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responded to the point of maximal slope {Table I, Sec-
tion A).

The inflammatory exudates {(pl/g) determined at var-
ious intervals after the injection of 0.4 ug of 3-HT are re-
ported in Table I, Section B. Significant differences ex-
isted among the inflammatory responses occurring at 30,
60, and 90 min, however, there were no differences among
the inflammatory responses at the 90, 120, and 150 min
intervals. The 60 min interval was selected for this assay.

Loss of activity from the blood takes place slowly fol-
lowing the intravenous injection of RISA. A reduction of
radioactivity equivalent to 6.50 + 2.199% (N = 38) oc-
curred during the time elapsed between collection of the
blood sample and removal of the hind limbs. Optimally,
the blood should be collected simultaneously with removal
of the limbs, 30 min after the injection of 5-HT; in which
case the absolute values for plasma exudate would be cor-
respondingly greater. However, based on the %, reduction
of inflammatory response relative to a control group, the
index of protection afforded by antiphlogistic compounds
would be unchanged. The parameters described were
selected with consideration to the technical aspects of the
assay involving large numbers of experimental subjects.

Sodium salicylate was selected as a model antiphlogistic
agent to determine the efficacy of this method for the
evaluation of mnon-hormonal anti-inflammatory com-
pounds. Table II indicates the volume of plasma exudate
and the 9, reduction in exudate obtained with 50 to
400 mg/kg of sodium salicylate administered orally, 5 h
prior to the injection of 5-HT.

Significant reduction of plasma exudate was obtained
with a dose of sodium salicylate as low as 50 mg/kg per os.

Simultaneous Staining of Heinz Bodies and Reti-
culocytes with New Methylene Blue Nin the Toad
Bufo marinus after Iproniazid Treatment

In the dog! and the lizard Uromastix acanthinurus?
given Iproniazid {("Marsilid’} it was found that the method
of BRECHERS? for counting reticulocytes clearly showed the
presence of Heinz bodies?, which yielded a method for
demonstration of both reticulocytes and Heinz bodies in
the same preparation. In continuation of this work we per-
formed a corresponding investigation with an amphibian
species, the toad Bufo marinus. As staining method the
BRECHER’s technique?® was used according to the tech-
nique of THompson!. The erythrocytes appeared to be
stained a pale greenish-blue, while the reticulum was
sharply outlined and deep blue. The Heinz bodies were
pale to deep blue and stood out prominently against the
pale-green background of the erythrocyte. Asthe erythro-
cytes of the dog! and Uromastiy acanthinurus®, these
bodies were stained at least as well as by the usual
methods4-%. As these results are in good agreement with
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Die Genomsonderung
in den Mitosen der Rattenleber®
Es ist allgemein bekannt, dass sich cytologische und

morphologische Untersuchungen iiber Chromosomen-
gestalt und deren Verdnderung am giinstigsten in sich
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Larger doses resulted in correspondingly greater inhibition
of the inflammatory response to 5-HT. Other investi-
gators®~® have reported that doses of 500 to 600 mg/kg
administered parenterally were required to produce a sig-
nificant inhibition of 5-HT induced oedema in the rat.

Current investigations of the comparative activity of
various types of potential anti-inflammatory compounds
will be presented in a subsequent publication?.

Zusammenfassung. Nach Einspritzung von 5-Hydroxy-
tryptamin in den einen Fuss einer Maus und physiologi-
scher Salzlsung in den anderen, wurde die Radioaktivitit
beider Fiisse verglichen. Mit radicaktivern Jod (I'3!) be-
handeltes Serumalbumin wurde dazu benutzt, den Um-
fang des Plasmaexsudates zu bestimmen. Das Ausmass
der Hemmung der durch 5-HT induzierten Entziindung
ist von der Dosis der physiologischen NaCl-Lésung ab-
hingig.
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Department of Phaymacology and Department of Radio-
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4 This study was supported in part by a grant from Sunkist Growers,
Ontario (California).

those obtained in the dog! and Uromastix acanthinurus?,
a more general importance should no doubt be attached to
it

