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MeineUniversität bemüht sich
„um die Beseitigung von

Nachteilen, die fürWissenschaftle-
rinnen im Bereich der Hochschule
bestehen. Sie strebt eine Erhöhung
des Anteils von Frauen in For-
schung und Lehre an“. So heißt es
wörtlich in allen Ausschreibungs-
texten. Dieser Passus ist obligato-
risch.
Es wird also unterstellt, dass

Nachteile für Frauen anHochschu-
len bestehen. Doch diese pau-
schale Aussage ist sicherlich
falsch. In Berufungskommissionen
zumindest habenFrauen einen kla-
ren Vorteil gegenüber ihrenmänn-
lichen Mitbewerbern. Es werden
fast immer überproportional mehr
Frauen zum Vortrag eingeladen,
als im Verhältnis im Bewerberfeld
vertreten sind. Dies könnte natür-
lich auch damit zu tun haben, dass
sie überdurchschnittlich gut quali-
fiziert sind. Außerdem gibt es in
fast allen Disziplinen mittlerweile
mehr weibliche Studenten und
auch oft noch Doktoranden als
männliche. Doch dann nimmt ihre
Zahl in der akademischen Hierar-
chie immermehr ab.

Dafür gibt es sehr viele Gründe,
aber ich glaube nicht, dass Frauen
durch institutionelle Mechanis-
men systematisch diskriminiert
werden. Es scheint eher so zu sein,
dass sie selberdieWahl treffen, die-
sen Karriereweg nicht zu gehen –
weil er unvereinbar zu sein scheint
mit anderen Lebensplänen. Mein
Eindruck ist, dass Frauen eher oft
nicht so weit kommen wollen, als
dass sie aktiv daran gehindert wer-
den. Übrigens glaubt dies auch die
überwiegendeAnzahl aller Studen-
tinnen, mit denen ich gesprochen
habe.
Wenn dem so wäre, muss man

sich als nächstes fragen, warum
viele vielleicht nicht so weit kom-
men wollen, trotz aller Frauensti-
pendien und Förderprogramme,
die es für sie gibt. Es liegt sicher
nicht an einemweiblichen Mangel
an intellektuellen Qualitäten, son-
dern eher daran, dass sie andere
Prioritäten setzen als die Männer.
OhneAnspruch aufwissenschaftli-
che Genauigkeit oder genügend
große Stichprobenzahl ist mein
Eindruck, dass für FrauendieFami-
liengründung eine größere Kon-
kurrenz zur Karriere darstellt als
fürMänner.
Denen ist dieser Aspekt des Le-

bens nicht so wichtig, sie können
ihn später angehen oder sie finden
leichter Partner, mit denen sie
trotz 80-StundenWoche eineFami-
lie gründen können. Männer blei-
ben deshalb länger am Ball in den
wichtigen Jahren nach der Promo-
tion. Also sind es weniger gesell-
schaftlich oder institutionell ge-
machte Unterschiede, die zu die-
ser Situation beitragen, sondern
eher biologische Unterschiede. Es
ist vielleicht nicht politisch kor-
rekt, das zu sagen, aber dafür kann
die Universität doch nichts.
wissenschaft@handelsblatt.com

DasGenom ist unsereErb-
information. Sie ist gespei-
chert auf derDNA, vonder
einMensch in jederZelle 46
verschiedeneMolekülket-
tenbesitzt: Die 46Chromo-
somen. (ImBild: DieChro-
mosomen1bis 9)

DieGenegalten alsBau-
plandesLebens. Indiesen
Bauanleitungen fürEiweiße
sollte alles festgeschrieben
sein,wasunsMenschen
ausmacht.Nur ineinemPro-
mille, dachteman, unter-
scheidensichdie Geneder
Menschenvoneinander–
undvomSchimpansen in
etwaeinemProzent.

