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1. €inleitung

1. €inleitung

1.1. Zielsetzung
Das Ziel der Masterarbeit CELLmicrocosmos - Interaktive 3D-ZellVisualisierung besteht in der Aufarbeitung,
Weiterverarbeitung und Prasentation der aktuellen Ergebnisse des CELLmicrocosmos-Projektes.

Dabei soll zum einen die in Ansatzen bereits vorhandene 3D-Zellvisualisierungs-Umgebung unter amira® (Cm1)
mit den Ergebnissen aus der Zellmembranvisualisierung (Cm2) verkniipft werden. Aus dieser Verknipfung soll
eine interaktive Lernumgebung entstehen, die es dem Benutzer ermdglichen soll, Einblick in den Aufbau einer
Zelle zu erlangen. Exemplarisch soll dieses Konzept an der Zellmembran erprobt werden. Als Zielgruppe gelten
hierbei Biologen, Mediziner und Sekundarstufe-Schiuler, denen ein raumlicher Einblick in die Zelle vermittelt
werden soll.

Zum anderen sollen die Ergebnisse der unterschiedlichen Projekte im Internet in ansprechender und
Ubersichtlicher Weise dokumentiert bzw. prasentiert werden.

Die Resultate dieser Arbeit sollen eine gute Grundlage fir zukinftige Projekte wie Bachelor- oder Masterarbeiten,
Themen fur Doktorandenprojekte oder Seminare schaffen.

Die medienwissenschaftliche Herausforderung dieser Arbeit besteht in der Integration wissenschaftlich gestalteri-
scher, informationstechnischer und zellbiologischer Elemente in eine interaktive Computer-Umgebung und der
Synthese dieser Elemente zu einem ausbaufahigen Gesamtkonzept.

1.2. Arbeitsschritte
Die Bestandteile dieser Masterarbeit lassen sich in folgende Arbeitsschritte untergliedern:
1.2.1. Die Integration der Vorarbeiten, bei welcher zunéchst die Ergebnisse aus den vorhergehenden Projekten
gesichtet werden und auf evtl. notwendige Modifikationen untersucht werden mussten, bildete die Grundlage flr
diese Arbeit.
1.2.2. Daraufhin musste die Einarbeitung in die Hepatozytenmembran erfolgen. Dabei handelte es sich um
den groBten theoretischen Bestandteil dieser Arbeit, bei welchem bereits vorhandene Texte mit der Literatur und
diversen Internetquellen abgeglichen und grundsatzlich Gberarbeitet werden mussten.
1.2.3. Der groRte praktischen Anteil dieser Arbeit folgte anschlieBend mit der Programmierung und Animation
unter amira®. Hier mussten unterschiedliche Programmier- und Scriptsprachen angewendet und die Animations-
mdglichkeiten von amira® ausgeschopft werden.
1.2.4. Die Projekt-Dokumentation und die Internetprésenz waren ein weiterer, praxisorientierter Bestandteil dieser
Arbeit, bei welchem die Ergebnisse aus mehreren Jahren Arbeit an diesem Projekt auf Ubersichtliche Weise
dargestellt werden sollten.
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Abb. 2.1

Zelle aus dem
blutbildenden
Gewebe der
Maus. Elek-
tronen-
mikroskopische
Aufnahme:

ER Endoplas-
matisches
Retikulum,

M Mitochondrium,
Me Zellmembran,
N Nucleus,

Po Kernporen,

V Vakuole

(Ude/Koch 1982,
S.27)

Abb. 2.2

Plasmazelle aus
dem mensch-
lichem Gewebe:

C Zellmembran
schrédg ange-
schnitten,

F Fibroplast,

G Golgiapparat,
GER Granulares
Endoplasmati-
sches Retikulum,
M Mitochondrium,
N Nucleus,

R Ribosomen,

S Bindegewebe,
Pfeile zeigen auf
nukleare Poren
aus der Aufsicht

(Peter/Carr 1971,
S. 133)

Abb. 2.3

Leber-Zelle einer
Maus:

Farbung: Haema-
toxylin und Eosin
(School of Nursing
2004)

2. Interaktive 3D-ZellVisualisierung
2.1. Integration der Vorarbeiten
2.1.1. Bachelorarbeit: CELLmicrocosmos:

ZellenVisualisierung
Die Grundlage fur diese Masterarbeit legte im Jahr 2004
die Bachelorarbeit CELLmicrocosmos: ZellenVisualisierung
(Cm). Der wichtigste Bestandteil dieser Arbeit waren die
Modellierung und Animation von 3D-Objekten mit dem
Ziel, einen exemplarischen Einblick in die eukaryontische
Zelle bieten zu kdnnen. Hierbei kamen die Programme dis-
creet® 3d Studio MAX®, ein 3D-Animations-Programm, und
Adobe® Premiere®, ein Programm fir die digitale Filmpro-
duktion, zum Einsatz. Als Grundlage dienten hierbei licht-
und elektronenmikroskopische Aufnahmen, an Hand derer
die zwei- und drei-dimensionale Struktur analysiert wurde.

Resultat war eine statische, grafisch anspruchsvolle Ani-
mation und die Modelle von acht Zellkomponenten,
welche auch in dieser Arbeit verwendet wurden
(Sommer 2004,
S. 18 ff).

Abb. 2.4

Die Zelle
unter 3ds max®
mit allen Zellkomponenten
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2.1.2. Projekt CELLmicrocosmos I:

Interaktive Visualisierung biologischer Zellen
Bei dem Projekt CELLmicrocosmos I: Interaktive Visualisie-
rung biologischer Zellen (Cm1), welches im Sommerseme-
ster 2005 angeboten wurde, erfolgte mit drei Teilnehmern
die Integration der 0.g. 3D-Modelle in amira®. Zunachst
wurde ein Zellvisualisierungs-Modul geschaffen, mit dessen
Hilfe die bereits in der Bachelorarbeit (Cm) modellierten
Objekte manipuliert werden konnten. Diese damalige Beta-
Version des DisplayCell-Moduls bildete die Grundlage
fur die Programmierung im Rahmen dieser Masterarbeit
(s. Abb. 2.5, 2.6).
Wahrend dieses Seminars erfolgte desweiteren die erste
Einarbeitung in den Aufbau einer Leberzelle und ein erster
Text hierzu wurde verfasst, der als theoretische Grundlage
eingesetzt werden konnte.

Dartiberhinaus wurde ein Storyboard fiir Animationen ent-
wickelt, welches ebenfalls im Rahmen der vorliegenden
Arbeit Verwendung gefunden hat (s. 2.3.4.4.).

2.1.3. Projekt CELLmicrocosmos II:

ZellmembranVisualisierung
Im Wintersemester 2005/2006 wurde das Projekt CELLmicro-
cosmos IlI: ZellmembranVisualisierung (CmZ2) angeboten. Ins-

gesamt sechs Teilnehmer erarbeiteten eine erste Version eines

Zellmembraneditors (s. Abb. 2.8), der in JAVA™ programmiert
wurde und eine zu amira® kompatible Membran im PDB-
Format erstellt (s. Abb. 2.7). Bei der Protein Database (PDB)
handelt es sich um eine etablierte, Protein-Modelle frei zur
Verfugung stellende Internet-Datenbank (Berman et al. 2000).

Nach leichten Modifizierungen des Membraneditors im
Rahmen dieser Masterarbeit konnte mit dessen Hilfe eine
PDB-Membran erstellt werden. Diese entspricht in ihrer
Zusammensetzung in etwa der einer realen Hepatozyten-
Plasmamembran.

Ziel war es zunachst, die Membran im Zusammenhang mit
den Animationen in amira® zu integrieren und zunachst ein
manuelles Anzeigen dieser Membran zu ermdglichen. Somit
wurde eine Symbiose aus den beiden Projektseminaren Cm1
und Cm2 geschaffen.

cellmicrocosmos
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Abb. 2.5+ 2.6

Screenshots die
wéhrend der
Erstellung der
ersten Version
von DisplayCell
entstanden sind:

Abb. 2.5

Die Zelle in
ihrer Gesamtheit

Abb. 2.6

Der Nucleolus
im Nucleus
umgeben vom
Endoplasmati-
schen Reticulum

Abb. 2.7

Die Zellmembran
aufgebaut aus
PDB-Dateien

Abb. 2.8

Der Zell-
membran-
editor, welcher
die PDB-Datei
2FT9 mit ihrer
Sekundér-
struktur

zeigt
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2. Interaktive 3D-ZellVisualisierung

2.2. Einarbeitung in die Hepatozytenmembran

2.2.1. Erstellung der Texte

2.2.1.1. Recherche
Die bereits vorhandenen Texte aus Cm1 bildeten eine gute Basis als Ausgangspunkt fiir die Recherche der
Texte, welche fiir die einzelnen Komponenten und die Animationen bendtigt wurden. Wahrend einige Grundlagen
im Internet erarbeitet werden konnten, mussten sie grundsatzlich an Hand einiger Standardwerke der Biochemie
Uberarbeitet und erweitert werden, um den Anspriichen einer interaktiven Lernumgebung gerecht zu werden.

2.2.1.2. Auswahl der Texte
Auf die Recherche erfolgte die Reduktion auf die relevanten und grundlegenden Informationen. So wurde
dabei darauf geachtet, dass die Informationen nicht zu umfangreich wurden und maéglichst nur solche
Verwendung fanden, die im Rahmen der Arbeit auch nachvollziehbar sein sollten. Ziel war es also, die Aufmerksam-
keitsspanne des Benutzers optimal zu nutzen (s. 2.3.5.6.).