Zusammenfassung. Methode fiir gleichzeitige Koloration
von Heinz-Korperchen und Reticulocyten mit Neu-
Methylenblau N in der Krote Bufo marinus.
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tetlenden Zellen, also wiahrend des Mitoseablaufes, durch-
fiihren lassen. Als hierfiir besonders geeignet erweist sich
das Stadium der Metaphase, in dem die Chromosomen be-
sonders stark kontrahiert und dadurch besonders deutlich
sichtbar sind. Die Metaphasechromosomen zeichnen sich

* Nach einem Vortrag, gehalten anlisslich des I'V. Symposium histo-
logicum internationale Lausanne (Suisse), 5.-8. September 1961.
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ferner dadurch aus, dass sie alle in cine Ebene — in die
Aquatorialebene der Spindel ~ eingeordnet sind, wobei die
Centromeren der Chromosomen in der Lingsachse der
Spindel ausgerichtet werden, wihrend die Chromosomen-
schenkel nach beiden Seiten hinausragen (vgl. ScHra-
DER!, SwaNsoN 2).

Wahrend iiber den Strukturwandel sowie die Bewegung
der Chromosomen wihrend des Mitoseablaufes zahlreiche
Untersuchungen vorliegen (BELAR?, DARLINGTON?, Was-
SERMANN®, OESTERGRENS®, Wapa?, Bajer?®? u.a.), ist
iiber die Anordnung der Chromosomen in der Metaphase,
das heisst Gber ihre gegenseitige rAumliche Orientierung
innerhalb der Aguatorialebene bzw. Metaphasenplatte
nur wenig bekannt.

In Schnitt-, vor allem aber in Quetschpriparaten er-
scheinen die Chromosomen in den Metaphaseplatten un-
regelmissig durcheinandergelagert, so dass allgemein an-
genommen wird, dass die Chromosomen in der Aquatorial-
ebene regellos angeordnet sind (ScHRADER!, SwaNsow?),
sofern es sich nicht um besondere Anordnungen wie zum
Beispiel die fiir gewisse Dipteren typische somatische Paa-
rung homologer Chromosomen (MeTz19) handelt.

Bei einem tierischen Organ, der Rattenleber, deren
Chromosomen und Chromosomenzahlen wir in mehreren
Arbeiten genau untersucht haben {GLAssl-1%), treten
neben diesen typischen Metaphasen — in denen die Chro-
mosomen also regellos in der Aquatorialebene angeordnet
sind — in einem gewissen Prozentsatz anch Metaphasen
auf, deren Chromosomen in zweil zahlenmissig gleich
grosse, rdumlich voneinander getrennt liegende Chromo-
somengruppen gesondert sind. Zunichst nahmen wir an,
dass es sich hierbei um eine zufillige Sonderung handle.
In giinstigen Fillen konnten wir jedoch durch eine genaue
Analyse der Einzelchromosomen in diploiden Metaphasen
nachweisen, dass es sich hierbei um eine Sonderung in
zwei komplette haploide Chromosomensitze handelte
(GLAss); wir bezeichneten daher diese spezielle Lage-
besonderheit der Metaphasechromosomen als Genom-
sonderung (GLAss!?-1), Gelegentlich lagen die beiden
Genome in der Aquatorialebene so nahe beisamimen, dass
keine scharfe Trennung moglich war, diese Chromosomen-
anordnung wurde als latente Genomsonderung bezeichnet
{GLiss'?). Ferner fanden sich in der Rattenleber zahl-
reiche Metaphasen, die keine Sonderung erkennen liessen.

Es ist also auf dreierlei Weise mdoglich, die Chromo-
somen in der Aquatorialebene der Metaphase anzuordnen:
keine Sonderung, das heisst regellose Anordnung, latente
Genomsonderung, echte Genomsonderung. Da diese An-
ordnungen in Quetschpriparaten beobachtet wurden,
haben wir zunidchst in Modellversuchen festgestellt,
welche Verdnderungen durchs Quetschen selbst hervor-
gerufen werden kénnen {(GrLAss8),

1. Modellversuche. Als Vorlage fiir unsere Modellversuche
wihlten wir die Chromosomen der Wurzelspitzenmitosen
von Bellevalia romana, einer Liliacee mit 2n = 8 Chromo-
somen. Wir fertigten kleine Gelatinewiirfel an und betteten
in diese, den Chromosomen von Bellevalia romana ent-
sprechend jeweils 4 verschicden gefirbte Wollfadenpaare
ein. Dabei wihlten wir verschiedene Ausgangslagen die
sich durch die Anordnung der Chromosomen in der Aqua-
torialebene voneinander unterschieden.