DochdieDNAzweierMen-
schenkann sich erheblich
stärker voneinander unter-
scheiden: nämlichumbis
zu zwölf Prozent. Schuld
sinddieUnterschiede inder
KopienzahlmancherDNA-

Abschnitte, die „CopyNum-
berVariations“ (CNVs).Ge-
waltigeBereiche von zehn-
tausendbis fünfMillionen
Basenpaarekönnendemei-
nen Individuum fehlen und
beimanderengleichmehr-

fachvorhandensein.Die
CNVssind für einengro-
ßen Teil derUnterschiede
zwischenMenschenverant-
wortlich.

ZwischendenGenenste-
ckenebenfallswichtige In-
formationen.Dabei hatte
maneinst alleBereiche, die
keineBauanleitungen fürEi-
weißeenthielten, als „DNA-
Schrott“ abgekanzelt.
Heuteweißman, dassnicht
nurdieGene, sondern fast
diegesamteDNA inRNA
übersetztwird.DasSchwes-
termolekül derDNAspielt
in derZelle eineganz ent-
scheidendeRolle.

SUSANNEDONNER | BERLIN

Der Leiter des Human-Genom-Pro-
jektes, Francis Collins, hat schon da-
mals etwas geahnt: „Die eigentliche
Sensation ist die große Zahl derWie-
derholungen von DNA-Abschnitten
im menschlichen Erbgut“, sagte er,
als der Großteil der genetischen De-
tektivarbeit im Jahr 2000 vollbracht
war.
Doch niemandwusste damals den

Wiederholungen eineBedeutungbei-
zumessen. So verkannten die For-
scher die Tragweite seiner Aussage.
„Heute reibt sich die Forscherge-
meinde verwundert die Augen, weil
wir alle übersehen haben, dass die
Wiederholungen so wichtig sind: Sie
sind ein Schlüssel für die Variabilität
desmenschlichenErbguts“, sagtWer-
nerSchempp,Anthropologe amInsti-
tut für Humangenetik der Universi-
tätsklinik Freiburg.
Im Jahr 2000 schien dasmenschli-

che Erbgut entziffert. Die Abfolge
der drei Milliarden Basenpaare der
DNAgilt bis heute als Standardbauan-
leitung für Homo sapiens. Doch je
häufiger die Forscher den Standard
mit der DNA von anderenMenschen
vergleichen, desto mehr gerät das
Bild ins Wanken: Die Erbinformatio-
nen unterscheiden sich nicht etwa
nur in einem Promille, wie ursprüng-
lich erwartet.
In Wirklichkeit fehlen dem einen

komplette Gene, der nächste trägt
manche DNA-Abschnitte dreifach
im Erbgut, die im Standardwerk nur
einfach vorliegen. Die Genome der
Menschen variieren vor allem in re-
dundantenAbschnitten, die individu-
ell unterschiedlich häufig vorkom-
men – die sogenannten Copy Num-
ber Variations, kurz CNVs.
„Es gibt kein menschliches Ge-

nom, nur die Genome derMenschen.
Und diese sind viel unterschiedli-
cher, als wir anfangs gedacht haben“,
sagt Schempp. „Wir müssen endlich
begreifen, dass es keinen Standard
gibt.“ Diese Erkenntnis sickert je-
doch selbst in der Fachwelt nur all-
mählich durch.
Das Buch des Lebens aus demHu-

man-Genom-Projekt ist nur das erste
Exemplar in einer Bibliothek, in der
jedes Individuum sein eigenes Werk
füllt. Die Abfolge der Basenpaare
kann bei zwei Menschen um bis zu
zwölf Prozent abwei-
chen. Im Einzelfall ist
das sogar mehr als der
Unterschied zwischen
demErbgut eines Schim-
pansen und dem eines
Menschen.
Stehen wir dem Affen

deshalb näher als dem
Nachbarn? „Der Unterschied zwi-
schen Mensch und Menschenaffen
liegt sicher nicht in den Unterschie-
den in der DNA-Sequenz begrün-
det“, antwortet Schempp trocken. Es
käme auf ganz bestimmte Regionen
im Erbgut an. Nur ein Beispiel: Die
für die Spermienbildung zuständi-
genGene sindbeiMenschundSchim-
panse grundverschieden. Das ge-
währleistet die Artschranke, auf-
grund derer Mensch und Primat kei-
nenNachwuchs bekommen können.
Bleibt die Frage, weshalb das Erb-