2.3. Programmierung und Animation
2.3.1. Das amira®-Package

Bei amira® handelt es sich um ein modulares, objektorientiertes 3D-Visualisierungs- und Modellierungssystem,
welches u.a. Echtzeit-Rendering, das zum Visualisierungslabor kompatible Stereoview und Animationen unterstuitzt.
Dabei sind alle Bedienelemente per TCL (s. 2.3.2.1.) und C++ zu groRRen Teilen scriptfahig und programmierbar.

die Biologie, Chemie, Medizin, Physik und der Maschinenbau.

Abb. 2.9 Es basiert auf Open Inventor from Mercury Release 5.0, und
VRML97-Export Ubernimmt von ihm den 3D-Viewer und den baumstruktur-
unter 3ds max®:  hnlichen Aufbau, welcher sich darliberhinaus unter amira®
Die modellierten  gjrekt darstellen und manipulieren lasst.

Einsatzgebiete von amira® sind z.B.

3D-Modelle . ) .
werden fiir die Zum Standard-Paket von amira® wurden im Rahmen dieser
Benutzung Arbeit zwei weitere Pakete genutzt:

unter amira® . . . . - . .. ..
exportiert = amiraMol® bietet Visualisierungsmdglichkeiten fir Molekdle

und molekulare Datensatze (Amira extensions 2002, S. 3).

= amiraDev® ermdglicht es, neue Komponenten und Module
zu entwickeln. Hierzu gehdren u.a. neue In- und Output-
Routinen, Unterklassen und Module fir die Visualisierung
oder Datensatzanalyse (Amira user's guide 2002, S.445).

Unter amira® lassen sich die Oberfldchen der aus 3ds max®
importierten Modelle reduzieren, hier auf ein Viertel der Fldchen

R E

Surface: 11102 paointz, 22200 faces, 1 patches, 0 contours, 0 edges

Fir dieses Projekt weitere wichtige Eigenschaften von
amira® und seiner Zusatzpakete sind:

= Der Import von VRML97-Files, mit dessen Hilfe die Mo-

85 CellMembraneSurface? ./:p'_

8 Simplify: faces | 2500 mas di$tiEI it dist iD
8 Options: [T preserve slice shucture [ fast

8 Action:  Simplify nnw1 Run batch ‘ Flip edgesl Contract edges|

delle aus 3ds max® weiterverarbeitet werden konnten.

= Die Reduzierung von Oberflachen, um die Performance
der Darstellung der aus 3ds max® importierten, teilweise
sehr detailreichen VRML97-Modelle zu maximieren.

cCelLmicrocosmos



2. Interaktive 3D-ZellVisualisierung

ADbD. 2.17  [setection browser - human_tiver membrane_2.72 pdb BEX]
- v o~ | masterleve el Options nfo Mogules lighting ~ Help
Uber den amira® |72t e mi ®
Selection Browser

Tope o2 [ veraso
9

:
H

kann jedes | |: 0
. . D - einzelne Atom | | =i
= Die Darstellung von PDB-Files, welche beliebig manipuliert d'esZPDB_F”eS S ¢ 0 =
und optimiert werden kann. Darliberhinaus kann jedes Atom ausgewshlt || s H H
eines PDB-Files tiber den SelectionBrowser (s. Abb. werden || H H
] ’ neu. ¢ i H o
2.11) angesprochen und die Sekundarstruktur visualisiert s

werden (s. Abb. 2.12). | o | W T

= Das Arbeiten mit mehreren Viewern, wodurch die Platzierung
von Objekten im drei-dimensionalen Raum deutlich verein-
facht wird (s. Abb 2.13).

Abb. 2.12 |
amira® bietet

2.3.2. TCL-Scripting viele Dar-
2.3.2.1. Direkter Zugriff auf amira® Sreungsmod

TCL, die Tool Command Language, bietet eine einfache, auch die der
C-ahnliche Syntax und ist eine Scriptsprache. Unter amira® ist = Sekundérstruktur
es zum einen moglich, direkt Gber die amira console Befehle

einzugeben, oder aber externe Scripte auszufiihren. Uber

diese konnen die Steuerelemente und Objekte direkt manipu-

liert werden.

2.3.3. C++ Programmierung Abb. 2.13
i _ ; Die Platzierung
2.3:3.1. Integration der TCL Scrlpte . o dor Modele wid
Die eben behandelten TCL-Scripte lassen sich relativ einfach in amira® durch
auch mit dem DisplayCell-Modul ausfiihren, wozu sie zunachst die Méglichkeit
mit Hilfe von C++ integriert werden mussten. erieichtert, .
mehrere Viewer 2
2.3.3.2. Integration der Texte gleichzeitig zu & -
nutzen =

Die Integration der Texte erfolgt audiovisuell. Das heift, sie
werden in Form einer Sounddatei und optional als Textdatei
auf dem Monitor wiedergegeben.

2.3.3.2.1. Textdateien
Die Textdateien werden in einem bestimmten Ordner abgelegt. Der Aufbau der Ordnerstruktur entspricht dabei der
Logik, die der C++-Datei zugrunde liegt. Sie ist nach Zellkomponenten aufgeteilt. So gibt es ein Verzeichnis flr die
Membran, in welchem sich die dem Intro zugehdrige Textdatei und sdmtliche Dateien befinden, die Bestandteil der
Animationen sind. Das Intro bietet dabei eine kurze Einfliihrung zu jeder Komponente (s. 2.3.5.5.2.).

Dabei besteht ein direkter Zusammenhang zwischen der Namensgebung der Demo-Objekte unter amira®, der
DisplayCell-internen Bezeichnern und den Namen der Verzeichnisse:

Amira-DemoMaker-Objekt: DemoCellmembranedoublelayer
Verzeichnis der Textdatei: $AmiraCellDirectory\sound\Cm_infotext\cellmembrane\doublelayer.info
DisplayCell interner Name: strAnimationsCellmembrane[1] == ,doublelayer®

cellmicrocosmos



2. Interaktive 3D-ZellVisualisierung

2.3.3.2.2. Sounds
Auch die Ordnerstruktur der Sounddateien entsprechen derselben Logik wie die der Textdateien und werden Uber
ein C++-internen Befehl gestartet.
Verzeichnis der Sounddatei: $AmiraCellDirectory\sound\Cm_infotext\cellmembrane\doublelayer. WAV

2.3.3.2.3. Modularer Aufbau
Aufgrund dieses modularen Aufbaues ist es ohne weiteres mdglich, ohne eine Neukompilierung der C++-Dateien
die Text- und Sounddateien auszutauschen. Anderungen kénnen wahrend amira® ausgefihrt wird vorgenommen
werden. So kénnen die Textdateien optimal mit Hilfe eines Texteditors auf die Ausgabe am Monitor abgestimmt und
die Sounddateien in einem Soundeditor dem zeitlichen Ablauf der Animationen angeglichen werden.

2.3.4. Integration der Membran

2.3.4.1. Membraneditor
Eine weitere wichtige Aufgabe im Rahmen dieser Arbeit war die Integration der PDB-Membran in amira®. Dazu
mussten zunachst die wichtigsten Bestandteile der Membran und die entsprechenden PDB-Dateien recherchiert und
anschlieRend im Rahmen von kurzen Animationen vorgestellt werden.

2.3.4.2. PDB-Recherche
Nachdem die Theorie der Hepatozytenmembran erarbeitet war (s. 2.2.), galt es, die entsprechenden PDB-Dateien
im Internet zu lokalisieren. Wahrend die Proteine direkt aus der PDB-Datenbank unter ,http://www.pdb.org“ bezogen
werden konnten (Berman et al. 2000), erwies sich die Recherche nach den Lipiden als etwas zeitintensiver.
Die meisten Lipide stammen von der Website ,http://xray.bmc.uu.se/hicup®, deren Entwickler es sich zur Aufgabe
gemacht haben, Bestandteile aus PDB-Dateien zu extrahieren. So ist z.B. das Lipid Phosphatidylcholin mit dem
PDB-Komponentennamen ,DLP“ in dem PDB-File ,1LN1“ vorzufinden, ein Phosphatidylcholin-Transferprotein, aus
dem lediglich das Lipid zu extrahieren ist (Kleywegt/Jones 1998).
Das Sphingomyelin wiederum war in der Klotho-Datenbank zu finden. Letztere enhalt eine Vielzahl biochemischer
Verbindungen (Cannon et al. 2006): ,http://www.biocheminfo.org/klotho/“.

2.3.4.3. Erstellung der Membran
Fur die Erstellung einer exemplarischen menschlichen Hepatozyten-Plasmamembran war es zunachst notig, die
Zusammensetzung der Lipide zu recherchieren. Als Grundlage wurden folgende Werte verwendet (Alberts et al.