Die drei wichtigsten Ausgangslagen sind in Figur 1 zu-
sammengestellt, Die erste Ausgangslage enthilt keine
Sonderung. Die Chromosomen sind dabei so in der Aqua-
torialebene angeordnet, dass fiir cine Genomsonderung
keine Symmetrieebene vorhanden ist, das heisst, wir
ktnnen durch diese Chromosomenanordnung keine Ebene
legen, die die 4 Chromosomen ABCD in einer Gruppe ver-
einigt. Die zweite Ausgangslage entspricht einer latenten
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Fig. 1. Die Anordnung der Chromosomen im Modellversuch {nach
(GLAss 1961).

Genomsonderung, die gestrichelte Linie stellt die Tren-
nungslinie zwischen den beiden Genomen dar, Die dritte
Ausgangslage weist eine echte Genomsonderung auf, die
Sonderungsebene entspricht gleichzeitig der Symmetrie-
ebene.

Wir fertigten insgesamt 2000 derartige Modelle an und
quetschten diese aus den verschicdensten Richtungen
(GrAss18).

Die Ergebnisse sind ebenfalls in der Figur 1 dargestellt.
Ist keine Symmetrieebene fiir eine Genomsonderung vor-
handen {Ausgangslage 1), dann kann durchs Quetschen -
gleichgiiltig aus welcher Richtung — auch keine Genom-
sonderung zustandekommen. Liegt als Ausgangslage eine
latente Genomsonderung vor (Ausgangslage 2), dann kann
sich diese durchs Quetschen in 39, aller Fiille in eine echte
Genomsonderung umwandeln; ist die Genomsonderung
dagegen schon in der Ausgangslage real vorhanden
{Nr. 3}, dann bleibt sie auch nach dem Quetschen erhalten,
und zwar in 969% aller IFille.

Ob durchs Quetschen eine Genomsonderung zustande
kommt, hingt demnach allein von der Anordnung der
Chromosomen in der Ausgangslage ab. Eine Genomsonde-
rung kann durchs Quetschen nur dann realisiert werden,
wenn die gegenseitige Lagebeziehung der Chromosomen in
der Ausgangslage eine Genomsonderung iiberhaupt zu-
lasst. Es werden somit in unseren Quetschpriparaten in
den meisten Fillen nur bereits vor dem Quetschen vor-
handene Chromosomenanordnungen als Genomsonderung
erfasst.

II. Untersuchungen an Bellevalia vomana. Nach diesen
Befunden in unseren Modellversuchen lag es auf der Hand,
die Anordnung der Chromosomen in den Metaphasen der
Wurzelspitzenmitosen von Bellevalia vomana selbst zu
priifen (GLAss 7). Im Gegensatz zu den Modellversuchen,

1 ¥R, SCHRADER, Mitose. Die Bewegung der Chrowmosomen bei der Zell-
teilung (Verlag Franz Deutike, Wien 1954).

2 C. P. Swanson, Cytologie und Cytogenetik (Gustav-Fischer-Verlag,
Stuttgart 1960).

3 K. Brrar, Naturwiss, 75, 725 (1927).

4C. D. DARLIVGTON, I Gonet 35, 239 (1937).

5 ¥, WasserMANN, Arch. exp. Zellf. 22, 238 (1939).

8 ¥, OesTERGREN, Heredit. 35, 524 {1949).

? B. Wapa, Cytologia 18, 1 {1950).

& A, Bajer, Acta Soc. bot. poloniae 23, 383 {1954).

? A. BaJEr, Exp. Cell Res. 15, 370 (1958).