gut der Menschen individuell so ver-
schieden ist. „Über 50Prozent der ge-
netischen Unterschiede zwischen
zwei Menschen sind auf Copy Num-
ber Variations zurückzuführen“, be-
tonte Evan Eichler Mitte Juli auf der
10. Internationalen Genetik-Konfe-
renz in Berlin. Der Humangenetiker
an der Universität von Washington

hat sich diesen Wiederholungen im
Genom verschrieben, die man an-
fangs für bedeutungslos hielt.
Mittlerweile überschlagen sich

die Publikationen in den Journalen.
Denn die CNVs sind alles andere als
bedeutungslos. „Sie sind die Erdbe-
benregion im menschlichen Erbgut.
Sie sind Brennpunkte für Krankhei-
ten, für Krebs, Epilepsie, Diabetes
und vieles mehr. Sie sind der Motor
für unsere genetische Variabilität

und dafür, dass wir mit
der Umwelt Schritt hal-
ten“, erklärt Eichler.
Das fängt schon mit

derEntstehungmensch-
lichen Lebens an. Bei
der Verschmelzung von
Ei- und Samenzellewer-
den die Chromosomen-

sätze von Mann und Frau halbiert
undneu zusammengefügt.Dabeiwer-
den die CNV-Regionen regelmäßig
heftig erschüttert. Überzählige Ab-
schnitte werden herausgeworfen; die
abgesprengte Partie kann aber auch
andernorts wieder ins Erbgut rut-
schen. Auch werden Abschnitte in
den CNV-Regionen verdoppelt oder
einfach umgedreht. Kurzum: Bei der
Entstehung neuen Lebens werden in
den Wiederholungsregionen des
menschlichen Erbguts die Karten
vollkommen neu gemischt. Sie sind
einKatalysator für die genetischeVa-
riabilität.
Die Abweichungen in den CNVs

können jedoch zu Krankheiten füh-
ren, erläutert Eichler – etwa bei geis-
tig zurückgebliebenen Kindern.
Ärzte können bis heute bei dieser
mentalen Retardierung nicht helfen
und fast nie ergründen, warum die

Kinder krank geworden sind. In
diese Ratlosigkeit platzt Eichler nun
mit spektakulären Befunden: „Bis zu
15 Prozent der Erkrankungsfälle
lassen sich auf Erdbeben in den
CNV-Bereichen zurückführen“, er-
klärt er.
Das Erdbeben in den CNV-Regio-

nen bei der Zeugung bewirkt, dass
vollkommenneue Eigenschaften und
neue Krankheiten zutage treten, die
keinem der beiden Elternteile eigen
sind. Sie sind angeboren, aber nicht
vererbt. Die Genetiker sprechen von
De-novo-Erkrankungen. Das erfor-
dert einen Paradigmenwechsel in
der genetischen Beratung von wer-
dendenEltern,meint Eichler: „Eltern
ohne Auffälligkeiten im Erbgut kön-

nen erbkranke Kinder zur Welt brin-
gen. Umgekehrt können Eltern mit
Gendefekt gesunde Kinder haben.“
DieEruptionen indenCNV-Regio-

nen begleiten außerdem offenbar
auch die Zellteilung. Die Zahl der
Wiederholungen im Erbgut variiert
in ein und demselben Gewebe, wie
man kürzlich an Herzzellen entdeckt
hat. Noch drastischer: Bei älteren
Menschen fehlt dasGeschlechtschro-
mosom in manchen Körperzellen.
Weshalb die Erbinformation verlo-
rengeht, weiß niemand. Das Faktum
allein spricht jedoch für sich: „Das
Erbmaterial in jeder Körperzelle ist
verschieden. Wir sind ein großer ge-
netischer Flickenteppich“, folgert
Schempp.

