuen molekularen Markern und den intrinsischen Subtypen
(Luminal, HER2-positiv, Triple-negativ) beim primar metastasierten
Mammakarzinom (mBC) anhand der Daten des Klinischen Krebs-
registers Baden-Wurttemberg (KRBW).
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Ergebnisse: Untersuchte Gene / Biomarker
* Triple-negativ:

 Haufigste Gene: BRCA, TP53. Zusatzlich: PD-L1 (Immunhistochemie)

* HER2-positiv:

 Vorwiegend: HER2 (F)ISH. Wenige weitere Genbestimmungen

e Luminal:

* HAufigste Gene: ESR1 (Ostrogenrezeptor 1), PIK3CA, BRCA, TP53

Tab. 2 Anzahl Genbestimmungen
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Abb. 2: Verlauf
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