KIRSTEN SCHMIDT

UBER DIE GRENZEN DES
BIOLOGISCHEN ESSENTIALISMUS

[transcript] ScienceStudies



https://doi.org/10.14361/transcript.9783839425831
https://www.inlibra.com/de/agb
https://creativecommons.org/licenses/by-nc-nd/4.0/

Kirsten Schmidt
Was sind Gene nicht?



https://doi.org/10.14361/transcript.9783839425831
https://www.inlibra.com/de/agb
https://creativecommons.org/licenses/by-nc-nd/4.0/

Kirsten Schmidt (Dr. phil., Dipl.-Biol.) arbeitet als freie Autorin in Bochum. Ihre
Forschungsschwerpunkte sind Tierethik, Bioethik und Wissenschaftsphiloso-
phie.



https://doi.org/10.14361/transcript.9783839425831
https://www.inlibra.com/de/agb
https://creativecommons.org/licenses/by-nc-nd/4.0/

KIRSTEN SCHMIDT

Was sind Gene nicht?

Uber die Grenzen des biologischen Essentialismus

[transcript]



https://doi.org/10.14361/transcript.9783839425831
https://www.inlibra.com/de/agb
https://creativecommons.org/licenses/by-nc-nd/4.0/

Die vorliegende Publikation wurde im Rahmen des DFG-Projekts »Was ist und
was kann ein Gen nicht?« (SCHM 2638/1-1) erstellt und mit Unterstiitzung aus
Mitteln der DFG gedruckt.

Die freie Verfiigbarkeit der E-Book-Ausgabe dieser Publikation wurde ermoglicht
durch den Fachinformationsdienst Philosophie.

FACHINFORMATIONSDIENST
PHILOSOPHIE

Bibliografische Information der Deutschen Nationalbibliothek
Die Deutsche Nationalbibliothek verzeichnet diese Publikation in der Deutschen
Nationalbibliografie; detaillierte bibliografische Daten sind im Internet iiber

http://dnb.d-nb.de abrufbar.

©0e)

Dieses Werk ist lizenziert unter der Creative Commons Attribution-NonCommercial-No-
Derivs 4.0 Lizenz (BY-NC-ND). Diese Lizenz erlaubt die private Nutzung, gestattet aber
keine Bearbeitung und keine kommerzielle Nutzung. Weitere Informationen finden Sie
unter

https://creativecommons.org/licenses/by-nc-nd/4.0/deed.de

Um Genehmigungen fiir Adaptionen, Ubersetzungen, Derivate oder Wiederverwendung
zu kommerziellen Zwecken einzuholen, wenden Sie sich bitte an rights@transcript-pu-
blishing.com

Die Bedingungen der Creative-Commons-Lizenz gelten nur fiir Originalmaterial. Die
Wiederverwendung von Material aus anderen Quellen (gekennzeichnet mit Quellenan-
gabe) wie z.B. Schaubilder, Abbildungen, Fotos und Textausziige erfordert ggf. weitere
Nutzungsgenehmigungen durch den jeweiligen Rechteinhaber.

Erschienen 2014 im transcript Verlag, Bielefeld
© Kirsten Schmidt

Umschlaggestaltung: Kordula Rockenhaus, Bielefeld
Korrektorat & Satz: Kirsten Schmidt

Druck: Majuskel Medienproduktion GmbH, Wetzlar
Print-ISBN 978-3-8376-2583-7

PDEF-ISBN 978-3-8394-2583-1
https://doi.org/10.14361/transcript.9783839425831
Buchreihen-ISSN: 2703-1543

Buchreihen-eISSN: 2703-1551

Gedruckt auf alterungsbestindigem Papier mit chlorfrei gebleichtem Zellstoff.



https://doi.org/10.14361/transcript.9783839425831
https://www.inlibra.com/de/agb
https://creativecommons.org/licenses/by-nc-nd/4.0/

Inhalt

Einleitung |7

Kapitel 1: Essentialismus in der Biologie.
Begriffliche Grundlagen | 15

1.1 Was sind Essenzen? | 15

1.2 Biologischer und genetischer Essentialismus | 21
1.3 Was ist ein Gen im postgenomischen Zeitalter? |27
1.4 Sind Gene die Essenz des Organismus? | 31

Kapitel 2: Biologische Chiméaren —

mythologische Mischwesen oder

wissenschaftliche Werkzeuge? |37

2.1 Der Weg der Chimére vom Mythos zur Realitéit | 38

2.2 Die Entstehung natiirlicher und kiinstlicher Mischwesen | 42

2.3 Vorbehalte gegen biologische Chiméren |48

2.4 Essentialistische Vorbehalte gegen biologische Chiméren | 69

2.5 Beurteilung der Chimérenforschung aus
nichtessentialistischer Sicht | 100

Kapitel 3: Wie sprechen wir iiber Gene?
Essentialismus in der Gensprache | 105
3.1 Die Macht von Metaphern in der Wissenschaft | 107
3.2 Die Aktivitidtsmetapher in der Genetik in der
ersten Hilfte des 20. Jahrhunderts | 109
3.3 Grenzen der Aktivitidtsmetapher und Siegeszug der Textmetapher | 114
3.4 Essentialistische Dimensionen von Aktivitéts- und Textmetaphern | 119
3.5 Vom Konzept zum Objekt zur Person. Die Interpretation
metaphorischer Gensprache im 6ffentlichen Diskurs | 135
3.6 Wie sollen wir iiber Gene sprechen? | 141

Kapitel 4: Was ist das Gen nicht?

Der negative ontologische Status des Gens | 155
4.1 Die Desintegration des klassisch-molekularen Gens | 156
4.2 Das moderne Gen | 168

4.3 Gemeinsamkeiten moderner Genkonzepte | 206

4.4 Was ist ein Gen nicht? | 222

4.5 Das postgenomische Gen als Prozessgen | 232



https://doi.org/10.14361/transcript.9783839425831
https://www.inlibra.com/de/agb
https://creativecommons.org/licenses/by-nc-nd/4.0/

Kapitel 5: Was kann das Genom nicht? Grenzen der
Bedeutung genetischer Faktoren fiir die Ontogenese | 243
5.1 Die genomzentrierte Interpretation der Ontogenese | 246
5.2 Die interaktionistische Interpretation der Ontogenese | 249
5.3 Epigenetische Mechanismen als Herausforderung

fiir den Genomessentialismus | 259
5.4 Warum der kausale genetische Essentialismus nicht haltbar ist | 286

Kapitel 6: Ausblick und Schluss | 301

6.1 Eine Welt ohne biologische Essenzen? | 301

6.2 Plddoyer fiir ein Umdenken auf sprachlicher
und ontologischer Ebene | 307

6.3 Genetischer Pluralismus: Das Prozessgen im
Entwicklungs- und Vererbungsprozess | 312

Literatur | 321



https://doi.org/10.14361/transcript.9783839425831
https://www.inlibra.com/de/agb
https://creativecommons.org/licenses/by-nc-nd/4.0/

Einleitung

Was macht ein Lebewesen zu diesem Lebewesen, mit seinen ganz charakteris-
tischen individuellen und artspezifischen Eigenschaften und Verhaltensweisen?
Besitzt jeder Organismus einen konstanten Wesenskern, eine korpereigene »Es-
senz«,] die sein So-und-nicht-anders-Sein bedingt? Seit Jahrhunderten sind dies
Kernfragen der Biologie, aber auch der Philosophie. Existenz und Beschaffen-
heit einer mutmaflich wesensbestimmenden Essenz blieben dabei jedoch stets
umstritten. Mit der Entdeckung der molekularen Struktur der DNA und ihrer
zentralen Rolle im Entwicklungsprozess erhielt die alte Vorstellung von einer
biologischen Essenz ab Mitte des 20. Jahrhunderts ein modernes wissenschaftli-
ches Gesicht: Das molekulare Gen, definiert als eindeutig lokalisierbarer DNA-
Abschnitt, der durch seine Sequenz fiir ein spezifisches Protein codiert, erschien
als idealer Kandidat fiir eine als besondere Kausalkraft verstandene biologische
Essenz. Im Rahmen des klassisch-molekularen Genkonzeptes, das fiir die zweite
Hilfte des 20. Jahrhunderts maf3geblich war und bis heute die 6ffentliche Wahr-
nehmung der Biologie prigt, liegen Gene in den Zellen im Inneren des Organis-
mus verborgen und bestimmen dessen wesentliche Eigenschaften, indem sie den
Verlauf der Ontogenese in durch ein »genetisches Programm« vorgegebenen
Bahnen kausal lenken und leiten. Nach dieser Vorstellung werden die spezifi-
schen Merkmale eines Individuums auf seine genetische Ausstattung zuriickge-
fiihrt, da in ihr die »genetische Information« zur Synthese von Proteinen und
damit letztlich fiir den Bau des Organismus gespeichert ist. Denn es sind die Pro-
teine, die fiir das Zustandekommen der meisten Merkmale eines Organismus, fiir

1 Ich verwende den Begriff »Essenz« hier zunidchst zwanglos im alltagssprachlichen
Sinn zur Bezeichnung des inhdrenten Wesenskerns einer Entitit, die deren charakte-
ristische Eigenschaften festlegt. In Kapitel 1 folgen eine tiefer gehende Auseinander-
setzung mit den unterschiedlichen Bedeutungsebenen des Essenzbegriffs sowie der

Versuch einer Arbeitsdefinition des Konzeptes der kausalen Essenz.
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seine Entwicklung und fiir simtliche biologische Prozesse von entscheidender
Bedeutung sind.

Ein solcher genetischer Essentialismus, der Genen implizit oder explizit die
Rolle einer kausalen Essenz zuschreibt, liefert jedoch fiir sich genommen noch
keine tiberzeugende Antwort auf die Frage, was ein Lebewesen zu diesem Lebe-
wesen macht. Vor allem steht und féllt seine Plausibilitdt mit dem klassisch-
molekularen Konzept des proteincodierenden Gens als zentralem Impulsgeber
und Schaltstelle, dem im Prozess der Entwicklung im Vergleich mit anderen
Kausalfaktoren eine singuldre Bedeutung zukommt. Erste Zweifel an dieser Vor-
stellung kamen durch die vollstindige Sequenzierung des menschlichen Genoms
im Rahmen des »Human Genome Projects« (HGP) auf, dessen Ergebnisse 2003
abschliefend présentiert wurden. Demnach entfallen lediglich etwa ein Prozent
des Genoms auf die etwa 20.000 bis 25.000 menschlichen Gene, die fiir Proteine
codieren.

Aber was ist mit den DNA-Bereichen zwischen den Genen? Sind diese, wie
noch zu Beginn des 21. Jahrhunderts angenommen, iiber weite Strecken ledig-
lich funktionsloser »junk«? Angesichts der Komplexitit von Organismen wie
dem Menschen, der dennoch weniger Gene besitzt als viele Pflanzen, erschien
dies nur schwer vorstellbar. Im Jahr 2003 wurde daher das Projekt ENCODE mit
dem Ziel initiiert, simtliche Bereiche zwischen den bisher bekannten Genen zu
kartieren und, soweit vorhanden, ihre Funktion zu ermitteln. Bereits die 2007
veroffentlichten Ergebnisse der ersten Phase des ENCODE-Projektes deuteten
darauf hin, dass ein GroBteil der »junk«-DNA eine spezifische Funktion besitzt.
Vor allem fiir die Regulation der Genexpression, das heif3t fiir das An- und Ab-
schalten proteincodierender Gene in zeit- und gewebespezifischen Mustern, sind
diese Bereiche des Genoms offenbar entscheidend.” 2012 folgten weitere um-
fangreiche Veroffentlichungen der ENCODE-Forscher, in denen bereits etwa 80
Prozent des Genoms eine grobe Funktion zugeordnet werden konnte.’

Die Befunde von ENCODE stellen viele der bisherigen Vorstellungen von
Genen und Genom in Frage. Die strukturellen und funktionalen Grenzen »des

2 Vgl Gerstein et al. (2007). Statt der Bezeichnung »junk« verwenden Biologen daher
heute zunehmend neutralere Begriffe wie »dunkle Materie« (»dark matter«), vgl. dazu
etwa Kolata (2012); Osterkamp (2012). Gemeinsam ist beiden Metaphern, dass sie auf
eine grole Menge von DNA verweisen, deren Bedeutung wir bisher nicht im Detail
kennen.

3 Vgl. dazu Maher (2012). Manche Forscher vermuten, dass der Anteil an funktionalen
DNA-Bereichen noch deutlich hoher, vielleicht sogar bei 100 Prozent, angesetzt wer-

den muss, vgl. dazu Yong (2012a).
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Gens« verschwimmen immer mehr in einem genomischen Kontinuum. Dazu
kommt, dass in den letzten Jahrzehnten zahlreiche Abweichungen vom ver-
meintlichen »Normalfall« — ein Gen triagt die Information zur Synthese genau
eines spezifischen Proteins — entdeckt wurden, die auf die inhdrente Kontextab-
hingigkeit der Proteinsynthese hindeuten. So kann etwa eine bestimmte DNA-
Sequenz in Abhingigkeit von Ort und Entwicklungszeitpunkt durch den biolo-
gischen Mechanismus des alternativen Spleilens zur Synthese unterschiedlicher
funktionaler Produkte beitragen. Die Erkenntnis, dass solche »Ausnahmen« zu
hiufig sind, um als konzeptuell unbedeutend abgetan zu werden, hat zu einer
Desintegration des klassisch-molekularen Gens gefiihrt: Eine einheitliche Defini-
tion des molekularen Gens, die dieses in allen seinen Erscheinungsformen um-
fasst, ist heute nicht mehr moglich. Dazu kommt, dass auch die funktionale Rolle
der Gene im Entwicklungsprozess aufgrund des bedeutenden Einflusses von epi-
genetischen Faktoren wie DNA-Methylierungen oder Histonmodifikationen auf
die Ontogenese zunehmend relativiert werden muss. Auch hier hat ENCODE
durch die Kartierung epigenetischer Markierungsmuster in verschiedenen Zell-
typen entscheidende Hinweise darauf geliefert, dass die Umsetzung der geneti-
schen Information in hohem MafBe kontextabhingig ist.

Der genetische Essentialismus erscheint vor diesem Hintergrund weit weni-
ger plausibel, als urspriinglich angenommen. Es scheint, als konnte er durch eine
kurze Darstellung der neuesten empirischen Befunde der modernen Biologie
widerlegt und endgiiltig in den Giftschrank wissenschaftlich iiberholter philoso-
phischer Konzepte verbannt werden. Wozu also ein ganzes Buch zum Thema
Essentialismus in der Biologie?

Ich denke, dass sich bioessentialistische Vorstellungen iiberaus hartnickig
gegen moderne wissenschaftliche Erkenntnisse zu behaupten wissen — und das
mit teilweise sehr unangenehmen Folgen. Mein Ziel ist es zu zeigen, a) wo sich
bioessentialistische und insbesondere genessentialistische Vorstellungen in un-
serem Denken und in unserer Sprache immer noch versteckt halten, b) warum
dies sowohl aus biologisch-empirischer Sicht als auch auf der gesellschaftlichen
Ebene problematisch ist und ¢) wie wir moglichst effektiv gegen unerwiinschte
genessentialistische Assoziationen angehen konnen.

Kapitel 1 ist der Versuch einer ersten begrifflichen Anndherung an die zen-
tralen Konzepte Essentialismus, genetischer Essentialismus und Gen, die jeweils
unterschiedliche, zum Teil historisch veridnderte Bedeutungsebenen aufweisen.
Bei der Analyse des Essentialismusbegriffs steht die kausale Interpretation im
Vordergrund, die besonders in der modernen Biophilosophie weit verbreitet ist.
Dies gilt nicht nur fiir den genetischen Essentialismus, sondern auch fiir den so
genannten Speziesessentialismus. Auf die in den letzten Jahren erneut aufge-
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flammte biophilosophische Debatte um die Moglichkeit eines Essentialismus auf
Artebene werde ich nur insofern eingehen, als der genetische Essentialismus sich
auf den ersten Blick als Losung fiir das Problem der Zugehorigkeit eines Indi-
viduums zu einer natiirlichen Gruppe (»natural kind«) anbietet. Hier liegt sicher-
lich einer der Griinde, aus denen genessentialistische Vorstellungen immer noch
attraktiv erscheinen: Sie versprechen eine wissenschaftlich legitimierte, moderne
Alternative zu als unwissenschaftlich entlarvten Formen des Essentialismus wie
dem klassischen Speziesessentialismus. Ich werde mich dem Essentialismuspro-
blem jedoch nicht explizit auf der Ebene der Art oder des Organismus nihern,
sondern in erster Linie auf der molekularen Ebene. Eine analoge Argumentation
gegen den genetischen Essentialismus wére sicher auch unter Riickgriff auf
Beispiele hoherer Organisationsebenen moglich, soll aber im vorliegenden Text
nicht ausgefiihrt werden.

Die Begriffsanalyse in Kapitel 1 zeigt, dass alle charakteristischen Merkmale
kausaler Essenzen mit den Eigenschaften tibereinstimmen, die dem Gen in der
zweiten Hilfte des 20. Jahrhunderts zugeschrieben wurden. Das zu dieser Zeit
dominierende klassisch-molekulare Konzept des Gens ist zwar in der Biologie
spétestens mit den Erkenntnissen von ENCODE und &dhnlichen Forschungspro-
jekten zu Beginn des 21. Jahrhunderts in entscheidenden Punkten revidiert wor-
den. Es prigt aber auch heute noch das offentliche Bild davon, was ein Gen ist
und tut.

Vor diesem Hintergrund werde ich in Kapitel 2 deutlich machen, warum ich
das Festhalten an gerade fiir Nicht-Biologen oft intuitiv verstindlichen bioessen-
tialistischen Konzepten fiir problematisch halte. Dazu sollen am Beispiel der ge-
sellschaftlichen Diskussion um die Produktion von und Forschung an biologi-
schen Chiméren die unangenehmen Folgen unreflektierten bioessentialistischen
Denkens aufgezeigt werden. Der nichtessentialistische Charakter biologischer
Phinomene wird bei der Darstellung biologischer Forschung in der Offentlich-
keit nur selten explizit betont und allzu hiufig durch Metaphern iiberdeckt, die
starke essentialistische Assoziationen wecken. Das dadurch entstehende verzerr-
te Bild der beschriebenen biologischen Prozesse kann zur intuitiven Ablehnung
des jeweiligen Forschungsprojektes beitragen, ohne dass die Griinde dafiir im-
mer klar benannt werden konnten. Damit verdeutlicht das Beispiel der biologi-
schen Chiméren nicht nur die negativen Folgen essentialistischen Denkens, son-
dern zeigt zugleich die Aktualitit des Essentialismusproblems fiir die offentliche
Auseinandersetzung mit der Biologie: Der Essentialismus ist kein Strohmann, da
er immer noch weite Teile des biologischen Diskurses bestimmt.

Zwar werden in der Diskussion um biologische Chiméren nicht nur Genen
charakteristische Eigenschaften von kausalen Essenzen zugeschrieben, sondern
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auch anderen biologischen Materialien, etwa Organen oder Neuronen. Aber wie
ich in Kapitel 3 zeigen werde, besitzen genessentialistische Vorstellungen im
Vergleich mit anderen Formen des Bioessentialismus ein besonderes Behar-
rungsvermogen, weil sie durch Metaphern aus den Bereichen Text und Aktivitit
tief in unserer Gensprache verankert sind. Es fdllt jedoch auf, dass in der Biolo-
gie etwa seit dem Jahrtausendwechsel eine verstirkte Suche nach sprachlichen
Alternativen zu den bisherigen Leitmetaphern der Genetik konstatiert werden
kann. Mein Vorschlag ist, diese Phase des sprachlichen Umbruchs zu nutzen, um
den nichtessentialistischen Charakter von Biologie und Genetik moglichst klar
und eindeutig hervortreten zu lassen. Dazu bietet sich besonders die Verwen-
dung von Metaphern an, welche die Heterogenitit biologischer Prozesse und den
prozessualen Charakter des Genoms unterstreichen.

Wie ich in den folgenden beiden Kapiteln zeigen werde, kommt eine solche
Neuausrichtung der Gensprache am Prozessbegriff auch dem aktuellen Kennt-
nisstand in der Molekularbiologie entgegen. Eine umfassende Aufarbeitung bio-
logischer Befunde, die explizit gegen den kausalen genetischen Essentialismus
sprechen, ist an dieser Stelle unumginglich. Denn die Einfithrung neuer Meta-
phern allein reicht nicht aus, um die allgegenwiértigen genessentialistischen As-
soziationen vollstindig zu vermeiden. Wir brauchen nicht nur neue sprachliche
Bilder und Konventionen, sondern ein neues Verstindnis dafiir, was ein Gen ist
und tut — eine neue Ontologie des Gens jenseits des genetischen Essentialismus.

Zur Anndherung an den ontologischen Status des Gens wird in Kapitel 4 in
einem ersten Schritt durch eine Analyse der wesentlichen Gemeinsamkeiten mo-
derner Genkonzepte ermittelt, was Gene nicht sind und tun. Das fiir die weitere
Argumentation entscheidende Ergebnis dieser Untersuchung ist, dass molekulare
Gene nicht die richtige ontologische Beschaffenheit haben, um als kausale Es-
senz eines Organismus zu fungieren: Gene sind keine dauerhaften materiellen
Entitédten, sondern temporir existierende Prozesse.

Kapitel 5 erweitert den Fokus von der Rolle des Gens im Prozess der Pro-
teinsynthese auf die Rolle des Genoms im Entwicklungsprozess. Dabei zeigt
sich, dass auch ein Verzicht auf die nihere Bestimmung des Genbegriffs und der
Riickgriff auf die gesamte DNA als mogliche Essenz keine plausible Interpre-
tation des genetischen Essentialismus liefert. Denn wie anhand der Bedeutung
epigenetischer Faktoren fiir die Ontogenese und insbesondere fiir die Regulation
der Genexpression aufgezeigt werden soll, ist grundsétzlich nicht zu entscheiden,
welche genetischen und nichtgenetischen Faktoren in der Individualentwicklung
eines Lebewesens essentiell und welche akzidentiell fiir die Herausbildung sei-
ner charakteristischen Eigenschaften sind. Auch das genetische Material in sei-



https://doi.org/10.14361/transcript.9783839425831
https://www.inlibra.com/de/agb
https://creativecommons.org/licenses/by-nc-nd/4.0/

12 | WAS SIND GENE NIGHT?

ner Gesamtheit spielt daher in der Ontogenese keine im eigentlichen Sinn essen-
tielle Rolle, denn es verhiilt sich nicht wie eine Essenz.

Im abschlieBenden Kapitel 6 werden die Ergebnisse der vorigen Kapitel
zusammengefiihrt und Moglichkeiten und Grenzen des Prozessdenkens als Al-
ternative zum genetischen Essentialismus auf sprachlicher und ontologischer
Ebene diskutiert.

Ich verstehe meinen Text als Plddoyer fiir ein Umdenken in der 6ffentlichen
Wahrnehmung der Biologie und insbesondere der Genetik, bei der die Biophilo-
sophie eine Vorreiterrolle einnehmen kann. Dazu ist es jedoch notwendig, dass
Biophilosophen in grolerem Mafle als bisher der Tatsache Rechnung tragen,
dass die Biologie im ontologischen Sinn eine nichtessentialistische Wissenschaft
ist. Sie miissen lernen, moglichst explizit nichtessentialistisch zu denken und zu
sprechen: um den Erkenntnissen der modernen Genetik und Biologie angemes-
sen Rechnung zu tragen, um den Kommunikationsprozess zwischen Wissen-
schaft und Offentlichkeit effektiv unterstiitzen zu konnen und um fiir die Ver-
mittlung der aktuellen Befunde der (Molekular-)Biologie einen ontologischen
und sprachlichen Rahmen schaffen zu konnen, der moglichst wenige essentialis-
tische Assoziationen weckt. Das Konzept des Prozessgens ist als ein Vorschlag
zu verstehen, wie man diesem Ziel im Bereich der Genetik einen Schritt ndher
kommen konnte. Aus dieser Zielsetzung ergeben sich zugleich zwei wichtige
Einschridnkungen.

Erstens wissen Biologen selbstverstindlich auch ohne Hilfe aus der Biophi-
losophie ganz genau um die Probleme einer einheitlichen Definition des moder-
nen Gens. Und sie wissen selbst am besten, dass Gene nicht als kausale Essenzen
des Organismus verstanden werden konnen. Dies zeigt die durch Forschungspro-
jekte wie ENCODE angestoBene umfangreiche Fachdiskussion zu Themen wie
Epigenetik und Systembiologie ebenso wie die Darstellungen in aktuellen biolo-
gischen Lehrbiichern, die von der Fokussierung auf singuldre Gene als Dreh-
und Angelpunkt aller molekularbiologischen Prozesse immer weiter abriicken.”
Und auch am offentlichen Bild des Gens zeigen sich in den letzten Jahren, mo-
tiviert unter anderem durch zahlreiche populdrwissenschaftliche Berichte iiber
epigenetische Phinomene, die ersten Verinderungen. Es kann und soll daher in
meinem Text nicht darum gehen, Biologen zu belehren und ihre wissenschaftli-
che Befunde aus biophilosophischer Perspektive richtigzustellen oder gar zu kor-
rigieren. Zumal gerade die Erfolge der (Molekular-)Biologie zeigen, dass man

4 Vgl. dazu etwa Brown (2007), der nicht Gene sondern Genome als Ausgangspunkt fiir

seine Darstellung genetischer Prozesse wihlt.
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auch mit unscharfen Konzepten und Begriffen fruchtbar wissenschaftlich arbei-
ten kann.

Eng damit verbunden ist eine zweite wichtige Einschrinkung. Ich mochte
den biologischen Essentialismus nicht als ein Feindbild aufbauen, das ich an-
schlieBend bekdmpfe und versuche zu vernichten. Denn in mehr oder weniger
grolem MaBe sind wir alle — mich selbst eingeschlossen — biologische Essentia-
listen. Und das aus gutem Grund: Essentialistisches Denken ist ein unverzichtba-
res kognitiv-heuristisches Hilfsmittel fiir die (Vor-)Strukturierung der Welt, in
der wir leben. Aber es ist wichtig, sich unserer essentialistischen Neigungen be-
wusst zu werden und die Grenzen essentialistischen Denkens klar zu benennen.
Sie liegen meines Erachtens vor allem da, wo es durch die damit verbundene
Ontologisierung der Essenzen zu Problemen kommt. Und dies ist, wie ich zeigen
werde, beim genetischen Essentialismus in besonderem Maf3e der Fall.

Die Arbeit am vorliegenden Text wurde im Rahmen des Projektes »Was ist
und was kann ein Gen nicht? Negativbestimmung des ontologischen Status des
Gens als Grundlage einer nicht-essentialistischen Biologie« (SCHM 2638/1-1)
von der Deutschen Forschungsgemeinschaft gefordert.
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Kapitel 1:
Essentialismus in der Biologie.
Begriffliche Grundlagen

1.1 WAS SIND ESSENZEN?

In den letzten Jahren ist in der Philosophie wieder ein gesteigertes Interesse am
Thema Essentialismus zu beobachten, besonders im Bereich der Metaphysik der
Wissenschaften.' Bemerkenswerterweise nimmt die Biologie fiir die »neuen Es-
sentialisten« héufig eine Sonderstellung innerhalb der Wissenschaften ein.’”
Bevor ich néher auf die Kritik an der Vorstellung eines biologischen Essentialis-
mus eingehe, mochte ich das vielschichtige Konzept des Essentialismus als
Grundlage fiir die weitere Diskussion zunichst begrifflich ein Stiick weit ein-
schrinken.

Eine eindeutige Definition von »Essentialismus« beziehungsweise »Essenz«
im modernen Sinn zu geben, ist keine einfache Aufgabe. Nicht nur in der Phi-
losophie, sondern auch in anderen Bereichen, wie etwa der Psychologie und
Linguistik, werden diese Begriffe in einer Vielzahl von Bedeutungsvarianten
verwendet. Da die unterschiedlichen Ebenen hiufig nicht klar getrennt werden,
findet man zudem zahlreiche Mischformen, bei denen die jeweils intendierte Be-
deutung von »Essenz« im Unklaren bleibt. Um diesen Missstand im folgenden
Text moglichst zu vermeiden, greife ich zur niheren Bestimmung des Essentia-
lismuskonzeptes die hilfreiche Einteilung von Susan A. Gelman und Lawrence

1 Vgl. dazu etwa Drewery (2006); Ellis (2001); Ellis (2002); Hagler (1994); Oderberg
(2009).
2 Vgl. dazu die Position von Brian Ellis (2006), der biologische Arten als »generic

cluster kinds« bezeichnet.
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A. Hirschfeld auf, die zwischen zwei Typen von Essenzen — sortalen und kausa-
len — unterscheiden.’