2002, S. 589):
Tab- 21| ipid Lipide=100% Lipide=50% Position/Anmerkung
Lipide = 100% bezieht sich auf die Aus- . . .
gangswerte aus Alberts et al. 2002 ghﬁ_Sphat'dyll?hOIm fg:ﬁ’ :]](2):? algtuell 32%
o . phingomyelin o 6 oben
Lipide = 50% b ht sich auf die Konstella-
Iptliofv 50% Lip?dzéezu Zlg%a;rot;eine?r\:jei::e Cholesterol 17% 8% 4% unten + 4% oben
in menschlichen Hepatozytenmembranen ~ Phosphatidylethanolamine 7% 4% unten
vorkommt  Glycolipids 7% 3% oben
oben = die zell-4uBere Membran ~ Phosphatidylserine 4% 4% 2% unten + 2% oben
unten = die zell-innere Membran ~ Andere Lipide: 22% 1%
- Sphingosine [10%] [5%] unten
*s.dazu 3.1. - Phosphatidylinositol [12%] [6%] unten

cCelLmicrocosmos



2. Interaktive 3D-ZellVisualisierung

Daraufhin mussten Modelle von Proteinen ermittelt werden, die in der Hepatozyten-Membran eines Menschen
verankert sein kdnnen (s. 2.3.5.2.3.). Dabei wurde sich zunachst aus technischen Griinden auf folgende Proteine
beschrankt (s. 3.1.):

PDB-Datei Lipide=50% Funktion Quelle Tab. 2.2
2AHE.pdb 10% lonenkanal Li/Weinman 2002 Lipide = 050%_ bezieht sigh auf die Konstel-
1HZ8.pdb 14% LDL-Rezeptor Lodish et al. 1996, S. 753 [ation 50% Lpide zu 507 Froteme, welohe
1ZX8.pdb 6% Transferrinrezeptor Lodish etal. 1996, S. 757f " "/on>2enen mepa ozytenmembranen
Abb. 2.14
Membas T Das Storyboard

direct-sound  off-sound

zur dritten Szene

£ ph méw- A /wﬂd;,d VIR s der.ZeII.membran-
# 17-080 i mé" 2.7 Gty Animation,

O welche die
= : - ‘)v;:(ﬁz (a;;.‘i_ Phospholipide
Wz 7 f }\% A‘/j‘ S AA behandelt
ek \'{ VLR L ewmnb by tay
2] 2puey holderddf ik
09 tapragnty [l ot - 558 | 2.3.4.4. Animation
T ;ﬁ i*/:‘fﬁ:& 2.3.4.4.1. Erstellung eines Storyboards
:}Tf é Bevor die Animation der einzelnen Mem-
i}’ii’i’ if brankomponenten unter amira® vorgenommen
¢ R werden konnte, galt es, zunachst ein Storyboard
_—— - > zu verfassen (Kahrmann/Reise 1999, S. 74). Auf
o b rod . |V mrm Tops Pregpid] diese Weise kénnen Abfolge-Fehler vermieden
I rﬁfjﬂfuﬁi{ P werden, deren Korrektur wahrend des Animati-
1 “o 6 8| |Onfintn ok ons-Scripting unter amira® deutlich mehr Zeit in
d Lﬂ{,fgf"/* s Anspruch genommen hétte.

cellmicrocosmos



2. Interaktive 3D-ZellVisualisierung

& Time: o | «|[7 K |11

& EventList: [0...0.01: showComponent SecStncturcionZ

& Event List: Add| Replae | Remove

& Functions: ¥ active [~ options [~ time edt

8 Event:

8 GUI element: Update | [ “TCL command

8 Command: |showCompanent S ecShuctuisyiew?

8 Start value(s): |EI oo

& End value(s): [171

& Start/end time: [0 0.0

]
()

SRS 2 )

iewer 5

[EPEEEEIE

RotXRotY| [T |11

Abb. 2.15

Das amira®
DemoMaker-
Modul erméglicht
das zeitbezogene
Scripting von Ani-
mationen

Abb. 2.16

Unter amira®
lassen sich die
Kamerapfade
per Editor ani-
mieren

2.3.4.4.2. Animation unter amira®

Unter amira® werden zwei wichtige Objekte zur Verfiigung
gestellt, mit welchen Animationen erstellt werden kénnen. Zum
einen ist das der DemoMaker, welcher scriptfahig ist, in seiner
Abspieldauer variierbar und Aktionen ausfiihren kann. Letztere
kdnnen wiederum zu einem bestimmten Zeitpunkt oder Gber
einen langeren Zeitraum ausgefihrt werden. Es kann sowohl
auf die einzelnen Objekte wie die VRML97- und PDB-Modelle
direkt zugegriffen werden, als auch indirekt tiber das Display-
Cell-Modul oder das ihm zugrunde liegende TCL-Script.

Das zweite Objekt ist der CameraPath, der direkt mit dem
DemoMaker als Zeitgeber verknlpft wird. Ihm kénnen unter-
schiedliche Kameraperspektiven des aktuellen Viewers unter
amira® direkt zugewiesen und anschlieend die so ent-
standenen Kamerapfade verandert werden. In einem separa-
ten Viewer lassen sich die Kamerapositionen verandern und
angleichen (s. 3.1.).

Ccecllmicrocosmos



2. Interaktive 3D-ZellVisualisierung

2.3.5. DisplayCell

2.3.5.1. Kurzbeschreibung
Das Modul DisplayCell ist Bestandteil der CELLmicrocosmos DisplayCell-Umgebung und bietet verschiedene
Méoglichkeiten, die Zelle und ihre Umgebung auf komfortable Weise zu manipulieren. Dabei lasst sich die Zelle auf
zwei verschiedenen Granularitdtsebenen explorieren: Die erste Ebene wird von den kompletten Zellkomponenten
gebildet, welche auf der Grundlage von wissenschaftlichen Daten visualisiert wurden. Die zweite Ebene gibt
den Aufbau einer Membranoberflache exemplarisch wieder und nutzt hierzu PDB-Modelle. Der Benutzer dieses
Modules kann die Farben und die Transparenz-Einstellungen &ndern und unterschiedliche Informationen und
Animationen dazu anzeigen lassen.

2.3.5.2. Voraussetzungen
Die folgenden Dateien mussen bereits im amira®-System installiert sein, um das Modul nutzen zu kénnen:
= amira® 3.1 incl. amiraMol®, amiraDev®,

= die aktuelle Version der CELLmicrocosmos DisplayCell-Umgebung (z.B. ,Cm_DisplayCell__3_0) incl. einer hx-
Datei und aller dazugehoérigen WRL-, PDB-, Amira-Surface und Amira-CameraPath-Dateien, welche sich im zur
hx-Datei gehorigen Verzeichnis befinden,

das aktuelle TCL-Script (z.B. ,DisplayCell__1_2.tcl®),

das aktuelle sound-Verzeichnis, in dem sich die auditiven und textuellen Informationen fir die Zellkomponenten
befinden, incl. WAV- und INFO-Dateien,

eine kompilierte Version von DisplayCell (,MyDisplayCell.h*, ,MyDisplayCell.cpp®, etc.), die sich im
AmiraLocal-Verzeichnis befinden muss (zur Kompilierung wird eine Entwicklungsumgebung wie z.B. Microsoft®
Visual C++® 6.0 genutzt),

die korrekt Definition der Pfade in der C++- und der TCL-Datei. Dabei sollte es sich bereits
um die endgultige Position der Dateien handeln, da im nachsten Schritt bereits amira® den ersten Datei-
Pfad zugewiesen bekommt.

Nun muss in amira® der ,Development Wizard“ aufgerufen werden. Hier wird das AmiraLocal-Verzeichnis festge-
legt. AnschlieRend wird amira® neu gestartet und erneut der ,Development Wizard“ aufgerufen. Diesmal wird
,Create build system® angewabhlt, ,single package” und ,mypackage” ausgewahlt und mit ,OK" bestatigt.

Unter dem Arbeitsbereich im Visual C++® sind die Dateien ,So.h* und ,So.cpp“ zu entfernen, da sie nicht bendtigt
werden und Fehler erzeugen.

Bevor das Projekt kompiliert werden kann, muss die Datei ,winmm.lib“ hinzugefligt werden. Sie ist wichtig fur das
Abspielen von Sounds und wird i.d.R. bei der Standard-Installation vom Visual C++® mitinstalliert. Dazu wird unter
dem Arbeitsbereich in Visual C++® auf den Namen ,mypackage” mit der rechten Maustaste geklickt und ,Dateien
dem Projekt hinzufligen ...“ ausgewahlt. Die Datei befindet sich i.d.R. Im Verzeichnis ,C:/Programme/Microsoft
Visual Studio/VC98/Lib/Winmm.lib“.

Dabei ist darauf zu achten, dass die ausgegebene Datei ,mypackage.dll“ unter folgenden Verzeichnis gespeichert
wird: ,.../bin/arch-Win32-Optimize/“. Dazu miussen evil. die Projekteinstellungen geandert werden oder unter
.Erstellen/Aktive Konfiguration festlegen ...“ ,mypackage — Win32 Release” ausgewahlt werden.

Nun muss das Projekt einmal komplett kompiliert werden tber ,Erstellen -> Alles neu erstellen®.
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2. Interaktive 3D-ZellVisualisierung

Abschlief’end muss lediglich die aktuelle hx-Datei gestartet werden. Um die Grundfarbe zu andern, kann unter
amira® Uber ,Edit-> Database-> Materials -> Interior* der Eintrag geandert werden. Die Anderung wird allerdings erst
nach einem ,Update Display® von DisplayCell ibernommen.

2.3.5.4. Erzeugung
Um ein DisplayCell-Objekt zu erzeugen, muss zunachst ein beliebiges Surface unter amira® erstellt werden.
So ist z.B. die Importierung eines WRL-Objekts mdglich, welches dann mit einem /vToSurface-Objekt
verbunden und um den Vorgang abzuschlieRen der ,Dolt“-button ausgewahlt wird. Anschlie®end muss das neu
erzeugte Surface-Objekt ausgewahlt und Uber das Meni ,Local/DisplayCell®, das nach einem Rechts-Klick auf
das Objekt erscheint, angewahlt werden. Die ,data“-Verbindung, die zwischen dem Surface- und dem DisplayCell-
Objekt erstellt wird und normalerweise eine Beziehung zwischen zwei Objekten darstellt, hat keine Funktion.

IDli Display[lelllﬂlﬁ DisplayEeIIGreenIDE DisplayEeIITransparentI

Es ist moglich, mehr als ein DisplayCell-Objekt zu generieren. Dabei zeigt der orangefarbene Sichtbarkeits-Indikator
das aktuell aktivierte DisplayCell-Objekt an. Um ein anderes, bereits erzeugtes DisplayCell-Objekt anzuzeigen, ohne
die Einstellungen zu verandern, muss es nur angeklickt und in der DisplayCell-Oberflache ,Update View* angewahit
werden.