W, W, MeTz, J. exp. Zool, 21, 313 (1916).

1 ¥, Griss, Chromosoma (Berl.) 7, 655 (1956).

12 B, Griss, Chromosoma (Berl.) 8, 468 (1957).

18 T3, Griss, Naturwiss, 44, 639 (1957).

¥ . Griss, Chromosoma (Berl.) 9, 269 (1058),

18 B, Guass, Z, Krebsforsch. 63, 294 {1960).

% . Griss, Z. Krebsforsch. 63, 362 {1980).

17 K. Grass, Chromosoma (Berl)) 12, 422 (1961).

18 B, Griss, Chromosoma (Berl.) 12, 410 (1961),
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in denen wir ja diec Ausgangslage, das heisst die gegen-
seitige Orientierung der Chromosomen in der Aquatorial-
ebene vor dem Quetschen kennen, die Quetschrichtung
selbst bestimmen und die Anordnung der Chromosomen
nach dem Quetschen aus unseren Pridparaten ablesen
konnen, wissen wir in unseren jetzigen Versuchen nur tiber
die Endlage, das heisst die Anordnung der Chromosomen
nach dem Quetschen Bescheid.

Uber die Anordnung der Chromosomen in den Quetsch-
priaparaten orientiert Figur 2, in der zwei Mikrophoto-
graphien der Chromosomen von Bellevalia vomana dar-
gestellt sind. Figur 2a zeigt eine echte Sonderung in zwei
zahlenmissig gleich grosse Chromosomengruppen, in
Figur 2b weisen die Chromosomen eine latente Genom-
sonderung auf, oben im Bild die vier Chromosomen ABCD
eines haploiden Chromosomensatzes.

Fiir die Anordnung der Chromosomen in den Meta-
phasen der Wurzelspitzenmitosen von Bellevalia vomana
sind grundsitzlich 3 Moglichkeiten gegeben, die aus Ta-
belle I ersichtlich sind. Berechnen wir unter der Voraus-
setzung, dass sich die 4 mal 2 Chromosomen von Bellevalia
romana zufallsgemiss kombinieren, rein statistisch die
Erwartungswerte und vergleichen diese mit den beobach-
teten Werten, dann zeigt es sich, dass in allen Kombina-
tionen die beobachteten Werte mit den erwarteten gut
iibereinstimmen. Dies bedeutet aber, dass sich die Chro-
mosomen in der Aquatorialebene der Metaphasen von
Bellevalia vomana zufallsgemidss anordnen. Wire dies
nicht der Fall, dann miisste eine der drei moglichen Kom-
binationen weitaus hiuofiger als erwartet auitreten; wie
die Ergebnisse in Tabelle I aber zeigen, trifft dies nicht zu.

Diese Aussagen iiber die Anordnung der Chromosomen
in der Aquatorialebene der Metaphasen der Wurzelspitzen-

Tab. I. Anordnung der Chromosomen in den Metaphasen der Wurzel-
spitzenmitosen von Bellevalia romana

heobachtet erwartet
Gesanmtzahl 197
S_omatische Paarung, z. B. AABB + CCDI>» 10,49, 8,1%
Ubergangsfille, z. B. AABC + BCDD 64,7%, 68,49,
Genomsonderung ABCD + ABCD 24,9%, 23,5%
a'
g
D
A

Fig. 2. Chromosomenanordnungen in zwei Metaphasen der Wurzel-

spitzenmitosen von Bellevalia romana (nach GrAiss 1961). (a) Echte

sonderung in zwei zahlenmiissig gleich grosse Chromosomengruppen
(AABD + BCCD); (b) latente Genomsonderung (ABCDABCD).
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mitosen von Bellevalia vomana sind méglich, da unscre
Modellversuche ja gezeigt haben (GrAss!®), dass gerade
bei der Genomsonderung aus der Anordnung der Chromo-
somen in den Quetschpriparaten bindende Riickschliisse
auf die Chromosomenanordnung vor dem Quetschen ge-
zogen werden diirfen.