Der Begriff »sortale Essenz« verweist auf die Gesamtheit aller Eigenschaf-
ten, die alle und nur die Mitglieder einer bestimmten Kategorie teilen.* Der Be-
sitz dieser Eigenschaften ist fiir eine Entitiit notwendig und hinreichend fiir ihre
Zugehorigkeit zur entsprechenden Kategorie. Wie Gelman und Hirschfeld an-
merken, handelt es sich hierbei um eine moderne Version der klassischen aristo-
telischen Vorstellung von Essenzen.” Aristoteles unterscheidet zwischen essenti-
ellen (wesentlichen, notwendigen) und akzidentiellen (kontingenten) Eigenschaf-
ten. Die essentiellen Eigenschaften einer Entitit einer bestimmten Kategorie sind
die Eigenschaften, ohne die sie aufhoren wiirde, eine Entitit dieser Kategorie zu
sein. Wihrend sich akzidentielle Eigenschaften eines Objektes im Laufe seiner
Existenz verdndern konnen, fiihrt die Verdnderung oder der Verlust essentieller
Eigenschaften dazu, dass das Objekt als Mitglied einer bestimmten Kategorie
(»kind«) aufhort zu existieren.’ Aus Sicht des traditionellen aristotelischen Es-
sentialismus sind diese Kategorien oder Klassen als solche unveridnderlich und
ahistorisch.’

3 Vgl. Gelman/Hirschfeld (1999). Die Autoren weisen noch auf eine dritte Interpretati-
onsmoglichkeit hin: die ideale Essenz, die sich auf nichtexistente »perfekte« Fille be-
zieht, vgl. dazu auch Keil/Richardson (1999), 271. Im Unterschied zu sortalen und
kausalen Essenzen beschreiben ideale Essenzen jedoch keine Eigenschaften von Ob-
jekten in der wirklichen Welt. Diese Interpretation spielt daher fiir die Diskussion bio-
logischer Essenzen keine (oder nur eine untergeordnete) Rolle.

4 Vgl. Gelman/Hirschfeld (1999), 405. In einem &hnlichen Sinn spricht etwa Sober
(2003), 278 von taxonomischem Essentialismus und Walsh (2006), 429 von typolo-
gischem Essentialismus, »according to which there is a single canonical set of un-
changing properties that defines a particular species and these properties constitute the
essence of its members«.

5 Vgl. Gelman/Hirschfeld (1999), 405.

Vgl. auch Higler (1994), 9.

7 Obwohl der aristotelische Essentialismus iiblicherweise als ein taxonomisches Prinzip
verstanden wird, das von unverinderlichen sortalen Essenzen im ontologischen Sinn
ausgeht, gibt es auch Interpretationen, nach denen Aristoteles die Annahme von Es-
senzen beziehungsweise Naturen in der Biologie eher als explanatorisches Prinzip
verstanden hat, das zur Erkldrung von Konstanz und Ahnlichkeit organismischer
Merkmale herangezogen werden kann. So schreibt etwa Denis Walsh (2006), 425:
»According to Aristotelian essentialism, the nature of an organism is constituted of a

particular goal-directed disposition to produce an organism typical of its kind.« Nach
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Klassen von Dingen, die aufgrund der ihnen eigenen Natur zusammengeho-
ren und die sich von anderen solchen Klassen eindeutig unterscheiden, werden
als »natural kinds« bezeichnet. »Natural kinds« wurden sowohl in der Philoso-
phie als auch in der Biologie und in anderen Naturwissenschaften lange Zeit rein
essentialistisch verstanden: Die Mitglieder eines »natural kind« besitzen eine ge-
meinsame Essenz, sie teilen eine oder mehrere essentielle Eigenschaften. Und
umgekehrt gilt: Die Essenz eines »natural kind« ist die Summe aller essentiellen
Merkmale der Mitglieder dieses »natural kind«. Der Grundgedanke der »natural
kinds« kann philosophiegeschichtlich von Kripke und Putnam iiber Lockes Un-
terscheidung zwischen realen und nominalen Essenzen bis zu Aristoteles zuriick-
verfolgt werden.®

Das Konzept der sortalen Essenz allein sagt jedoch noch nichts dariiber aus,
wie die Einteilung der einzelnen Kategorien zustande kommt. Denn die sortale
Essenz als solche muss nicht notwendigerweise kausal wirksam sein, sondern
liefert allein die definitorischen Kriterien fiir die Klassifizierung von Objekten.
Zwar gibt es auch heute noch Interpretationsstringe, die eng an diese klassische
Bedeutung des Essentialismus ankniipfen. So definiert Yablo Essentialismus in
einem weiten Sinn, das heifit ohne direkten Bezug auf die Kausalitit: »Essential-
ists maintain that an object’s properties are not at all on an equal footing: some
are »essential« to it and the rest only »accidental«. [...] The essential properties of
a thing are the ones it needs to possess to be the thing it is.«<’ Aber eine Gemein-
samkeit der meisten modernen essentialistischen Ansitze ist, dass der Essenz
kausale Wirksamkeit zugeschrieben wird. So nennt Brian Ellis als Hauptthese
des Essentialismus »[...] that the laws of nature are immanent in the things that

Walshs Interpretation ist der aristotelische Essentialismus demnach eine nichttypolo-
gische Form des kausalen Essentialismus (s. unten), der nicht nur mit den Erkenntnis-
sen der modernen Biologie vereinbar ist, sondern dem — vor allem in der Evolutions-
und Entwicklungsbiologie — sogar eine wichtige explanatorische Rolle zukommt. Da
die Frage nach der korrekten Interpretation aristotelischer Essenzen in der Aristoteles-
Forschung offenbar nicht abschlieBend geklért ist, soll meine Argumentation gegen
den Nutzen des sortalen Essentialismus in der Biologie nicht als eine Kritik am aristo-
telischen Essentialismus als solchem verstanden werden. Sie richtet sich vielmehr ge-
gen die unterschiedlichen Formen des sortalen Essentialismus, von denen eine (der
ontologische sortale Essentialismus) iiblicherweise mit dem Namen Aristoteles ver-
bunden wird.

8  Fiir einen historischen Uberblick iiber »natural kind«-Konzepte vgl. Ayers (1981);
Dupré (2001); Hacking (1991).

9  Yablo (1998), 417. Vgl. auch den Ansatz von Oderberg (2009).
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exist in nature, rather than imposed on them from without. [...] things behave as
they do [...] because of the intrinsic causal powers, capacities and propensities
of their basic constituents and how they are arranged.«'* Wird der Begriff »Es-
senz« im Sinne einer kausalen Essenz interpretiert, so sind die essentiellen Ei-
genschaften kausal dafiir verantwortlich, dass eine Entitiit diese Entitit ist: »The
causal essence is the substance, power, quality, process, relationship, or entity
that causes other category-typical properties to emerge and be sustained and con-
fers identity. [...] The causal essence is used to explain why things are the way
they are.«'" Auch in der Biologie kann die Essenz eines Organismus in diesem
Sinn als »hidden, identity-determining aspect of an organism that remains un-
changed over growth, morphological transformations, and reproduction«12
verstanden werden.

Aus heutiger Sicht wird die kausale Essenz eines Gegenstandes hiufig als
seine molekulare Struktur oder Atomstruktur interpretiert.”” Wiirde man etwa die
Atommasse eines Goldatoms verindern, indem man ein Proton aus seinem Kern
entfernte, dann erhielte man dadurch kein »leichteres Gold«, sondern ein Mit-
glied eines anderen »natural kind« (in diesem Fall Platin) und damit eine Entitéit
mit einer anderen kausalen Essenz. Kausale Essenzen werden also, wie sortale
Essenzen, hiaufig zur Kategorisierung, das heiflit zur Einteilung von Objekten in
Klassen oder Kategorien genutzt. Der entscheidende Unterschied ist aber:
»Whereas the sortal essence could apply to any entity [...], the causal essence
applies only to entities for which inherent, hidden properties determine observ-
able qualities.«'* Die Verbindung der Annahme kausaler Essenzen mit dem Ziel
einer Einteilung von Gegenstinden in unterschiedliche »natural kinds« fiihrt zu

10 Ellis (2002), 1.

11 Gelman/Hirschfeld (1999), 406 [Hervorhebung im Original]. Soweit nicht anders
vermerkt, wurden Hervorhebungen in allen folgenden Zitaten aus dem Original iiber-
nommen.

12 Gelman/Hirschfeld (1999), 404. Diese weit verbreitete Interpretation findet man zum
Beispiel im Zusammenhang mit Studien zur »folkbiology«. Atran (1999), 316 de-
finiert »folkbiology« als »cognitive study of how people classify and reason about the
world«. Ich verstehe unter »folkbiology« im Folgenden nicht nur einen bestimmten
Bereich der kognitiven Forschung, sondern auch dessen Untersuchungsgegenstand,
das heifit die Klassifizierung der belebten Welt durch Nicht-Biologen.

13 Vgl. etwa Putnam (1975), 140f. Bei biologischen Objekten, zum Beispiel Zitronen,
setzt Putnam die Essenz mit der Chromosomenstruktur gleich.

14 Gelman/Hirschfeld (1999), 406.
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einer Form des Essentialismus, die zuweilen als »kind essentialism« bezeichnet
wird. Ereshefsky fasst dessen wesentliche Aussagen wie folgt zusammen:

»Kind essentialism has a number of tenets. One tenet is that all and only the members of a
kind have a common essence. A second tenet is that the essence of a kind is responsible
for the traits typically associated with the members of that kind. For example, gold’s
atomic structure is responsible for gold’s disposition to melt at certain temperatures.
Third, knowing a kind’s essence helps us explain and predict those properties typically as-

sociated with a kind.«'

Insgesamt konnen damit die folgenden Eigenschaften als charakteristisch fiir das
moderne Verstindnis kausaler Essenzen angesehen werden: '®

1. Verborgenheit: Die Essenz einer Entitét ist eine unsichtbare oder verborgene
inhdrente Substanz, Qualitdt oder Kraft.

2. Kategorisierung: Die Essenz einer Entitét entscheidet iiber deren Zugehorig-
keit zu einer bestimmten Kategorie (»natural kind«), das heiit zu einer
Gruppe von Entitidten, deren Mitglieder eine gemeinsame Essenz besitzen.

3. Kausalitdt: Die Essenz einer Entitit verursacht die Eigenschaften und Fihig-
keiten der Entitiit kausal.

4. Identitdit: Die Essenz einer Entitdat kann nicht entfernt oder verindert werden,
ohne die Identitit der Entitit grundlegend zu verindern.

5. Vorhersagbarkeit: Die Kenntnis der Essenz einer Entitét erlaubt uns verléss-
liche Vorhersagen iiber ihren Charakter und ihre wesentlichen Eigenschaften
und Fihigkeiten.

6. Ubertragbarkeit: Brginzend kann man noch hinzufiigen, dass die Essenz
einer Entitdt hédufig iibertragbar ist, zum Beispiel durch den Prozess der
Vererbung.

Diese sechs Aspekte kausaler Essenzen dienen im weiteren Verlauf der Unter-
suchung als Grundlage fiir die Auseinandersetzung mit dem Essentialismus, wie
er uns im Kontext der Biologie begegnet. Im Sinne einer Arbeitsdefinition kann

15 Ereshefsky (2006), 2. Vgl. dazu auch Reydon (2009), 412: »Traditionally, natural
kinds are linked to essences and laws of nature. Every natural kind is supposed to
have a kind essence that causally explains the observable similarities between the
kind’s members and the instantiation of which constitutes a necessary and sufficient
condition for kind membership.«

16 Vgl. dazu die Analyse von Gelman/Hirschfeld (1999), 427.
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eine kausale Essenz verstanden werden als eine inhdrente Substanz, Qualitit
oder Kraft, die die Identitét einer Entitdt und ihre Zugehorigkeit zu einer natiir-
lichen Kategorie kausal bestimmt, die Vorhersagen iiber die wesentlichen Eigen-
schaften der Entitdt ermdglicht und die auf andere Entitédten iibertragbar sein
kann.

Gelman und Hirschfeld fithren neben den beiden Typen von Essenzen (sortal
und kausal) auch eine Unterscheidung verschiedener Typen von Essentialismus
ein, die fiir die folgende Untersuchung ebenfalls von Bedeutung ist."” Auf die
Frage, was der Ort einer Essenz ist, kann eine essentialistische Theorie zum
einen antworten: Essenzen sind ein realer Bestandteil der Welt. Ich werde diesen
Ansatz als ontologischen Essentialismus bezeichnen.'® Es ist allerdings auch
moglich, eine Essenz als eine Form von Représentation anzusehen (reprisenta-
tionaler Essentialismus), die entweder im Gehirn (konzeptueller oder psycholo-
gischer Essentialismus), in der Sprache (nominaler Essentialismus) oder in kul-
turellen Praktiken (kultureller Essentialismus) lokalisiert ist.”’

17 Vgl. zum Folgenden Gelman/Hirschfeld (1999), 406.

18 Gelman/Hirschfeld (1999) sprechen von »metaphysical essentialism.

19 Eine dhnliche Unterscheidung wie die zwischen ontologischem und représentational-
nominalem Essentialismus findet sich auch bei John Locke (1997), Buch III, Kapitel
6. Die reale Essenz eines Dings ist fiir Locke seine interne (und unsichtbare bezie-
hungsweise unbekannte) Konstitution, die der Grund fiir seine sichtbaren Eigenschaf-
ten ist. Wihrend diese realen (beziehungsweise ontologisch-kausalen) Essenzen fiir
ihn Bestandteil der Welt sind, sind nominale Essenzen sprachliche Konstrukte, Heu-
ristiken, die entstehen, wenn Menschen Gegenstinde aufgrund gemeinsamer Eigen-
schaften in dasselbe »natural kind« einordnen. Locke kritisiert mit der Unterscheidung
zwischen realen und nominalen Essenzen vor allem die aristotelische Vorstellung,
dass ein Individuum eine Essenz besitzen kann, die unabhéngig von unserer Eintei-
lung des Individuums als Mitglied eines »natural kind« besteht. Aus Lockes Sicht gibt
es weder eine eindeutige beziehungsweise einzige und richtige Klassifizierung der
Natur, die wir »entdecken« konnen, noch feststehende Grenzen zwischen Spezies,
sondern zahlreiche Grenzfille und viele verschiedene Moglichkeiten, die Welt einzu-
teilen: »[...] the ideas that we use to make up our nominal essences come to us from
experience. Locke claims that the mind is active in making our ideas of sorts and that
there are so many properties to choose among that it is possible for different people to
make quite different ideas of the essence of a certain substance.« (Uzgalis [2012])
Wie Ruse (1992), 346 ausfiihrt, sind »natural kinds« fiir Locke also nicht wie fiir Aris-
toteles ontologische Entitéiten, sondern epistemische Konzepte und als solche allen-

falls im nominalen Sinn essentialistisch — »natural kinds« werden nicht gefunden,
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Kombiniert man diese Unterscheidungen mit der Frage nach der Natur der
Essenzen (sortal oder kausal), so erhdlt man 8 mogliche Formen des Essentialis-
mus. Ich werde mich im Folgenden vor allem mit vier dieser Kombinationsmog-
lichkeiten auseinander setzen: dem ontologisch-sortalen, dem nominal-sortalen,
dem ontologisch-kausalen und dem nominal-kausalen Essentialismus. Besonders
die eindeutige Unterscheidung zwischen nominalem und ontologischem Essen-
tialismus ist im Hinblick auf die 6ffentliche Wahrnehmung der Biologie von Be-
deutung. Denn aufgrund einer unzureichenden Trennung der beiden Bedeutungs-
ebenen kann es sehr leicht zu Missverstindnissen und falschen Vorstellungen
iiber die Natur biologischer Phanomene kommen, insbesondere zu einer Uber-
schitzung der vermeintlich essentiellen Rolle genetischer Faktoren fiir die Ent-
wicklung eines Organismus.”® Bevor ich niher auf diese Probleme eingehe, sol-
len zunichst einige Besonderheiten des biologischen Essentialismus diskutiert
werden.

1.2 BIOLOGISCHER UND GENETISCHER ESSENTIALISMUS

Unsere Wahrnehmung der belebten Welt ist eng, wenn nicht gar untrennbar mit
essentialistischen Vorstellungen verbunden, die sich auf unterschiedlichen Ebe-
nen der Betrachtung biologischer Phinomene finden. Erstens kann man auf der
Ebene der biologischen Art fragen: Was macht eine Spezies zu dieser Spezies?
Welche Eigenschaften sind charakteristisch fiir diese Spezies als Kategorie? Aus
Sicht des biologischen Essentialismus ist die Antwort, dass die Mitglieder einer
Art aufgrund der ihnen eigenen Natur zusammengehoren, eine gemeinsame Es-
senz besitzen und dadurch eindeutig von Mitgliedern anderer Arten unterscheid-
bar sind.”' Biologische Arten gelten sowohl in der philosophischen Tradition als
auch im Alltagsverstindnis geradezu als Musterbeispiele fiir essentialistische
Kategorien: Ein Tiger ist kein Lowe und eine Schnecke keine Schliisselblume.

sondern gemacht. Wie Susan Gelman (2005) betont, sagt aber die Beobachtung, dass
viele Menschen in ihrer Einteilung der Lebewesen zu einem psychologischen oder
nominal-kausalen Essentialismus neigen, nichts iiber die tatsdchliche (essentialistische
oder nichtessentialistische) Struktur der Welt.

20 Eine weitere Quelle fiir Missverstindnisse ist, dass sich die Kritik an essentialisti-
schen Vorstellungen in der Biologie héufig implizit gegen sortale beziehungsweise
typologische Essenzen richtet, ohne dass damit der kausale Essentialismus automa-
tisch in gleicher Weise getroffen wiirde. Vgl. dazu die Kritik von Walsh (2006).

21 Vgl. dazu etwa Daly (1998); Ereshefsky (2009).
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Und die Bestimmung artspezifischer Merkmale erlaubt — entsprechendes biolo-
gisches Wissen vorausgesetzt — in den meisten Fillen die Zuordnung eines be-
stimmten Individuums zu einer Spezies als »natural kind«.

Zweitens ist spitestens dann, wenn neben der sortalen die kausale Interpreta-
tion der Essenz — und damit die Frage nach den alle Mitglieder einer Spezies
verbindenden Kausalfaktoren — in den Vordergrund tritt, der Blick auf die Ebene
des Individuums erforderlich. Aus bioessentialistischer Sicht kann man sagen,
dass seine essentiellen Eigenschaften jedem Individuum eine eigene Identitit
verleihen, die es trotz zum Teil drastischer Umbau- und Veridnderungsprozesse
im Laufe seines gesamten Lebens beibehilt — Raupe und Schmetterling sind das-
selbe Individuum. Diese individuelle Konstanz ist ein besonders auffilliges und
zugleich erstaunliches Merkmal lebender Organismen, dem der biologische Es-
sentialismus Rechnung trégt.

Die Motivation, von einem festen Wesenskern, einer Essenz auszugehen, die
ein Lebewesen durch alle Verdnderungen hindurch zu genau diesem Lebewesen
— als Individuum und als Angehdriger einer bestimmten Spezies — macht, ist im
Hinblick auf belebte Entitdten offenbar besonders hoch. Umso mehr erstaunt es,
dass der eingangs erwihnte Trend zu einem neuen Essentialismus in den Wis-
senschaften die Biologie hiufig explizit ausklammert. Dabei wird gerade der so
genannte Speziesessentialismus, fiir den biologische Arten Standardbeispiele fiir
biologische »natural kinds« sind, heute sowohl von biologischer als auch von
philosophischer Seite heftig kritisiert.” Die Frage ist: Kann etwa die biologische
Art Panthera tigris tatsdchlich im gleichen Sinn ein »natural kind« sein, wie die
physikalische Art »Goldatom«? Problematisch ist diese Annahme vor allem,
weil die Zuschreibung von essentialistischen »natural kinds« auf der Speziesebe-
ne” wissenschaftlich nicht haltbar ist. Denn aus evolutionsbiologischer Sicht ist
es nicht sinnvoll, nach der Essenz einer Spezies zu fragen — es ist ja gerade ein
Kennzeichen biologischer Arten, dass sich diese im Laufe ihrer Phylogenese
verdndern. Auf diesen entscheidenden und in der Biologie unumstrittenen Ein-
wand haben sowohl Biologen als auch Biophilosophen immer wieder hinge-
wiesen.”* Martin Mahner fasst die drei wichtigsten Argumente gegen den Spe-
ziesessentialismus wie folgt zusammen:

22 Fiir einen Uberblick iiber das Problem der »natural kinds« in der Biologie vgl. Ere-
shefsky (2009).

23 Das heif3it dort, wo die »folkbiology« die eindeutigsten Beispiele fiir »natural kinds«
auszumachen glaubt, vgl. dazu etwa Keil/Richardson (1999).

24 Eine frithe Kritik am Speziesessentialismus liefert Hull (1978). Vgl. zur aktuellen bio-
philosophischen Diskussion um den Speziesbegriff die Beitrdge in Wilson (1999b).
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»Der Haupteinwand richtet sich [...] gegen die Bedingung, dass natiirliche Sorten durch
einen Satz notwendiger und hinreichender Eigenschaften definiert sein miissen, die die be-
treffenden Dinge zu dem machen, was sie sind, d.h., die ihr Wesen, ihre Essenz, dar-
stellen. Zum einen wiirde die ungeheure Variation morphologischer wie genetischer Ei-
genschaften den Gedanken, die Organismen einer Art besdflen eine gemeinsame Menge
essenzieller Eigenschaften, ad absurdum fithren. Zum anderen sei die oft dennoch fest-
stellbare morphologische Distinktheit heutiger Taxa eine nur scheinbare, die sich dadurch
erklire, dass die ganzen evolutioniren Zwischen- und Ubergangsformen nicht mehr
vorhanden sind. [...] Und schlieBlich konnten sich jederzeit und iiberall durch
verschiedenste Evolutionsfaktoren beliebige Eigenschaften dndern, sodass jede Idee von

einem Wesen von Arten unhaltbar sei [.. .].«25

Betrachtet man ausschlieBlich die Artebene so spricht alles dafiir, den tradi-
tionellen Essentialismus aufzugeben, der von intrinsischen, unveridnderlichen
und ahistorischen Essenzen ausgeht.26 Dies gilt insbesondere, wenn man die
Frage nach der biologischen Essenz allein als Frage danach versteht, was eine
bestimmte Spezies als Kategorie auszeichnet, das heifit was ihre sortale Essenz
ausmacht. Denn es gibt keine Essenzen im Sinne notwendiger und hinreichender
Eigenschaften, die eine Spezies als ein »natural kind« auszeichnen und eindeutig
und unveridnderlich von anderen Spezies unterscheiden. Und dies gilt nicht nur
fiir ontologisch-sortale Essenzen, sondern ebenso fiir nominal-sortale — auch
wenn die Schlagkraft des Evolutions-Argumentes in diesem Fall deutlich gerin-
ger ist und wir nominal-sortale Essenzen in einem schwachen Sinn (das heift
unter Einbeziehung der zahlreichen Grenzfille) im Alltag durchaus weiterhin fiir
eine Einteilung der belebten Natur nutzen konnen. Aber wir kdnnen sortale Spe-
ziesessenzen weder in der Natur »entdecken«, noch ist der Riickgriff auf strikte
notwendige und hinreichende Kriterien, die keine Ausnahme dulden und unver-
dnderlich sind, eine aus psychologischer oder linguistischer Sicht plausible Me-
thode der Kategorisierung. Denn wie Gelman und Hirschfeld betonen, ist es »ex-
tremely unlikely that people represent features that can identify all and only
members of a category [...], regardless of how confident they are that such fea-
tures exist [...]«”". Eine rein sortale Ordnung stieBe angesichts der Vielfiltigkeit
der belebten Welt sehr schnell an ihre Grenzen, wenn die Zugehorigkeit zu einer

25 Mahner (2005), 243.

26 Vgl. dazu etwa Boyd (1999), 146.

27 Gelman/Hirschfeld (1999), 407. Wie die Auseinandersetzung mit dem genetischen
Essentialismus zeigen wird, kann dies als ein genereller psychologischer Einwand ge-

gen den strikten sortal-nominalen Essentialismus in der Biologie angesehen werden.
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Kategorie nicht von zugrunde liegenden kausalen Faktoren, sondern allein von
duBerlich sichtbaren Merkmalen abhéngig gemacht wird.

Aber wie entwicklungspsychologische Untersuchungen gezeigt haben ist
nicht die Orientierung an sortalen, sondern an kausalen Essenzen der Weg, den
die meisten Menschen zur Kategorisierung belebter Objekte wihlen.”® Dafiir
spricht unter anderem, dass uns die von Biologen und Nichtbiologen gleicherma-
Ben vorgenommene Kategorisierung lebender Entititen (auch wenn sie sich im
Einzelfall deutlich unterscheiden mag) nicht als willkiirlich erscheint, sondern
als unmittelbar durch die Struktur der Wirklichkeit vorgegeben. Zudem besteht
offenbar ein starkes Bediirfnis zur eindeutigen Klassifizierung lebender Entititen
in Spezieskategorien.” Nicht nur im Hinblick auf das Alltagsverstindnis biolo-
gischer Phdnomene, sondern auch in biophilosophischen Texten, ist daher hdufig
ein (zum Teil sicher unbewusstes) Zogern zu beobachten, die vertrauten essen-
tialistischen Vorstellungen, die scheinbar so fest mit der Biologie verbunden
sind, vollstindig loszulassen.” Fiir Susan Gelman geht der darin zum Ausdruck
kommende psychologisch-kausale Essentialismus nicht auf einen historischen
Unfall zuriick, durch den sich iiberholte essentialistische Vorstellungen im kol-
lektiven Gedichtnis festgesetzt haben. Es handelt sich vielmehr um eine hart-
nickige und universelle kognitive Voreingenommenheit (»cognitive bias«) des
Menschen, die dieser nicht nach Belieben ein- und ausschalten kann: »[...] es-
sentialism is a universal habit of the mind.«’' Fiir die menschliche Neigung zum
bioessentialistischen Denken gibt es gute Griinde:

»The most compelling reason to essentialize living kinds lies in the regular changes in
outward appearance and behavior that an individual creature undergoes during growth.
[...] A further motivation for essentializing living things is the variation encountered
within any given living category. [...] learning about living things [...] is much easier

. . 1. . 32
given an essentialist assumption.«

Wie kann man dem Bediirfnis nach Ordnung der belebten Welt Rechnung tra-
gen, ohne auf das klassische essentialistische Konzept invarianter Arten zuriick-
zugreifen? Zum einen konnte man gegen die Kritiker des biologischen Essentia-
lismus einwenden, dass mit ihrer insgesamt iiberzeugenden Widerlegung des

28 Vgl. dazu Gelman (2005), 10.

29 Vgl. zur Hartnickigkeit des psychologischen Essentialismus Gelman (2005).
30 Vgl. zum Beispiel Keil/Richardson (1999).

31 Gelman (2005), 15.

32 Gelman/Hirschfeld (1999), 434f.
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sortalen Speziesessentialismus nicht zwangsldufig auch der kausale Spezies-
essentialismus als widerlegt angesehen werden muss. Durch die hdufig unscharfe
Trennung der beiden Bedeutungsebenen gerit diese wichtige Einschrinkung
leicht in Vergessenheit.”

Im Fokus der folgenden Untersuchung steht jedoch ein anderer, iiberaus po-
puldrer Losungsweg fiir die Probleme des Speziesessentialismus, der eng mit der
genetischen Erkldrung des Wesens eines Organismus auf der Ebene des Indivi-
duums verbunden ist: der genetische Essentialismus.”* Fiihrt man das charakte-
ristische So-Sein eines Individuums auf eine biologische Essenz zuriick, so muss
es etwas in diesem Lebewesen geben, eine spezielle Struktur oder Entitit, die zur
Herausbildung der essentiellen Eigenschaften fiihrt und es zu diesem Lebewesen
macht. Und da viele Beispiele fiir »natural kinds« in nichtbiologischen Wissen-
schaften sich auf niedrigkomplexen Ebenen bewegen (zum Beispiel Atome oder
chemische Molekiile), liegt es nahe, den Blick von der Artebene auf die moleku-
lare Ebene zu verlagern. Ein auf den ersten Blick sehr plausibler Kandidat fiir
eine auf dieser Ebene anzusiedelnde Essenz ist das Genom: die Gesamtheit aller
Gene, das heiit die »vollstindige genetische Ausstattung eines lebenden Orga-
nismus«”’. Der Besitz eines spezifischen Gensatzes ist nach genessentialistischer
Lesart die Ursache dafiir, dass sich ein Individuum einerseits durch charakteristi-
sche essentielle Eigenschaften von anderen unterscheidet und diese andererseits
mit den anderen Mitgliedern seiner Art gemeinsam hat.

