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SChIUSSfOIQerungen Diese Untersuchungen sollten durch Microarraytechnologie
Neben AP-1, NF-kB and EGR-1 kénnte zF9 eine neues Target- gemonitort werden, um die Auswirkungen der Interventionen
Gen zur Verbesserung der inflammatorischen Reaktion im I/R- auf das komplexe Netzwerk Genexpressionsantwort zu
Schaden darstellen und sollte daher weiter untersucht werden. erfassen.