I11. Die Genomsondevung in den Mitosen dev Rattenleber.
Der diploide Chromosomensatz der Rattenleber enthdlt
42 Chromosomen. Bei einer derartig hohen Chromosomen-
zahl ist es verstandlich, dass wir zunachst mit erheblichen
methodischen Schwierigkeiten zu kdmpfen hatten. Die
vorliegenden Untersuchungen wurden bereits 1953 durch-
gefiithrt, zu einer Zeit, in der uns diec Méglichkeit, Chromo-
somen in Gewebekultur zu untersuchen, noch nicht zur
Verfilgung stand. Es blieb uns daher dazumal nichts an-
deres iibrig, als die I.eber in kleine Stiickchen zu zer-
schneiden, diese mit hypotonischen Lésungen vorzubehan-
deln und die einzelnen Stiickchen zu quetschen. Unter
diesen Bedingungen konnten wir in unseren Quetschpra-
paraten nur echte Sondcrungen ertassen.

Wir haben insgesamt 2652 diploide Metaphasen mit
2n = 42 untersucht und darunter 478 Metaphasen mit
einer Sonderung in zwei Chromosomengruppen gefunden,
das sind 189,. Bei einer rein zahlenmissigen Aufgliede-
rung der 42 Chromosomen miissten 21 verschiedene Son-
derungen, angefangen von 41:1, 40:2, 39:3 bis 21:21 auf-
treten. Nach statistischen Berechnungen wiére dabei die
Sonderung in zahlenmissig gleich grosse Chromosomen-
gruppen, also in 21:21, in 99, der Zellen mit vorhandener
Sonderung zu erwarten. In der Rattenleber finden wir
aber in 959, der Zellen mit vorhandener Sonderung eine
Gruppierung in 21:21. Dies bedeutet zunidchst nur, dass
— im Gegensatz zu den Wurzelspitzenmitosen von Belle-
valia vomana — in der Rattenleber sich die Chromosomen-
zahlen nicht frei kombinieren kénnen. Ob dieser 21:21-
Gruppierung eine Genomsonderung zugrunde liegt, kann
erst durch eine exakte Identifizierung der Einzelchromo-
somen entschieden werden. Eine grosse Unterstiitzung
hierbei waren fiir uns haploide Metaphasen mit n = 21,
die in der Rattenleber in durchschnittlich 79, auftreten
(MARQUARDT und GLAsS1%20, GLAss 18,16),

Uber die Morphologie der Rattenleber-Chromosomen
gibt Figur 3 Auskunft, in der haploide Chromosomensitze

19 I, MarRQUARDT und L. GLiss, Chromosoma (Berl) 8, 617 (1957).
20 H, MaroUARDT und E. GLiss, Naturwiss. 44, 640 (1957).
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Fig. 3. Haploide (n = 21) Chromosomensiitze der Rattenleber (nach

GLiss 1956). (a) Mikrophotographie. (b) Weiblicher Chromosomen-

satz mit differentiellen Segmenten. (¢) Minnlicher Chromosomensatz
mit differenticllen Scgmenten.
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dargestellt sind. Durch gecignete Vorbehandlung gelang
es uns, auf jedem Chromosom an identischer Stelle und in
identischer Zahl differentielle Segmente auszulésen
(GLAss'Y). Figur 3a zeigt die Mikrophotographie eines
haploiden Chromosomensatzes der Rattenleber, auf Chro-
mosom 1 und 2 sind die differentiellen Segmente undeut-
lich sichtbar. In Figur 3b ist ein haploider weiblicher
Chromosomensatz aufgezeichnet, dic Querbidnder ent-
sprechen den differentiellen Segmenten. Figur 3¢ schliess-
lich stelit einen haploiden ménnlichen Chromosomensatz
dar. Fiir die Festlegung der differenticlien Segmente
haben wir insgesamt 8 ménnliche und 10 weibliche ha-
ploide Chromosomens#tze der Rattenleber analysiert.
Auf Grund der genauen Kenuntnis der Chromosomen-
morphologie war es nun méglich, die 21:21-Sonderung
nidher anzugehen. Unter den 478 diploiden Metaphasen

/ o
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Fig. 4. Diploide Metaphase {2n = 42) der Rattenleber mit Genom-
sonderung in 21:21 (nach Griss 19586},

Fig. 5. Polyploide Metaphase (4n == 84) der Rattenleber mit Genom-
sonderung in 42:21:21 (nach Grass 1957).