Der Ausdruck »genetischer Essentialismus« kann auf unterschiedliche Weise
interpretiert werden. Zum einen kann er sich darauf beziehen, dass Gene (oder
allgemeiner: das genetische Material) das charakteristische Wesen eines Indivi-

33 Vgl. zur Bedeutung der Trennung zwischen typologischen und nichttypologischen Es-
senzen fiir die Kritik am Essentialismus etwa Walsh (2006). Wie Keil und Richardson
anmerken, wiren kausal essentialistisches und evolutionidres Denken zudem durchaus
vereinbar, wenn man von einem Prozesscharakter der Essenz ausgeht. Vgl. dazu etwa
Keil/Richardson (1999), 272: »A causal essence [...] is not on its own incompatible
with a probability notion. [...] The fixedness of essence would seem to arise from a
cognitive bias toward not appreciating a process such as causal homeostasis, either
because processes in general are not preferred or because any probabilistic compo-
nents to such processes are not allowed.« Ich mochte diesen interessanten Gedanken
hier zundchst nicht weiter verfolgen, werde aber an spiterer Stelle darauf zuriick-
kommen.

34 Vgl. zum Konzept des genetischen Essentialismus Nelkin/Lindee (2004).

35 Brown (2007), 727. Zu alternativen Interpretationen des Begriffs »Genom« vgl. Mah-
ner/Kary (1997).
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duums bestimmen und daher seine Essenz sind.”® In diesem Sinne werde ich den
Begriff im Folgenden soweit nicht anders vermerkt verwenden. Werden explizit
einzelne Gene als Essenzen angesehen, spreche ich von Genessentialismus,
wenn das genetische Material als solches essentialistisch gedeutet wird von Ge-
nomessentialismus.

Zum anderen kann »genetischer Essentialismus« aber auch bedeuten, dass
ein Gen oder ein bestimmter » Typ« eines Gens (zum Beispiel das Gen Antenna-
pedia) eine Essenz hat, beziehungsweise ein essentialistisches »natural kind«
bildet, dass also alle individuellen Vorkommnisse des Antennapedia-Gens bei
den verschiedenen Drosophila-Individuen in eine gemeinsame Kategorie fal-
len.”” In #hnlicher Weise kann man fragen, ob das Konzept des Gens als solches
essentialistisch verstanden werden kann, das heifit ob Gene eine gemeinsame Es-
senz haben und die Kategorie »Gen« (wie zum Beispiel die Kategorie »Elek-
tron« oder »Goldatomc) ein »natural kind« im klassischen Sinn ist.

Ich werde mich im Folgenden auf die Frage der Gene als Essenzen konzen-
trieren und das Problem einer moglichen Essenz der Gene (beziehungsweise des
Genkonzeptes) weitgehend ausklammern. Allerdings ist die Auseinandersetzung
mit den Problemen des molekularen Genbegriffs, wie wir in Kapitel 4 sehen
werden, auch im Hinblick auf die Ablehnung der Vorstellung von den Genen als
Essenz des Organismus von entscheidender Bedeutung, da sie auf die inhérente
Kontextabhidngigkeit molekularbiologischer Prozesse verweist.

36 Vgl. dazu auch Hauskeller (2007), 105. Mit der so verstandenen Vorstellung des gene-
tischen Essentialismus ist nicht der krude genetische Determinismus gemeint, auch
wenn beide Positionen hiufig gemeinsam vertreten werden. Kennzeichnend fiir den
genetischen Determinismus ist die Annahme, dass das Vorhandensein eines Gens
»fiir« ein Merkmal kausal unmittelbar zur Ausbildung dieses Merkmals fiihrt. Im Ge-
gensatz dazu ist die hier beschriebene Form des genetischen Essentialismus nicht in
erster Linie eine kausale These, sondern eine ontologische. Zwar impliziert der geneti-
sche Essentialismus, wenn man ihn kausal interpretiert, einen genetischen Determi-
nismus im Hinblick auf die kausale Verursachung essentieller Eigenschaften. Er er-
schopft sich aber nicht in dieser These, sondern beinhaltet weitere Aussagen iiber die
ontologische Beschaffenheit der jeweiligen Essenz (s. oben). Der genetische Essentia-
lismus ist damit das umfassenderes Konzept.

37 Die Tatsache, dass diese beiden Lesarten des Essentialismuskonzeptes auf genetischer
Ebene in der Auseinandersetzung um den genetischen Essentialismus nicht immer
eindeutig getrennt werden kann leicht zu Missverstandnissen fithren, vgl. dazu etwa
Reydon (2009). Devitt (2008) weist auf ein dhnliches Problem im Hinblick auf den

Speziesessentialismus hin.
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Als begriffliche und konzeptuelle Grundlage der weiteren Analyse des gene-
tischen Essentialismus mochte ich zunichst einen kurzen Uberblick iiber die Ge-
schichte des Genbegriffs geben, der heute zunehmend zu einem pluralistischen
Konzept geworden ist.

1.3 WASIST EIN GEN IM
POSTGENOMISCHEN ZEITALTER?

Was ist ein Gen? Diese Frage ist weit schwieriger zu beantworten, als die Allge-
genwirtigkeit des Genkonzeptes im wissenschaftlichen und gesellschaftlichen
Diskurs vermuten ldsst. Der Begriff »Gen« wurde zu Beginn des 20. Jahrhun-
derts von Wilhelm Johannsen eingefiihrt.*® Johannsen bezeichnete damit die hy-
pothetischen partikuldren Einheiten der Vererbung, ohne bereits eine Aussage
iiber die materielle Beschaffenheit dieser genetischen »Atome« treffen zu wol-
len. Das klassische Genkonzept Johannsens wurde in den folgenden Jahrzehnten
zundchst vor allem im Sinne eines funktionalen, instrumentellen Konzeptes ein-
gesetzt. Anhand von bekannten Vererbungsmustern (etwa den mendelschen Re-
geln) konnten Aussagen iiber die wahrscheinlichen Merkmale nachfolgender Ge-
nerationen von Organismen getroffen werden. Von Interesse waren vor allem die
Veridnderungen der sichtbaren Merkmale (also des Phinotyps) und nicht so sehr
die materielle Natur der Veridnderung der Erbeinheiten.

Die strukturelle Komponente des Gens konnte erst durch die Verbesserung
der experimentellen Moglichkeiten und durch die Identifizierung der DNA als
»Erbsubstanz« langsam in den Vordergrund riicken. Im Rahmen des klassisch-
molekularen Genkonzeptes, das seit den 1940er Jahren das klassische Genkon-
zept abloste und die Genetik in weiten Bereichen bis zum Ende des 20. Jahrhun-
derts dominierte, wird die DNA als materielle Grundlage der Vererbung angese-
hen. Das klassisch-molekulare Gen ist definiert als ein eindeutig lokalisierbarer
DNA-Abschnitt, der durch seine Sequenz fiir ein spezifisches funktionales Pro-
dukt, in den meisten Fillen ein Polypeptid, codiert.” Obwohl die Verteidigung

38 Zur historischen Entwicklung des Genkonzeptes vgl. zum Beispiel Carlson (1966);
Falk (2000); Portin (1993); Portin (2002).

39 Ich verstehe das klassisch-molekulare Genkonzept im Folgenden als die bisher ein-
flussreichste Variante eines molekularen Genkonzeptes. Der Oberbegriff »molekulares
Gen« umfasst neben der klassisch-molekularen Interpretation alle Genkonzepte, bei
denen (anders als in Johannsens klassischem Konzept) die DNA als materielle, bezie-

hungsweise strukturelle Grundlage des Gens ein wesentlicher Bestandteil des Genbe-
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des klassisch-molekularen Genkonzeptes seit den 1970er Jahren immer proble-
matischer wurde, konnte es sich bis zum Ende des 20. Jahrhunderts weitgehend
gegen kritische Stimmen behaupten. Eine deutliche Erschiitterung des klassisch-
molekularen Konzeptes setzte erst in den 1990er Jahren ein und ist heute nicht
mehr zu tibersehen. Wie Staffan Miiller-Wille und Hans-Jorg Rheinberger aus-
fiihren, befinden sich die Lebenswissenschaften im Zeitalter der Postgenomik,
»seit es Anfang der neunziger Jahre des 20. Jahrhunderts gelang, iiber einzelne
Chromosomenabschnitte hinaus ganze Chromosomensitze vollstindig zu se-
quenzieren<<40. Seit dem Beginn der ersten groflen Genomprojekte (wie dem
»Human Genome Project«, das von 1990 bis 2003 durchgefiihrt wurde) haben
sich die technischen Mdoglichkeiten entscheidend weiterentwickelt. Sowohl die
Erlangung als auch die Analyse von Daten, selbst zu komplexen Fillen der Ge-
nomexpression, sind heute deutlich erleichtert.*' Dies wirkt sich nicht nur quanti-
tativ auf die Menge der in kurzer Zeit zu erhebenden Daten aus, es ermoglicht
auch eine Verschiebung beziehungsweise Erweiterung der wissenschaftlichen
Zielsetzung hin zu Fragen der Genregulation. Statt der Zusammensetzung steht
nun die Funktionsweise des Genoms im Mittelpunkt des Interesses. Das Haupt-
ziel postgenomischer Forschungsvorhaben ist nicht die Kartierung der struk-
turellen Einzelgene, die im Rahmen der Proteinsynthese transkribiert werden,
sondern die Erfassung aller funktionalen Bereiche des Genoms und des Tran-
skriptoms, das heillt der Gesamtheit aller RNA-Molekiile in einer Zelle. Dazu
gehoren auch so genannte ncRNAs, also RNA-Transkripte, die nicht fiir ein Pro-
tein codieren, aber eine Rolle in regulatorischen Prozessen spielen konnen.

Ein Beispiel fiir diesen neuen Ansatz ist das 2003 gestartete ENCODE-
Projekt, ein Folgeprojekt des »Human Genome Project«, das eine vollstindige
Identifizierung und Charakterisierung der funktionalen Elemente von Genom
und Transkriptom anstrebt. Bereits die ersten, von der ENCODE-Forschungs-
gruppe 2007 veroffentlichten Ergebnisse machen deutlich, dass, erstens, nahezu
die gesamte DNA (nicht nur die bisher als »Gen« bezeichneten Bereiche) tran-

griffs ist. Wie ich in Kapitel 4 zeigen werde, steht das molekulare Gen auch im Mittel-
punkt der meisten modernen Genkonzepte, die sich ausdriicklich vom klassisch-
molekularen Gen abgrenzen.

40 Miiller-Wille/Rheinberger (2009), 9.

41 Da die Zuordnung einzelner an der Expression beteiligter DNA-Abschnitte zu einem
bestimmten Gen umstritten sein kann und die Analyse einzelner Gene im Zeitalter der
Postgenomik zunehmend durch eine Betrachtung der Prozesse im gesamten Genom
ersetzt wird, orientiere ich mich im Folgenden am Sprachgebrauch von Brown (2007)

und spreche statt von Genexpression von Genomexpression.
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skribiert wird, und dass, zweitens, das Ausmall an ncRNAs mit spezifischer
Funktion deutlich hoher ist, als bisher angenommen wurde. »[...] ENCODE
highlighted the number and complexity of the RNA transcripts that the genome
produces. [...] The discrepancy between our previous protein-centric view of the
gene and one that is revealed by the extensive transcriptional activity of the ge-
nome prompts us to reconsider now what a gene is.«**

Ein Wandel in der Interpretation des Genbegriffs durch die Entwicklung
eines modernen Genkonzeptes erscheint den meisten Biologen und Biophiloso-
phen im Hinblick auf die aktuellen postgenomischen Forschungsergebnisse als
unabdingbar.” Unstrittig ist, dass das klassisch-molekulare Genkonzept, das
noch dem HGP zugrunde lag, grundlegend modifiziert und dem neuen Erkennt-
nisstand angepasst werden muss. Wie ich in Kapitel 4 zeigen werde, gibt es eine
Vielzahl von Vorschldgen fiir ein offeneres, modernes Genkonzept. Allerdings
lassen sich diese nicht, wie das klassisch-molekulare Genkonzept, in einer ein-
zigen umfassenden Gendefinition zusammenfiihren.

Angesichts der aktuellen Forschungsergebnisse und des dadurch hervor-
gerufenen Pluralismus an Genkonzepten konnte man geneigt sein, an der Exis-
tenz des Gens generell zu zweifeln. Verweist der Begriff »Gen« — dhnlich wie
die Begriffe »Sonnenblume«, »Planet« oder »Bohrmaschine« — tatséchlich auf
eine real existierende Entitit, wie das klassisch-molekulare Genkonzept glauben
macht? Oder fiihrt vielmehr bereits die Frage »Was ist ein Gen?« in die Irre, da
sie nicht eindeutig zu beantworten ist? Vielleicht konnen wir ebenso wenig eine
klare Definition des Genbegriffs geben, wie wir etwa sagen konnen, was Litera-
tur ist, weil »das Gen« in einem ontologischen Sinn, als eine von menschlichen
Konzepten unabhingige Entitét wie die Sonnenblume, gar nicht existiert?™* Ohne

42 Gerstein et al. (2007), 669. Nach Costa (2010) werden bis zu 90 Prozent der eukaryo-
tischen genomischen DNA transkribiert. Ein hoher Prozentsatz davon sind ncRNAs,
deren vielfiltige Funktionen erst in den letzten Jahren allméhlich deutlich werden.
Costa vermutet daher: »The ncRNA revolution has just began [...].« Costas Prognose
einer nahezu das gesamte Genom umfassenden Transkription wird durch die abschlie-
Benden Berichte des ENCODE-Projektes aus dem Jahr 2012 gestiitzt, vgl. dazu etwa
Maher (2012).

43 Vgl. dazu den Uberblick in Griffiths/Stotz (2007).

44 Mit dem Begriff »ontologisch« bezeichne ich im Folgenden die Ebene der tatséichli-
chen Realitdt oder der Natur der Dinge (»Was ist ein Gen?«), im Gegensatz zur er-
kenntnisbezogenen methodologisch-epistemischen Ebene der wissenschaftlichen Un-
tersuchung dieser Dinge (»Was konnen wir iiber Gene wissen, wie konnen wir Wissen

iiber Gene erwerben und wie gehen wir mit diesem Wissen um?«).
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einen eindeutigen ontologischen Bezugspunkt und damit einen aufBersprach-
lichen Referenten wire das Genkonzept in einem weit hoheren Mafle abhéngig
von kulturellen und sozialen Faktoren, einschlieBlich des jeweiligen Forschungs-
kontextes und seiner investigativen Zielsetzung, als es die Definition des klas-
sisch-molekularen Gens vermuten ldsst. »Das Gen« wiirde abgeldst von einer
Vielzahl unterschiedlichster Genkonzepte, die alle eine andere Antwort auf die
Frage nahelegen, was ein Gen ist.

Angesichts solcher Uberlegungen entsteht der Verdacht, dass die Ahnlichkeit
der Begriffe »Postgenomik« und »Postmoderne« nicht rein zufillig ist. Die Inter-
pretation des Gens als vieldeutig und unbestimmbar entspricht dem postmoder-
nen Trend zum Verzicht auf eindeutige Definitionen. Ein Kennzeichen des post-
modernen Denkens ist, dass keine unter mehreren Perspektiven als allein giiltig
herausgehoben werden kann. Ziel ist vielmehr das gleichberechtigte Nebenein-
ander unterschiedlicher Perspektiven.45 Folgt man den Denkern der Postmoder-
ne, dann sollten die Unsicherheiten im Hinblick auf das Genkonzept nicht durch
den nur scheinbaren Beweis der »Giiltigkeit« einer einzelnen Definition
eliminiert, sondern ausgehalten werden.

Dariiber hinaus heifit »postmodern« aber auch, auf eine Unterscheidung zwi-
schen dem Zentrum und der Peripherie eines Forschungsgegenstandes zu ver-
zichten, da auch die vermeintlichen »Rénder« einer wissenschaftlichen Disziplin
eine nihere Untersuchung verdienen. Fiir die Biologie beinhaltet dies vor allem
die Forderung zur Abkehr von der Hierarchisierung ihrer Forschungsbereiche im
Hinblick etwa auf Forderungswiirdigkeit und Prestige, bei der die Molekular-
genetik an der Spitze und vermeintlich unprizisere Disziplinen wie Okologie
und Evolutionsbiologie am unteren Ende der Hierarchie stehen. Dass eine Hin-
wendung zu bisher vernachléssigten Fragen in der Biologie heute bereits statt-
findet zeigt das Beispiel der rasant an Bedeutung gewinnenden Systembiologie,
die die Ebene des Organismus einbezieht, welche zuvor durch die Fokussierung
auf die molekulargenetische Ebene an den Rand der wissenschaftlichen Auf-
merksamkeit gedringt wurde.*

45 Vgl. etwa Lyotard (2009).

46 Kennzeichnend fiir die Systembiologie ist, dass sie den zelluldren Kontext genomi-
scher Prozesse stirker beriicksichtigt und die gleichzeitige Untersuchung komplexer
Interaktionen biologischer Netzwerke auf unterschiedlichen Ebenen anstrebt. Neben
Genom und Transkriptom riicken dabei auch Proteom und Metabolom, die Gesamtheit
aller funktionalen Proteine und Stoffwechselwege, in den Blickpunkt. Vgl. fiir einen
Uberblick iiber den systembiologischen Ansatz Kitano (2002).
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Sollten wir uns also auf die Suche begeben nach einem »postmodernen« Gen
jenseits der konkurrierenden modernen Genkonzepte? HieBe das, das moderne
Gen in seiner ganzen Pluralitit bestehen zu lassen und seine Ambivalenz auszu-
halten? Oder gibt es doch noch eine eindeutige Antwort auf die Frage: Was ist
ein Gen heute — im Zeitalter der Postgenomik? Unabhingig davon, wie man
Relevanz und Plausibilitdt postmoderner Ansitze und die daraus abgeleiteten
Schliisse bewerten mag, ist nicht zu leugnen, dass die Frage nach dem Gen
heute, im Vergleich mit der Hochzeit des klassisch-molekularen Gens, nicht nur
auf einem anderen wissenschaftlichen Erkenntnisstand gestellt wird, sondern
auch innerhalb eines verdnderten wissenschaftstheoretischen und gesellschaftli-
chen Kontextes, der von einer grundlegenden Erkenntnisskepsis geprigt ist und
Wissenschaft zunehmend als fragmentarisch und vorldufig versteht. Ein Gen-
konzept muss heute eine besondere Flexibilitdt und Heterogenitit besitzen, um
dem stindigen Zuwachs an neuen molekularbiologischen Erkenntnissen Rech-
nung tragen zu konnen, ohne damit zugleich einen Anspruch auf eine allgemein
giiltige biologische »Wahrheit« zu erheben. Die vielfiltigen modernen Genkon-
zepte versuchen, diese Aufgabe auf ganz unterschiedlichen Wegen zu erfiillen.
Ein verbindender Faktor dabei ist sicherlich, dass im Mittelpunkt postgenomi-
scher Forschungen immer noch das Genom steht, es ist »point of departure, not a
finished event«*’. Und obwohl einige Aspekte moderner Genkonzepte aus post-
genomischer Sicht bereits wieder kritisiert werden miissen, konnen wir uns dem
Gen im postgenomischen Zeitalter, wie ich in Kapitel 4 zeigen werde, am besten
nihern, indem wir Teilaspekte moderner Konzepte aufgreifen, integrieren und
dabei unterschiedliche neue Perspektiven nebeneinander bestehen lassen. Wie
wir sehen werden, ist die Unsicherheit des ontologischen Status des Gens zudem
von entscheidender Bedeutung fiir die Frage, ob Gene tatséchlich ideale Kandi-
daten fiir die biologische Essenz eines Organismus sind.

1.4 SIND GENE DIE ESSENZ DES ORGANISMUS?

Wenn es zutrife, dass Gene auf individueller Ebene als Essenzen wirksam sind,
so gibe es fiir die Einteilung der belebten Welt in »natural kinds« einen guten
Grund: Auch wenn Arten als solche keine Essenzen besitzen mogen, konnte man
argumentieren, dass jedes Individuum aufgrund seiner genetischen Ausstattung
eine artspezifische genetische Essenz trigt, die zur Herausbildung der fiir ein
Mitglied seiner jeweiligen Spezies typischen Merkmale und Eigenschaften

47 Parry/Dupré (2010), 4.
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fithrt.”® Die aktuelle Ahnlichkeit der genetischen Sequenzen der Mitglieder einer
Spezies konnte fiir die Kategorisierung der Lebewesen herangezogen werden,
ohne dass damit die Mdoglichkeit eines Wandels der Arten ausgeschlossen wiirde.
Denn iiber die Phylogenese bestiinde ein direkter Zusammenhang zwischen den
einzelnen Mitgliedern eines biologischen »natural kind«: Ein Tigerindividuum
gehort zum »natural kind« »Tiger«, weil die genetische Essenz, die fiir seine In-
dividualentwicklung verantwortlich ist, der genetischen Essenz anderer Tiger
dhnlicher ist (beziehungsweise ihr phylogenetisch niher steht) als der eines Lo-
wen. Und die Vorstellung, dass die wihrend der Ontogenese weitgehend stabile
DNA eines konkreten Individuums als dessen Essenz angesehen werden kann,
wire durchaus vereinbar damit, dass Individuen, die sich im Hinblick auf ihre
Artzugehorigkeit und/oder den Zeitpunkt ihrer Existenz unterscheiden, verschie-
dene Essenzen besitzen. Die Form der individuellen Essenzen konnte sich eben-
so innerhalb einer Entwicklungslinie von Generation zu Generation veridndern.
Der genetische Essentialismus auf Individuumsebene wire damit eine Erkldrung
fiir die Existenz von »natural kinds« auf Speziesebene und ein wesentlicher Teil
der Vorstellung des traditionellen Speziesessentialismus konnte gerettet werden
— wenn auch in einer Variante, die nicht mehr von invarianten Speziesessenzen
ausgeht, sondern von historisch-evolutionir verdnderlichen Artgrenzen.

Wenn die Vorstellung einer genetischen Essenz des Individuums als Grund-
lage seiner essentiellen individuellen und artspezifischen Eigenschaften tatsich-
lich plausibel sein soll, muss sie notwendigerweise kausal interpretiert werden.
Denn aus dhnlichen Griinden wie Spezies konnen Gene weder im ontologischen
noch im nominalen Sinn rein sortale Essenzen von Lebewesen sein. Auf der on-
tologischen Ebene konnen Gene keine sortalen Essenzen sein, weil es keine not-
wendigen und hinreichenden »genetischen Eigenschaften« gibt, das heifit keine
Gene, die ein Lebewesen notwendig besitzen muss, um in eine bestimmte Kate-
gorie (zum Beispiel zu einer Spezies oder einem anderen moglichen »natural
kind« wie »Raubtier« oder »Parasit«) zu gehoren. Die Vielzahl der genetischen
Variationen ist eine der Grundlagen fiir die phénotypische Variation innerhalb
einer Population, einer Spezies oder einer anderen biologischen Kategorie. Und
ohne eine solche Variation zwischen den Individuen wire, wie schon Darwin
festgestellt hat, die Evolution nicht denkbar.

Und auch im nominal-sortalen Sinn sind Gene keine plausiblen Kandidaten
fiir Essenzen. Denn es wire, vorsichtig formuliert, doch ein sehr umsténdlicher
Weg, die Einteilung der belebten Welt in eindeutig abgrenzbare Klassen, die aus

48 Vgl. zu dieser Form des genetischen Essentialismus als Erkldrung fiir biologische »na-
tural kinds« auf Speziesebene Kitts/Kitts (1979).
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psychologischer und praktischer Sicht durchaus von Vorteil sein mag, anhand
der genetischen Ausstattung vorzunehmen. Nicht nur, dass der Zugang zu den
Informationen iiber die entsprechenden Merkmale ein MaB an technischem und
wissenschaftlichem Wissen voraussetzt, dass der Nicht-Biologe im Allgemeinen
nicht besitzt. Schwerwiegender ist, dass es fiir eine Kategorisierung, sofern sie
sich nicht zugleich auf zugrunde liegende kausale Mechanismen bezieht, nicht
von entscheidender Bedeutung ist, ob einem Organismus ein bestimmtes geneti-
sches Merkmal fehlt, solange die Zuschreibung zu einer Kategorie iiber andere
phénotypische Merkmale erfolgen kann. Ein Lebewesen, das in allen Eigen-
schaften und Fihigkeiten einem »typischen« Tiger entspricht, wiirde auch dann
von den meisten Menschen der Kategorie »Tiger« zugeordnet werden, wenn es
mit der DNA eines Lowen ausgestattet wire. Wie oben im Hinblick auf den Spe-
ziesessentialismus bereits angesprochen, scheint es auch auf der Individuums-
ebene sehr unwahrscheinlich, dass nominale Kategorien »fiir den Hausgebrauch«
tatsdchlich im Sinne sortaler Essenzen verstanden werden konnen, bei denen es
eindeutige Ein- und Ausschlusskriterien fiir die Mitgliedschaft gibt. Der Besitz
eines bestimmten Gens (oder eines »Gensatzes«) kann daher kein rein definito-
risches Kriterium fiir die Zugehorigkeit zu einer sortal-essentialistischen Katego-
rie sein.

Ein Hauptziel der weiteren Untersuchung wird es sein zu zeigen, dass der
genetische Essentialismus auch in der kausalen Interpretation nicht iiberzeugen
kann und ebenso abgelehnt werden muss wie der Speziesessentialismus. Im Ge-
gensatz zu Letzterem gestaltet sich die Widerlegung des Essentialismus auf ge-
netischer Ebene jedoch weitaus aufwiéndiger. Zwar scheint gegen die ontologi-
sche Lesart einer kausalen genetischen Essenz ein naheliegender Einwand auf
der epistemischen Ebene zu sprechen: Was die Welt dem Menschen darbietet,
was er an der Welt wahrnehmen kann, sind keine Essenzen. »What the world
does seem to provide are natural perceptual discontinuities [...] which humans
are predisposed to note. However, this falls far short of an essence — an invisible
causal mechanism that accounts for such discontinuities.«* Das heift: Selbst
wenn es wirklich kausale ontologische Essenzen in der Welt gébe, hitten wir
keine Moglichkeit zu erkennen, dass sie tatsdchlich fiir diese Diskontinuitédten
verantwortlich sind. Allerdings kann epistemische Ungewissheit nicht mit onto-
logischer Nicht-Existenz gleichgesetzt werden.

49 Gelman/Hirschfeld (1999), 423. Vgl. dazu auch Gelman/Hirschfeld (1999), 422:
»However tempting it may be to suppose that the world provides us with real essen-
ces, studies of essentialist construals and of biological species strongly suggest that

essentialism does not reside in the objects of the world.«
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Zudem gilt der epistemische Einwand nicht nur fiir biologische Essenzen.
Unter der Voraussetzung, dass die Existenz von Essenzen in der Natur grund-
sdtzlich als plausibel angesehen wird, scheint eine vermeintliche Sonderstellung
der Biologie vor diesem Hintergrund nicht gerechtfertigt. Denn in der im letzten
Abschnitt beschriebenen klassisch-molekularen Interpretation besitzt das Gen
auf den ersten Blick alle wesentlichen Eigenschaften und Fihigkeiten, die eine
»gute« kausale Essenz im Bereich der unbelebten Natur (zum Beispiel Atome)
auszeichnen:

1. Gene liegen in Form spezifischer DNA-Sequenzen in den Zellen im Inneren
des Organismus verborgen.

2. Gene bestimmen die artspezifischen Eigenschaften und legen dadurch fest,
zu welcher Spezies ein Individuum gehort.

3. Die besondere kausale Kraft der Gene, die die genetische Information tragen,
lenkt den Verlauf der Ontogenese.

4. Gene sind die Grundlage der individuellen Unterscheidbarkeit eines Lebewe-
sens. Verdnderungen der Gene, etwa durch gentechnische Eingriffe, konnen
zu Verdnderungen des Phinotyps und damit zu einer verdnderten Identitét
fithren.