Anmerkung: Insbesondere, wenn mehr als ein DisplayCell-Objekt verwendet werden, ist es wichtig, dass alle Labels
der Objekte mit ,DisplayCell“ beginnen. Wenn also der Name durch das TCL-Kommando ,setLabel” in der amira
console geandert werden muss, sollte das auf folgende Weise geschehen:

DisplayCell setLabel DisplayCellNewName oOr
DisplayCell setLabel DisplayCell NewName Or
DisplayCell setLabel DisplayCell-NewName .

2.3.5.5. Bedienung
2.3.5.5.1. Die Zelle
Globale Zell-Parameter

Die Schaltflache der ,Global Cell Parameters® bietet direkten Zugriff auf das Erscheinungsbild der gesamten Zelle
und ihrer einzelnen Komponenten:

|§ Global Cell Parameters: Update Display | Show All Comp. ‘ Hide All Comp. | ‘

,Update Display“ aktualisiert die Einstellungen aller Komponenten mit denen von DisplayCell. Diese Schaltflache ist
besonders nitzlich, wenn mehrere DisplayCell-Objekte initialisiert sind. ,Show All Comp.” zeigt die gesamte Zelle
und ihre Komponenten, wahrend ,Hide All Comp.” sie entsprechend ausblendet.

T

cCelLmicrocosmos




2. Interaktive 3D-ZellVisualisierung

Zell-Animationen

|3 Cell animations: [ STOP  ~| [~ Info |~ Scale W Light |

,Cell animations® bietet Zugriff auf die Animationen, welche die gesamte Zelle behandeln, wobei
= ,STOP* alle Animationen stoppt (auch die aller Komponenten),

= ,animationname* startet die Animation mit dem ausgewahlten Thema,

= JALL" spielt alle Animationen iterativ ab.

Die ,info“-Checkbox reguliert die Sichtbarkeit des Textes, der die auditiven Informationen der aktuellen Animation,
optional einige zusatzliche Kommentare und die Quellenangaben wiedergibt. Dabei handelt es sich um eine
globale Einstellung, das bedeutet, es reguliert den Status des Textfeldes fir alle Animationen.

Die ,scale“-Checkbox de- oder aktiviert die nm-Skala.

Die ,light“-Checkbox schaltet die Lichtquellen ein und aus.
2.3.5.5.2.Die Zellkomponenten

Farben, Sichtbarkeit und Intro

|8 Cellmembrane: ﬂ Emizzivecolor ﬂ Specularcolor v Wisible [ Intro

Die zwei Schalter kdnnen benutzt werden, um den ,specular und den ,emissive color‘ der Komponente zu andern.
Die ,visible“-Checkbox wird benutzt, um eine Komponente ein- oder auszublenden.
Die ,intro“-Checkbox hebt eine Komponente hervor und kommentiert sie.

Diese Einstellungsmaoglichkeit fir die Komponente ,,Cellmembrane” gibt es unter dem entsprechenden Namen auch
fur die folgenden Zellkomponenten:

»Agranularer”, ,Granularer®, ,Mitochondrium®, ,Golgi apparatus®, ,Vesicle®, ,Nucleus®, ,Nucleolus®, ,Cellenv*,
Transparenz

|8 Memtrans: |'—A |D.8 ‘

Der ,Memtrans“-Slider kann benutzt werden, um die Transparenz-Einstellungen einer Komponente zu verandern.
Bei 1 ist sie komplett durchsichtig und somit unsichtbar, bei 0 erscheint sie vollig massiv.

Die Einstellung ,Memtrans® fir die Plasmamembran existiert ebenfalls unter den entsprechenden Namen fur die
Ubrigen Zellkomponenten:

JAertrans®, ,Gertrans”, ,Mitotrans®, ,Vesicletrans®, ,Nucleustrans®, ,Nucleolustrans®, ,Cellenvtrans®.
Animationen

|3 Cellmembrane animations: | STOF +| |

»Cellmembrane animations® bietet Zugriff auf alle Animationen, die die Plasmamembran betreffen, wobei
= ,STOP* alle Animationen stoppt (auch die der gesamten Zelle),

= ,animationname* startet die Animation mit dem ausgewahlten Thema,

= JALL" spielt alle Animationen iterativ ab.

Diese Einstellungsmdglichkeit existiert bisher nur fir die Plasmamembran und die Zelle.

Abb. 2.17 - 2.21: Alle Abbildungen zeigen Screenshots des DisplayCell-Moduls, die direkt unter amira® erzeugt werden kénnen (s. 2.3.5.7.)
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2.3.5.6. Animationen und Texte
Bei der Verkniipfung der Texte mit den Animationen wurden zwei unterschiedliche Arten der Wiedergabe genutzt:
Zum einen das ,Intro“, welches die Zellkomponenten im einzelnen kurz vorstellt. Hierbei muss der Benutzer die
»,Intro“-Checkbox neben der entsprechenden DisplayCell-Komponente anwahlen, zu der dann ein Informationstext
wiedergegeben und das entsprechende drei-dimensionale Modell hervorgehoben wird. So lange die Checkbox
aktiviert ist, kann der Benutzer durch die Zelle navigieren, um die Komponente im hervorgehobenen Zustand zu
explorieren.
Zum anderen sind das die Animationen. Diese werden neben der entsprechenden Komponente im Animationsmeni
angewahlt und entweder in ihrer Gesamtheit iterativ oder einzeln bei Direktauswahl abgespielt (s. 2.3.5.5.2.).

Abb. 2.22 2.3.5.6.1. Intro: Zellkomponenten

Plasma- Es folgen nun die Intro-Texte im einzelnen, die als Bestandteil

membran der DisplayCell-Umgebung verwendet werden:
Plasmamembran
Die Plasmamembran ist die auliere Hiille, die das Cytoplasma
einer lebenden Zelle umgibt (Alberts 2002, S. G:27; Nelson/
Cox 2001, S. 1313). Sie besteht aus einer Lipiddoppelschicht,
welche zusatzlich mit Proteinen versehen ist (Cooper 1997,

S. 651).
Abb. 2.23 Agranulares Endoplasmatisches Reticulum
Agranuléres Beim Agranuléren Endoplasmatischem Reticulum handelt es
Endoplas- . . .
matische sich um ein System aus Doppelmembranen und sekretori-
Reticulum schen Gangen (Nelson/Cox 2001, S. 1304). Hier findet der

groflte Teil der zellularen Fettsduresynthese statt (Cooper
1997, S. 654). Die synthetisierten Stoffe werden zum Golgi-
Apparat weitergeleitet (Nelson/Cox 2001, S. 36).

Granulares Endoplasmatisches Reticulum

Abb. 2.24 Beim Granularen Endoplasmatischem Reticulum handelt es
Granuléres sich um ein System aus Doppelmembranen und sekretori-
5’;‘;‘;’2?:3: schen Gangen (Nelson/Cox 2001, S. 1304). Seine Oberflache
Reticulum ist mit einer groen Anzahl von Ribosomen ausgestattet
(Cooper 1997, S. 653). Hier wird Biosynthese von sekretori-
schen und membrangebundenen Proteinen betrieben (Alberts
2002, S. G:31). Die synthetisierten Stoffe werden zum Golgi-
Apparat und zum Lumen weitergeleitet. Letzteres ist ein vom
Cytosol abgetrennter Bereich, welcher u.a. Proteine enthalt

(Nelson/Cox 2001, S. 36).
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Mitochondrium

Mitochondrien sind die Energielieferanten der Zelle. Dabei
handelt es sich um von einer Membran umgebene

Organellen innerhalb der Cytoplasmas, welche Enzymsysteme
enthalten. Letztere sind wichtig fur den Citratzyklus, die
Fettsaureoxidation, den Elektronentransport und die Oxidative
Phosphorylierung (Nelson/Cox 2001, S. 1311).

Golgi-Apparat

Der Golgi-Apparat modifiziert und sortiert Proteine und Lipide,
welche er vom Endoplasmatischem Reticulum erhalten hat
(Alberts 2002, S. G:16). Die Endprodukte werden dann mittels
eines SchlUssels innerhalb oder aul3erhalb der Zelle ver-
schickt. Beim Golgi-Apparat unterscheidet man die cis-Seite,
welche dem Zellkern und dem Endoplasmatischem Reticulum
zugewandt ist, und die trans-Seite, welche in Richtung des
Cytoplasmas weist (Nelson/Cox 2001, S. 36).

Vesikel

Zu den Vesikeln zahlen u.a. die Lysosomen und die Peroxiso-
men:

Die Lysosomen befinden sich im Cytoplasma und sind
membranumbhlillte Organellen, die zahlreiche hydrolytische
Enzyme enthalten. Diese wiederum dienen als Abbau- und
Recyclingzentren fur nicht bendtigte Bestandteile (Nelson/Cox
2001, S. 1310), welche z.B. der Golgi-Apparat hervorgebracht
hat (Nelson/Cox 2001, S. 36).

Das ebenfalls von einer Membran umgebene Peroxisom liegt
im Cytoplasma und enthalt Peroxid bildende und zerstérende
Enzyme (Nelson/Cox 2001, S. 1313). Somit finden auch hier
oxidative Reaktionen statt (Cooper 1997, S. 651).

Auch das Endoplasmatische Reticulum und der Golgi-Apparat
kénnen den Vesikeln zugeordnet werden (Lodish et al. 1996,
S. 1392).