Fig. 6. Diploide Metaphase (2n = 42) der Rattenleber mit Ancu-
ploid-Sonderung in 27: 15 (nach Griss 1957).
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mit ciner Sonderung in 21:21 konnten wir in 16 Fillen
exakt nachweisen, dass es sich bei den beiden ridumlich
voncinander getrennt  liegenden  Chromosomengruppen
um zwel miteinander iibereinstimmende Chromosomen-
sitze handelte. Dies bedeutet, dass in den von uns fest-
gestellten 21:21-Sonderungen wohl in den meisten Féllen
cine Genomsonderung vorliegt.

Im Gegensatz zu den Beobachtungen in den Meta-
phasen der Wurzelspitzenmitosen von Bellevalia vomana
findet in den Metaphasen der Rattenleber Zeine zufalls-
gemiisse Anordnung der Chromosomen in der Aquatorial-
chene statt, die Chromosomen der Rattenleber sind in
cinem bestimmten Prozentsatz zu kompletten Genomen
vereinigt.

Die bisherigen Ausfiihrungen befassten sich mit der
Genomsonderung in diploiden Metaphasen, fiir die in
Figur 4 cin typisches Beispiel angegeben ist. Die gestri-
chelte Linie in der Figur verdeutlicht die Trennung zwi-
schen den beiden Genomen. Aus der Figur wird ferner er-
sichtlich, dass die beiden Chromosomensiitze eines Kernes
nicht immer denseiben Kontraktionszustand besitzen, die
Chromosomen des einen Genoms liegen wesentlich kom-
pakter beisammen als die des anderen Genoms.

In polyploiden Metaphasen kann die Genomsonderung
naturgemiss mehrere Formen annehmen (GLAss'%1). In
tetraploiden Metaphasen mit 4n - 84 sind zum Beispicl
folgende Formen moglich: 63:21, 42:42, 42:21:21,
21:21:21:21. In Figur 5 ist cine tetraploide Metaphase
mit 84 Chromosomen dargestellt, gesondert nach 42:21: 21,
die Zeichnung verdeutlicht die cinzelnen Gruppicrungen.

Wir hitten diesen Genomsonderungen keine besondere
Beachtung geschenkt, wenn wir nicht in cinigen wenigen
Fallen auch Sonderungen in ancuploide Chromosomen-
gruppen gefunden hitten (GrLAss ™), dic uns iiber das Phii-
nomen der Genomsonderung zusdtzlichen Aufschluss
geben. In Figur 6 ist eine diploide Metaphase mit einer
ancuploiden Sonderung dargestelit. Legt man die Tren-
nungslinie so wie in der Zeichnung angegeben, dann er-
halten wir eine Sonderung in 27:15, zicht man die Tren-
nungslinie jedoch so, dass die rechts im Bild liegende klet-
nere Chromosomengruppe abgegliedert wird, dann ldsst
sich aus derselben Chromosomenanordnung genau so gut
eine Sonderung in 33:9 ablesen. Das Besondere dieser
Ancuploid-Sonderung liegt darin, dass wir die in diesen
Sonderungen auftretenden Ancuploidzahlen, vor allem
die Zahlen 27 und 33, real in den Mitosen der Rattenleber
nachweisen ktnnen (Griss™ 19 MarouarpT und GLiss),

Tabelle 11 gibt uns Auskunft tiber den Zusammenhang
zwischen Ancuploid-Sonderung und ancuploiden Kernen.
Wic die erste Rubrik zeigt, kommt dic Zahl 27 als Chromo-
somengruppe ciner ancuploiden Sonderung in den ver-
schiedensten  Ploidiestufen  vor, Unter insgesamt 303