5. Die »Entschliisselung« der Gene einer Art oder eines Individuums erlaubt
gezielte Vorhersagen iiber gegenwirtige und zukiinftige Variationen des
Phinotyps, zum Beispiel iiber krankhafte Abweichungen.

6. Gene sind mitsamt ihrer spezifischen Kausalwirkungen und der durch diese
verursachten essentiellen Eigenschaften auf ein anderes Lebewesen iibertrag-
bar, etwa bei der Herstellung transgener Lebewesen.

Bevor ich in den Kapiteln 4 und 5 néher untersuche, warum aktuelle empirische
Befunde die mit dem klassisch-molekularen Genkonzept verbundene Vorstel-
lung einer kausalen genetischen Essenz widerlegen, mochte ich in den folgenden
zwei Kapiteln zunichst zeigen, welche Hindernisse der konsequenten Einnahme
eines nichtessentialistischen Blicks auf die belebte Welt im Weg stehen. Die
Analyse der offentlichen Diskussion um biologische Chiméren in Kapitel 2 ver-
deutlicht die negativen Konsequenzen essentialistischen Denkens in der Biolo-
gie. Dabei zeigt sich, dass das essentialistische Denken kognitiv und sprachlich
so tief verwurzelt ist, dass es unsere Wahrnehmung biologischer Forschung
entscheidend prégt — nicht nur, aber vor allem dann, wenn es um Eingriffe in das
Genom geht. Denn die Art, wie wir iiber Gene sprechen und die Metaphern, die
wir dabei benutzen, sind mit Vorstellungen durchsetzt, die eine Vielzahl essen-
tialistischer Assoziationen erwecken. Wie wir in Kapitel 3 sehen werden, ist es
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zur Verankerung der genessentialistischen Vorstellungen von besonderer Bedeu-
tung, mit welchen Metaphern und sprachlichen Mitteln Wissenschaftler
gegeniiber Nicht-Wissenschaftlern iiber Gene und ihre Funktion fiir den Organ-
ismus reden.
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Kapitel 2:

Biologische Chimaren —
mythologische Mischwesen oder
wissenschaftliche Werkzeuge?

Wie stark die offentliche und philosophische Auseinandersetzung mit biologi-
schen Fragen von essentialistischen Vorstellungen gepragt ist, zeigt sich beson-
ders daran, wie biologische und vor allem gentechnische Forschung wahrgenom-
men und kommentiert wird. Die Idee, dass eine Spezies (besonders die mensch-
liche) eine charakteristische Essenz besitzt und dass »die Gene« im Sinne einer
wirkmichtigen Essenz selbstindig zur Entwicklung eines Organismus fiihren, ist
in dieser Diskussion allgegenwirtig. Problematisch ist dabei, dass mit einem es-
sentialistischen — und dadurch hiufig verzerrten — Verstindnis der Biologie die
Gefahr verbunden ist, Angste und Vorbehalte gegeniiber der Gentechnik, aber
auch gegeniiber der modernen Biologie allgemein zu verstirken und den Dialog
zwischen Biologen und Nicht-Biologen unnotig zu erschweren.

Ein gutes Beispiel dafiir ist die aktuelle Debatte um kiinstliche biologische
Chiméren, die vor allem von Nicht-Biologen hiufig nicht als wissenschaftliches
Werkzeug angesehen, sondern als moralische Bedrohung empfunden werden.
Meine These ist, dass die gedankliche Mischung der realen biologischen Chima-
ren mit der Vorstellung von mythologischen Chiméren in Verbindung mit im-
pliziten und expliziten essentialistischen Uberzeugungen zu einem metaphysi-
schen Unbehagen fiihrt, das als starker moralischer Vorbehalt interpretiert wird.
Und wie ich im Folgenden zeigen werde, steht und filllt die Uberzeugungskraft
aller spezifisch gegen die Chimirenforschung vorgebrachten Argumente mit der
Plausibilitét der dahinter stehenden essentialistischen Hintergrundannahmen.

Nach einem kurzen Uberblick iiber die Entwicklung des Chimirenkonzeptes
und seine Verwendung im mythologischen und biologischen Kontext (2.1) und
iiber die unterschiedlichen Arten der Entstehung und Nutzung natiirlicher und
kiinstlicher Mischwesen (2.2) stelle ich einige héufig geduflerte moralische, se-
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mantische und &sthetische Einwénde gegen die Erzeugung von Chimiren vor
(2.3). In Abschnitt 2.4 werde ich untersuchen, wo und in welcher Form sich
hinter der Bewertung der Chimirenforschung unterschiedliche Aspekte essentia-
listischen Denkens verstecken. Vor diesem Hintergrund zeige ich in Abschnitt
2.5, warum eine grundsdtzliche Ablehnung kiinstlicher Chimiren aus biologi-
scher — das heif3t hier: nichtessentialistischer — Sicht und angesichts der tatséch-
lich durchgefiihrten Versuche nicht aufrechterhalten werden kann.

2.1 DER WEG DER CHIMARE
vOM MYTHOS zUR REALITAT

Die mythologische Welt zahlreicher Kulturen war und ist von Mischwesen
unterschiedlichster Form bevolkert. Eine der éltesten bisher bekannten kiinstleri-
schen Darstellungen eines Tier-Mensch-Mischwesens ist der »Lowenmensch,
eine Skulptur aus Mammutelfenbein, die im Lonetal/Schwiébische Alb gefunden
wurde und dessen Alter auf iiber 30.000 Jahre geschitzt wird. Zahlreiche frithe
Funde von Plastiken und Bildern, die bis auf etwa 3000 Jahre vor unserer Zeit-
rechnung datiert werden, stammen aus Agypten und Mesopotamien.] Trotz der
enormen Vielfiltigkeit der Mischwesen in der Mythologie gibt es zwischen ih-
nen einige wesentliche Gemeinsamkeiten. So definiert Heinz Mode Mischwesen
als

»[...] Verbindung [...] wesentlicher Bestandteile oder Eigenschaften verschiedener Le-
bewesen oder Naturgegebenheiten zu einer neuen Gestalt. Bezeichnend fiir das Mischwe-
sen ist erstens, daf} es als Naturgebilde nicht auftritt, dem Bereich der menschlichen Phan-
tasie angehort und zweitens, daf} es in seiner so geschaffenen Form eine organische We-

senheit bildet, einen neuen, im Bilde und in der Phantasie lebensfihigen Typus.«*

In der klassischen Antike erlebten die Erzéhlungen von Mischwesen eine Bliite-
zeit. Auch die Spur der mythologischen Chimire kann in diese Zeit zuriickver-
folgt werden. Homer beschreibt die Chimére (griech. Xiuaipa, lat. Chimaera) im
sechsten Gesang der »llias« als furchterregendes feuerspeiendes Ungeheuer,
zusammengesetzt aus Korperteilen von Lowe, Ziege und Drache beziehungs-
weise Schlange, das die Bewohner Lykiens bedrohte und das von Bellerophon

1 Vgl. Mode (2005).
2 Mode (2005), 7.
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erschlagen wurde.® Wie Josef Kute schreibt, kann diese antike Chimére mit ihrer
Mixtur aus Bestandteilen verschiedener Lebewesen als chimirischer Archetyp
angesehen werden: Sie ist aus Bestandteilen verschiedener Spezies zusammen-
gesetzt, gottlichen Ursprungs und von abschreckender Natur, verursacht Leid
und kann (im Gegensatz zu anderen gttlichen Wesen) zerstort werden.*

Der Begriff »Chimédre« wandelte sich im Folgenden vom Namen eines spe-
ziellen Ungeheuers in der griechischen Mythologie zur umfassenden Bezeich-
nung fiir alle imagindren Mischwesen, bei denen Teile verschiedener Organis-
men zu einer neuen Gestalt verbunden werden. So treten neben der lykischen
Chimére in Sagen und Mythen eine Vielzahl weiterer, aus tierlichen, menschli-
chen oder gottlichen Teilen zusammengesetzter Wesen mit einer entsprechenden
Kombination charakteristischer Eigenschaften und Fiahigkeiten auf, die haufig
als Chimiren bezeichnet werden, zum Beispiel die dgyptische oder griechische
Sphinx mit Lowenkorper und Menschenkopf, die griechischen Zentauren — Pfer-
demenschen — oder die elefantenkdpfige hinduistische Gottheit Ganesha.’

Ausgehend von der mythologischen Vorstellung der Chimére als einer ganz
speziellen Variante der Mischwesen hat sich auch der weiter gefasste metaphori-

3 Vgl. Homer, »llias«, 6.179ff. Laut Homer besitzt die Chimire einen Léwenkopf, Zie-
genbauch und Drachenschwanz (in der Ubersetzung von Johann Heinrich VoB: »Vorn
ein Low’, und hinten ein Drach’, und ein Geif} in der Mitte«), in spéteren Quellen
tragt sie dagegen drei Kopfe — einen von jedem der drei Tiere, vgl. zum Beispiel He-
siod, »Theogonie«, 314ff. Jorge Luis Borges (2000), 36 interpretiert die zahlreichen
Variationen und Erkldrungsversuche des Chimédrenmythos augenzwinkernd als Beleg
dafiir, »dall die Chimaira die Menschen bereits langweilte. Besser als sie sich vorzu-
stellen war es, sie auf irgend etwas anderes zu iibertragen. Sie war allzu heterogen; der
Lowe, die Ziege und die Schlange (nach manchen Texten ein Drache) verweigerten
sich der Bildung eines einzigen Tieres.«

Vgl. Kure (2009), 7f.

5 Vgl. fur weitere Beispiele Mode (2005). Die ungebrochene Beliebtheit solcher Schop-
fungen zeigt sich auch in der zeitgenossischen Literatur (zum Beispiel die chiméri-
schen Kreaturen auf der »Insel des Dr. Moreau«) und Kunst (vgl. dazu Anker/Nelkin
[2004]) sowie in Science-Fiction-Biichern oder -Filmen wie der »X-Men«-Reihe und
bei modernen sagenhaften Mischwesen wie dem Wolpertinger. In den letzten Jahr-
zehnten treten neben den aus Korperteilen unterschiedlicher Lebewesen zusammenge-
setzten Chiméren auch verstarkt Mischwesen aus lebendigen Organismen und Ma-
schinen (Cyborgs) in Erscheinung. Die chimédrischen Kombinationsmoglichkeiten

werden damit um einen anorganischen Aspekt erweitert.
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sche Gebrauch des Wortes »Chimire« zur Bezeichnung eines Dings, das Attri-
bute unterschiedlichen Ursprungs vereint, durchgesetzt.® Bei einer so verstande-
nen Chimire muss es sich also nicht unbedingt um ein Lebewesen handeln. In
Anlehnung an die unterschiedlichen Techniken der Mischung heterogener Ele-
mente in der bildenden Kunst kann man Chimédren in diesem metaphorischen
Sinne auch als »Kollagen« oder »Montagen« interpretieren.’

Die meisten Verwendungsweisen des Begriffs »Chimére« als terminus tech-
nicus in den Biowissenschaften leiten sich von der Chimére im metaphorischen
Sinn ab — das heif}t sie bezeichnen eine Entitit, bei der Eigenschaften aus unter-
schiedlichen (genetischen) Quellen kombiniert worden sind.® Tm biologischen
Kontext birgt jedoch der Begriff »Chimidre« durch seine Mehrdeutigkeit und
lange Tradition ein hohes Potential fiir Missverstindnisse und Konflikte. Denn
obwohl Biowissenschaftler heute weitgehend wertneutral von Chiméren als
iiberaus hilfreichen Werkzeugen ihrer Forschung sprechen, schwingen zumin-
dest in der Wahrnehmung der nichtwissenschaftlichen Offentlichkeit immer
noch negativ besetzte Vorstellungen von mythologischen Chiméren mit — Misch-
wesen und Ungeheuern, die eine potentielle Bedrohung fiir den Menschen dar-
stellen. Auf diesen wichtigen Unterschied im Verstindnis von Chiméren einer-
seits im wissenschaftlichen und andererseits im alltdglichen Sinn weist Béatrice
de Montera hin: »[...] the scientific perception of a chimera is essentially that of
a tool used by experimental biologists to deepen the understanding of living
processes. For non scientists, a chimera is mainly a mental representation fre-
quently linked to the fear that scientists are producing possible monsters as an
endpoint.«’

Wie ich in Abschnitt 2.4 zeigen werde, ist die Vermischung der mythologi-
schen und der biologischen Bedeutungsebene von entscheidender Bedeutung fiir
die Hartnédckigkeit essentialistischer Hintergrundannahmen, die die moralische
Beurteilung der Chimérenforschung prigen. Die 6ffentliche Auseinandersetzung
mit Chiméren in der biologischen Forschung wird noch dadurch erschwert, dass

6 Vgl Kufe (2009), 11. Dariiber hinaus kann die Chiméire (oder Schimire) im metapho-
rischen Sinn auch fiir ein Trugbild, fiir etwas Unwirkliches und Unerreichbares ste-
hen. Diese Bedeutungsvariante ist fiir die Diskussion des biologischen Chiméarenbe-
griffs jedoch nicht von Bedeutung — es sei denn als Anlass fiir das Wortspiel, dass das
Chimirenproblem vielleicht selbst eine Chimére (im Sinne eines Trugbildes) sei, vgl.
Greely (2003), 19.

7 Vgl. dazu Anker/Nelkin (2004), 90.

Vgl. Kuie (2009), 11.
Montera et al. (2009), 564.
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die Bedeutung des Begriffs »Chimére« nicht nur im metaphorischen oder mytho-
logischen, sondern auch im biologischen Sinn nicht immer eindeutig ist und un-
terschiedlich weit gefasst wird. Im weitesten Sinn kann man jedes Mischwesen,
in dem korperliches Material aus verschiedenen Quellen, beziehungsweise von
verschiedenen Organismen kombiniert ist, als biologische Chimire bezeichnen.
So schreiben etwa Karpowicz et al.: »The techniques for creating [...] chimeras
are very different, but in principle they all involve the combination of material
from two different sources into one.«'” Nach dieser weiten Interpretation gelten
zahlreiche natiirlich gezeugte oder artifiziell erzeugte Lebewesen als Chiméiren.
So werden zum Beispiel Hybride, Mosaikorganismen oder transgene Lebewesen
bisweilen unter dem Oberbegriff »Chimiren« zusammengefasst. Da dies jedoch
terminologisch in die Irre fiihren kann, schligt Michael Bader stattdessen die
Bezeichnung »Chimbrid« fiir »any mixed creature«'" vor.

Unabhingig davon, ob man diese sprachliche Neuschopfung iibernehmen
mochte, ist es, wie ich im folgenden Abschnitt zeigen werde, moglich und sinn-
voll, zwischen den einzelnen Formen von biologischen Mischwesen klar zu un-
terscheiden. Denn der Begriff »Chimére« als biologischer terminus technicus
wird im Allgemeinen spezifischer verstanden, als die umfassende Mischwesen-
Definition vermuten lédsst. Meist bezeichnet er in der Biologie einen Organismus,
der aus genetisch unterschiedlichen Zelltypen besteht, das heift, dessen Zellen
mindestens zwei verschiedene Genotypen aufweisen.'” Innerhalb dieser Definiti-
on kann noch weiter differenziert werden. Chimdren im engen biologischen Sinn
entstehen aus der Kombination von Zellmaterial zweier unabhédngiger Individu-
en. Bei ihnen stammen daher die unterschiedlichen Zellen beziehungsweise Zell-
linien von (mindestens) zwei unterschiedlichen Zygoten ab. Von Mosaikorganis-
men im engen biologischen Sinn spricht man dagegen bei Individuen, bei denen
die unterschiedlichen Zellen beziehungsweise Zelllinien von derselben Zygote
abstammen und zum Beispiel durch Mutationen entstehen.

Ich verwende den Begriff »Chimire« im Folgenden, soweit nicht anders ver-
merkt, im engen biologischen Sinn: Eine biologische Chimdre ist ein Organis-
mus, dessen Zellen verschiedene Genotypen aufweisen, welche auf unterschied-
liche Zygoten zuriickgehen. Nach dieser Definition kénnen Mosaikorganismen

10 Karpowicz et al. (2005), 110. Ahnlich definiert Henry T. Greely (2003), 17 eine Chi-
mire als »single biological entity that is composed of a mixing of materials from two
or more different organisms«.

11 Bader (2009), 5. Vgl. dazu auch Taupitz et al. (2009), 435.

12 Manche Autoren sprechen in diesem Zusammenhang auch von Mosaikorganismen im
weiteren Sinn, vgl. etwa Badura-Lotter/Diiwell (2007), 85.
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im engen Sinn eindeutig von Chimiren unterschieden werden. Als Oberbegriff
fur alle biologischen Entititen, die eine Kombination korperlichen Materials aus
unterschiedlichen Quellen oder mit unterschiedlichem Genotyp aufweisen, wer-
de ich den Begriff »Mischwesen« verwenden.

Der Begriff der Chimire ist aber nicht nur durch seine unterschiedlich weite
Interpretation semantisch mehrdeutig. Er kann auch je nach Forschungskontext,
in dem er verwendet wird, fiir ganz unterschiedliche Entititen stehen.' Das wird
deutlich, wenn man sich die vielfiltigen Moglichkeiten der Entstehung natiirli-
cher und kiinstlicher Mischwesen ansieht.

2.2 DIE ENTSTEHUNG NATURLICHER UND
KUNSTLICHER MISCHWESEN

Anders als bei der klassischen Chimaera der Mythologie sagt die Bezeichnung
»Chimére« in der Biologie noch nichts dariiber aus, ob das genetische oder zellu-
lare Material, das im entsprechenden Organismus kombiniert ist, auf Individuen
verschiedener Arten zuriickgeht. Man kann daher artiibergreifende Interspezies-
Chimiren von Intraspezies-Chiméren unterscheiden, bei denen das kombinierte
Material von Angehorigen derselben Art stammt. Beide Formen von Chiméren
konnen sich aufgrund von natiirlichen oder kiinstlichen (das heif3t hier: durch den
Menschen hervorgerufenen oder durchgefiihrten) Prozessen entwickeln.

2.2.1 Natiirliche Chiméaren
Vor allem die Entstehung von Intraspezies-Chiméren ist weder auf gentechni-

sche Forschungslabore beschrinkt, noch, allgemeiner, auf menschliches Eingrei-
fen angewiesen. In der natiirlichen Entwicklung von Organismen kann es auf un-

13 Vgl. dazu etwa Karpowicz et al. (2005), 109f.: »The term >chimera< has been used
somewhat loosely in different branches of the biological sciences to describe inter-
and intra-species combinations at many levels, from molecules, to cells to whole or-
gans. For instance, in molecular biology, the term >chimera< sometimes is used to de-
scribe the combination of DNA sequences taken from two separate individuals into a
single sequence. [...] In embryology, >chimeras< are both inter- and intra-species pre-
natal combinations of cells that originally were derived from two separate zygotes. Fi-
nally in transplantation research, >chimeras< sometimes describes the result of xeno-
grafting cells, tissues, or whole organs from human beings into animals.« Vgl. auch
Karpowicz et al. (2004), 331.
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terschiedlichen Wegen zur Chimirenbildung kommen. Eine bei vielen Tierarten
weit verbreitete Form ist die Entstehung von Blutchimdiren oder hdmatopoe-
tischen Chimiren, bei denen Zellen des Blutes und des Immunsystems auf
Stammzellen unterschiedlichen Ursprungs zuriickgefiihrt werden kénnen.'* Be-
sonders bei Rindern ist der Blutchimérismus héufig sehr deutlich ausgeprigt.
Denn bei der Austragung von Zwillingen ist es gerade bei Rindern sehr wahr-
scheinlich, dass sich die Blutkreisldufe der beiden Embryonen durch plazentale
Anastomosen'” in der frithen Schwangerschaft verbinden und Blut ausgetauscht
wird. Die darin enthaltenen himatopoetischen Stammzellen (Blutstammzellen)
»besiedeln« den jeweils anderen Organismus und tragen in der Entwicklung des
Embryos unter anderem zur Bildung der zelluldren Bestandteile des Blutes und
der Zellen des Immunsystems (zum Beispiel Lymphozyten und Makrophagen)
bei.

Bei anderen Séugetieren ist diese Form des Blutchimédrismus deutlich selte-
ner, da es aufgrund anderer Plazentatypen nicht so héufig zur Bildung von Ana-
stomosen kommt. Erstaunlich weit verbreitet ist jedoch bei Menschen und an-
deren Sdugetieren, vor allem bei Sdugetiermiittern, der so genannte Mikrochimdi-
rismus. Auch hierbei handelt es sich um eine Form des Blutchimérismus. Aller-
dings kann dieser nur durch sehr sensitive molekularbiologische Techniken wie
die Polymerasekettenreaktion (PCR) diagnostiziert werden.'® Da Mutter und Fo-
tus iiber die Plazenta Blut austauschen, konnen Vorliduferzellen der Blutzellen
des Kindes auch lange nach der Geburt im miitterlichen Organismus erhalten
bleiben. Dieses Phianomen ist keineswegs selten: »Some estimate that up to 50%
of mothers are naturally chimeric, and later-born children can carry cells of elder
siblings that slip across the placental membrane during fetal development.«'’
Ebenso konnen miitterliche Zellen noch in den adulten Nachkommen gefunden
werden.'® Aktuelle Forschungsergebnisse deuten darauf hin, dass der Anteil an

14 Vgl. dazu etwa Bader et al. (2009), 24.

15 Eine Anastomose ist eine anatomische Verbindung zwischen zwei Kanélen, zum Bei-
spiel zwischen Blutgefidfen oder Nerven.

16 Vgl. Bader et al. (2009), 25. Bader fiihrt diese Form des Mikrochimédrismus auf eine
partielle Durchldssigkeit der Plazenta fiir Blutzellen (»transplacental leakage«) zu-
riick.

17 Scott (2006), 487. Vgl. dazu auch Khosrotehrani/Bianchi (2005).

18 Vgl. Maloney et al. (1999). Bader et al. (2009), 22 schlielen aus der Studie von Ma-
loney et al. gar: »Maybe even every mammal, including each human, is a chimera,
since it has been shown that maternal cells circulate in the foetus and can still be

found in adult life.«
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menschlichen Chimiren sogar noch grofer sein konnte, als bisher vermutet wur-
de. So berichten Chan et al., dass im Gehirn von 63 Prozent der von ihnen unter-
suchten Testpersonen Mikrochimirismus festgestellt werden konnte."”

Definiert man eine Chimére als »single organism composed of cells with dif-
ferent embryonic origins«”, dann ist Chimérismus bei adulten Lebewesen tat-
sdchlich eher die Regel als die Ausnahme. Denn nicht nur bei Schwangerschaf-
ten, sondern auch zum Beispiel durch Insektenstiche konnen Blutzellen anderer
Individuen iibertragen werden. »In fact, each one of us is most likely a chimera
[...]. As we interact with other organisms over the years, their cells become in-
corporated into our bodies, not through a process of consumption and digestion,
but through processes that leave the cells intact.«*'

In seltenen Fillen entstehen dariiber hinaus beim Menschen und bei anderen
Tieren spontan natiirliche Chimédren durch die Fusion zweier Embryonen in
einem frithen Entwicklungsstadium. Dieser echte Chimédrismus beschrénkt sich
nicht auf das Blut und das Immun- und Lymphsystem, sondern umfasst auch so-
lide Gewebe. Man kann in diesem Fall von einer umgekehrten Zwillingsbildung
(»reverse twinning«) sprechen.”

2.2.2 Kiinstliche Chimaren

Die Erzeugung von kiinstlichen Chimiren durch den Menschen war schon lange
vor dem Zeitalter der Gentechnik moglich. Ein Beispiel dafiir ist die so genannte
Pfropfung von Kulturpflanzen. Bei dieser Veredelungstechnik, die vor allem bei
Obstgeholzen angewandt wird, wird ein wurzelloser Steckling einer qualitativ
besonders hochwertigen Pflanzensorte (Pfropfreis) auf eine bewurzelte Pflanze

19 Vgl. Chan et al. (2012).

20 Streiffer (2009), 1.

21 Streiffer (2009), 1.

22 Vgl. dazu Boklage (2006), der eine groBere Zahl solcher »echter« Chimiren, die
durch Fusion zweier Organismen entstehen, fiir moglich hilt. Nach seiner Schitzung
konnten zehn Prozent aller Menschen unbemerkt Chiméren sein. Ein weiteres Beispiel
fiir echten Chimérismus ist der bei Kuhl-Biischelaffen (Callithrix kuhlii) in bis zu 95
Prozent der Geburten auftretende Chimérismus unter Zwillingen. Wie erst vor weni-
gen Jahren entdeckt wurde ist dieser nicht, wie urspriinglich angenommen, auf Blut-
zellen beschrinkt, sondern umfasst alle Gewebe und sogar die Keimbahn, vgl. dazu
Ross et al. (2007). Auch unter Seeanemonen ist natiirlicher Chimérismus offenbar
weit verbreitet, vgl. Mercier et al. (2011).
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einer robusteren anderen Art (Unterlage) aufgebracht (»gepfropft«), sodass eine
Interspezies-Chimére entsteht.”

Auch bei der Transplantation von Organen von Mensch zu Mensch (Allo-
transplantation) entstehen Intraspezies-Chiméren. Individuen, die aufgrund einer
Xenotransplantation ein Organ eines Lebewesens einer anderen Spezies erhalten,
werden dadurch zu Interspezies-Chiméren.>*

Von besonderer Bedeutung ist die Herstellung von Chiméren in der embryo-
logischen Forschung. Bereits in den 1920er Jahren transplantierten Hans Spe-
mann und Hilde Mangold kleine Stiicke aus einer Molch-Gastrula auf die Gas-
trula einer anderen Molchart und erzeugten so chimirische Embryonen.” 1961
entstand die erste kiinstliche Chimire durch die Verschmelzung zweier Miuse-
embryonen.” Seit Beginn der 1980er Jahre ist es moglich, durch gezieltes expe-
rimentelles Eingreifen auch die Entstehung von lebensfihigen Interspezies-
Chiméren herbeizufithren. So wurden 1982 nach Fusion eines Schaf- und eines
Ziegenembryos im 4- bis 8-Zellstadium chimérische »Schiegen« (»geeps«) ge-
boren. Die Mischung aus Zellen mit genetischem Material aus Schaf beziehungs-
weise Ziege zeigte sich unter anderem an der teils wolligen und teils glatten Be-
haarung.”’

Heute wird die Forschung mit chimérischen Embryonen durch die Moglich-
keit erleichtert, Chimiren nicht nur durch die Fusion ganzer Embryonen zu er-
zeugen, sondern auch durch die prinatale Kombination einzelner Zellen, die ur-
spriinglich von zwei getrennten Embryonen stammten, zum Beispiel durch die

23 Interessanterweise kann, wie erst kiirzlich festgestellt wurde, bei der Pfropfung ein
umfangreicher Austausch von genetischem Material zwischen Pfropfreis und Unterla-
ge stattfinden, vgl. Stegemann/Bock (2009). Dariiber hinaus wurde bereits in der ers-
ten Hilfte des 20. Jahrhunderts mehrfach wissenschaftlich beschrieben, dass neben-
einander wachsende Pflanzen (auch von unterschiedlichen biologischen Arten) an
Trieben oder Wurzeln miteinander verschmelzen konnen, vgl. etwa Beddie (1942).
Auch bei einer solchen »natiirlichen Pfropfung« kann es an den Kontaktflichen zu ei-
nem horizontalen Gentransfer zwischen den Pflanzen kommen, vgl. Stegemann et al.
(2012).

24 Vgl. etwa Ravelingien (2006).

25 Vgl. Spemann/Mangold (1924). Ein weiteres Beispiel fiir die friihen Versuche mit
embryonalen Chimiren ist Schaxel (1922).

26 Vgl. Tarkowski (1961). Vgl. dazu auch die Uberblicksdarstellung in Tarkowski
(1998).

27 Vgl. Fehilly et al. (1984).
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Fusion embryonaler Stammzellen mit einem vollstindigen zweiten Embryo.28
Die verwendeten Embryonen konnen dabei von unterschiedlichen Spezies
stammen, sodass auch hier Interspezies-Chimiren entstehen. Weit hiufiger ist
aber die Erzeugung von Intraspezies-Chiméren, zum Beispiel den so genannten
»Mosaikmiusen« (wobei »Mosaik« hier im weiteren Sinn verstanden wird, da es
sich im engeren Sinn um Chiméren handelt).”” So entsteht etwa durch die Fusion
zweier Embryonen, die Mausstimmen mit unterschiedlich gefdrbtem Fell ange-
horen, eine Chimére mit geflecktem Fell. Mauschiméren werden unter anderem
in der Entwicklungsbiologie zur Untersuchung der Zellentwicklung bei Sduge-
tieren oder zur Analyse komplexer phinotypischer Mutationen eingesetzt.”