Nucleus

Der Zellkern bzw. der Nucleus enthalt die in Chromosomen
organisierte DNA und ist von einer Doppelmembran umgeben
(Alberts 2002, S. G:25; Nelson/Cox 2001, S. 1312). Diese
steht in enger Verbindung mit dem Endoplasmatischen Reti-
culum und ist mit Membrandffnungen, den sog. Kernporen
versehen, durch welche Proteine und Enzyme in das Innere
des Zellkerns gelangen kénnen (Nelson/Cox 2001, S. 37).
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Abb. 2.25

Granuléres
Endoplas-
matisches
Reticulum

Abb. 2.26

Golgi-
Apparat

Abb. 2.27
Vesikel

Abb. 2.28
Nucleus
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Abb. 2.29 Nucleolus

Nucleolus Beim Nucleolus handelt es sich um einen sehr dunklen, mem-
branlosen Bereich innerhalb des Nucleus (Lodish et al. 1996,
S. 1388), welcher an der Synthese und Transkription der
ribosomalen RNA und der Bildung der Ribosomen beteiligt ist
(Cooper 1997, S. 650). Dabei gehen die Ribosomenunterein-
heiten aus einer Kombination der eben genannten rRNA und
ebensolcher Proteinen hervor (Lodish et al. 1996, S. 1388).

Zellumgebung

Jeder Hepatozyt ist durch den sog. Junctional Complex fest
mit seinen umliegenden Nachbar-Zellen verbunden. Zusam-
men machen sie etwa 60% aller Zellen in der Leber aus

und aufgrund ihrer GréRe 80% des Gesamtvolumens. Die
Zellen bilden ein weit verzweigtes, perforiertes, miteinander
verbundenes Netzwerk, in dessen Zwischenrdumen sich die
Sinusendothelzellen befinden. Diese gehdren nicht dem Junc-
tional Complex an und machen zusammen etwa 40% der
Zellen-Masse aus; allerdings nur 10% des Gesamtvolumens.
Der Rest des Lebervolumens wird vom extrazellularen Raum
ausgeflllt (Berry, Edwards und Barritt, S. 2f).

Abb. 2.31 2.3.5.6.2. Animation: Hepatozyt

Zellanimation: Um den Hepatozyten in seiner Gesamtheit vorzustellen,

1. Hepatozyten wurden folgende zwei kurze Animationen, welche Uber das
,Cell animation“-Menu anwahlbar sind, integriert.

1. Die Leberzelle besteht zum grofiten Teil aus Hepatozyten:
Diese reprasentieren ca. 60% aller Leberzellen und machen
80% des Gesamtvolumens aus (Berry et al. 1991, S. 2f).

Abb. 2.30
Zellumgebung

2. Die Form der Hepatozyten ist nahezu kubisch und weist
eine Kantenlange von 15.000 nm auf (Lodish et al. 1996).

Abb. 2.32
Zellanimation:

2. Form des
Hepato-
zyten
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2.3.5.6.3. Animation: Plasmamembran

Die nun folgenden Texte sind die Resultate aus der wis-
senschaftlichen Recherche zur Thematik des Aufbaues der
menschlichen Hepatozytenmembran (s. 2.2.1.1.).

Ziel war es, einen pragnanten thematischen Uberblick zu
bieten, der aber nicht das Thema erschdpfend behandeln
sollte (s. 2.2.1.2.).

1. Die Plasmamembran des Hepatozyten besteht, wie alle
anderen Membranen ebenfalls, aus der ihr formgebenden
Doppellipidschicht (Lodish et al. 1996, S. 621).

2. Die Lipide unterteilen sich in drei Gruppen: Die der Phos-
pholipide, der Glycolipide und der Cholesterole (Cooper 1997,
S. 468f).

3. Die erste Lipid-Gruppe sind die Phospholipide, welche
grundsatzlich amphiphil sind. Das heil3t, sie haben eine
hydrophobe Seite, die der Membranmitte zugewandt ist und
deren Wasserstoffketten der Fettsdurereste zusammen eine
ca. 3 nm dicke Schicht bilden. Die hydrophile Gegenseite ist
mit einer polaren Kopfgruppe versehen, die zum einen der
extrazellularen Matrix und zum anderen dem intrazellularen
Zytoplasma zugewandt ist. Nominal erkennt man die dieser

Gruppe zugehorigen Lipide i.d.R. an dem Zusatz Phosphatidyl.

Sie weisen alle eine ahnliche Molekilgestalt und meist eine
neutrale Ladung auf (Lodish et al. 1996, S. 622ff).

4. Die Phospholipide der Hepatozyten gliedern sich ungefahr
folgendermallen auf: 24% der Gesamtanzahl entfallen auf die
Phosphatidylcholine und 19% auf die Sphingomyeline; beide
befinden sich eher in der auReren Membran. In der inneren
Membran befinden sich eher die Phosphatidylethanolamine,
welche 7% der Lipide ausmachen und die mit 4% zu veran-
schlagenden Phosphatidylserine. Letztere sind zusatzlich die
einzigen aus dieser Aufzahlung, die eine negative Ladung
aufweisen. Die Ubrigen 22% werden von anderen, selteneren
Phospholipiden besetzt (Lodish et al. 1996, S. 624; Alberts
2002, S. 589).
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Abb. 2.33
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schicht

Abb. 2.34

Zellmembran-
animation:
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Abb. 2.35

Zellmembran-
animation:

3. Phospholipide

Abb. 2.36
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animation:
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Abb. 2.37

Zellmembran-
animation

5. Cholesterole

Abb. 2.38

Zellmembran-
animation

6. Glycolipide

Abb. 2.39

Zellmembran-
animation

7. Membran-
proteine

Abb. 2.40

Zellmembran-
animation

8. lonenkanéle

5. Die zweite Lipid-Gruppe wird von den Glycolipiden gebildet,
welche 7% der Membran besetzen und jeweils einen Koh-
lenhydratrest aufweisen (Alberts 2002, S. 589; Berman et

al. 2000; Nelson/Cox 2001, S. 1306). Dieser ist besonders
wichtig fur die Interaktion der Zelle mit ihrer Umgebung und fiir
die Zellstabilitat (Alberts 2002, S. 592).

Die Komponente ist extrahiert aus 1KNM.pdb (Titel: Hydro-
lase: streptomyces lividans xylan binding domain CBM13 in
complex with lactose; streptomyces lividans) (Berman et al.
2000).

6. Die dritte Lipid-Gruppe ist das zu den Sterinen zahlende
Cholesterol, welches 17% der Lipide ausmacht (Alberts 2002,
S. 589; Kleywegt/Jones 1998). Es wird teilweise durch die
LDL-Rezeptoren in der Zellmembran als Fettsauren fur die
Phospholipidproduktion eingelagert (Cooper 1997, S. 309f).
Es steigert die Durchlassigkeit der Membran, tendiert aller-
dings auch dazu, die Fluiditat der Membran einzuschranken
(Alberts 2002, S. 588).

Die Komponente ist extrahiert aus 1N83.pdb (Titel: Lipid bin-
ding protein: crystal structure of the complex between the
orphan nuclear 2 hormone receptor ROR(Alpha)-LBD and
cholesterol; homo sapiens) (Berman et al. 2000).

7. Zusatzlich enthalt die Membran sehr viele unterschiedliche
Proteine, deren Eigenschaften einen bedeutenden Teil der
Charakteristik einer Zelle ausmachen (Lodish et al. 1996, S.
621). Das gewichtsbezogene Verhaltnis von Lipiden zu Prote-
inen ist i.d.R. ausgewogen (Cooper 1997, S. 469).

8. Zu den zwischen den Phospholipiden verankerten Pro-
teinen zahlen die lonenkanéle, welche hier ca. 10% der
Gesamtmembranoberflache ausmachen. Bei dem hier gezeig-
ten Protein handelt es sich um einen interzellularen Chlorid-
ionenkanal (Li/Weinman 2002; Berman et al. 2000).

Bei dem Modell handelt es sich um 2AHE.pdb (Titel: Metal

transport: crystal structure of a soluble form of CLIC4. Inter-
cellular chloride ion channel; homo sapiens) (Berman et al.
2000).
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9. Die LDL-Rezeptoren machen hier 14% der
Membranoberflache aus. Dabei handelt es sich um Low Den-
sity Lipoproteinrezeptoren (Berman et al. 2000), welche zu den
Glycoproteinen zahlen und Cholesterin ins Zellinnere leiten:
Dort wird es von den Hepatozyten fur die Biosynthese der
Gallensaure verwendet (Lodish et al. 1996, S. 753).

Bei dem Modell handelt es sich um 1HZ8.pdb (Titel:

Lipid binding protein: solution structure and backbone dyna-
mics of a concatemer of EGF-homology modules of the
human low density lipoprotein receptor; homo sapiens)
(Berman et al. 2000).

10. Transferrin-Rezeptoren, hier ca. 6% der
Membranoberflache ausmachend, versorgen Zellen mit Trans-
ferrin, ein Glycoprotein, welches allen Zellen im Gewebe aus
der Leber Eisen zur Verfugung stellt (Lodish et al. 1996, S.
757f).

Bei dem Modell handelt es sich um 1CX8.pdb (Titel: Metal
transport: crystal structure of the ectodomain of human trans-
ferrin receptor; homo sapiens) (Berman et al. 2000).

11. Bei der Membran handelt es sich nicht um eine fixierte
Oberflache, sondern um eine kontinuierlich sich verandernde,

2. Interaktive 3D-ZellVisualisierung

Abb. 2.41

Zellmembran-
animation:

9. LDL-
Rezeptoren

Abb. 2.42

Zellmembran-
animation:

10. Transferrin-
Rezeptoren

temperaturabhangige fluide Ansammlung von Stoffen. So Zelln/::r:bi;i
kénnen sich die Glyco- und Phospholipide um ihre Langsachse animation:
drehen und sich innerhalb einer Membranschicht bewegen. 11. Lipid-
Ein Lipidmolekil kann seine Position 107 mal pro Sekunde bewegung

mit seinem Nachbarlipid tauschen und in manchen Membra-
nen sogar durch bestimmte Transmembranproteine die Seite
wechseln (Lodish et al. 1996, S. 625).