Tab. 11, Der Zusammenhanyg von Ancuploid-Sonderung und ancu-
ploiden Kernen

Hiufigkeit
unter 3003

Finfigkeit
unter U

Beobachtete
Sonderuny

Ancuploide
Chromo-

aneuploiden somenzahl ancuploiden
Sanderungen KRernen
36
it
o= N
215 3 hed tis
A q4
24
s 23 197
3009 " e
il 3
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aneuploiden Sonderungen finden wir sie insgesamt 59mal.
In der Rattenleber selbst treten Metaphasen mit 27 Chro-
mosomen unter insgesamt 1498 aneuploiden Mitosen in
118 Féallen auf. Die Aneuploidzahl 33 findet sich 71mal in
aneuploiden Sonderungen und erscheint 197mal in aneu-
ploiden Kernen. Es muss hier erwéhnt werden, dass in der
Rattenleber kein wildes Durcheinanderstreuen der Aneu-
ploidzahlen vorkommt, sondern dass trotz der Vielzahl
der Moglichkeiten nur ganz bestimmte Aneuploidzahlen
gehduft auftreten (GLAss14-1%, MARQUARDT und GLASS20).
Nur diese bevorzugt auftretenden Aneuploidzahlen wie 27
oder 33 lassen sich aus Genomsonderungen ableiten.

Die Tatsache, dass zwischen Genomsonderung einer-
seits und den beobachteten Aneuploiden andererseits eine
Ubereinstimmung besteht, zeigt, dass in der Rattenleber
—basierend auf der Genomsonderung — Vorginge ablaufen,
die zu einer Verinderung der Chromosomenzahl fithren
konnen.

Die einfachste Moglichkeit, die Chromosomenzahl zu
verandern, bestiinde in einer Abregulierung der Chromo-
somenzahl, wie sie durch Amitosen hervorgerufen werden
konnte. Dass Amitosen in der Rattenleber vorkommen,
ist allgemein bekannt (BENNIGHOFF2!, STAMMLER?,
CrLara 23, BRUuEs und MARBLE 24, GRUNDMANN 25, BUCHER 26
u.a.). In der in Figur 6 gezeigten diploiden Metaphase mit
aneuploider Sonderung in 27:15 kénnten durch eine Ami-
tose die rdumlich voneinander getrennt liegenden beiden
Chromosomengruppen so auf die beiden Tochterkerne ver-
teilt werden, dass zwei Tochterkerne mit neuen Chromo-
somenzahlen entstehen wiirden, der eine Tochterkern ent-
hielte 27, der andere 15 Chromosomen. Wir hitten hier
gleichzeitig ein schones Beispiel fiir eine indquale Amitose,
die, in einem Kern mit Genomsonderung ablaufend, zur
Bildung von Kernen mit aneuploiden Chromosomenzahlen
fithren konnte. Auf dhnliche Weise, durch indquale und
idquale amitotische Kerndurchschniirung, kénnten aus di-
ploiden und polyploiden Kernen, die eine Genomsonde-
rung in irgend einer Form enthalten, neue Kerne mit ge-
ringerer Chromosomenzahl als dem Ausgangskern ent-
stehen.

Fiir die gesetzmissig abregulierende Wirkung der Ami-
tose spricht vor allem die Tatsache, dass in allen von uns
untersuchten 45 Tieren eine ganze Anzahl von haploiden
Kernen auftritt (MARQUARDT und GLAss 19,20, GLXss 15,16),
die wohl nur durch eine Herabregulierung der Chromo-
somenzahl hsherploider Kerne entstanden sein kdnnen.

Eine weitere Moglichkeit, die Chromosomenzahl abzu-
regulieren, kénnte darin liegen, dass wir in der Ratten-
leber gelegentlich wmudtipolare Spindelbindungen festge-
stelit haben (GLAss!, MARQUARDT und GLAss1%). Nehmen
wir als Beispiel eine diploide Metaphase mit einer aneu-
ploiden Sonderung in 27:15, wie wir sie in der Rattenleber
haufig antreffen. Wiirde nun in einer derartigen Mitose in
der Anaphase eine tripolare Spindel auftreten, dann
wiirden anstelle von zwei Tochterkernen mit je 42 Chro-
mosomen drei Tochterkerne gebildet, ein Tochterkern ent-
hielte die normale Chromosomenzahl 42 des Ausgangs-
kernes, die beiden anderen Tochterkerne enthielten ncue
Chromosomenzahlen, der eine 27, der andere 15 Chromo-
somen. Auf dieselbe Weise wiirde aus einem polyploiden
Kern, zum Beispiel einem tetraploiden (4n = 84) mit Son-
derung in 63:21 durch eine tripolare Spindel ein Tochter-
kern mit der urspriinglichen Chromosomenzahl 84 ent-
stehen und zwei Tochterkerne mit neuen Chromosomen-
zahlen, ein triploider Kern mit 63 und ein haploider mit
21 Chromosomen.