2.2.3 Andere Mischwesen

In einem weiteren biologischen Sinn werden auch transgene Organismen, be-
sonders wenn sie artfremde Gene in ihrem Erbgut tragen, zuweilen als Chiméren
bezeichnet.”! Zum einen kann dies in einem rein metaphorischen Sinn gemeint
sein. So nennt etwa der Kiinstler Eduardo Kac sein transgenes Kaninchen Alba
eine Chimire »im Sinne einer kulturellen Tradition imagindrer Tiere, nicht mit
der wissenschaftlichen Konnotation eines Organismus, in dessen Korper sich
eine Zellmixtur befindet«’”. Andere Autoren verstehen transgene Lebewesen
aber durchaus als Chimiren im biologischen Sinne. So definiert etwa Linda
MacDonald Glenn eine Chimire als »genetically engineered creature created
from the DNA of different species. [...] through the process known as DNA re-
combinant research, scientists are able to splice genes together from different
species that would not be able to mate under normal, non-laboratory circum-
stances.«>> Und Ravelingien spricht im Hinblick auf transgene Organismen von

28 Da diese bei Miusen sehr erfolgreiche Methode bei nichtmenschlichen Primaten of-
fenbar nicht funktioniert, wurde in den letzten Jahren nach Alternativen zur Erzeu-
gung kiinstlicher Chiméren gesucht. Tachibana et al. (2012) berichten iiber die erste
Erzeugung gesunder und lebensfihiger Rhesusaffen-Chimiren (und damit der ersten
Primaten-Chiméren) durch Aggregation von mehreren wenige Stunden alten Embryo-
nen im 4-Zell-Stadium.

29 Vgl. Badura-Lotter/Diiwell (2007), 92.

30 Vgl. dazu den Uberblick in Tam/Rossant (2003).

31 Vgl. dazu etwa Beck (2008), 91; Vallant (2008), 121.

32 Kac (2002).

33 Glenn (2003), 251.
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genetischen Chimiren.” Im Sinne der anfangs genannten weiten Definition von
Chimiren als Mischwesen ist das aufgrund der Herkunft des genetischen Materi-
als aus unterschiedlichen Quellen sicherlich zutreffend. Im Gegensatz zu Chi-
miren im engen Sinn findet der Chimérismus in diesem Fall allerdings aus-
schlieBlich auf genetischer und nicht auf zelluldrer Ebene statt, da transgene
Tiere (bis auf individuelle Abweichungen) in allen ihren Zellen die gleiche gene-
tische Ausstattung tragen. Um Missverstidndnisse zu vermeiden, werde ich daher
im Folgenden von transgenen Organismen sprechen, wenn sich der Chimérismus
nicht auf zelluldrer oder Gewebeebene bewegt, sondern auf der molekularen
Ebene der Gene.

Chimiren im engen biologischen Sinn entstehen allerdings als Ubergangs-
formen bei der Erzeugung transgener Tiere mithilfe embryonaler Stammzellen.
Tiere, die sich nach der Ubertragung gentechnisch verinderter Zellen in einen
zweiten, genetisch unverinderten Embryo entwickeln, tragen in ihrem Korper
sowohl Zellen mit, als auch Zellen ohne das modifizierte genetische Material —
es handelt sich also um Chiméren. Erst in der folgenden Generation entstehen —
nach der Kreuzung chimirischer Tiere, bei denen sich das Transgen in den
Keimzellen befindet — vollstindig transgene Organismen, die in allen Zellen die
»chimérische DNA« tragen und diese an ihre Nachkommen weitergeben.

Von Chimiren eindeutig zu unterscheiden sind Arthybriden, bei denen eine
Verschmelzung der Gameten von Eltern unterschiedlicher Spezies stattgefunden
hat.” Thr Genotyp ist also eine Kombination des Erbgutes artverschiedener Indi-
viduen. Im Gegensatz zu Chiméaren entwickeln sich Hybride aber aus einer ein-
zigen Zygote und besitzen daher wie transgene Organismen eine einheitliche ge-
netische Ausstattung in allen ihren Zellen. Ein bekanntes Beispiel ist der Maul-
esel, das Ergebnis einer Kreuzung zwischen Pferdehengst und Eselstute. Auch
Schaf und Ziege konnen in seltenen Fillen miteinander Nachkommen zeugen.36

34 Vgl. Ravelingien et al. (2006). Vgl. dhnlich auch Ingensiep (2000), der zwischen Ge-
webechimiren und genetischen Chimiren unterscheidet. Schreiner et al. (2009), 486
weisen darauf hin, dass man das Adjektiv »chimérisch«, anders als das zugehorige
Nomen, nicht nur bei Organismen, sondern auch im Hinblick auf unbelebte Entitéiten
(zum Beispiel chimirische Proteine) anwenden kann. Statt von »genetischen Chimi-
ren« sollte man daher vielleicht besser von Lebewesen mit chimérischen Genen oder
von »chimérischer DNA« sprechen, vgl. Karpowicz et al. (2004), 331.

35 Vgl. zur Unterscheidung von Chiméren und Hybriden zum Beispiel Houdebine
(2003), 69 und Badura-Lotter/Diiwell (2007), 84f.

36 Die entstehenden Hybrid-Schiegen diirfen jedoch nicht mit den oben beschriebenen

Chiméren-Schiegen verwechselt werden.



https://doi.org/10.14361/transcript.9783839425831
https://www.inlibra.com/de/agb
https://creativecommons.org/licenses/by-nc-nd/4.0/

48 | WAS SIND GENE NIGHT?

Unter natiirlichen Bedingungen ist die Entstehung lebens- und zum Teil
sogar fortpflanzungsfihiger Nachkommen von artverschiedenen Individuen kei-
neswegs so selten, wie lange Zeit angenommen wurde. Nach aktuellen Schétzun-
gen sind Hybridbildungen bei mindestens 25 Prozent aller Pflanzenarten und
zehn Prozent aller Tierarten zu beobachten.” Allerdings handelt es sich dabei in
den meisten Fillen um nahe verwandte Arten.

Eine besondere Form kiinstlicher Hybriden sind die so genannten nucleocy-
toplasmatischen Hybride. Sofern diese durch Injektion eines Zellkerns aus einer
Korperzelle in eine entkernte FEizelle erzeugt werden, entwickelt sich wie bei
Arthybriden ein hybrides Individuum aus einer einzigen Zygote.” Alle seine
Zellen besitzen die gleiche genetische Ausstattung, bestehend aus der Kern-
DNA des Zellkernspenders und der mitochondrialen DNA des Empfingers. Es
handelt sich also auch hierbei nicht um eine Chimére im engen Sinn. Allerdings
miissen die Elterindividuen bei nucleocytoplasmatischen Hybriden, anders als
bei Arthybriden, nicht notwendigerweise unterschiedlichen Spezies angehdren.
Einige Autoren schlagen daher als Alternative die Bezeichnung »Cybrids« (»cell
hybrids«) vor, um zu verdeutlichen, dass nucleocytoplasmatische Hybriden kei-
ne Arthybriden (im Sinne der Verschmelzung zweier artfremder Gameten) und
auch nicht immer Chiméren sind.”

2.3 VORBEHALTE GEGEN BIOLOGISCHE CHIMAREN

Ein Grofteil der natiirlichen oder kiinstlich (zum Beispiel durch Pfropfung oder
Allotransplantation) erzeugten Mischwesen ist gesellschaftlich weitgehend ak-
zeptiert oder fithrt zumindest nicht zu Diskussionen, die in unmittelbarem Zu-
sammenhang mit dem Chimérismus stehen. Anders ist es bei der Herstellung
von Zellchimédren mithilfe biotechnischer Methoden und embryonaler Stammzel-
len. Besonders umstritten ist die Erzeugung von Mischwesen aus Mensch und

37 Vgl. Mallet (2005). Zur Bedeutung des genetischen Austausches zwischen Individuen
unterschiedlicher Spezies fiir evolutiondre Prozesse vgl. Arnold (2006); Schwenk et
al. (2008).

38 Man kann in diesem Fall auch von nucleocytoplasmatischem Klonen sprechen. Aller-
dings gibt es auch nucleocytoplasmatische Hybride, bei denen der Kern einer Zelle ei-
nes mehrzelligen Embryos entnommen und durch einen anderen Zellkern ersetzt wur-
de, vgl. etwa Kono et al. (1989). Das sich entwickelnde Individuum ist dann eine
Chimire im engen Sinn.

39 Vgl. zum Beispiel Camporesi/Boniolo (2008).
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Tier — erst recht, wenn das Gehirn oder die Keimzellen des chimirischen Lebe-
wesens unmittelbar betroffen sind.* Greely fasst die Unterschiede in der Bewer-
tung von Chiméren wie folgt zusammen:

»In summary, chimeras that are produced >naturally< seem to raise few concerns. Many
>unnatural< chimeras are also uncontroversial. Chimeras made by moving nonhuman parts
into human beings would raise concerns when they are significant enough to cast doubt on
the humanity of the recipient. Chimeras made by moving human parts into nonhuman be-
ings would raise concerns when they are significant enough to raise the question of the
possible humanity of the recipient. In both cases the >importance« of the parts [...] and the
number of parts moved [...] seem significant. [...] And, particularly in the nonhuman
cases, the concern might arise more from the >unnatural< status of the organism than from

. . . . 41
its source in two different organisms.«

Bevor ich auf mogliche Griinde fiir diese divergierenden Reaktionen eingehe,
mdochte ich einen kurzen Uberblick iiber den bisherigen Verlauf der Diskussion
um Mensch-Tier-Chimiren geben.*” Hauptausloser der aktuellen Debatte war im
Jahr 2000 eine Anfrage des Stanforder Entwicklungsbiologen Irving Weissman
an den Bioethiker Henry T. Greely zu moglichen ethischen Problemen bei eini-
gen von Weissman geplanten Experimenten.* Weissman hatte vor, menschliche
neuronale Stammzellen in die Gehirne von fetalen oder neu geborenen Méusen
zu transplantieren, deren eigene Neuronen aufgrund eines genetischen Defektes
entweder vor der Geburt oder wenige Wochen danach absterben. Das Gehirn der
so entstandenen chimirischen Maduse wire daher (teilweise oder vollstéindig)44
zusammengesetzt aus Neuronen, die sich aus den menschlichen Stammzellen
entwickeln, und Gliazellen der Maus. Sollten sich diese Mensch-Maus-Chiméren
als lebensfihig herausstellen, stiinde damit, so Weissman, ein wichtiges Maus-
modell fiir das in vivo-Studium menschlicher Neuronen zur Verfiigung. Weiss-
mans Sorge war nun vor allem, ob sich durch die Ubertragung von menschlichen

40 Vgl. zum Beispiel Robert/Baylis (2003) und die daran anschlieBende Diskussion.

41 Greely (2003), 19.

42 Einen ausfiihrlichen Uberblick iiber die aktuelle politische und bioethische Debatte zu
Interspezies-Chiméren und anderen kiinstlichen Mischwesen gibt Bonnicksen (2009).

43 Vgl. zum Folgenden Greely et al. (2007). Der Artikel ist eine revidierte Version des
urspriinglichen Berichtes der Stanforder Arbeitsgruppe.

44 Weissmans erstes Experiment sah lediglich die Verpflanzung menschlicher Neuronen
ins Kleinhirn vor, fiir das zweite Experiment war die vollstindige Ersetzung aller
Neuronen geplant, vgl. dazu Greely et al. (2007), 31; Scott (2006), 489.
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Zellen eventuell Miuse mit menschlichen Eigenschaften, vor allem mit einem
menschlichen Bewusstsein, entwickeln konnten.*

In dem 2002 abgeschlossenen (aber erst 2007 veroffentlichten) Bericht einer
von Greely ins Leben gerufenen Stanforder Arbeitsgruppe werden die von
Weissman vorgeschlagenen Versuche als ethisch zuldssig beurteilt, sofern dabei
eine Reihe von VorsichtsmaBnahmen eingehalten werden.** So sollten die Ver-
suche schrittweise (das heit von der Ubertragung von menschlichen Zellen in
das Kleinhirn der Maus bis zum Ersetzen sédmtlicher muriner Neuronen durch
menschliche) und unter stdndiger Kontrolle durchgefiihrt und abgebrochen wer-
den, sobald signifikante Verdnderungen in der Struktur des Mausegehirns oder
im Verhalten der Maus hin zur »Menschlichkeit« erkennbar sind. »If the results
indicate human brain structures or human behaviors, or even significant ambigu-
ity, the experiments should be stopped and reconsidered in light of the new in-
formation.«*’

Die Anfrage von Weissman beriihrt ein Problemfeld, auf dem nicht nur
groler Diskussionsbedarf besteht, sondern das auch hochgradig emotional be-
setzt ist, da das menschliche Selbstverstindnis unmittelbar betroffen ist. Insofern
ist es mehr als iiberraschend, dass es, wie Greely et al. berichten, zur Zeit ihres
Reportes an Weissman nahezu keine bioethische oder philosophische Literatur
zu Mensch-Tier-Chimiren gab.*® Dies inderte sich jedoch bald nach dem
Bekanntwerden der von Weissman geplanten Versuche — spitestens 2003, nach
Erscheinen des Artikels »Crossing Species Boundaries« von Jason Scott Robert
und Francoise Baylis im American Journal of Bioethics.*” Robert und Baylis
nehmen darin nur am Rande Bezug auf die von Weissman geplanten Versuche
und andere Beispiele fiir Mensch-Tier-Chimidren (etwa die Verpflanzung von
menschlichen neuralen Stammzellen in die Gehirne von Affen) und betrachten
stattdessen das Problem der Speziesidentitdt und der moralischen Zuléssigkeit

45 Vgl. Scott (2006), 489.

46 Anders als Robert/Baylis (2003) zu glauben scheinen, sind die von Weissman ur-
spriinglich geplanten Versuche offenbar bisher nicht durchgefiihrt worden, vgl. Greely
et al. (2007), 27.

47 Greely et al. (2007), 37. Dabei ist allerdings fraglich, wie man den durch das Maus-
modell erhofften Erkenntnisgewinn im Hinblick auf das spezifische Verhalten
menschlicher Neuronen erzielen soll, wenn man das Experiment anhalten muss, so-
bald sich der gewiinschte Effekt zeigt.

48 Vgl. Greely et al. (2007), 28.

49 Vgl. Robert/Baylis (2003).
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der Uberschreitung von Speziesgrenzen aus philosophisch-theoretischer Sicht.

Ich werde auf ihre Argumentation im folgenden Abschnitt zuriickkommen.
Intensitdt und AusmaB der durch diesen Artikel ausgelosten Diskussion

waren, wie AJOB-Herausgeber Glenn McGee anmerkt, dulerst ungewohnlich:

»[...] never has a Target Article collection published in The American Journal of Bio-
ethics occasioned as much interest as >Crossing Species Boundaries« [...]. [...] it is diffi-
cult for me to imagine a more rigorous or intense interdisciplinary conversation based not
on research, but rather on the importance of the emotive: visceral fear, distrust, resent-

.. . 50
ment, and indignation. «

Neben einer Vielzahl von teils zustimmenden, teils iiberaus kritischen Reaktio-
nen von Philosophen und Wissenschaftlern,”’ wurde das Thema — motiviert
durch Fernseh- und Zeitungsberichte — nun auch von einem breiteren Publikum
wahrgenommen. Auffillig ist, wie viele dieser Berichte bereits in der Formulie-
rung der Uberschrift auf eine mutmaBliche »Vermenschlichung« der chimi-
rischen Maus und den ontologisch und/oder moralisch unbestimmten Status der
Chimiren hindeuten: »Scientists put a bit of man into a mouse«’’, »Are you a
man or a mouse?«°, »Of mice, men and in-between«’*, »Brain of a mouse that is
quarter human«” oder »Der Mensch im Tier«”®, um nur einige zu nennen. Da
durch diese Formulierungen von vornherein eine negative Einstellung oder zu-
mindest ein implizites Grundmisstrauen gegeniiber den entsprechenden Projek-
ten nahegelegt wird, ist es nicht iiberraschend, dass die offentlichen Reaktionen
auf die geplanten oder bereits durchgefiihrten Versuche mit Mensch-Tier-
Chiméren entsprechend hidufig von Unverstindnis und Ablehnung geprigt wa-
ren.

50 McGee (2003), vii. Ahnliches gilt fiir die Debatte um den vier Jahre spiiter ebenfalls
im American Journal of Bioethics veroffentlichten Bericht der Stanforder Arbeits-
gruppe, vgl. Greely et al. (2007) und die Kommentare dazu.

51 Vgl. die Kommentare im American Journal of Bioethics 3 (2003) und im American
Journal of Bioethics 7 (2007) sowie die ausfiihrlicheren Texte von Karpowicz et al.
(2005) und Streiffer (2005).

52 Krieger (2002).

53 Rifkin (2005).

54 Weiss (2004).

55 Kendall (2001).

56 Traufetter (2005).
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Dazu kommt, dass mythologische und wissenschaftliche Aspekte des Chimi-
renbegriffs bei der Darstellung entsprechender Forschungsvorhaben hiufig nicht
sauber getrennt werden. So kommen Zeitungsberichte iiber biologische Misch-
wesen selten ohne das Bild einer mythologischen Chimére aus. Zwischen den
klar unterscheidbaren Konzepten der mythologischen und der biologischen Chi-
mére wird damit ein enger Zusammenhang hergestellt, der suggeriert, dass auch
kiinstlich erzeugte biologische Chiméren, wenn man sie nur heranwachsen lief3e,
so »monstros« aussehen konnten, wie ein Zentaur oder ein anderes Mischwesen
der Mythologie.

Jeremy Rifkins Artikel »Are you a man or a mouse?« ist ein gutes Beispiel
fiir eine besonders polemische und wenig fundierte Kritik, die beim Leser gezielt
die instinktive Abscheu vor Chimiren anspricht und tief verwurzelte Angste
schiirt. So charakterisiert Rifkin die Chimiren-Schiegen unzutreffend als »born
with the head of a goat and the body of a sheep«’’. Und er warnt vor den morali-
schen Folgen der Erzeugung einer Mensch-Schimpansen-Chimire (»Fusing a
human and chimpanzee embryo — which researchers say is feasible — could pro-
duce a creature so human that questions regarding its moral and legal status
would throw 4,000 years of ethics into chaos«) ebenso wie vor der Hybris und
der scheinbar unbegrenzten Schopfungsmacht der Forscher (»With chimeric
technology, scientists have the power to rewrite the evolutionary saga — to sprin-
kle parts of our species into the rest of the animal kingdom as well as fuse parts
of other species with our own genome and even to create new human sub-species
and super-species«). Rifkins bewusst provokative Darstellung ist sicher ein Ex-
trembeispiel, aber wie Benhaim und Buffington schreiben: »All of Mr. Rifkin’s
points reflect the mythological fears associated with chimeras.«” Die von Rifkin
vorgebrachten »Argumente« mogen in seridsen Texten zur Chimérendiskussion
nicht explizit zum Ausdruck gebracht werden, aber das heif3t nicht, dass sie nicht
unterschwellig trotzdem vorhanden sind und die 6ffentliche Wahrnehmung der
Chimérenforschung beeinflussen.

Auch in Deutschland haben Versuche mit Chimiren in den letzten Jahren
immer wieder zu entriisteten Reaktionen gefiihrt. Besonders heftig kritisiert wur-
den Experimente, bei denen 2005 am Max-Planck-Institut fiir biophysikalische
Chemie in Gottingen differenzierte menschliche Stammzellen in die Gehirne von
zwei ausgewachsenen Weibiischelaffen injiziert wurden.” Nach der Kritik von

57 Rifkin (2005).
58 Benhaim/Buffington (2007), 9.
59 Vgl. Lohr (2005); Traufetter (2005). Das Gottinger MPI hat sich in einer Stellung-

nahme von der Darstellung der Experimente als Chimérenforschung distanziert: »Bei
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Spiros Simitis, dem damaligen Vorsitzenden des Nationalen Ethikrates, der die
Erzeugung von Mensch-Tier-Chimiren durch deutsche Stammezellforscher als
»absolut inakzeptabe1<<°0 bezeichnete, wurde das Thema der biologischen Chi-
miren im Nationalen beziehungsweise spéter im Deutschen Ethikrat aufge-
griffen.®'

Im Rahmen des EU-Forschungsprojektes CHIMBRIDS (Chimeras and Hy-
brids in Comparative European and International Research) wurden von 2005
bis 2007 von einer internationalen Expertengruppe wissenschaftliche, philoso-
phische, ethische und rechtliche Probleme der Forschung mit Chimiren und Hy-
briden analysiert.”” Ein zentrales Ergebnis des Projektes war die Empfehlung,
Chimérenforschung nur nach sorgfiltiger Abwigung moglicher ethischer, sozia-
ler und legaler Implikationen durchzufiihren.” Das bedeutet zugleich, dass die
Forschergruppe fiir eine Reihe von Chimérenexperimenten deutliche Einschrin-
kungen vorschlégt, besonders im Hinblick auf die Vermischung von menschli-
chen und tierlichen Materialien:

»The ethical issues surrounding the incorporation of animal biological material into an ex-
isting human organism depend on the degree to which alteration might have effects on
features of the existing or future person concerned, insofar that they are typically consid-

ered to be human (appearance, behaviour, cognition, intellect, emotion, senses, abilities

den genannten Versuchen handelt es sich keineswegs um die Generierung von Chima-
ren, sondern lediglich um eine Transplantation. Chiméren sind Organismen, deren
Gewebe nach der Injektion von undifferenzierten Stammzellen in den frithen Embryo
(Blastocyste) aus unterschiedlichem Erbgut zusammengesetzt sind.« (MPI fiir biophy-
sikalische Chemie [2005]) Im Gegensatz zu der von mir verwendeten Interpretation
wird der biologische Chimédrenbegriff hier offenbar noch enger — als embryologische
Chimire — verstanden. Dies entspricht allerdings nicht dem in der Biologie iiblichen
Gebrauch des Begriffs, der Transplantationen eindeutig einschlief3t.

60 Traufetter (2005).

61 Vgl. Deutscher Ethikrat (2008). Nach intensiver Diskussion kam der Ethikrat 2008
zunéchst zu dem Schluss, dass zum momentanen Zeitpunkt in Deutschland »aktuell
kein Handlungsbedarf« besteht, sich aus ethischer Sicht vorrangig mit diesem Thema
auseinanderzusetzen. Am 25.2.2010 fand jedoch eine 6ffentliche Anhorung des Ethik-
rates zu Mensch-Tier-Mischwesen statt. Eine ausfiihrliche Stellungnahme des Ethikra-
tes zum Thema »Mensch-Tier-Mischwesen in der Forschung« wurde 2011 veroffent-
licht, vgl. Deutscher Ethikrat (2011b).

62 Vgl. Taupitz/Weschka (2009).

63 Vgl. Taupitz et al. (2009), 455.
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etc.). Likewise, the ethical issues surrounding the incorporation of human biological mate-
rial into an existing animal organism depends on the degree of possible >humanisation< of
the existing or future animal; the greater the probability of >humanisation«< of animals and

T - 64
>animalisation< of humans, the stronger the need for restrictions.«

Wie aber ist die sowohl in den Reaktionen der Offentlichkeit als auch in der Ein-
schitzung von Wissenschaftlern und Philosophen so héufig zu beobachtende
ablehnende Haltung gerade gegeniiber der Erzeugung von Mensch-Tier-Chimai-
ren zu erkldren? Kann sie rational begriindet werden oder handelt es sich ledig-
lich um ein intuitives Bauchgefiihl ohne argumentative Relevanz?

Seit der Veroffentlichung des Artikels von Robert und Baylis ist eine Viel-
zahl moglicher Antworten auf diese Fragen vorgebracht worden, die grob in drei
Kategorien eingeteilt werden konnen. Neben den vorherrschenden ethischen Ein-
winden findet man semantische und &sthetische. Allerdings ist diese Unterschei-
dung nicht immer eindeutig zu treffen, da einige Argumente Aspekte aus ver-
schiedenen Kategorien verbinden.

2.3.1 Moralische Ebene

Generell kann man sagen, dass die Versuche, das intuitive Gefiihl der Ablehnung
rational zu begriinden, von ethischen Argumenten dominiert werden. Dabei wer-
den einerseits Kritikpunkte angefiihrt, die nicht ausschlieBlich gegen die Erzeu-
gung von Chimiren gerichtet sind. So sind etwa tierethische Aspekte, die auch
im Hinblick auf die Chimérendiskussion hiufig diskutiert werden, grundsitzlich
fiir alle Formen der tierverbrauchenden Forschung relevant.”” Ahnliches gilt fiir
die Frage der moralischen Zuléssigkeit der Forschung mit menschlichen embryo-
nalen Stammzellen.®

Aber dariiber hinaus gibt es eine Reihe von ethischen Bedenken, die ganz
spezifisch gegen die Erzeugung von Chimiren (insbesondere Mensch-Tier-
Chimiren) vorgebracht werden und nicht gegen andere Arten der biologischen
Forschung. In der angelsidchsischen und deutschen Diskussion sind vier Argu-
mentationslinien besonders einflussreich: Das Unnatiirlichkeitsargument, das Ar-

64 Taupitz et al. (2009), 456.

65 Vgl. etwa DeGrazia (2007); Thompson (2003). Auch in der 6ffentlichen Diskussion
spielen tierethische Uberlegungen eine groBe Rolle, wie eine Umfrage zur Forschung
mit Mischwesen in Grofbritannien zeigt, vgl. dazu Academy of Medical Sciences
(2010).

66 Vgl. dazu etwa Greely et al. (2007).
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gument der moralischen Verwirrung, das Menschenwiirde-Argument und das
Argument des moralischen Status.”’

Unnatiirlichkeitsargument

Das so genannte Unnatiirlichkeitsargument ist in der Chimérendiskussion iiber-
aus populir.”® Zur Begriindung der ablehnenden Haltung gegeniiber der Erzeu-
gung von Interspezies-Chimédren wird von vielen Menschen angefiihrt, dass eine
solche Handlung unnatiirlich sei, weil dabei die festen Artgrenzen, die durch die
Natur vorgegeben sind, iiberschritten werden. Und diese Uberschreitung sei, so
die Vertreter des Unnatiirlichkeitsargumentes, aus moralischer Sicht per se
abzulehnen.”

Fiir sich genommen ist dies jedoch ein sehr schwaches Argument gegen die
Chimirenforschung. Vor allem der aus der vermeintlichen Unnatiirlichkeit gezo-
gene Schluss, dass die Erzeugung von Interspezies-Chimiren moralisch unzu-
lissig sei, ist hiufig kritisiert worden.”” Zudem weisen Robert und Baylis darauf
hin, dass das Unnatiirlichkeitsargument biologisch wenig sinnvoll ist, da bislang
nicht abschlieend geklirt werden konnte, wie das Konzept der biologischen Art
tiberhaupt definiert werden soll und wo die »natiirlichen Artgrenzen« iiberhaupt
liegen. Sie schlieen daher: »[...] no extant species concept justifies the erection
of the fixed boundaries between human beings and nonhumans that are required
to make breaching those boundaries morally problematic.«ﬂ Aber selbst wenn es
so etwas wie konstante und »natiirliche« Speziesgrenzen gibe, wire dies noch
kein hinreichender Grund dafiir, dass gegen eine Uberschreitung dieser Grenzen
moralische Einwénde geltend gemacht werden sollten. »The basic difficulty with
the >unnaturalness< argument is that it does not explain when an intervention into
nature is ethically acceptable and when it is not, why certain natural features al-
ways bear a certain moral import and therefore should not be changed.«72 Ob-

67 Vgl. dazu die Zusammenfassung der bioethischen Chimirendiskussion in Streiffer
(2009).

68 Die weite Verbreitung des Unnatiirlichkeitsargumentes zeigt sich zum Beispiel in den
Umfragen und 6ffentlichen Diskussionen der Academy of Medical Sciences (2010).

