Proteomische biomarkers hebben een grote voorspellende waarde voor de overgang
naar een psychose bij personen met Ultra High Risk

Proteomica is de studie van het proteoom. Het proteoom verwijst naar de volledige set eiwitten
(proteinen) die op een bepaald moment onder bepaalde omstandigheden door een specifieke
cel, weefsel of organismen tot expressie worden gebracht en gemodificeerd. In deze
internationale studie werd onderzocht of proteomische biomarkers van nut kunnen zijn bij het
voorspellen of iemand met Ultra High Risk (UHR, Klinisch Hoog Risico) op een psychose
daadwerkelijk een psychose ontwikkelt (studie I). Daarnaast werd bekeken of die biomarkers
psychotische ervaringen in de algemene bevolking kunnen voorspellen (studie II). De data van
studie I werden ontleend aan de European Network of National Schizophrenia Networks
Studying Gene-Environment Interactions (EU-GEI)-studie (133 deelnemers met UHR). De UHR
werd vastgesteld met de Comprehensive Assessment of At-Risk Mental States (CAARMS). Op
baseline werden bloedplasma-monsters genomen, waaruit proteomische data werden
verkregen; op baseline, na 12 en 24 maanden werden ook klinische beoordelingen uitgevoerd
met de GAF, de SANS, de BPRS en de MADRS. Met behulp van support vector machine (SVM)-
modellen (algoritmes) werden verschillende voorspellende modellen ontwikkeld. Van de 133
UHR-deelnemers kregen binnen 2 jaar 49 een psychose (=36,8%). De verschillende modellen
bleken een zeer grote voorspellende waarde toe te kennen aan de proteomische kenmerken op
baseline. Dat gold niet voor de klinische kenmerken. Bij degenen die een psychose
ontwikkelden werd een ontregeling van de complement- en stollingscascades gevonden. Het
gaat o.a. om de proteinen C4BPA, A2M, IGHM, plasminogeen en C6. Studie II maakte gebruik
van data uit de Avon Longitudinal Study of Parents and Children (ALSPAC) (121 deelnemers uit
de algemene bevolking). Op 12 jaar werden plasmamonsters genomen. Op 18 jaar werd
vastgesteld wie psychotische ervaringen (PE) had gehad. Het bleek dat 55 deelnemers PE's
hadden meegemaakt (=45,5%) en dat de proteomische biomarkers een grote voorspellende
waarde hadden. Het gaat 0.a. om toename van plasminogeen, C1r, clusterin, complement
factor H en afname van A2M en IGHM.
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