Den Moglichkeiten, die Chromosomenzahl durch Ab-
regulierung zu verdndern, stehen Méglichkeiten einer Ver-
anderung durch Aufregulierung gegeniiber.

Bréves communications — Kurze Mitteilungen

LExpeRIENTIA XVIII/4

Aus einem aneuploiden Kern mit 27 Chromosomen
konnte durch cine typische Endomifose ein Kern mit 54
Chromosomen zustandekommen, wie er in der Ratten-
leber besonders haufig aufgefunden wird (GLAss14,15),

Noch ein weiterer, aufregulierender Mechanismus wére
zu erwidhnen. Es wire theoretisch denkbar, dass in Kernen
mit Genomsonderung partielle Endomitosen (GLAss!?) ab-
laufen, wobei die Endomitose nur in einem, durch die Ge-
nomsonderung bereits abgegliederten Kernabschnitt vor
sich gehen konnte, wihrend im iibrigen Teil des Kernes
die Chromosomen ungeteilt bleiben wiirden. Aus einem
diploiden Kern mit Sonderung in 27:15 kénnte auf diese
Weise, wenn die partielle Endomitose nur im Kern-
abschnitt mit 27 Chromosomen abliuft, zum Beispiel ein
Kern mit 69 Chromosomen entstehen. Auch diese Chromo-
somenzahl findet sich relativ hiufig in den Kernen der
Rattenleber.

Wir haben vier Moglichkeiten gezeigt, wie mit Hilfe der
Genomsonderung die Chromosomenzahl der Rattenleber
verdndert werden konnte. Zusammenfassend ldsst sich
folgendes sagen: Die Genomsonderung scheint die ent-
scheidende Voraussetzung dafiir zu sein, dass in diploiden
und polyploiden Kernen Vorginge ablaufen, die zu einer
Verinderung der Chromosomenzahl fithren kénnen. Diese
Verinderungen konnten einmal durch Herabregulierung
der Chromosomenzahl durch Amitosen oder multipolare
Spindelbindungen zustande kommen, die in Kernen mit
Genomsonderung vor sich gehen. Genau dieselben Ergeb-
nisse konnten aber auch durch Aufregunlierung der Chro-
mosomenzahl durch Endomitosen oder partielle Endo-
mitosen erreicht werden.

Mit Hilfe der Genomsonderung haben wir im Gewebe
hoherer Siugeticre erstmals eine Vorstellung entwickeln
konnen, die das Zustandekommen des fiir die Rattenleber
komplexen Kern- bzw. Mitosemusters sowie die Variation
seiner Ploidiegrade ermdglicht.

Summary. Model squashes with gelatine cubes contain-
ing 8 files like the chromosomes of Bellevalia vomana (2n =
8) showed the chromosomes only in groupings that cor-
respond to the original position of metaphasc chromosomes.
The metaphase chromosomes in root tip cells of Bellevalia
rvomana are arranged at random; there is neither somatic
pairing nor genome segregation (= grouping of metaphase
chromosomes into two complete chromosome sets). In
contradiction to these results, the chromosomes in the
regenerating liver cells (2n = 42) show a certain pre-
centage of grouping into complete genomes. It is con-
cluded that in rat liver cells a mechanism exists which,
starting with the genome segregation, may produce a
change in chromosome number. Thus these same euploid
or aneuploid chromosome numbers can be explained
which are really observed in normal and treated rat liver.
4 possibilities of such mechanism are discussed.
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