69 Vgl. dazu Streiffer (2009), 3: »Taken in its most basic form, the Unnaturalness Argu-
ment alleges that because the creation of chimeras is unnatural it is therefore wrong.
The source of the alleged unnaturalness lies in the fact that creating chimeras involves
violating the natural species boundaries between humans and non-humans.«

70 Vgl. dazu Streiffer (2009); Karpowicz et al. (2005), 113-115.

71 Robert/Baylis (2003), 6.

72 Karpowicz et al. (2005), 115.
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wohl das Unnatiirlichkeitsargument vornehmlich im bioethischen Kontext disku-
tiert wird, ist es daher eigentlich eher auf der metaphysischen als auf der morali-
schen Ebene anzusiedeln.”

Argument der moralischen Verwirrung

In ihrem einflussreichen Artikel »Crossing Species Boundaries« schlagen Robert
und Baylis eine andere Antwort auf die Frage vor, warum die Reaktion vieler
Menschen auf die Forschung mit Interspezies-Chiméren so stark mit moralischen
Vorbehalten und Emotionen aufgeladen ist, wie gegeniiber kaum einem anderen
Forschungsvorhaben. Die Vermutung der beiden Autoren ist, dass die Ableh-
nung vor allem getrieben ist von der Sorge beziiglich der moralischen Verunsi-
cherung, die durch die Konfrontation mit Wesen entstehen konnte, deren morali-
scher Status unklar ist: Sind Mensch-Tier-Chimiren auch auf moralischer Ebene
als Tiere einzustufen? Oder besitzen sie so viel »Menschlichkeit«, dass wir ihnen
einen hoheren moralischen Status zuschreiben miissen? Wie sollen wir sie dann
behandeln?’* Solange wir diese Fragen nicht eindeutig beantworten konnen, er-
scheint Chimédrenforschung in den Augen vieler Menschen als ein moralisch
hochst zweifelhaftes Unterfangen, das man lieber unterlassen sollte.

»[...] hybrids and chimeras made from human materials are threatening insofar as there is
no clear way of understanding (or even imaging) our moral obligations to these beings
[...]. [...] the creation of novel beings that are part human and part nonhuman animal is
sufficiently threatening to the social order that for many this is sufficient reason to prohibit

. : s : : 75
any crossing of species boundaries involving human beings. «

73 Ich werde auf diesen Aspekt in Abschnitt 2.4 zuriickkommen.

74 Vgl. auch Streiffer (2009), 6: »Baylis and Robert speculate that people object to chi-
meras because they accept the Moral Confusion Argument, according to which it is
wrong to create chimeras because of the moral confusion that would be generated by
the existence of individuals that cannot be definitively classified as human or as non-
human [...].«

75 Robert/Baylis (2003), 9f. Aus tierethischer Sicht kann man hier kritisch einwenden,
dass die Grundvoraussetzung fiir die Plausibilitit dieser Argumentation — die Annah-
me, dass es eine eindeutige moralische Grenze zwischen Mensch und Tier gibt und
sich der moralische Status von Menschen und Tieren nicht nur quantitativ, im Sinne
eines Kontinuums, sondern qualitativ unterscheidet — heute sowohl in der Philosophie
als auch in der 6ffentlichen Wahrnehmung keineswegs mehr so selbstverstiandlich ist,
wie Robert und Baylis zu glauben scheinen. Vgl. dazu etwa die Kritik von Thompson
(2003).
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Das Argument der moralischen Verwirrung erscheint auf den ersten Blick durch-
aus plausibel. Allerdings wurde zu Recht die Kritik geduBert, dass es sich dabei
lediglich um eine Vermutung handelt: Robert und Baylis konnen ihre soziolo-
gische These, dass die Sorge um eine Bedrohung der moralischen Ordnung der
Grund fiir die Ablehnung der Chimérenforschung in weiten Teilen der Bevolke-
rung ist, weder empirisch belegen (zum Beispiel durch entsprechende Aussagen
in Umfragen) noch gar beweisen.” Die wenigen verfiigbaren Daten deuten sogar
eher darauf hin, dass der Aspekt der moralischen Verwirrung fiir die Bewertung
der Chimiren allenfalls eine untergeordnete Rolle spielt. So wird in einer Um-
frage des amerikanischen »Office of Technology Assessment« zur 6ffentlichen
Wahrnehmung der Biotechnologie auf die Frage, warum die Uberschreitung von
Artgrenzen moralisch falsch sei, zwar von vielen Befragten auf die vermeintliche
Unnatiirlichkeit oder auf unvorhergesehene Konsequenzen verwiesen. Aber die
von Robert und Baylis vorgeschlagene Begriindung findet keinerlei Erwih-
nung.77 Und auch in der durch die britische »Human Fertilisation and Embryo-
logy Authority« (HFEA) durchgefiihrten Umfrage zur Herstellung nucleocyto-
plasmatischer Mensch-Tier-Hybride oder Chimiren wird die Moglichkeit einer
moralischen Verwirrung von den Befragten nicht als Argument angefiihrt.”®

Dariiber hinaus kann man kritisieren, dass Robert und Baylis nicht ausrei-
chend deutlich machen, ob sie die von ihnen konstatierte moralische Verwirrung
als ein normatives Argument gegen Chiméren verstehen oder als rein deskriptive
Aussage iiber die 6ffentliche Meinung.” Zuweilen wird der Vorschlag von Ro-
bert und Baylis sogar eindeutig im Sinne einer normativen Begriindung der ten-
denziell ablehnenden Haltung gegeniiber Mensch-Tier-Chiméiren missverstan-
den.* Wie die Autoren in einem spateren Artikel noch einmal ausdriicklich beto-
nen, liegt das jedoch keineswegs in ihrer Absicht:

»[...] some people find part-human chimera research morally objectionable. One way [...]
to give content to this is to consider chimera research as violating certain moral bounda-

ries, and thus engendering moral confusion. We do not claim (and are at pains to indicate

76 Diese Kritik duern zum Beispiel Charland (2003); Streiffer (2003); Streiffer (2009).

77 Vgl. dazu Streiffer (2003), 37.

78 Vgl. Human Fertilisation and Embryology Authority (2007).

79 Vgl. Bok (2003).

80 So behaupten etwa Greely et al. (2007), 28: »Robert and Baylis argued for caution in
the creation of human/nonhuman chimeras, based on the possibility of creating confu-

sion about the moral status of the resulting organism.«
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this) that chimeras are morally confusing, and that moral confusion is a bad thing. We take

s . 81
no position whatsoever on whether chimeras should be created.«

Auch das Argument der moralischen Verwirrung ist daher nicht im eigentlichen
Sinne ein moralisches Argument. Robert und Baylis pladieren nicht fiir eine be-
stimmte moralische Haltung gegeniiber der Erzeugung von Chiméren, sondern
versuchen vielmehr, die empirisch zu beobachtende Ablehnung durch den Ver-
weis auf verbreitete Moralvorstellungen zu erkldren.

Im Gegensatz dazu soll durch die folgenden Argumente die moralisch
richtige Handlung ermittelt werden: Diirfen wir aus moralischer Sicht Mensch-
Tier-Chiméiren erzeugen und wenn nein, warum nicht?

Menschenwiirdeargument

Phillip Karpowicz hat sich (zum Teil zusammen mit Cynthia Cohen und Derek
van der Kooy) in einer Reihe von Artikeln sehr kritisch mit dem L&sungsvor-
schlag von Robert und Baylis auseinandergesetzt.*” Seiner Meinung nach ist der
Grund fiir die Ablehnung der Chimirenforschung nicht in der Gefahr einer mo-
ralischen Verwirrung zu suchen, sondern in der Befiirchtung, dass Mensch-Tier-
Chimiren eine Bedrohung fiir das zentrale Moralkonzept der Menschenwiirde
darstellen.*’ Karpowicz schreibt:

»I believe that in initiating a discussion of species boundaries Robert and Baylis have
completely missed the point of why and whether human-nonhuman chimeras are morally
wrong. Chimeras are not controversial in that they cross actual or theoretical categories
but in that they could possess functions that are necessarily associated with moral

worth.«®

Fiir Karpowicz et al. ist die Hauptsorge im Hinblick auf Mensch-Tier-Chiméren,
dass eine Vermischung von menschlichen und tierlichen Bestandteilen dazu fiih-
ren konnte, dass abgewertet oder gar eliminiert wird, was im Hinblick auf

81 Baylis/Robert (2007), 43f.

82 Vgl. Karpowicz (2003); Karpowicz et al. (2004); Karpowicz et al. (2005).

83 Auch Johnston/Eliot (2003) verweisen auf den Aspekt der Menschenwiirde als Leer-
stelle im Ansatz von Robert und Baylis.

84 Karpowicz (2003), W17. Offenbar hat auch Karpowicz die Argumentation von Robert
und Baylis missverstanden. Die beiden Autoren miissen das vermeintliche Ziel schon
deshalb »verfehlen«, weil es, wie oben erldutert, gar nicht ihre Absicht war, eine Be-

griindung fiir die moralische Unzuldssigkeit der Erzeugung von Chiméren zu geben.
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menschliche Wesen in besonderer Weise geehrt und beschiitzt werden sollte und
was den Menschen von anderen Lebewesen unterscheidet: die menschliche
Wiirde.®

Im Kern des Menschenwiirdekonzeptes steht fiir Karpowicz et al. eine »fami-
ly of valuable capacities«*® — zumeist eng mit Hirnfunktionen verbundene Fihig-
keiten des Menschen, wie moralisches Argumentieren und logisches Schliefen.’
Durch eine Ubertragung dieser «emergent and supercellular psychological hu-
man functions<«®® auf Lebewesen, die diese normalerweise nicht besitzen, wiirde,
so die Sorge der Vertreter des Menschenwiirde-Argumentes, die menschliche
Wiirde herabgesetzt:

»Proponents of an argument from human dignity would maintain that to create a human-
nonhuman chimera would either diminish or wholly eliminate the possibility that humans
could exercise the cluster of capacities and characteristics that are associated with human
dignity, treating them solely as a means to others’ ends. By giving nonhumans some of the
physical components necessary for development of the capacities associated with human
dignity, and encasing these components in a nonhuman body where they would either not
be able to function at all or function only to a highly diminished degree, those who would

. . P
create human-nonhuman chimeras would denigrate human dignity.«

Wie Ravelingien et al. zu Recht kritisieren, ist die von Karpowicz et al. vor-
geschlagene Arbeitsdefinition der Menschenwiirde, die im Wesentlichen aus ei-
ner Aufzéhlung charakteristischer psychischer Kapazititen besteht, als Grund-
lage des Menschenwiirde-Argumentes jedoch keineswegs iiberzeugend.

»Intuitively, we all grasp that the cluster of capacities that they list cannot be excluded
from what it means to be human rather than any other animal. Nevertheless, this attempt to
give content to the notion of dignity does not provide support of these characteristics be-
yond a purely intuitive basis. The cluster of properties deemed distinctively and impor-
tantly human is presented as self-evident and lacks argumentation as to why it is superior
to another filling-in and as to what degree these characteristics are lacking in other ani-

malS.«gO

85 Vgl. etwa Karpowicz et al. (2005), 118.
86 Karpowicz et al. (2005), 120.

87 Karpowicz et al. (2005), 123.

88 Karpowicz et al. (2004), 334.

89 Karpowicz et al. (2005), 121.

90 Ravelingien et al. (2006), 8.
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Um das Argument stirker zu machen, miisste also zunéchst gezeigt werden, in-
wiefern die Menschenwiirde tatsdchlich auf dem Vorhandensein bestimmter
kognitiver Fihigkeiten beruht.

Dies ist jedoch nicht das einzige Problem des Menschenwiirde-Argumentes.
Denn wie ich in Abschnitt 2.4 zeigen werde, ist die Plausibilitit des Argumentes
entscheidend von der essentialistischen Vorstellung abhingig, dass wesentliche
menschliche Eigenschaften iibertragbar sind. Wie Karpowicz et al. selbst an-
merken, ist es hochst unwahrscheinlich, dass eine Ubertragung menschlicher Ei-
genschaften bei einer Transplantation einzelner Zellen oder dissoziierter Gewebe
stattfindet.”’ Problematisch wiire aus ihrer Sicht allenfalls die Transplantation
ganzer Zellverbdnde oder Organe (etwa des Gehirns). Die Empfehlung der
Autoren ist daher, die Erzeugung von Mensch-Tier-Chiméren nur mit Einschrin-
kungen zu erlauben: »Whole organs or masses of undissociated cells should not
be transferred from humans to nonhumans because doing so would risk the de-
velopment of characteristic human pattern development and formation in the
nonhuman animal host.«”> Aber selbst in diesem Fall ist es, wie wir sehen wer-
den, hochst irrefiihrend, von einer moglichen »Ubertragung« menschlicher Ei-
genschaften auszugehen. Das gilt auch fiir das von Robert Streiffer vertretene
Argument des moralischen Status.

Argument des moralischen Status

Wihrend bei Karpowicz et al. die Auswirkungen des Chimérismus auf den Men-
schen im Vordergrund stehen, betont Robert Streiffer die andere Richtung des
Problems: Fiir Streiffer sollte die Hauptsorge im Hinblick auf Mensch-Tier-
Chimiren sein, dass der moralische Status eines Tieres so erhoht werden konnte,
dass wir es nicht mehr in dem Forschungskontext verwenden diirften, fiir den es
geschaffen wurde:

»[...] on the [moral status framework], the introduction of human stem cells into a non-
human animal in a way that would substantially enhance its moral status is wrong, not be-
cause of the fact that the research subject’s moral status is enhanced, which is a prima fa-
cie good, but rather because of the fact that the subsequent treatment of the subject likely

will fall far below what its new moral status demands. «*>

91 Vgl. etwa Karpowicz et al. (2005), 124f.
92 Karpowicz et al. (2005), 126.
93 Streiffer (2005), 348. Vgl. auch Streiffer (2003); Streiffer (2009).
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Nicht die moralische Abwertung des Menschen ist demnach problematisch, son-
dern die moralische Aufwertung eines Tieres, dem wir aus rein praktischen Er-
wigungen keinen menschenéhnlichen moralischen Status zusprechen wollen.*
Dies gilt besonders dann, wenn menschliche Zellen oder Gewebe in das Gehirn
von Primaten {ibertragen werden, deren kognitive Fahigkeiten den menschlichen
bereits in vielen Aspekten nahekommen.

2.3.2 Semantische Ebene

Auch wenn die vier bisher genannten Argumentationslinien zur Erkldrung der
starken Vorbehalte gegeniiber Mensch-Tier-Chiméren auf den ersten Blick auf
der moralischen Ebene angesiedelt sind, ist es keineswegs selbstverstidndlich,
dass der Hauptgrund fiir das verbreitete Unbehagen ein genuin ethischer ist. Wie
bei vielen bioethischen Diskussionen, in denen der »Yuk-Faktor« — ein emotio-
nales, intuitives Gefiihl der Abscheu — beteiligt ist, wird auch die ablehnende
Haltung gegeniiber Chimédren hiufig nicht auf rationale ethische Argumente
zuriickgefiihrt, sondern durch auBermoralische Aspekte zu erkliren versucht.”
Eine erste Vermutung wire, dass der eigentliche Grund fiir das Misstrauen ge-
geniiber den modernen Chimiren auf der sprachlichen Ebene liegt. Wie bereits
erwihnt, rithrt der Begriff der biologischen Chimire durch die Assoziation mit
alten Vorstellungen von furchterregenden chimirischen Monstern an tief ver-
wurzelte Vorbehalte, die unser Bild der entsprechenden Forschungsvorhaben in
negativer Weise prigen konnen. Die Hoffnung mancher Wissenschaftler und
Philosophen ist daher, dass schon eine sachliche wissenschaftliche Aufkldrung
iiber das »wahre Wesen« der biologischen im Gegensatz zu den mythologischen
Chimiren zu einem schrittweisen Abbau der unbegriindeten instinktiven Ab-
scheu beitragen kann.”®

94 Ahnlich argumentieren auch Greene et al. (2005).

95 Vgl. zur dhnlich gelagerten Diskussion um die gentechnische Veridnderung von Tieren
Brett et al. (2002).

96 Vgl. etwa Camporesi/Boniolo (2008), 823: »Some people may feel an instinctive re-
pugnance towards the prospect of creating cybrids. [...] this is not a rational position,
but a position based upon an instinctive, visceral reaction to something thought of as
deserving disgust [...]. Hopefully most of such instinctive reactions will disappear af-
ter a correct definition and explanation of the entities at stake in the ethical debate are
provided [...]. Unfortunately, in the case of cybrids incorrect information from the
media has concurred to the formation of a moral prejudice based on a visceral reac-

tion, by associating to cybrids images of monsters [...].«
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Allerdings fiihrt diese Strategie offenbar — wenn iiberhaupt — alles andere als
leicht zum Ziel. Denn trotz einer Vielzahl wissenschaftlich korrekter Erklarungs-
versuche in den Medien, von denen viele sich explizit an eine breitere Offent-
lichkeit wenden, bleibt die Abneigung gegen Mensch-Tier-Chimiren weitgehend
unveridndert bestehen — jede neue Ankiindigung einer geplanten oder bereits
durchgefiihrten Vermischung menschlicher und tierlicher Gene, Zellen oder Ge-
webe ldsst die Diskussion um die moralische Zulédssigkeit der Erschaffung von
Chimiren erneut aufflammen.

Ein zweiter kritischer Einwand auf der semantischen Ebene richtet sich
gegen die metaphorische Verwendung des Begriffs »Chimire« im Bereich der
Biowissenschaften. Demnach ist die Ubertragung aus dem Bereich der Mytholo-
gie semantisch unzutreffend. So weist Kufe auf einige entscheidende Unter-
schiede zwischen mythologischen und wissenschaftlichen Chiméren hin:

»It seems that people in ancient history [...] were not bothered by social, ethical or legal
difficulties caused by the fused creations of human and animal [...] nature as we are
nowadays. Chimeras and hybrids were part of their everyday life. [...] However there are
some significant differences between ancient and contemporary understanding of chimera:
the ancient chimera existed only in the mythological framework while the contemporary
chimera is a real entity. Another difference is the notion of chimera: the ancient chimera is
a mixture of various species as individuals, the contemporary chimera (and hybrid) is a
mixture formed on cellular (respectively on organ) level. Therefore, the precise content of
the notion of chimera in present time means something very different from the ancient no-

. . 97
tion of chimera.«

Kufte hilt daher einen Verzicht auf die Verwendung des Begriffs »Chimére« im
Bezug auf konkrete biologische Entititen fiir angebracht:

»From an etymological point of view, the term chimera is highly inadequate for the cur-
rent biotechnological methods and products known as chimeras. Chimeras as biotechno-
logical products are not chimeras at all, they are not utopian or chimerical; they are real,
very real entities with clear ontological status. [...] Under a basic semantic assumption
that terms (words) have to symbolise things that the words stand for, the use of the word
chimera for entities (biotechnological products) such as [...] a mouse with human brain
does not fit into the common semantic scope of the term >chimera<. A [...] mouse with one
per cent of human brain cells is neither a phantom nor a monster. To call these entities

chimeras does not, semantically, make sense. [...] The only way to prevent linguistic con-

97 Kute (2009), 9.
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fusion is not to use the term >chimera< for entities that are, in reality, interspecies mix-

8
tures.«’

Aber auch wenn Kufe zu Recht betont, dass die modernen Chimiren der biotech-
nologischen Forschung im ontologischen Sinne nicht mit den Chimiren der
Mythen gleichgesetzt werden diirfen, kann man gegen seine Forderung eines
vollstindigen Verzichtes auf den Chiméirenbegriff einwenden, dass dieser im
biologischen Kontext eben heute metaphorisch verwendet wird. Und die meta-
phorische Ubertragung eines Konzeptes aus einem Bedeutungszusammenhang in
einen anderen erfordert keine hundertprozentige semantische Passung in beiden
Feldern, sondern lediglich einen verbindenden semantischen Kern. Dieser ist im
Fall der mythologischen und der biologischen Chimire durch den gemeinsamen
Aspekt der Mischung von korperlichen Bestandteilen unterschiedlicher Herkunft
gegeben.

Die ablehnende Reaktion auf Chiméren in der biologischen Forschung kann
sicher nicht allein auf semantische Probleme zuriickgefiihrt und durch sprach-
liche Prézision oder gar durch eine Umbenennung der entstehenden Kreaturen
gelost werden. Es sollte aber nicht unterschitzt werden, wie sehr die Verwen-
dung eines Begriffes, der durch seine jahrhundertealte Geschichte mit zahlrei-
chen zumeist negativen Assoziationen verkniipft ist, zur Entstehung einer skepti-
schen Grundhaltung gegeniiber allen Chimiren beitragen kann, bevor die an der
Chimirenforschung beteiligten Wissenschaftler tiberhaupt dazu ansetzen konnen
zu erkldren, worum es bei ihren Versuchen geht und was die biologische Chimé-
re von der mythologischen unterscheidet. Diese Gefahr besteht nicht nur im Hin-
blick auf semantische Assoziationen, sondern auch auf einer édsthetisch-visuellen
Ebene.

2.3.3 Asthetische Ebene

Fiir den alternativen Erklidrungsansatz, dass die intuitiven Bedenken in erster
Linie dsthetisch begriindet sind, spricht vor allem die Beobachtung, dass Chimé-
ren im Allgemeinen umso stirker abgelehnt werden, je mehr ihr Zustand der Mi-
schung aus korperlichen Materialien unterschiedlicher Herkunft von auflen
sichtbar ist. Und das gilt nicht nur fiir Mensch-Tier-, sondern auch fiir Tier-Tier-
Chiméren.

Die Bedeutung dsthetischer Bewertungen von Mischwesen zeigt sich bereits
im Hinblick auf fiktive Chimiren in der bildenden Kunst oder in der Literatur.

98 Kuie (2009), 11.
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Wie eingangs erwihnt, sind es in der Mythologie héufig Kombinationen aus Be-
standteilen von Individuen unterschiedlicher Spezies (zum Beispiel Adlerfliigel
und -klauen, Lowenkdpfe, Ziegenkorper und -horner oder Schlangenschwénze),
die die Zutaten fiir ein furchterregendes Ungeheuer ausmachen — auch wenn
diese Korperteile an ihren urspriinglichen Besitzern wenig Anlass zur Beunruhi-
gung liefern mogen. Erst die schon auf den ersten Blick erkennbare Mischung
scheinbar unvereinbarer Merkmale hebt die Chimiren von gewo6hnlichen Bestien
und gefihrlichen Tieren ab und sichert ihnen einen Jahrtausende wihrenden
Platz im mythologischen Gedichtnis der Menschen.”

Andererseits rufen aber besonders solche imaginierten Chiméren, bei denen
einzelne Korperteile auf eine fiir den menschlichen Betrachter harmonische,
scheinbar natiirliche Weise miteinander verkniipft wurden, nicht notwendiger-
weise (nur) Unwohlsein hervor. So beschreibt Andreas Zeising die computer-
generierten Mensch-Tier-Mischwesen (»Manimals«loo) des Kiinstlers Daniel Lee
als fiir den Betrachter iiberraschenderweise eher faszinierend als abstoend.

»Denn das Irritierende ist, dass hier perfekt zusammen passt, was nicht zusammen passen
darf. Scheinbar miihelos iiberschreiten Lees Kreaturen die Grenze, die das ethische Emp-
finden setzt [...]. Die Manimals 6ffnen [...] bewuBtseinsméBige Spielrdume, welche
biologische Zustinde anschaulich werden lassen, denen sich die Vernunft instinktiv

verweigert.«'"!

Die Chimiren erscheinen dem Betrachter in diesem Fall als neue Lebensformen,
die ihm zwar bisher unbekannt waren, denen aber aufgrund ihrer keineswegs
monstrosen Erscheinung durchaus ein eigener Platz auf unserer inneren Land-
karte der real existierenden Lebewesen zugeschrieben werden konnte.

Fiir viele kiinstlerische Abbildungen von Chiméren gilt auBerdem, dass nicht
die Furcht erregenden Eigenschaften der Mischwesen im Vordergrund stehen,
sondern vielmehr gerade ihre Verletzlichkeit und Schwéche. »[...] chimerical
creatures are [...] commonly rendered as vulnerable: depicted in either playful or

99  Vgl. dazu Benhaim/Buffington (2007), 2: »The striking pattern of chimeras possess-
ing additional special and often supernatural abilities, like fire-breathing or shape-
shifting, emphasizes their fearsomeness and suggests they amount to something mo-
re than the sum of their parts. Indeed, the Greek Chimera is more sinister than any
individual lion, goat or snake [...].«

100 Fir Abbildungen der »Manimals« vgl. http://www.daniellee.com vom 15.03.2010.

101 Zeising (2004), 1. Vgl. zu weiteren Beispielen von Chimiren in der zeitgendssischen
Kunst Anker/Nelkin (2004).
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serene poses, in a state of dying or suffering defeat, or as simply nonaggres-
sive.«'” So werden etwa die altigyptischen Tier-Mensch-Mischwesen als Ak-
teure in rituellen Prozessionen dargestellt. Ein potentiell gefdhrliches Wesen wie
die lykische Chimaera ist bloBes »hero-fodder«'” fiir Bellerophon. Und Edgar,
eine Plastik des Kiinstlers Erick Swenson aus dem Jahr 1997, zeigt eine Art
»arctic dog-camel-goat hybrid«'”, dem eine Trine aus dem Auge rinnt. Wie
David Powell betont, rufen diese Darstellungen beim menschlichen Betrachter
hiufig eher Mitgefiihl oder gar Zuneigung als Angst hervor.'”

Der Anblick eines Mischwesens hat also aus dsthetischer Sicht meist eine
ambivalente Wirkung — die Reaktion des Betrachters schwankt zwischen Furcht
und Mitgefiihl, Abscheu und Faszination, AbstoBung und Anziehung.'” Gerade
dieses Schwanken macht einen grof3en Teil des anhaltenden Erfolges der Chima-
ren in Literatur und Kunst aus. Und zugleich ist die zwiespiltige emotionale
Wirkung eine der wenigen Konstanten des Chimérenkonzeptes — sie ldsst sich
von der imagindren Kreatur der Mythen tiber die Verwendung des Chimérenbe-
griffs als Metapher bis zur heutigen Chimire als biologisch realer Entitit verfol-
gen.lm
Asthetische Aspekte sind aber nicht nur in der Chimérenkunst, sondern auch
im Hinblick auf reale Forschungsobjekte von Bedeutung. Wie eine Umfrage der
»Academy of Medical Sciences« gezeigt hat, wird eine Verpflanzung externer
Gewebe hiufig als weniger akzeptabel angesehen als die Arbeit mit internen Or-
ganen, da die Verdnderung nur im ersten Fall duf3erlich sichtbar ist:

»Research involving external body parts, such as the use of human hair, skin, or the pos-
sible development of human-like limbs on animals, was often met with distaste by dia-
logue participants. This type of response was attributed to participants’ ability to imagine

and visualise the resulting animal as >unnatural<. The physical appearance of animals was

102 Powell (2004), 333.

103 Powell (2004), 335.

104 Powell (2004), 335.

105 Vgl. Powell (2004), 337.

106 Martijntje Smits (2006) macht bei vielen Menschen eine dhnlich ambivalente Reak-
tion gegeniiber neuen Technologien aus, die sie als »Utopia-Dystopia-Syndrom« be-
zeichnet. Thre Beobachtung trifft sicher auch auf die Diskussion um die »Chiméren-
technologie« zu.

107 Vgl. dazu Dellios (2008), 165: »The Chimera’s ability to embrace both these emo-
tive poles — attraction and repulsion — appears, paradoxically, to be the one constant

of the highly inconstant Chimera.«
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found to be an important way in which participants identified animals as different >kinds«<,
and changes to external features might be seen to blur these well-recognised visible dis-

L o 108
tinctions between species.«

Interessanterweise kommen gerade die Ergebnisse derjenigen Experimente in
ihrer Erscheinung und Wirkung der Schopfung mythologischer Chiméiren am
nichsten, bei denen nicht eine Fusion zweier Embryonen stattfindet, sondern
eine Transplantation oder Rekonstruktion vollstindiger artfremder Korperteile.
Ein gutes Beispiel dafiir ist die berithmte »Ohrmaus«: eine nackte Maus auf
deren Riicken scheinbar ein menschliches Ohr wichst. Die auffillige Erschei-
nung der Maus ist nicht (wie hédufig unterstellt wird) auf einen gentechnischen
Eingriff zuriickzufiihren. Auch sind an ihrer Entstehung keinerlei menschliche
Zellen oder Gewebe beteiligt gewesen. Ziel der Forschergruppe um Joseph und
Charles Vacanti, die Mitte der 1990er Jahre die auch als »Vacanti mouse«
bezeichnete Chimére entwickelt hat, war es, die Moglichkeit der dreidimensio-
nalen Gewebekonstruktion eines Ohres zu testen, das in der plastischen Chirur-
gie Verwendung finden sollte.'” Dazu wurde zuniichst aus Biopolymeren ein
strukturelles Geriist geformt, das die Gestalt des Ohres eines menschlichen
Kindes hat. Das Geriist wurde dann mit Rinder-Knorpelzellen beimpft und unter
die Haut von Méusen implantiert, die aufgrund eines genetischen Defektes nicht
nur nackt sind, sondern auch kein funktionierendes Immunsystem besitzen und
daher keine AbstoSungsreaktion gegen das Transplantat zeigen. Es handelt sich
also bei der »Ohrmaus« auf jeden Fall um eine echte Chimére — wenn auch keine
Maus-Mensch-, sondern eine Maus-Kuh-Chimare.