Dass die Genome der Menschen
derart flexibel sind,wundert denFrei-
burger Anthropologen nicht. Eine
Spezies wie Homo sapiens, die nur
alle 25 Jahre eine neue Generation
hervorbringt, wäre der wechselhaf-
ten Umwelt und dem launischen
Klima nicht gewachsen, wenn sie
nicht auch zu Lebzeiten anpassungs-
fähig wäre, meint er. „Die hohe gene-
tische Flexibilität ist für uns notwen-
dig und gut.“ Tatsächlich weiß man
inzwischen, dass sichResistenzen ge-
gen das HI-Virus durch Modifikatio-
nen in den CNV-Regionen bilden
konnten.MancheMenschen sind vor
der lebensbedrohlichen Erkrankung
geschützt – den Wiederholungen im
Erbgut sei Dank.

TINKAWOLF | DÜSSELDORF

Seit JamesWatson und Francis Crick
1953 verkündeten, sie hätten die
Struktur der DNA entschlüsselt,
schien in derMolekularbiologie alles
einfach und logisch zu sein. Wissen-
schaftler machten elegante Experi-
mente, reihten eine Erkenntnis an
die andere und formulierten bald ein
Dogma, das sie viele Jahre lang be-
gleiten sollte: die Ein-Gen-ein-En-
zym-Hypothese.
Sie besagt, dass ein Gen ein Ab-

schnitt auf derDNA ist, der die Infor-
mation für ein Protein trägt. Man
stellte sich vor, auf den DNA-Strän-
gen liege ein Gen neben dem ande-
ren wie Perlen auf einer Kette. Was
sich zwischen den Genen befinde,
sei hauptsächlich funktionsloser
Müll – die sogenannte Junk-DNA.
„Ein schrecklicher Begriff“,

schimpft AndrewMcCallion von der
JohnsHopkins School ofMedicine in

Baltimore. „In unserem Genom
steckt viel mehr Information, als wir
heute überhaupt entdecken oder un-
tersuchen können.“ McCallion muss
es wissen: Vergangenes Jahr zeigte
er, dass Computerprogramme viele
regulatorische Sequenzen auf der
DNA einfach übersehen. Solche Se-
quenzen liegen nach alter Vorstel-
lung hauptsächlich vor den Genen
unddienendazu, diese an- oder abzu-
schalten. InWirklichkeit sind regula-
torische Bereiche auf der DNA um
die Gene herum verteilt und unter-
scheiden sich viel stärker voneinan-
der als gedacht.
Um zu verstehen, wie bedeutsam

solche neuen Erkenntnisse sind,
muss man sich zurückversetzen in
die neunziger Jahre, als die Welt der
Genetiker noch in Ordnung war und
die Vorstellung herrschte, dass Gene
undProteine alles in derZellemanag-
ten – vomZellgerüst über die Einlass-
kontrolle für Nährstoffe bis zumpro-

grammierten Zelltod. Damals be-
gann man, das menschliche Genom
zu entschlüsseln. Alle Gene zu ken-
nengalt als der erste Schritt, denBau-
plan des Lebens zu verstehen. Doch
die Sequenzierung des Genoms en-
dete mit einer Überraschung: Statt
der erwarteten 100 000 Gene fand
man nur 30 000; die Bereiche, die
man früher als „Müll“ abgetan hatte,
nahmen 97 Prozent der gesamten
DNA ein. Seitdem ist das Dogma der
Genetik insWanken geraten.
Andrew McCallion ist nicht der

Einzige, der in der DNAvielmehr In-
formationen vermutet, als man ihr
früher zugestehen wollte. Mit dem
Projekt „Encode“ machte sich auch
ein internationales Forscherkonsor-
tium daran, den angeblichen „Müll“
genauer unter die Lupe zu nehmen.
Inzwischen ist ein Prozent des Ge-
noms untersucht, vergangenes Jahr
erschien eine erste Studie des Kon-
sortiums in „Nature“.