2.3.5.7. Dokumentierung unter amira®
Teile dieser Dokumentation (s. 2.3.5.5.1., 2.3.5.5.2.) sind bereits in amira® integriert. Hierzu ermdglicht amira®
es, zunachst ein LaTeX-kompatibles Grundgerust einer Dokumentation direkt aus dem DisplayCell-Modul zu
exportieren. Dabei werden die Grundstruktur des Moduls bertcksichtigt und automatisch samtliche Screenshots
der unterschiedlichen Schalter erstellt. Diese kbnnen dann mit einem simplen Texteditor Gberarbeitet, als HTML
exportiert und abschliefend im Dokumentations-Verzeichnis von amira® abgelegt werden. Zu diesem Zweck
mussen die HTML- und PNG-Dateien, welche sich unter ,$AmiralLocalDirectory/src/mypackage/doc/mypackage”
befinden, in das amira-Verzeichnis, i.d.R. ,C:/Programme/Amira-3.1/share/doc/usersguide®, kopiert werden.

Durch eine Suche nach DisplayCell im User‘s Guide von amira® wird die auf diese Weise integrierte Seite

automatisch angezeigt. Ebenso kdnnen fir die Suche Begriffe aus der Dokumentation verwendet werden, z.B.
,Global Cell Parameters®. Alternativ ist es auch mdglich, direkt den Hilfe-Button ,,?“ von DisplayCell anzuwahlen.
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= = A\bb.2.44 2.4. Projekt-Dokumentation und Internetprasenz
o 2.4.1. Inhalte
microcosmos- Ein Bestandteil dieser Masterarbeit war die Dokumentierung
Website im der Ergebnisse des CELLmicrocosmos-Projektes. Ziel hierbei
’,‘:402;”3 war es zum einen, Interessenten einen pragnanten Uberblick
irefox™

Uber die bisherigen Ergebnisse zu bieten und zum anderen,

(ELLmicrocosmos

Browser . . .
eine Plattform in Form eines Forums zu schaffen, welche
fUr zukUnftige Projekte genutzt werden kann. Da die
Internetprasenz auf eine internationale Zielgruppe abzielt,
wurde sie sogleich komplett in englischer Sprache verfasst,
E— Abb. 2.45 wobei einige Inhalte wie Prasentationen nach wie vor in
WO Die Navigation Deutsch vorzufinden sind.
WO newe j/’:;‘;’tzgrs":h’ Dabei sollte die Présentation visuell anspruchsvoll aber nicht
H meela M : zu Uberfrachtet sein, weshalb auf aufwendige, z.B. mit
O theses auszeiger ’ Ak :
Hloouranss Brart dariiber Macromedia® Flash™ realisierbare Effekte, verzichtet wurde.
Dtools  Oemz  Oaims be,'zegt Als URL wurde ebenfalls eine international ausgerichtete
soow By Rrgh Adresse gewahlt, die bewusst nicht ausschlieBlich kommer-
O team . “« . « M . )
L sentation of Cmz2 . ziell (,.com®) oder auf die Lehre (,.edu) beschrankt sein sollte:
L O ,http://www.CELLmicrocosmos.org*.
Abb. 2.46 2.4.2. PHP-Programmierung
« o g N . . ) . ) . « )
> ERTE > EET n Die Pictures- Eine zentrale PHP-Datei, die ,index.php, reguliert das

Seite in die Web-

site integriert Erscheinungsbild der Website. Sie enthalt einen IFrame (einen

internen Frame), in dem die Inhalte dynamisch aktualisiert
werden konnen. Diese werden aus externen PHP-Dateien
bezogen.

Als programmiertechnische Besonderheit sind hierbei das
Men( und das ,Pictures”-Script hervorzuheben. Bei dem Menti
handelt es sich um ein Popup-Meni (s. Abb. 2.45), bei

dem die unterschiedlichen Level der Navigation durch einen

Abb. 2.47 MouseOver-Effekt eingeblendet werden kénnen. So sind alle
Die Pictures- Teilbereiche der Webpage von jeder Seite aus zu erreichen.
Seite in einem Realisiert wurde dies durch eine Kombination von PHP, Java-

Popup-Fenster gt und StyleSheets (CSS).

Aus der gleichen Kombination ging das ,Pictures“-Script
hervor (s. Abb. 2.46), das es auf relativ einfache Art und Weise
ermoglicht, mehrere Unterordner fur Bilder anzulegen, Uber
eine Konfigurationsdatei zu integrieren, Beschreibungen zu
dem jeweiligen Ordner, die Lage der zu verwendenden CSS-
Datei und die Bilder-Darstellungs-Parameter festzulegen.
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2. Interaktive 3D-ZellVisualisierung

So ist es auch mdglich, diese Seite als Popup-Fenster mit Abb. 2.48 V|
einem deutlich gréReren Anzeigebereich zu 6ffnen (s. Abb. Die VRML97-
2.47). Statt insgesamt vier Bilder darzustellen, werden hier Version der Cm-  \z
zwolf gleichzeitig dargestellt. Bei der Variante mit vier Bildern CGesamtze{le moCe
. L . . . " . ortona®-Viewer ‘s
wird bei einem Klick auf ein Bild zunachst eine frame-angepas-
ste Variante des Bildes angezeigt. Wird jetzt erneut darauf L
geklickt, wird es in OriginalgréRe in einem Popup getffnet. Bei €
der Variante mit zwolf Bildern wird das Bild bereits beim ersten s
Klick in OriginalgroRe angezeigt.
Um die VRML-Modelle aus der Bachelorarbeit (Cm) anzeigen
zu konnen, wird der Cortona®-Viewer empfohlen, der Abb. 2.49 ¥
sich in das Layout der Webpage hervorragend einfugt. Das Forum in
Als Minimal-Auflésung wird von der Webpage 1024X768 e’”em,fg’fs‘;z;

Pixel vorausgesetzt. Zur optimalen Nutzung ist allerdings eine
Auflésung von 1280X960 Pixel (s. Abb. 2.44) anzuraten.

2.4.3. Validierung

Um maximale Kompatibilitat zu allen aktuellen Browsern
bieten zu kdnnen, wurde die Webpage dartiberhinaus W3C-
validiert. Das heilt, es wurde eine Uberprifung der Style-
Sheets daraufhin durchgefihrt, ob sie die Vorgaben des W3C
fur das CSS-Format 1.0 einhalten und die Struktur der aus dem PHP-Code erzeugten HTML-Dateien ,,XHTML 1.0
Transitional“ konform sind. Dabei musste ,Transitional“ gewahlt werden, da die Inhalte in einem IFrame dargestellt
werden, der nicht kompatibel zum ,XHTML 1.0 Strict Format” ist. Besonders fiir die Einbettung des Cortona®
Viewer und die des Forums ist die IFrame-L6sung aber besonders praktikabel (W3C 2006).

2.4.4. Forum
Der interaktive Teil der Seite wird durch das ,,phpBB“-Forum gebildet, das zum einen aus einem Mitgliederbereich
besteht, der nur fur Projektteilnehmer zuganglich ist, und zum anderen aus einem 6ffentlichen Bereich, in dem
Meinungen und Kritik auch von externen Interessierten gedufRert werden kénnen. Bei ,phpBB* handelt es sich
um ein PHP-basiertes OpenSource Bulletin Board Package, welches im Rahmen dieser Arbeit an eine MySQL-
Datenbank angebunden und dann in die CELLmicrocosmos-Website integriert wurde (phpBB Group 2006). Wie die
Pictures-Seite ist das Forum im IFrame direkt als auch als Popup aufrufbar (s. Abb. 2.49).

Abb. 2.50 o2
Der Inhalt der Website -*2 2 3
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3. Resultate

3.1. Neue Problemfelder und Losungsansatze
Bei dem Einsatz der fur diese Masterarbeit relevanten Software haben sich einige Schwéachen gezeigt, die im
folgenden kurz angesprochen und erste Losungsansatze erdrtert werden sollen.

3.1.1. Der Membraneditor

Die derzeitige Version des Membraneditors weist noch viele Weiterentwicklungsmoglichkeiten auf. So basiert

er bisher nur auf einem einzigen Lipidtyp und die Proteinverteilung erfolgt noch véllig willktrlich nach einem
Zufallsalgorithmus. Die Darstellung ist somit noch sehr weit von der realen Beschaffenheit eine Membran entfernt,
bildet aber eine hervorragend Grundlage fur eine Weiterentwicklung.

Zur Zeit benutzt die erste Version des Membraneditors ein einziges Lipid als Grundlage fir die Platzierung der
Proteine. Darum war die relative Integration weiterer Lipide problematisch. Die zukiinftige Version wird nicht mehr auf
einem einzigen Protein basieren, sondern es ermdglichen, beliebig viele unterschiedliche Lipide einzufiigen.

Darliberhinaus war die Anzahl der einfligbaren PDB-Dateien in die Membran beschrankt, weswegen es nicht
moglich war, eine ausgeglichene Zusammensetzung der Membran zu realisieren: 50% Lipide wirden bei einer
Hepatozytenmembran 50% Proteinen gegentiber stehen. Die der Membran zugrundeliegende Lipidanzahl ist auf
ein Minimum von ca. 30% der Gesamtmembran beschrankt, da die Verteilungsberechnung fir die Lipide z.Zt. auf
einem Zufallsalgorithmus basiert:

Dieser arbeitet alle in der Membran enthaltenen PDB-Dateien iterativ ab. D.h., er beginnt mit dem Protein, welches
sich an oberster Stelle des Baumes befindet, berechnet die Anzahl der auf der Membran zu verteilenden Proteine,
und verteilt sie dann auf der Membranoberflache. Danach wird das nachste Protein gewahlt und der gleiche Vorgang
wird mit diesem ausgefihrt. Folglich erfolgt die Berechnung der Positionen eines Proteintyps vollig unabhangig

von den der anderen. Das hat zur Folge, das sehr viel freier Platz verschwendet wird und letztendlich die
Verteilungsberechnung abbricht, sobald der Zufallsalgorithmus keinen freien Platz mehr finden kann.