Gerade solche sichtbar chimirischen Lebewesen, bei denen eine Mischung
aus identifizierbaren Korperteilen adulter Lebewesen unterschiedlicher Spezies
vorliegt, werden als besonders verstorend empfunden. Entsprechend ist die ab-
lehnende Reaktion ihnen gegeniiber hiufig sehr stark ausgepridgt. Und das kann,
wie der Deutsche Ethikrat in seiner Stellungnahme zu Mensch-Tier-Mischwesen
betont, auch einen entscheidenden Einfluss auf die ethische Einordnung der
Chiméren haben:

»Im Unterschied zu vielen anderen bioethischen Fragestellungen hat zur Beurteilung des
moralischen Status von Mensch-Tier-Mischwesen die aus sinnlicher Wahrnehmung ge-
wonnene anschauliche Vorstellung — als phdnomenologische Intuition — im Vergleich zur

abstrakten begrifflichen Reprisentation grofes Gewicht. Es ist durchaus entscheidungs-

108 Academy of Medical Sciences (2011), 55.
109 Vgl. dazu Cao et al. (1997).
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relevant, ob ein Wesen phénotypisch eindeutig als Mensch, eindeutig als Tier oder aber als

. . 110
Mischwesen unklarer Artzuordnung erfahren wird.« ¢

Wiirde man die intuitive und scheinbar auf ethischen Argumenten basierende
Ablehnung kiinstlicher Chiméren allein auf dsthetische Griinde zuriickfiihren, so
wire die Tatsache, dass die meisten Menschen natiirliche Chimiren, im Gegen-
satz zu kiinstlichen, als weit weniger abstoend oder erschreckend empfinden,
daher sehr plausibel durch die phinotypische Unauffilligkeit natiirlicher Chimi-
ren zu erkldren: »[Natural] chimeras are far from the middle-ages representations
and beliefs about half-human, half-animal monsters. Human spontaneous chime-
ras by aggregation of two embryos for example, have a normal shape and only
very discreet characteristics like Blaschko lines on the skin, revealed under ul-
traviolet light [...].«'"'

Aber idsthetische Argumente liefern keine Erkldrung fiir die héufig ebenso
starke Ablehnung kiinstlicher Chiméren, die durch die Fusion zweier mensch-
licher und/oder tierlicher Embryonen zustande kommen.'” Denn auch bei den
Chiméren, die auf diese Weise im Kontext der embryologischen Forschung ent-
stehen, ist das Erscheinungsbild meist weit weniger spektakulér als nach einer
Transplantation kompletter Korperteile oder Organe: »[...] the resulting individ-
ual (embryo or animal) displays a patchy pattern of phenotypic traits of both
species rather than being a conglomerate of complete parts of two adult bod-

110 Deutscher Ethikrat (2011b), 73.

111 Montera et al. (2009), 565. Blaschko-Linien sind Linien auf der Haut, die auf die
Wanderungen der Zellen in der Embryonalentwicklung zuriickgehen. Unter norma-
len Bedingungen sind sie unsichtbar, sie werden aber zum Beispiel bei einer Reihe
von Hauterkrankungen sichtbar. Bei Chimiren findet man UnregelméaBigkeiten der
Pigmentierung entlang der Blaschko-Linien, die zum Teil nur unter UV-Licht zu er-
kennen sind, vgl. dazu etwa Findlay/Moores (1980).

112 Dariiber hinaus kann die dsthetisch bedingte Ablehnung der Schaffung von Chimai-
ren auch nicht als einzige Begriindung fiir die moralische Unzulidssigkeit einer sol-
chen Handlung dienen. Darauf weist Streiffer (2005), 351f. zu Recht hin: »Some ha-
ve suggested that the problematic aspect of chimeras is the aesthetics involved. [...]
The image of animals with human body parts, or even animals with the parts of o-
ther species of animals, is surely part of what is motivating the public’s reaction to
chimeras. [...] [But] it is not remotely plausible to think that the mere visual appea-
rance of the mouse makes such research wrong. The mere fact that one would be

conferring a human appearance on a nonhuman animal is of no consequence.«
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ies.«'"” Das wird besonders deutlich bei den viel diskutierten Fillen von
Mensch-Tier-Chimiren. So sieht die Maus, in deren Gehirn sich menschliche
embryonale Stammzellen zu funktionierenden Neuronen entwickelt haben, wie
jede andere Maus aus. Ihr Chimirismus ist nur durch den FEinsatz wissen-

'"* Und auch in den Fillen, in denen

schaftlicher Methoden tiberhaupt erkennbar.
die entstehenden Mischwesen tatséchlich eine sichtbare Mischung von Eigen-
schaften unterschiedlicher Spezies aufweisen (wie etwa die halb wolligen und
halb glatthaarigen Schiegen), entspricht die dsthetische Wirkung ihrer duBeren
Erscheinung bei den meisten Menschen wohl eher der gegeniiber Lees »Mani-
mals« — wir bestaunen ein Lebewesen, das wir noch nie zuvor gesehen haben,
das aber biologisch offensichtlich ebenso »perfekt« (oder: lebensfihig) ist wie
seine nicht chimérischen Verwandten und das uns ebenso schon oder hisslich er-
scheint. Der Anblick eines auf den ersten Blick viel fremdartiger anmutenden
Lebewesens wie eines Schnabeltieres oder eines Tiefseebewohners ist in vielen
Fillen #sthetisch weit verstorender, als der einer solchen »versteckten« Chimiire.

Offenbar entsteht die Ablehnung bestimmter Mischwesen nicht nur, wenn
wir sehen, dass es sich um eine Chimére handelt, sondern auch, wenn wir dies
aus anderen Griinden wissen. Vielleicht, so konnte man vermuten, stort uns gar
nicht so sehr der Anblick des chimirischen Lebewesens als Resultat eines wis-
senschaftlichen oder natiirlichen Prozesses, sondern die Art seiner Entstehung
und/oder die Herkunft der dabei verwendeten genetischen oder zelluldren Be-
standteile — besonders wenn diese menschlich sind.'”

Auf eine moglicherweise groflere Bedeutung der Entstehungsgeschichte
gegeniiber dem reinen Phénotyp der Chimire deutet auch ein interessantes Ge-
dankenexperiment von Mark Sagoff hin:

»What makes the activity of the neuron mouse human is not its content or character —
there may be animals, such as dolphins, that apparently act the same way — but its associa-
tion with the introduction of cells taken from homo sapiens. What if the introduction of
dolphin brain stem cells into fetal mice produced similar or even more >human-like« re-

sults? Would the moral problem disappear or be different?«''®

113 Tarkowski (1998), 904f.

114 Vgl. dazu Muotri et al. (2005).

115 Vgl. dazu auch Sagoff (2003), 31; McGee (2003), viii.
116 Sagoff (2007), 51f.
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Sicher wiirden nicht alle Menschen diese Fragen in gleicher Weise beant-
worten.'"” Aber die starke Kritik gerade an Chimidren mit menschlichen
Komponenten deutet zumindest darauf hin, dass fiir die meisten wohl ein
relevanter Unterschied zwischen den hypothetischen Fillen von intelligenten
Mensch-Maus- oder Delphin-Maus-Chiméren bestehen wiirde — selbst wenn das
Resultat dasselbe wire. Wie ich im folgenden Abschnitt zeigen mochte, gibt es
gute Griinde fiir die Annahme, dass diese Ungleichbewertung auf versteckte
essentialistische Vorstellungen zuriickzufiihren ist.

2.4 ESSENTIALISTISCHE VORBEHALTE
GEGEN BIOLOGISCHE CHIMAREN

Alle bisher genannten Aspekte spielen sicher eine mehr oder weniger bedeut-
same Rolle bei den starken emotionalen Reaktionen auf die Chimérenforschung.
Meine These, die ich in diesem Abschnitt begriinden méchte, ist jedoch, dass es
sich dabei nur um abgeleitete Bedenken handelt und dass insbesondere die Kritik
an der Erzeugung von Mensch-Tier-Chiméren nur zu verstehen ist, wenn man
sie nicht als primér moralisch, semantisch oder dsthetisch bedingt auffasst, son-
dern als Ausdruck eines metaphysischen Unbehagens, das auf tief sitzende es-
sentialistische Vorstellungen und auf eine Vermischung der mythologischen und
biologischen Assoziationen des Chimérenbegriffs zuriickgeht.

Wie ich im Folgenden zeigen werde, prigen die in Kapitel 1 zusammenge-
fassten charakteristischen Eigenschaften von kausalen Essenzen unsere Wahr-
nehmung davon, was bei embryologischen oder genetischen Experimenten pas-
siert. Wir sehen und beurteilen biologische Forschung nicht unvoreingenommen,
sondern immer vor dem Hintergrund essentialistischen Denkens. Fiir die Chima-
renforschung bedeutet das: Die Erzeugung von Mischwesen wird als eine Ver-
mischung unterschiedlicher Essenzen und damit als ein massiver Eingriff in die
fundamentale ontologische Struktur der uns bekannten Welt angesehen. Dabei
muss es sich nicht notwendigerweise um einen genetischen Essentialismus han-
deln. Nicht nur die Ubertragung von Genen, sondern auch die von Zellen oder
Organen wird héufig in einer Weise kritisiert, die stark essentialistisch geprigt

117 Vgl. etwa die Ergebnisse des CHIMBRIDS-Projektes in Taupitz et al. (2009), 456:
»Assessment of chimbrids experiments should take into account the origin of the bi-
ological material, the procedure as well as the attributes of the resulting entity. The
characteristic ethical issues raised by chimbrids research concerns the nature of the

entity resulting from the experiment.«
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ist. Fiir die weitere Diskussion ist es aber entscheidend, dass Genen in besonde-
rem Male eine essentialistische Macht zugesprochen wird, die iiber die anderer
essentialistisch konnotierter Entitdten hinausgeht.

Wie die Diskussion im vorigen Kapitel gezeigt hat, ist das Konzept der Es-
senz keineswegs eindeutig definiert. Fiir das Verstindnis des Essenzbegriffs in
der Biologie sind vor allem zwei Unterscheidungen wichtig. Zum einen kann
man unterscheiden zwischen sortalen Essenzen, das heillit der Gesamtheit aller
Eigenschaften, die alle und nur die Mitglieder einer bestimmten Kategorie teilen
und kausalen Essenzen, die kausal dafiir verantwortlich sind, dass eine Entitiit
die fiir sie charakteristischen Eigenschaften aufweist, welche sie zum Mitglied
einer bestimmten Kategorie machen. Und zum anderen gibt es ontologische und
nominale essentialistische Theorien. In ontologisch-essentialistischen Ansitzen
werden Essenzen als realer Bestandteil der Welt angesehen, in nominal-
essentialistischen dagegen als sprachliche Reprisentationen.

Die Diskussion um biologische Chimédren wird in erster Linie von der Vor-
stellung ontologisch-kausaler Essenzen beeinflusst. Rein sortale Essenzen, die
vollig unabhingig von einer mutmaBlichen kausalen Kraft der Essenzen unver-
anderliche definitorische Kriterien fiir die Klassifizierung von Objekten liefern,
spielen dagegen eher eine untergeordnete Rolle. Aber auch die nominal-kausale
Interpretation von Essenzen ist fiir die Ablehnung der Chiméren von geringerer
Bedeutung, als man auf den ersten Blick annehmen wiirde. Denn obwohl nomi-
nalen Essenzen sowohl im wissenschaftlichen Kontext als auch in der »folkbiol-
ogy« eine unbestreitbare heuristische Bedeutung bei der Einteilung der belebten
Welt in eindeutige Kategorien zukommt, werden sie im Hinblick auf die Chima-
rendiskussion in den meisten Féllen von einer implizit ontologischen Interpreta-
tion iiberlagert. Ahnlich wie beim genetischen Essentialismus geschieht diese
Vermischung hiufig unbewusst und kann zu Fehleinschitzungen der For-
schungsergebnisse fiihren.

Wie wir in Kapitel 1 gesehen haben, gibt es eine Reihe von Eigenschaften,
die fiir die meisten Interpretationen von kausalen Essenzen charakteristisch sind.
Fiir die Chimirendiskussion sind besonders die folgenden Aspekte von Bedeu-
tung:

1. Die Essenz einer Entitit wird als interner Kausalgrund fiir deren Zugehorig-
keit zu einer eindeutig von anderen abgrenzbaren natiirlichen Kategorien
(»natural kind«) angesehen, die aufgrund ihrer inneren Beschaffenheit we-
sentliche Eigenschaften gemeinsam haben.

2. Die Essenz einer Entitit ist kausal verantwortlich fiir die Ausbildung und
Beibehaltung dieser Eigenschaften.
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3. Die Essenz eines Wesens ist konstitutiv fiir seine Identitit. Eine Anderung
der Essenz fiihrt zur Identitdtsdnderung.

4. Die Kenntnis der Essenz einer Entitdt ermoglicht pridzise Vorhersagen iiber
deren wesentliche Eigenschaften.

5. Essenzen sind iibertragbar.

Alle diese Aspekte schwingen in den Argumenten gegen die Erzeugung von
(Mensch-Tier-)Chiméren mehr oder weniger deutlich mit und préigen so die Ein-
schitzung der Chimérenforschung.

2.4.1 Chimaren durchbrechen essentialistische Kategorien

Einen ersten Hinweis auf versteckte essentialistische Vorstellungen liefert das
Unnatiirlichkeitsargument. Unabhéngig von der bereits angesprochenen Kritik
am Unnatiirlichkeitsargument als Einwand auf der moralischen Ebene kann man
fragen, warum die Uberschreitung der Artgrenzen iiberhaupt als unnatiirlich
empfunden wird. Dabei zeigt sich, dass im Kern des Unnatiirlichkeitsargumentes
der Glaube an die Moglichkeit einer Einteilung der Welt in essentialistische Ka-
tegorien steht. Ein Grund fiir die negative Reaktion auf artiibergreifende Chima-
ren, die im Vergleich mit Intraspezies-Chimiren meist deutlich heftiger ausfillt,
ist daher, dass »Wesen dieser Art klassische Ordnungsvorstellungen und Auffas-
sungen von Organismen durchbrechen«''®. Interspezies-Chiméren sind innerhalb
unserer gewohnten biologischen Ordnungssysteme nicht eindeutig kategorisier-
bar, sie entziehen sich unseren Einteilungsversuchen: Eine Schiege ist weder
Schaf noch Ziege, und bei einem Mischwesen aus Maus und Mensch dréngt sich
schnell die Frage auf: »Are you a man or a mouse?«'".

Diese Uneindeutigkeit muss vor allem dann beunruhigend erscheinen, wenn
biologische Kategorien wie die biologische Art essentialistisch verstanden wer-
den, das heifit wenn erwartet wird, dass die Essenz jedes Lebewesens die Zuord-
nung zu einem bestimmten »natural kind« ermoglicht und dass diese Kategorien
nicht iiberlappen. Aus essentialistischer Sicht gilt: Ganz oder gar nicht — entwe-
der eine Entitdt gehort zu einer Kategorie, oder sie gehort nicht dazu. Wie
kognitionspsychologische Studien gezeigt haben, werden natiirliche Kategorien
(im Gegensatz zu Artefakten) von den meisten Menschen intuitiv tatsdchlich in
dieser Weise verstanden: »[...] adults treat animals and other natural kind cate-
gories as having relatively rigid boundaries, such that something is either in a

118 Ingensiep (2000), 149.
119 Ritkin (2005).
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category or outside a category, but not partly or sort of belonging in a category. |
refer to this phenomenon as >boundary intensification<.«'*

Aus entwicklungs- und evolutionsbiologischer Sicht ist diese kognitive
Strategie durchaus sinnvoll. Essentialistische Kategorien geben uns eine wichti-
ge kognitive Hilfestellung bei der Orientierung in der iiberaus komplexen und
von den unterschiedlichsten Entititen bewohnten Welt — und hier besonders in-
nerhalb der belebten Welt. Sie ermoglichen uns Riickschliisse auf bisher unbe-
kannte Eigenschaften von Lebewesen, die wir einer Kategorie zuordnen: »Cate-
gories serve not only to organize the knowledge we have already acquired, but
also to guide our expectations and encourage inductive inferences about novel
properties.«'>' Dazu kommt noch eine didaktische Funktion des Essentialismus,
auf die Gelman und Hirschfeld hinweisen: »[...] learning about living things
[...] is much easier given an essentialist assumption.«'>> Dem Essentialismus als
einem verldsslichen und scheinbar unerschiitterlichen Ordnungssystem kommt
also durchaus eine positive Rolle zu. Es ist daher nicht verwunderlich, dass der
Verlust der gewohnten essentialistischen Ordnung, wie er im Fall der Chiméren
auftritt, zunéchst zu einer starken Beunruhigung und zur Ablehnung der entspre-
chenden Forschung fiihrt.

Aber wenn es wirklich nur um die Uberschreitung von Kategoriengrenzen
ginge, die biologische Arten eindeutig voneinander trennen, dann sollte die Re-
aktion gegeniiber natiirlichen Chiméren und vor allem gegeniiber artiibergreifen-
den Tier-Tier-Chimiren genauso heftig ausfallen — was sie jedoch keineswegs
tut. So stellen Robert und Baylis fest:

»At present the prevailing view appears to be that species identity is fixed and that species
boundaries are inappropriate objects of human transgression. The idea of fixed species
identities and boundaries is an odd one, though, inasmuch as the creation of plant-to-plant
and animal-to-animal hybrids, either artificially or in nature, does not foster such a vehe-

ment response as the prospective creation of interspecies combinations involving human

120 Gelman (2005), 73. Dass essentialistische Unterschiede zwischen Spezies bei der
Beurteilung von Interspezies-Chimiren fiir viele Menschen tatséchlich entscheiden-
der sind als biologische Unterschiede, zeigen die Ergebnisse einer Umfrage der Aca-
demy of Medical Sciences (2010), 51: »[...] participants were nearly always more
focused on what could be described as the >essences< or distinct characteristics of
different animals and humans. Or, in other words, a cat and a dog are different not
because of different DNA, but because of their distinct >catness< and >dogness«<.«

121 Gelman (2005), 58.

122 Gelman/Hirschfeld (1999), 434f.
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beings [...]. This suggests that the only species whose identity is generally deemed genu-

. . . . 123
inely >fixed« is the human species.«

Die weitgehende Akzeptanz natiirlicher Chimédren mag darauf zuriickgefiihrt
werden konnen, dass hier die Uberschreitung der Artgrenzen im Rahmen »nor-
maler« biologischer Prozesse stattfindet und daher nicht in gleicher Weise als
»unnatiirlich« empfunden wird. Aber wie ist die divergierende Reaktion gegen-
iiber kiinstlichen Chiméren mit beziehungsweise ohne menschliche Bestandteile
zu erkldren?

Ein wichtiger Punkt ist sicher, dass der Essentialismus in vielen Kulturen
nicht nur auf kognitiver Ebene eine wichtige Funktion besitzt, sondern auch auf
sozialer und moralischer Ebene. Soziale und moralische Kategorien ermoglichen
eine iiberschaubare und leicht erlernbare Einteilung gesellschaftlich relevanter
Entitdten und menschlicher Handlungen in erlaubt und verboten, gut und bése,
Mensch und Nicht-Mensch und so weiter. Vor dem Hintergrund dieser Uberle-
gungen kann das Argument des moralischen Tabus, das zuweilen ebenfalls als
Begriindung fiir die intuitive Abscheu gegeniiber der Vorstellung von Mensch-
Tier-Chiméren angefiihrt wird, als eine Variante des Unnatiirlichkeitsargumentes

124
angesehen werden.

Demnach unterliegt besonders die Mischung von mensch-
lichen und tierlichen Komponenten einem moralischen Tabu, da durch die Miss-
achtung etablierter sozialer Kategorien die soziale Ordnung verletzt wiirde.

In dhnlicher Weise kann man argumentieren, dass die Erzeugung von
Mensch-Tier-Chiméren moralische Kategorien missachtet, die durch die eindeu-
tige Grenzziehung zwischen Menschen und nichtmenschlichen Lebewesen ge-
bildet werden. Dies ist im Wesentlichen die Erkldrung, die Robert und Baylis fiir
die Ablehnung von Mensch-Tier-Chimiren anbieten: »Human-to-animal chime-
ras [...] are neither clearly animal nor clearly human. They obscure the classifi-
cation system (and concomitant social structure) in such a way as to constitute an
unacceptable threat to valuable and conceptual, social, and moral boundaries that
set human beings apart from all other creatures.«'>

Das Unbehagen iiber die Grenzen, die Chiméren durchbrechen, besteht also
zum einen im Hinblick auf ihren uneindeutigen onfologischen Status: Was ist die
Chimaire, Mensch oder Maus? Und zum anderen hat die Chimére auch einen un-
klaren moralischen Status: Sollen wir sie behandeln wie einen Menschen oder
wie eine Maus?

123 Robert/Baylis (2003), 2f.
124 Vgl. dazu etwa Karpowicz et al. (2005), 110.
125 Robert/Baylis (2003), 7f.
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Die Tatsache, dass sich Chiméren als vollig neue Lebensformen einer
Einteilung in die bisher tiblichen biologischen, sozialen und moralischen Kate-
gorien verweigern, scheint ein sehr plausibler Grund fiir ihre Ablehnung zu sein.
Allerdings gibt es durchaus auch Anzeichen dafiir, dass die negative 6ffentliche
Reaktion auf Chimiéren sich dndern konnte, wenn die Forschung einen guten
Grund fiir die Verdnderung der entsprechenden Kategorien anbieten kann, zum
Beispiel die Heilung schwerer Krankheiten.'” So stimmten etwa die Mehrzahl
der 2007 von der britischen »Human Fertilisation and Embryology Authority«
befragten Briten nach umfangreichen wissenschaftlichen Erlduterungen der Ziele
und Methoden der geplanten Herstellung von nucleocytoplasmatischen Mensch-
Tier-Hybriden zu: »Die Befragung hat ergeben, dass 61 Prozent der Befragten
mit der Erzeugung von Hybrid-Embryos einverstanden sind, wenn es hilft, eine
Krankheit zu verstehen [.. .].«127 Ein entscheidender Aspekt war dabei, neben der
Aussicht auf neue Therapieformen, die Versicherung der beteiligten Forscher,
»nur sehr, sehr wenig genetische Information der Kuh«'?® zu verwenden, sodass
die Mischembryonen zu 99,9 Prozent menschlich wiren. Ahnliche Ergebnisse
zeigten sich in einer spéteren Umfrage auch im Hinblick auf die Beurteilung von
chimirischen Tieren, denen menschliches Korpermaterial tibertragen wurde:
»[...] the majority of participants appeared to trade off the purpose of the re-
search against concerns about the process, and usually concluded by supporting
ACHM [animals containing human material] research when they believed it
would benefit human health.«'*” Die Einschitzung von auf den ersten Blick als
»abscheulich« empfundenen Forschungsvorhaben muss also offenbar nicht un-
verdnderlich sein, da unsere Intuitionen, so stark sie auch sein mogen, im Nor-
malfall nicht die einzige Grundlage fiir unsere Urteile sind. Sie werden durch
rationale Erwédgungen erginzt und unter Umstinden von diesen iiberwogen:

126 Vgl. dazu auch Karpowicz et al. (2005).

127 Charisius (2007). Vgl. zu den Ergebnissen der Umfrage Human Fertilisation and
Embryology Authority (2007). Mit einer Sondergenehmigung der HFEA wurden be-
reits im Frithjahr 2008 die ersten Mensch-Kuh-Hybriden erzeugt, bevor das entspre-
chende Gesetz schlieBlich vom britischen Unterhaus gebilligt wurde. Vor allem in
Deutschland waren Unverstidndnis, Ablehnung und das Bediirfnis zur Distanzierung
von den britischen Versuchen grof3, vgl. dazu etwa Lubbadeh (2008). Der Begriff
»Chimire« wurde in den Medien in den meisten Fillen synonym zu »Hybrid« ver-
wendet, und durch Abbildungen und Beschreibungen mythologischer Mischwesen
wurden Assoziationen zu vermeintlichen »Monstern« geweckt.

128 So der britische Forscher Lyle Armstrong, vgl. Charisius (2007).

129 Vgl. Academy of Medical Sciences (2010).
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»[...] intuitive reactions to such things as [chimeras] may be recognized along
with rational thinking (e.g., cost/benefit calculations) for a combined intuitive-
rational response. Repugnance can draw attention, but it will not necessarily pre-
vail once cognitive processing starts.«'

Zudem weist Jeffrey Stout darauf hin, dass sich die Liste der » Abscheulich-
keiten« (»abominations«) dndert, wenn sich das Netzwerk sozialer Kategorien,

in dem sich die ablehnenden Reaktionen zeigen, dndert:

»We need not think of revulsion as prelinguistic or incorrigible, as a product of an un-
changing moral sense, or as a species of intuitive cognition. Nor need we simply reject it
out of hand as blind emotion that must remain forever unintelligible. [...] [Negative re-
sponses to abominations] are neither incorrigible intuitions nor blind emotions, however
primitively noninferential they may seem. They depend, to the contrary, on a (usually un-
acknowledged) cognitive context. [...] We can understand these responses if we set them
in their context — the network of cosmological and social categories relative to which
some phenomena are bound to seem anomalous or ambiguous. [...] Change the relevant
network of categories enough, and you will alter the list of abominable acts while redirect-

ing the corresponding sense of revulsion.«

Die Verinderung der sozialen und moralischen Kategorien ist dabei keineswegs
ein rein historisches Phinomen, im Sinne eines Prozesses, der ohne menschli-
ches Eingreifen geschieht, sondern sie kann aktiv vorangetrieben werden. Kar-
powicz et al. vermuten sogar, dass im Fall der Chiméren eine moralische Pflicht
bestehen konnte, die Kategorien an verdnderte soziale und wissenschaftliche Ge-
gebenheiten anzupassen und gegebenenfalls fallenzulassen, wenn gute Argu-
mente (wie etwa ein deutlicher Gewinn fiir die menschliche Gesundheit) dafiir
sprechen.

»[The] variability in inter-categorical taboos indicates that moral taboos alone cannot pro-
vide a reliable basis for making ethical assessments about whether to create human-
nonhuman chimeras. [...] Taboos are social conventions that emerge from diverse histori-
cal and cultural contexts. They are subject to alteration as the context in which they arise
alters. Such change is occurring today as the context in which mixing human materials
with those of animals moves away from fearsome chimeric creations of fantasy to human-
nonhuman combinations initiated to study the development of human cells and, ultimately,

to treat those with diseased tissue [...]. Indeed, it is arguable that there is an ethical im-

130 Bonnicksen (2009), 115.
131 Stout (2001), 156f.
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perative today to resist taboos about human-nonhuman chimeras derived from an earlier
historical era, since they do not take into account the reasons why such chimeras might

rightly be pursued within the contemporary context [...].«'*2

Das bedeutet aber auch: Gerade diejenigen essentialistischen Kategorien, die fiir
den alltiglichen Umgang mit anderen Menschen und nichtmenschlichen Lebe-
wesen am wichtigsten sind — soziale und moralische Kategorien —, konnen nicht
ontologisch-essentialistisch, sondern miissen vielmehr nominal-essentialistisch
sein. Denn nur dann sind sie grundsitzlich offen fiir gezielte Verinderungen.
Wiirde die Ablehnung der Chimiren allein auf ihrer mutmaBlichen Uber-
schreitung der Grenzen nominal-essentialistischer Kategorien beruhen, wie das
Argument des moralischen Tabus nahelegt, dann wire zu erwarten, dass die Kri-
tik an der Chimarenforschung verstummt, sobald die Argumente der Befiirworter
sich durchsetzen und der gesellschaftliche Nutzen eines Umdenkens erkannt
wird.'* Allerdings deutet der bisherige Verlauf der Chimirendebatte eher darauf
hin, dass die vertrauten Kategoriengrenzen allenfalls nach einem langen Prozess
der »Aufweichung« einer Veridnderung zuginglich werden konnten. Ein Haupt-
grund dafiir ist, dass nicht nur biologische Essenzen, sondern auch die Essenzen,
welche mit sozialen und moralischen Kategorien verbunden sind, offenbar nicht
immer als nominale, vom menschlichen Betrachter abhéngige Essenzen interpre-
tiert werden. Vielmehr wird ihnen der Status ontologischer — natiirlicher, gott-
gewollter oder unveridnderlicher — Essenzen zugeschrieben, wenn etwa Bio-
wissenschaftlern vorgeworfen wird, dass sie mit der Erzeugung von Chimiren

. . 134
oder transgenen Organismen »Gott spielen« wollen.