„Es ist schwer zu sagen, was bis-
her die wichtigste Erkenntnis des
Projekts war“, sagt Encode-Teilneh-
mer JörgHackermüller vomFraunho-
fer-Institut für Zelltherapie und Im-
munologie in Leipzig. „Für uns war
esdie Entdeckung, dassdas ganzeGe-
nom in RNA übersetzt wird.“ Das ist
in der Tat überraschend: Vor nicht
allzu langer Zeit glaubte man noch,
dass nur die Gene in RNA übersetzt
werden. Diese RNA dient dann als
Blaupause, anhand derer die Pro-
teine zusammengebaut werden.

Doch das Schwestermolekül der
DNA ist offenbar deutlich vielseiti-
ger als vermutet. Der weitaus grö-
ßere Teil von RNAs in einer Zelle
trägt nämlich keine Bauanleitung für
Proteine –das sinddie nichtkodieren-
den, die ncRNAs. „Diese ncRNAs
sind eine sehr diverse Gruppe“, er-
klärt Hackermüller – und meint da-

mit sowohl ihre Länge als auch ihre
Funktion in der Zelle.
Manche ncRNAs kontrollieren

die Abschrift der DNA in RNA, an-
dere regeln die Übersetzung der
RNA inProteine.Wieder andere brin-
gen auf der DNA Markierungen an,
mit denen sichGenedauerhaft stillle-
gen oder aktivieren lassen. Doch es
gibt einen gemeinsamen Nenner, er-
klärt Hackermüller: „Die meisten
ncRNAs haben eine regulatorische
Funktion.“ Viele ncRNAs kommen
außerdem nur in bestimmten Zellty-
pen vor. Das machen Mediziner sich
zunutze: Eine ncRNA dient heute
schon als Indikator für Prostata-
krebs,weil sie nur in diesenKrebszel-
len gebildet wird.
Doch die meisten ncRNAs sind

noch Neuland für die Forscher. Ob-
wohl man seit Jahrzehnten das Zu-
sammenspiel von DNA, RNA und
Proteinen erforscht, wurden sie erst
vor kurzem entdeckt. „Den ncRNAs

fehlen bestimmteMerkmale“, erklärt
Hackermüller. Eines davon ist der
Konservierungsgrad.
Der Begriff beruht auf der An-

nahme, dass wichtige Teile des Ge-
noms–Genemit einerSchlüsselfunk-
tion zum Beispiel – sich im Lauf der
Zeit kaum verändert haben dürften,
weil jede Mutation in solchen Genen
tödlich sein könnte. Eine schöne An-
nahme – doch sie trifft nicht immer
zu. Für ncRNAs etwa gelten Regeln
jenseits der Basenfolge. „Bei ihnen
ist die Struktur wichtiger“, erklärt
Hackermüller. RNAs falten sich in
der Regel in klar definierte Gebilde.
Ohne die Faltung funktionieren sie
nicht – doch die ist nicht unbedingt
abhängig davon, dass jede Base an
der richtigen Stelle sitzt. Hier kön-
nen sich also durchaus Mutationen
ansammeln, die von der Evolution
nicht ausgemerzt werden.
In der Genetik ist offenbar einiges

ins Wanken geraten, das einmal als

gesichertes Wissen galt. Vielen For-
schern, sagt Jörg Hackermüller, falle
es schwer, zu akzeptieren, dass alles
so viel komplizierter sei als gedacht.
Sicher ist nur eines: Die Perlenkette
ist passé. Proteinkodierende Gene
sind deutlich in derMinderheit.
Noch dazu ist ein Gen längst nicht

mehr einfach die Bauanleitung für
ein Protein, sondern kann die ver-
schiedensten RNAs zutage fördern.
Der Vorgang heißt „alternatives
Spleißen“: Die RNA-Abschrift wird
zerstückelt und neu zusammenge-
setzt. Dabei kommen unter Umstän-
den Bauanleitungen für verschie-
dene Proteine heraus und manchmal
auch ncRNAs. Hackermüller zieht
daraus seine Schlüsse: „Der Begriff
des Gens wackelt“, sagt er. „Ein Gen
ist keine definierte Region mehr,
auch keine funktionelle Einheit –was
denn dann?“ Noch hat die Wissen-
schaft darauf keine Antwort gefun-
den.