Folglich sind von dem am haufigsten vertretenen Phosphatidylcholin, welches fur diese Membran als Grundlipid
gewahlt wurde, nicht 12% der Membran besetzt, sondern 32%. Die zuklnftige Version des Membraneditors wird
einen Algorithmus bieten, welcher die Platzierung der Komponenten adaquat berechnet.

3.1.2. amira®

Aufgrund des modularen Aufbaues in Bezug auf die Text- und Sounddateien (s. 2.3.3.2.3.) ist es relativ problemlos
moglich, im Nachhinein eine andere Sprachversion fiir die Texte hinzuzufigen. Durch eine weitere, noch DisplayCell
hinzuzufiigende Auswahimdglichkeit wird es dann mdglich sein, die Sprache der Texte wahrend des Programmab-
laufs zu andern, z.B. von Deutsch auf Englisch.

Der DemoMaker unter amira® weist einen relativ unpraktische Fehlerquelle auf, welcher in Zukunft program-
miertechnisch zu beheben ist, sofern dass bei der neuen Version von amira®, 4.0, nicht schon geschehen ist:

Das Zuriicksetzen eines abgelaufenen Demos fiihrt dazu, dass einige TCL-kompatible Kommandos, welche sich
zwischen dem Anfang und dem Ende des Demos befinden, ein weiteres Mal kurz ausgefiihrt werden. Dieser Fehler
tritt besonders markant in den Vordergrund, wenn mehrere Demos hintereinander abgespielt werden sollen.

Ebenso ist amira® leider nicht in der Lage, beim CameraPath-Objekt eine gleich bleibende Position einer Kamera
zu interpolieren. Das heif3t, erstellt man zwei Keyframes, zwischen denen die Kamera theoretisch in ihrer Position
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bleiben misste, berechnet amira® eine langere oder sogar mehrere kurze Kamerabewegungen hinzu, welche

zu einem unruhigen Bild fihren. Um diesen Fehler zu umgehen, kann der Benutzer entweder versuchen, diesen
Nachteil durch moglichst viele Keyframes auszugeleichen, wozu der Einsatz eines Texteditors nétig ist, da der
Zeitverlust ansonsten unter amira® noch grofRer ware. Eine andere Moglichkeit ist, ab einem bestimmten Zeitpunkt
das DemoMaker von dem CameraPath-Objekt per TCL-Kommando zu Iésen. Das hat zur Folge, dass die Kamera
an der letzten Position verweilt und erst ab dem gewtiinschten Punkt wieder auf den CameraPath gesetzt wird.
Hierzu missen die beiden Objekte wieder durch den DemoMaker verbunden werden.

Auch die Ausrichtung der Kamera des CameraPaths ist relativ ungenau zu regulieren, da die GréRe des Kameraob-
jektes nicht dem Modell entsprechend skaliert wird.

3.2. Fazit
Im Rahmen meiner Masterarbeit wurden nun die Vorarbeiten aus den Vorganger-Projekten zusammengefasst und
Uberarbeitet. Zum einen erfolgte die Dokumentation und die Erstellung einer Forum-Plattform im Internet in Form
einer Internetprasenz. Zum anderen wurde der Membraneditor leicht modifiziert, die resultierende Membran in die
amira®-Umgebung integriert und das Visualisierungsmodul tberarbeitet und um einige grundlegende Funktionen
erweitert. Eine dieser Funktionen ist die Darstellung von audio-visuellen Animationen, welche einen grundlegenden
Einblick in die Funktionen einer Hepatozyten-Membran bieten und beliebig erweiterbar sind.

Somit wurde eine Infrastruktur geschaffen, auf welche Projektseminare, Bachelor- und Masterarbeiten aufbauen
kénnen. Es gilt nun, die Voraussetzungen optimal zu nutzen.

3.3. Ausblick
Die langfristige Vision des CELLmicrocosmos-Projektes ist die Entwicklung einer interaktiven 3D-Umgebung,
welche strukturell und visuell eine Zelle simuliert.
Es soll ein Zellexplorer erschaffen werden, welcher die verschiedenen Granularitatsebenen in sich vereint:

Auf der obersten Ebene stehen die Zellmodelle, welche entweder mit dem Modellierungstool 3ds max® erstellt
werden oder aber durch Zellmikroskopie importiert werden kénnen. Hierfiir wird eine intensivierte Auswertung
mikroskopische Aufnahmen vonnoéten sein. Dabei wird ein wissenschaftlich vertretbarer Kompromifd zwischen der
technisch moglichen Echtzeit-Visualisierung und der qualitativ und quantitativ molekularbiologisch realistischen
Darstellungsweise erarbeitet werden missen.

Die unterste Granularitatsebene bilden die PDB-Membranen. Diese sollen durch den weiterzuentwickelnden
Zellmembraneditor erstellt und automatisch integriert werden kdnnen. Hierzu wird eine intensive Recherche zur
Zusammensetzung der unterschiedlichen Membranen der Zellkomponenten nétig sein.

Da die Ergebnisse z.B. zur Lage der einzelnen Lipide zueinander nicht in Rahmen dieses Projektes zu errechnen
sind, muss es das Ziel sein, externe Forschungsergebnisse mit dem Editor zu korrelieren. So kénnten z.B. die
Ergebnisse der Fakultat fur Physik, welche sich mit der Berechnung von vereinfachten Membranmodellen nach der
»,Condensed Matter Theory“ beschéaftigt (Lenz/Schmid 2005), als Grundlage fiir die Positionierung der PDB-Modelle
genutzt werden. Zu diesem Zweck konnten z.B. die Richtungsverktoren und die Abstande der Lipide aus dem
physikalischen Modell Ubertragen werden.

Die PDB-Membranen sollen durch einen dynamisch konfigurierbaren Zelleditor erzeugt werden. Wahrend die erste
Version des Membraneditors aus Cm2 bereits bei im Rahmen dieser Arbeit Verwendung gefunden hat, wird in dem
fur das Wintersemester 2006/2007 geplanten Projekt ,CELLmicrocomos 2.1 eine neue Version erarbeitet werden.
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Das mittelfristige Ziel ist es, den Editor in amira® zu integrieren. Das heil’t, das bereits in Amira integrierte Modul
DisplayCell wird dahingehend erweitert werden, einen direkten Zugriff auf den Editor zu ermdglichen. So soll z.B. ein
Button namens ,Membran* hinzugefligt werden, der den Membraneditor 6ffnet, in welchem man die Membran der
aktuellen Komponente manipulieren, abspeichern und gleich in amira® wieder integrieren kann.

Aber nicht nur die Membran soll per Editor variierbar sein, auch die Zelle an sich muss vom Benutzer definiert
werden kdnnen. Folglich muss es eine Editiermoglichkeit geben, um die Lage der Komponenten zueinander
bestimmen zu kdnnen. Dabei muss immer die oberste Prioritat die Visualisierbarkeit sein: Ein perfekt an die Realitat
angepasstes Model ist nicht mehr sinnvoll, wenn es hardwaretechnisch nicht explorierbar ist.

Die Zusammensetzung der Membran und der gesamten Zelle sollen dabei in einem XML-Format gespeichert werden
und so fur andere Zwecke exportierbar sein. Dabei bietet sich besonders das SBML-Format (System Biology Markup
Language) an (Hucka, 2003).

Um die Performance des Visualisierungs-Systems unter amira® wahren zu kénnen, wird eine Strategie erarbeitet
werden mussen, um Uberblendungen zwischen den unterschiedlichen Granularitatsebenen zu erméglichen.
Wahrend die oberste Ebene permanent sichtbar sein kann, dirfen die unteren Ebenen erst ab einem zu definieren-
den Abstand des Viewers zu den Objekten eingeblendet werden.

Die Positionierung der Zellkomponenten kann dartuberhinaus mit der von Metabolischen Netzwerken Kkorreliert
werden. Dieser Vorgang wirde es ermdglichen, drei-dimensionale metabolische Pfade in Relation zur Position

der Zellkomponenten explorieren zu kénnen. So sollen solche Pfade des Mitochondriums, z.B. den Prozess

der Oxidativen Phosphorylierung, oder den der Erzeugung von Ribosomenuntereinheiten im Nucleus und ihren
Weg ins Zytoplasma, untersucht werden kénnen. Das Resultat wird folglich teilweise eine Ubertragung der zwei-
dimensionalen metabolischen Pfade der Biochemical Pathways (Michal 1992) in den drei-dimensionalen Raum
sein. Auf diese Weise soll die Analyse der Stoffwechselpfade erleichtert und ein besseres Verstandnis fur die
zellinternen Zusammenhange ermdglicht werden. Hierzu kénnte auf die Ergebnisse zweier Diplomarbeiten aus der
AG Bioinformatik zurlickgegriffen werden, welche von Claas Faber und Ralf Brand unter einer diesem Projekt
ahnlichen Umgebung programmiert worden sind (Faber 2005; Brand 2005).

Wie bei der Darstellung der Granularitdtsebenen, deren Abstraktionsniveau antiproportional zur Nahe des Betrach-
ters zur Zellkomponente ist, so soll auch bei der Entwicklung die Top-Down-Methode angewandt werden. Folglich
soll die Basis des Programmes dynamisch erweiterbar sein und Methoden geschaffen werden, mit deren Hilfe eine
realistische Modell- und Membranverteilung berechnet werden kann.