QUANTENSPRUNG

Frauen im
biologischen
Zwiespalt

DESIREETHERRE | DÜSSELDORF

Die San-Andreas-Verwerfung, die
diepazifische vondernordamerika-
nischen Platte trennt, ist länger als
gedacht. Das berichten Forscher
desGeologischenDienstes derVer-
einigten Staaten (United States
Geological Survey) in einer Studie
im „Bulletin of the Seismological
Society of America“.
Das Vorkommen einer linearen

Anordnung von geothermischen
Kennzeichen, schreiben David
Lynch und Kenneth Hudnut, sei ein
Anzeichen für eine ebene Fläche,
die sich in beachtlicher Tiefe unter
der Erdkruste erstrecke. Mit Hilfe
von Satelliten-Aufnamen konnten
die Forscher eineAnsammlung von
33 Schlammlöchern, Schlamm-Vul-
kanen und Senkgruben in der Nähe
des Saltonsees ausmachen, dem
größten See Kaliforniens.
Bislangwurde das Ende der San-

Andreas-Verwerfung weiter östlich
vermutet. Nach der Kartierung
zeigte sich, dass die Schlammgru-
ben eindeutig in einer Reihe ange-
ordnet sind. Neben den Untersu-
chungen aus der Luft werteten die
Wissenschaftler auch die Beschaf-
fenheit des Bodens aus.
Schlammlöcher entstehen,

wenn Wasser oder Gas sich mit
Kraft denWeg durch Sediment und
Erde an die Oberfläche bahnt. Ihre
Gestalt ist vielfältig: Becken mit
Gasblasen, sprudelndem Wasser
oder zähem Schlamm. Die
Schlammvulkane erheben sich ke-
gelförmig über denBoden undwer-
den von Schlamm aus unterirdi-
schen Schloten gespeist.
Auch in der Größe variieren die

Schlammlöcher – von zwei Finger
breit bis zu mehreren Kilometern
Ausdehnung. Geologen hatten be-
reits vermutet, dass die San-An-
dreas Verwerfung sich weiter
durch die Erde zieht als bisher be-
kannt. Erosion, seismische Aktivi-
tät und landwirtschaftliche Boden-
gestaltung haben jedoch jegliche
Belege für diese Theorie auf der
Oberfläche ausradiert.
„Unsere Studie deutet darauf

hin, dass diese Region viel komple-
xer ist, als wir bisher vermutet ha-
ben“, so David Lynch. Dieser ver-
mutlich sehr alte Teil der Verwer-
fung sei nicht vulkanisch aktiv. Er
könne jedoch Aufschlüsse über die
aktive Übergangszone von San-An-
dreas-Verwerfung und der Impe-
rial-Verwerfung geben, die zu dem
komplexenVerwerfungs-Systemge-
hört, das Kalifornien wie ein Netz
überzieht.
Am südlichen Teil der San-An-

dreas-Verwerfung wollen Wissen-
schaftler im Rahmen des „Great
Southern California Shakeout“ am
13. November 2008 die bislang
größte Erdbeben-Übung durchfüh-
ren. Die Bebenstärke: 7.8. Das ent-
spricht etwa dem Beben, das im
Mai dieses Jahres in China rund
70.000Menschen tötete.

Professor für
Evolutionsbiologie,
Konstanz

AXELMEYER

UNSERE THEMEN

Bauplan imWandel: Was Forscher heute über das Erbgut wissen
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San-Andreas-
Spalte länger
als gedacht

Das flexible Genom
Wiederholungen im Erbgut sorgen dafür, dass Menschen sich voneinander unterscheiden

Keine exakte Kopie: Selbst eineiige Zwillinge, die als genetisch identisch gelten, haben unterschiedliche Regionen im Erbgut

Der unterschätzte Müll
Gut 97 Prozent unserer DNA scheinen keinerlei genetische Information zu tragen. Doch was früher abschätzig als „DNA-Schrott“ bezeichnet wurde, hat in der Zelle wichtige Funktionen.
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RNA mit Steuerfunktion