In Bezug auf die Animationstechniken ware eine Exportierfunktion sinnvoll. D.h., es sollte auf einfache Weise mdglich
sein, Animationen erstellen zu kénnen, indem eine Liveaufzeichnung des Explorierungsvorganges vorgenommen
wird. Auf diese Weise konnte die Lage der einzelnen Komponenten zueinander oder z.B. der Weg, den ein Lipid vom
Endoplasmatischen Reticulum in den Golgiapparat und aus der Zelle hinaus zuriicklegt, nachvollzogen werden.

Die Zielgruppe waren somit in erster Linie Biologen, Bioinformatiker oder auch Medizinstudenten, welche auf

diese Weise ein besseres Verstandnis fur die raumlichen Zusammenhange der Zelle, ihrer Komponenten und ihrer
Reaktionswege erlangen konnten.

Somit soll ein visuell wie wissenschaftlich anspruchsvolles Frontend geschaffen werden, welches die Ergebnisse aus
unterschiedlichen Bereichen der Zellforschung in sich vereint, diese in Echtzeit darstellen kann und so die Vision
einer zellularen Mikrokosmos konsequent weiterverfolgt.
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4. Anhang
4.1. Technik
4 .1.1. Hardware
1 X 3 GHz X 2 Tower 2GB
2 X 3 GHz Tower 2GB
Sony Vaio PCG-GRX616MP
4.1.2. Software
Adobe® Photoshop® 7
ParallelGraphics Cortona® VRML-Client 4.2
discreet® 3ds max® 6 (heute Autodesk)
Eclipse 3.1.1
Sun Microsystems™ Java™ 2 Platform Standard Edition Runtime Environment Version 5.0
Macromedia® Dreamweaver® MX
Macromedia® Flash™ MX
Macromedia® Freehand® 10
Microsoft® Visual C++® 6.0
Microsoft® Windows® XP
TGS amira® 3.1, Mol-, Dev-Package (heute Mercury)
4.1.3. Technologien
Programmierung: C++, Java™
Scripting: TCL/TK
Web-Programmierung: PHP 4.4.1, CSS1.0, XHTML 1.0
4.2. Fachbegriffe
amira console
Die a. ist eine Eingabeaufforderungskonsole unter amira®, in welcher direkt auf Modelle, Bedienelemente und
andere Objekte zugegriffen werden kann. I.d.R. wird dazu die Scriptsprache TCL, die Tool Command Language
(s. 2.3.2.1.), genutzt.
CELLmicrocosmos

CELL: Die Hervorhebung dieses Begriffes soll den direkten Bezug zu dem zentralen Objekt dieses Projektes, der
biologischen Zelle, herstellen.

microcosmos: Wird die Zielsetzung dieses Projektes auf einer anderen Begrifflichkeitsebene betrachtet, so gilt es,
eine Welt zu schaffen, einen Miniatur-Kosmos, der den Nutzer visuell anspricht und gleichzeitig die informative
Tiefe einer umfangreichen molekular-biologischen Datenbank bietet. Besonders die dreidimensionale, auf dem
Stereoverfahren basierende Darstellung soll dem Nutzer das Gefuhl vermitteln, in diesem virtuellen Kosmos
integriert zu sein.
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Wahrend er nun auf der einen Seite temporar auf virtuelle Weise Bestandteil der Zelle wird, ist diese auf der
anderen Seite realer Bestandteil von ihm selbst. Dieses bilaterale, wechselseitige Verhaltnis soll durch den Begriff
des ,microcosmos*® hervorgehoben werden (Sommer 2004, S. 8).

Citratzyklus
Bei dem C. handelt es sich um eine Abfolge von Reaktionen, in deren Verlauf Acetyl-CoA zu CO5 oxidiert wird
(Cooper 1997, S. 645).

Cm
Die CELLmicrocosmos-Bachelorarbeit aus dem Jahr 2004, erstellt von Bjérn Sommer und betreut durch Dr. Dieter
Lorenz (s. 2.1.1.).

Cm1
Das erste CELLmicrocosmos-Projektseminar mit drei Teilnehmern (Matthias Bartneck, Sebastian Janowski, Bjorn
Sommer), welches unter der Leitung von Dr. Dieter Lorenz im Sommersemester 2005 stattgefunden hat (s. 2.1.2.).

Cm2
Das zweite CELLmicrocosmos-Projektseminar mit sechs Teilnehmern (Sebastian Janowski, Dominik Mertens, Jan
Pieniak, Robert Schmieder, Bjérn Sommer, Martha Zakrzewski), welches unter der Leitung von Dr. Dieter Lorenz im
Wintersemester 2005/2006 und Sommersemester 2006 stattgefunden hat (s. 2.1.3.).

Cortona® Viewer
Der C. ist ein VRML-Viewer, welcher als Plug-In flr die gangigsten Browser heruntergeladen werden kann:
Lhttp://www.parallelgraphics.com/products/cortona/*“.

metabolisch, Metabolismus
Der M. ist die lateinische Bezeichnung flur Stoffwechselvorgange, zu denen z.B. die Photosynthese gehdrt. Sie
dient also der Speicherung oder Weiterverarbeitung aufgenommener wachstumsfordernder Stoffe.

Display Cell
Bei D. handelt es sich um das Modul fur die interaktive Zellvisualisierung unter amira®. Es basiert auf einer
Kombination aus einem TCL-Script und C++-Programmen (s. 2.3.5.).

IvToSurface
s. Surface

Oxidative Phosphorylierung

Bei der O.P. (bzw. Atmungskette) wird Wasserstoff zu Wasser oxidiert. Bei dieser Reaktion wird ATP (adenosintriph-
sphat) erzeugt. Dieses wird durch eine Reihe von in der Mitochondrienmembran stattfindenden Reaktionen von
Wasserstoffionen und Elektronen aus ADP (adenosindiphsphat) gebildet (Cooper 1997, S. 651).

PDB
Protein Data Base: Im Internet frei verfligbare 3D-Modelle von Protein- oder Nukleinsaure-Molekilen. Sie enthalten
samtliche Daten eines bestimmten Molekdls, welches tiber komplexe Suchfunktionen unter ,www.rcbs.org” gefun-
den werden kann. Zu den Daten zahlen neben drei-dimensionalen Positionierungsangaben auch solche, mit deren
Hilfe z.B. das elektrostatische Potenzial oder die Wasserstoffbricken berechnet werden kénnen.

Rendern, rendern
Das R. (von engl. to render) ist der Verarbeitungsvorgang von Rohdaten, aus denen durch unterschiedliche
Verfahren neue Daten erzeugt werden.
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In diesem Fall handelt es sich um die Verarbeitung der drei-dimensionalen Modelle und ihrer Umgebung, die in
3ds max® erzeugt wurden, zu zwei-dimensionalen Abbildungen. So wurden z.B. im Falle dieser Arbeit aus einer
Datei, die drei-dimensionale Informationen enthalt und ca. 60MB grol} ist, Bilddaten von 5 GB erzeugt, welches
Filmmaterial von 1.30 Minute lieferte.

Surface
Unter amira® ist ein S. ein Objekt, welches aus einer drei-dimensionalen Oberflache besteht. Diese wiederum wird
durch eine Vielzahl von drei- oder viereckigen Flachen gebildet, die auch Polygone genannt werden. Erzeugt werden
kann ein S. z.B. Uber ein IvToSurface-Objekt, welches die interne, auf dem Open Inventor-Format basierende
Datenstruktur in eine drei-dimensionale Flache umwandelt. Dabei wurde das Open Inventor-Format vorher durch den
Import einer externen Datei erzeugt, welche z.B. im WRL-Format importiert wurde.

Viewer

Der V. ist das Fenster unter amira®, in welchem auf drei-dimensionale Weise Objekte exploriert werden kénnen.
Dabei kénnen verschiedene Instanzen des V.s gedffnet werden, um Modelle von unterschiedlichen Perspektiven
gleichzeitig zu betrachten. Diese kdnnen wiederum alle individuell modifiziert werden.

VRML

V. (Virtual Reality Modeling Language) wird genutzt, um 3D-Modelle im Internet darstellen zu kénnen. Dieses
Dateiformat mit der Endung ,wrl“ (fir world) wurde von Silicon Graphics® initiiert und wurde seitdem von unter-
schiedlichen Institutionen und Firmen weiterentwickelt. Es liegt in zwei Versionen vor: 1.0 und 2.0 bzw. 97. In naher
Zukunft wird V. wohl durch das auf XML basierende X3D-Format (eXtensible 3D) ersetzt werden.

WRL
s. VRML
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4. Anhang

4.4. DisplayCell-Ubersicht

Dieser Uberblick zeigt die
Objekte, welche unter amira®
Verwendung finden und Uber das
DisplayCell-Modul zentral regu-
liert werden kdnnen.
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Abb. 2.51

Die Ubersicht
liber alle amira®-Objekte
mit Kapitelhinweisen
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5.3. Abbildungen und Zusatzinformationen

Abb. 2.1: Zellen der erythropoetischen Reihe aus dem blutbildenden Gewebe der Maus. GefrierbruchTechnik.
10.000 X. Aufnahmen von Dr. H. Meyer, Jena. (Ude/Koch 1982, S. 27).

Abb. 2.2: Plasmacell. Tissue Human small intestine. Osmium fixation, lead staining. 32.000 X (Peter/Carr 1971,
S. 133).
Abb. 2.3: : Leber-Zelle einer Maus gefarbt mit Haematoxylin und Eosin: Nuclei: blau/violett; Zellkernumgebung:
rot/rosa (School of Nursing 2004)
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