Die Kategoriengrenzen,
die bei der Chimirenbildung vermeintlich iiberschritten werden, erscheinen in
diesem Fall als unverriickbare Markierungen, deren Verdnderung ebenso wenig
in der Macht des Menschen steht, wie eine Verdnderung des Gravitationsgeset-

zes. Eine Anpassung von Kategorien wie Mensch/Tier an neue Gegebenheiten

132 Karpowicz et al. (2005), 112.

133 Die notwendige Voraussetzung dafiir ist natiirlich, dass sich die Argumente tatséch-
lich als so stichhaltig erweisen, wie die beteiligten Wissenschaftler glauben. Meine
Argumentation soll kein Plidoyer fiir die Erzeugung von Chiméren sein, sondern le-
diglich zeigen, welche Faktoren einer prinzipiell moglichen Anpassung der Katego-
rien im Weg stiinden. Ob eine solche Verdnderung gesellschaftlich oder ethisch er-
strebenswert wire, ist eine andere Frage.

134 In der bereits angesprochenen Umfrage des HFEA &duflerten immerhin fast zehn Pro-
zent der Befragten, die eine Erzeugung von Hybriden beziehungsweise Chiméren

ablehnten, diese Sorge, vgl. Human Fertilisation and Embryology Authority (2007).
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wire demnach zwar moglich — aber solange die nominalen Essenzen in dieser
Weise von der Vorstellung ontologischer Essenzen iiberlagert werden, darf der
hartnickige Widerstand gegen eine Vermischung essentialistischer Kategorien
nicht unterschitzt werden.

Zwar wird die Idee, dass wir in der Natur ein festes Ordnungsmuster vorfin-
den und entdecken konnen, heute von vielen Teilnehmern der Debatte explizit
als nicht mit der biologischen Wirklichkeit tibereinstimmend abgelehnt: Grenzen
zwischen Spezies bestehen entweder nur im Sinne sozial notwendiger morali-
scher Konzepte]35 oder als pragmatische Werkzeuge]36 — nicht jedoch als ontolo-
gische Gegebenheiten. Trotzdem sind ontologisch-essentialistische Vorstellun-
gen bei der Bewertung der Chiméren implizit fast immer vorhanden. Allerdings
sind sie hdufig nicht auf den ersten Blick sichtbar. Wie ich im Folgenden zeigen
werde, verweist schon die scheinbar neutrale Rede von einem Mischwesen, das
»zum Teil menschlich« ist, in mehrfacher Hinsicht auf tief sitzende essentialis-
tische Vorstellungen. Denn nicht nur dem Resultat der Experimente — der Chi-
mire —, sondern auch dem bei der Erzeugung von Chiméren verwendeten biolo-
gischen Material — Genen, Zellen und Organen — werden damit Eigenschaften
zugesprochen, die charakteristisch fiir Essenzen sind.

2.4.2 Die Essenz einer Entitat hat weitreichende
kausale Folgen fiir ihre Eigenschaften

Kennzeichnend fiir den »Neuen Essentialismus« in der Philosophie ist, dass der
Essenz einer Entitit die Eigenschaft zugeschrieben wird, kausal verantwortlich
fiir die Ausbildung der wesentlichen Eigenschaften und Féhigkeiten dieser En-
titdt zu sein: »[...] things behave as they do [...] because of the intrinsic causal
powers, capacities and propensities of their basic constituents and how they are
arranged.«"”” In der Diskussion um biologische Chimiren scheint diese Vorstel-
lung vor allem mit bestimmten Zellen und Geweben — (embryonalen) Stammzel-
len und Gameten beziehungsweise neuronalem und embryonalem Gewebe —

135 Vgl. etwa Robert/Baylis (2003), 6: »As against what was once commonly presumed,
there would appear to be no such thing as fixed species identities. This fact of biolo-
gy, however, in no way undermines the reality that fixed species exist independently
as moral constructs. [...] Scientifically, there might be no such thing as fixed species
identities or boundaries. Morally, however, we rely on the notion of fixed species
identities and boundaries in the way we live our lives and treat other creatures [...].«

136 Vgl. Karpowicz (2003).

137 Ellis (2002), 1.
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verkniipft zu sein, denen im Vergleich mit anderen korperlichen Bestandteilen
eine besondere kausale Kraft zugeschrieben wird.

Wie bereits erwihnt, fand eine 6ffentliche oder philosophische Diskussion
um die Erzeugung von Chiméren bis zum Bekanntwerden der Pline von Irving
Weissman praktisch nicht statt, obwohl bereits lange davor Mischwesen kiinst-
lich erzeugt wurden. Ein moglicher Grund dafiir konnte sein, dass die Vermi-
schung bei den fritheren experimentell hergestellten Chimiren (etwa Trans-
plantattrigern oder gepfropften Pflanzen) meist auf somatischer Ebene und bei
adulten Lebewesen stattfand. Die heutige Forschung, bei der Mischwesen durch
Fusionierung von Stammzellen und Embryonen oder durch Klonen erzeugt wer-
den, besitzt demgegeniiber eine neue Qualitdt. Monika Bobbert konstatiert einen
entscheidenden Unterschied zwischen aktuellen und fritheren Chimérenexperi-
menten hinsichtlich Eingriffstiefe und Reichweite. Sie befiirchtet, dass sich bei
den heutigen Chiméren und Hybriden

»[...] ethische Fragen neu oder in vertiefter Form [stellen], da es sich um >hochpotentes«
Gewebe handelt, d.h. embryonales Gewebe und Stammzellen [...]. Es steht zu vermuten,
dass insbesondere dann, wenn Eizellen, embryonale Stammzellen oder anderes embryo-
nales Gewebe beteiligt sind, unkontrollierbare Effekte der Genfusion oder des Gentrans-

fers auf verschiedenen Ebenen stattfinden kénnen [...].«"*®

Dieses Problem betrifft nach Bobbert in besonderem MaBe Mensch-Tier-
Chimiren:

»Bislang waren die Uberginge [zwischen Mensch und Tier] noch einigermafen klar — so-
lange Kombinationen zwischen Tier-Mensch auf >somatischer Ebene<, d.h. eng umgrenzt,
blieben [...]. Durch die >neuen¢, ausdifferenzierten Techniken, insbesondere im Zusam-
menhang mit >hochpotenten< menschlichen embryonalen Gameten, Stammzellen, Zygoten
und Embryonen werden die Vermischungen umfassender und die Ubergiinge flieBen-

der.«]”

Ich mochte hier nicht ndher darauf eingehen, ob die von Bobbert getroffene
Unterscheidung in dieser Form tatsdchlich plausibel ist, obwohl schon zu Beginn
des 20. Jahrhunderts Chimérenversuche mit Embryonen durchgefiihrt wurden —
wenn auch nicht mit menschlichen. Interessant ist im Zusammenhang mit dem
Essentialismus aber Bobberts Bezeichnung von Gameten, Zygoten, Stammzellen

138 Bobbert (2007), 35.
139 Bobbert (2007), 40.
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und Embryonen als »hochpotent«. Die Formulierung deutet darauf hin, dass die
genannten Zellen und Gewebe eine besondere kausale Kraft besitzen, die sie von
ausdifferenzierten Korperzellen und adulten Geweben unterscheidet. Aus biolo-
gischer Sicht ist diese Vorstellung nicht von vornherein falsch: Stammzellen ha-
ben das Potential, sich in unterschiedliche Zelltypen zu differenzieren, aus einer
Zygote beziehungsweise einem Embryo kann sich ein neues Lebewesen ent-
wickeln und die Gameten tragen durch Rekombination zur genetischen Vielfalt
der Individuen bei. All dies konnen andere Zellen nicht.

Auch kommt es bei der Erzeugung von Interspezies-Chimdren mithilfe von
embryonalen Geweben bisweilen tatséichlich zu unerwarteten Effekten. Bobbert
fiihrt ein Experiment aus dem Jahr 2004 an, bei dem menschliche Stammzellen

140 15
Uberraschender-

in vierzig Tage alte Schweineembryonen injiziert wurden.
weise verschmolzen einige der Zellen unterschiedlicher Herkunft spontan zu
Hybridzellen, die DNA von Mensch und Schwein enthielten. Bobbert schlief3t
daher, »dass im embryonalen Gewebe offenbar spontane, unkontrollierte Genfu-
sionen iiber Artgrenzen hinweg stattfinden konnen«'*'. Da nicht auszuschlieBen
ist, dass hiervon auch Keimzellen betroffen sind, konnten durch »Chimiren- und
Hybridenexperimente [...] auf technischem Weg nicht nur neuartige Fusionen
zwischen Mensch und Tier entstehen, sondern auch unerwiinschte Keimbahnef-
fekte auftreten<'*>. Embryonales Gewebe unterscheidet sich demnach im Hin-
blick auf sein Potential zur Vermischung deutlich von anderen Geweben. Hier
von hochpotentem Gewebe zu sprechen, erscheint daher durchaus plausibel.
Warum also sollte sich hinter der Bezeichnung »hochpotent« die Vorstellung
verbergen, dass es eine kausale Kraft im essentialistischen Sinn ist, die den

140 Vgl. Ogle et al. (2004).

141 Bobbert (2007), 34.

142 Bobbert (2007), 35f. Allerdings verstehen Ogle et al. die von Bobbert angefiihrten
Ergebnisse gerade nicht als einen Beleg dafiir an, dass vor allem die kiinstliche Er-
zeugung von Chimédren mit embryonalen Stammzellen zu ungewohnlichen Effekten
fuhren kann. Vielmehr dienen ihnen die Chimiren als Modell zur Untersuchung der
prinzipiellen Moglichkeit der Bildung von Hybridzellen unter natiirlichen Bedin-
gungen. Vgl. dazu Ogle et al. (2004), 548 und 550: »Whether human cells fuse in
vivo [...] with cells of disparate species is unknown. Such a question is of current
interest because blood exchanges between species through direct physical contact,
via insect vectors or parasitism, are thought to underlie the transmission of zoonotic
agents. [...] Although we directly introduced human cells into pigs, it is not beyond
imagination that cells might be exchanged between species in the course of routine

interactions [...].«
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Unterschied ausmacht? Zunichst muss man festhalten, dass Stammzellen zwar
das Potential haben, sich zu einer Vielzahl unterschiedlicher Zelltypen zu ent-
wickeln. Aber das bedeutet nicht, dass sie in hoherem MaBe als andere Zellen
das Wesen (oder wesentliche essentielle Eigenschaften) des Individuums bestim-
men, in dem sie sich entwickeln. Die Potenz der Zellen besteht nicht darin, ein
Wesen in ein anderes zu verwandeln. Dies scheinen Formulierungen wie die von
Bobbert jedoch zu suggerieren, wenn Potentialitit nicht im Sinne einer Moglich-
keit der individuellen Entwicklung verstanden wird, die andere Zellen nicht ha-
ben, sondern als eine Kraft, die anderen biologischen Entitdten nicht zukommt
und die aktiv zu einer (fiir den menschlichen Betrachter vielleicht iiberra-
schenden) wesentlichen Verdnderung des sich entwickelnden Organismus fithren
kann. Zutreffender wire es, die von Bobbert als »hochpotent« bezeichneten Zel-
len als wichtige Kausalfaktoren neben anderen anzusehen, die entscheidend an
der Entstehung des chimérischen Organismus beteiligt sind. Dass sich die beob-
achteten Effekte bei nicht chimérischen Organismen in dieser Form nicht zeigen,
liegt schlicht daran, dass die entsprechenden zusitzlichen Faktoren (zum Bei-
spiel menschliche Stammezellen) in diesem Fall nicht vorhanden sind — und nicht
daran, dass eine besondere Kraft fehlt.

In dhnlicher Weise besitzen eine Zygote, ein Embryo oder embryonales Ge-
webe zwar eine hohe Flexibilitdt zur Einbindung zusitzlicher Kausalfaktoren fiir
die weitere Entwicklung. Selbst artfremde Zellen oder Gewebe, die bei der On-
togenese eines Individuums einer bestimmten Spezies im Normalfall nicht invol-
viert sind, konnen auf einer frithen embryonalen Entwicklungsstufe in den Ent-
wicklungsprozess integriert werden und einen festen Platz im chimérischen Ge-
webe erhalten. Aber dieses besondere Potential ist nicht darauf zuriickzufiihren,
dass es sich bei dem embryonalen Gewebe um Materie mit einer besonderen
Beschaffenheit oder einer besonderen kausalen Kraft handelt — seine Flexibilitit
hingt vielmehr vor allem vom Zeitpunkt der Transplantation in einem frithen
embryonalen Stadium ab.

Nun muss die Formulierung von Bobbert sicher nicht notwendigerweise im
143 Aber die Frage,
was die vermeintlich hochpotenten Zellen und Gewebe gemeinsam haben, liefert

Sinne einer besonderen kausalen Kraft verstanden werden.

einen weiteren Hinweis auf die versteckte essentialistische Vorstellung einer an

143 Und ich mochte auch nicht unterstellen, dass Bobbert selbst den Begriff der »hoch-
potenten Zellen und Gewebe« bewusst in dieser Weise versteht, sondern nur aufzei-
gen, dass eine essentialistische Interpretation des Begriffs innerhalb des Kontextes,
in dem er verwendet wird, naheliegt und auf einen zentralen Aspekt essentialisti-

schen Denkens hinweist.
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der Chimirenbildung beteiligten Kausalkraft: Die Verbindung liegt in der he-
rausgehobenen kausalen Rolle, die den Genen zugeschrieben wird.

Im Hinblick auf alle als potentiell gefihrlich oder unberechenbar eingestuf-
ten Zellen und Gewebe steht bei Bobbert die Sorge um einen moglichen Gen-
transfer oder um spontane Genfusionen im Vordergrund. Offenbar ist fiir sie vor
allem die Moglichkeit einer Mischung der menschlichen und tierlichen Kompo-
nenten auf genetischer Ebene beunruhigend. Das erscheint nur zu versténdlich,
wenn den Genen die zentrale kausale Rolle fiir die Entwicklung eines Organis-
mus zugeschrieben wird. Wie bereits im letzten Kapitel diskutiert, ist diese Vor-
stellung des »genetischen Essentialismus« iiberaus einflussreich.

Allerdings findet sich nicht nur in embryonalen Geweben oder Keimzellen,
sondern in nahezu allen Zellen eines Organismus und in allen Stadien seiner On-
togenese genetisches Material, das bei einer Transplantation iibertragen wird.
Und wie etwa die Frage der moralischen Zulidssigkeit der Erzeugung von trans-
genen Tieren zeigt, ist der Transfer von Genen generell, unabhingig von ihrer
Herkunft innerhalb des Organismus, ethisch hochst umstritten."** Mit den Genen
selbst wird offenbar eine besondere kausale Kraft assoziiert. Warum werden
dann gerade die Genaktivititen in den hochpotenten Geweben von Bobbert als
etwas Besonderes angesehen? Eine mogliche Erkldrung dafiir konnte sein, dass
embryonale Zellen ebenso wie Keimzellen am Beginn des individuellen »geneti-
schen Programms« stehen. Zwar werden Gene hiufig als aktiv »Handelnde« be-
"> Aber ihre Aktivitit folgt dabei, so die iibliche Vorstellung, einem
festgelegten Programm, das im Verlauf der Ontogenese »abgearbeitet« wird. In
diesem Sinn erscheint es naheliegend, dass die »Macht« der Gene umso gréfer
ist, je ndher sie sich am Startpunkt des Programms befinden. Ihr potentieller Ein-
fluss auf ein fremdes Entwicklungsprogramm ist maximal, wenn ihr eigenes Pro-
gramm weitgehend vollstindig innerhalb des Wirtes ablaufen kann und nicht
erst, nachdem sich entweder der Transplantatempfinger oder die Zellen des
Transplantates bereits ein Stiick weit entwickelt haben. Und nur bei der Ver-
pflanzung hochpotenter Zellen besteht die Moglichkeit, dass sich die genetischen
»Instruktionen« von Spender und Empfinger, die den Ablauf des individuellen
Entwicklungsprozesses vorgeben, verbinden, indem es etwa zu Genfusionen
kommt. Aber erst durch die essentialistische Vorstellung von der besonderen
kausalen Kraft der Gene fiir die Individualentwicklung entsteht der Eindruck,

schrieben.

dass die genetischen Informationen, die hier scheinbar vermischt werden, etwas
ontologisch Gegebenes sind, das wir in den Zellen tatsédchlich finden konnen.

144 Vgl. dazu etwa Brett et al. (2002).
145 Vgl. dazu ausfiihrlicher Kapitel 3.
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Wie ich in den Kapiteln 4 und 5 zeigen werde, kann die Idee eines (genetischen)
Entwicklungsprogramms, wenn sie ontologisch und allzu wortlich verstanden
wird, aus biologischer Sicht jedoch stark kritisiert werden.

Die Prisenz der Vorstellung von kausal wirksamen Essenzen in der Chima-
rendiskussion zeigt sich noch an anderer Stelle. Gerade der mit menschlichen
Genen, Zellen oder Geweben vermeintlich iibertragenen Essenz wird eine Kraft
zugesprochen, die iiber die kausale Wirksamkeit korperlicher Bestandteile an-
derer Lebewesen hinausgeht. Dies duBert sich etwa in der Sorge, dass mensch-
liche neuronale Stammzellen nach einer Transplantation in das Gehirn eines
nichtmenschlichen Lebewesens »die Fiihrung iibernehmen« und die normale
Entwicklung des Wirtsorganismus hin zu menschlichem Verhalten und mensch-
lichen Eigenschaften lenken konnten. Ein Beispiel dafiir ist die Diskussion um
die Gottinger Versuche mit Primaten. Obwohl die Ubertragung von differen-
zierten neuronalen Stammzellen nicht in einem frithen Stadium der Ontogenese
der Affen stattfand, sondern am bereits entwickelten Tier, zielten die Befiirch-
tungen der Kritiker darauf, dass mit einer ausreichenden Menge an Zellen auch
Eigenschaften wie menschliches Bewusstsein iibertragen werden konnten.'**

Auffillig ist dabei, dass dem tierlichen »Wirt« im Vergleich mit den mensch-
lichen Zell- oder Gewebetransplantaten keine oder nur eine schwiéchere kausale
Kraft zugestanden wird, selbst wenn ein Grofiteil des Gewebes des chimérischen
Organismus auf Wirtszellen zuriickzufiihren ist: Sobald in einem Lebewesen
menschliche Zellen der besonderen hochpotenten Art vorhanden sind, bewirken
diese das Auftreten einer zumindest partiellen »Menschlichkeit« — die Chimire
wird durch die Inkorporation von menschlichen Stammzellen ein Stiick weit
vermenschlicht und zeigt menschliche Eigenschaften. Dies wiirde fiir die These
von Robert und Baylis sprechen, dass wir nur noch der menschlichen Spezies
eine Essenz zuschreiben.'”’ Zwar ist auch die Wahrnehmung und Bewertung von
nichtmenschlichen Lebewesen und Tier-Tier-Chimiren nicht frei von essentialis-
tischen Vorstellungen. Aber diese scheinen im Hinblick auf Menschen besonders
einflussreich und tief verwurzelt zu sein.

Die besondere Bedeutung des Essentialismus fiir unser Bild des Menschen
zeigt sich jedoch nicht nur in der Sorge um eine mogliche Verpflanzung mensch-
licher Eigenschaften auf Tiere, sondern auch bei Experimenten in entgegenge-
setzter Richtung. Wie ich im néchsten Abschnitt zeigen werde, findet man eine
starke Vorstellung von einer »Priagung« des Transplantatempfingers durch das

146 Vgl. etwa Lohr (2005). Ich werde auf den Aspekt der vermeintlichen »Ubertragbar-
keit« von Eigenschaften gleich zuriickkommen.
147 Vgl. Robert/Baylis (2003), 2f.
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korperfremde Material etwa im Hinblick auf die Xenotransplantation tierlicher
Gewebe auf den Menschen. Ein Grund dafiir ist ein weiterer Aspekt des Essen-
tialismus, auf den auch die von Bobbert geduflerten Sorgen hinweisen: Von der
Ubertragung tierlicher Gewebe auf Menschen ist die menschliche Identitdt in be-
sonderer Weise betroffen.

2.4.3 Die Essenz eines Wesens ist konstitutiv flir seine Identitat

Ein wesentliches Merkmal von Essenzen ist, dass sie einen unmittelbaren kausa-
len Einfluss auf die Identitdt ihres Trigers ausiiben. Anders gesagt: Mit einer
Veridnderung der Essenz veridndert sich auch die Identitét.

Was ist hier mit »Identitidt« gemeint? Die Identitit ist die Gesamtheit aller
Faktoren, die eine Entitdt in singuldrer Weise beschreibbar machen.'”® Durch
ihre Identitdt unterscheidet sie sich eindeutig von allen anderen Entitéiten. Diese
Minimaldefinition des iiberaus vieldeutigen Begriffes umfasst einerseits die
numerische Identitit eines individuellen Gegenstandes, also seine durchgéingige
Selbigkeit zu verschiedenen Zeitpunkten, und andererseits die logisch schwiche-
re qualitative Identitit im Hinblick auf seine Eigenschaften.'
Identitét eines Lebewesens auf der individuellen Ebene sowohl durch seine Sel-
bigkeit als auch durch seine charakteristischen Eigenarten beziehungsweise die
Eigentiimlichkeiten seines Wesens bestimmt, die die Grundlage fiir seine Indi-

So wird etwa die

vidualitdt bilden. Dariiber hinaus legt die Identitdt auch die Zugehorigkeit zu
einer bestimmten Gruppe fest, sodass man etwa auf der Speziesebene von der
Identitiit eines Menschen als Angehorigem der Art Homo sapiens sprechen kann.

Wie diese Beschreibungen schon nahelegen, wird der Begriff der Identitét
(obwohl er grundsitzlich auch auf nichtmenschliche oder gar unbelebte Entitédten
angewendet werden kann) héufig gerade mit dem Wesen eines Menschen in
Zusammenhang gebracht. Der Grund dafiir ist nicht nur, dass uns die unver-
wechselbare Identitit eines menschlichen Individuums mehr am Herzen liegt, als
die Identitdt anderer Organismen, sondern dass wir nur dem Menschen (und al-
lenfalls noch wenigen anderen Sédugetieren) eine personale Identitit zuschreiben.
Uber das genaue Verstindnis dieses Konzeptes gehen die philosophischen

148 Fiir diese Formulierung danke ich Henrik Reichelt.
149 Mehrere numerisch nicht identische Gegenstinde — zum Beispiel fabrikneue Autos
desselben Modells — konnen qualitativ (nahezu) identisch sein, wenn sie alle (we-

sentlichen) qualitativen Eigenschaften gemeinsam haben.
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Meinungen weit auseinander.” John Locke definiert personale Identitit als
»sameness of a rational being«''. Die personale Identitiit eines rationalen We-
sens zeigt sich nach Locke daran, dass dieses sich seiner vergangenen Handlun-
gen in gleicher Weise bewusst ist wie seiner gegenwirtigen: »consciousness
makes personal identity«'>. Damit verweist das Konzept der personalen Identitiit
weniger auf eine korperliche, als vielmehr auf eine geistige Selbigkeit. Locke
verdeutlicht dies durch ein Gedankenexperiment, bei dem die Seele eines Prin-
zen auf den Korper eines Schusters iibertragen wird. Obwohl der Schuster »the
same man« (numerisch identisch) bleibt, wire er nun »the same person with the

. 153
prince« .

»Anders gesagt, wenn der geistige Inhalt einer Person A auf den Korper von B iibertragen
wird, dann bewahrt A seine ihm essentielle Identitidt. Der Korper von B und der urspriing-
liche Korper von A beeinflussen nicht, was fiir A grundlegend ist: eine innere Personlich-
keit oder ein Selbst. Der geistige Aspekt ist vom korperlichen logisch verschieden. Die
wesentliche Bedingung der Person ist das Selbst, das mit dem Korper als seinem Kennzei-
chen nur akzidentiell verbunden ist. Korperliche Identitét ist zwar ein epistemologisches
Kriterium, jedoch keine ontologisch konstitutive Bedingung fiir die Identitdt einer Per-

154
SOn. «

Die lockesche Vorstellung von personaler Identitit beinhaltet also einerseits die
Moglichkeit, dass die Essenz einer Person auf einen Korper mit einer anderen
numerischen Identitét iibertragen wird, ohne dass sich die dabei iibertragene per-
sonale Identitédt verdndert: Die personale Identitdt ist unabtrennbar mit dem Be-
wusstsein der Person verbunden, nicht aber mit ihrem Korper. Und andererseits
wire es denkbar, dass sich die personale Identitit wandelt, wihrend die numeri-
sche Identitdt bestehen bleibt. So ist bei einer schweren kognitiven Beeintrichti-
gung wie der Alzheimer-Erkrankung die Aufrechterhaltung eines kontinuierli-
chen personalen Bewusstseins unter Umstidnden nicht mehr moglich. Die damit
verbundene Erosion der rationalen Personlichkeit wiirde, folgt man der Interpre-

150 Vgl. zur aktuellen philosophischen Diskussion etwa Cuypers (2005) und Olson
(2010) sowie die Texte von Nida-Riimelin, Gunnarsson, Quante und Sturma zum
Schwerpunktthema »Personale Identitidt«, Deutsche Zeitschrift fiir Philosophie 56
(2008).

151 Locke (1997), Buch II, Kapitel 27, §9.

152 Locke (1997), Buch II, Kapitel 27, §10.

153 Locke (1997), Buch II, Kapitel 27, §15.

154 Cuypers (2005), 2.
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tation von Locke, die personale Identitdt entscheidend verdndern oder gar zum
Verschwinden bringen.

Das Beispiel des Transfers der personalen Prinzen-Identitit ldsst jedoch eine
wichtige Frage unbeantwortet: Was ist nach der Ubertragung mit der Person des
Schusters geschehen? Hat sich seine personale Identitit aufgeldst und ist durch
die neu hinzugekommene ersetzt worden, wie Lockes Formulierung vermuten
ldsst? Haben sich die beiden Essenzen vermischt und so eine neue Essenz gebil-
det? Oder existieren sie gar gleichzeitig und voneinander weitgehend unbeein-
flusst im selben Korper? Letztere Antwort liegt nahe, wenn man Essenzen als
unabhingige und eindeutig begrenzte Entititen ansieht. Wie wir gleich sehen
werden, ist die Ungewissheit dariiber, welchen Einfluss eine fremde Essenz auf
die Identitdt des Empfingers hat, ein zentrales Motiv fiir die Ablehnung von
Mensch-Tier-Chiméren.

Folgt man der Interpretation von Locke, dann ist der genuin essentialistische
Charakter des Konzeptes der Identitit, und insbesondere der personalen Iden-
titidt, nicht zu tibersehen. Im Hinblick auf die Chimérendiskussion tritt der Iden-
titdtsaspekt in seiner essentialistischen Form entsprechend vor allem dann in Er-
scheinung, wenn wir es mit einer Verpflanzung von tierlichen Zellen oder Gewe-
ben auf Menschen zu tun haben. Ein gutes Beispiel ist die Angst vor einer
Verinderung der personalen Identitéit eines Transplantatempfingers nach einer
Transplantation. Zwar tritt diese Sorge auch im Hinblick auf Allotransplanta-
tionen menschlicher Organe auf. Sie ist jedoch im Hinblick auf Mensch-Tier-
Chimiéren, wie sie durch eine Xenotransplantationen entstehen, deutlich starker
ausgeprigt. Darauf weist eine Umfrage durch Margareta Sanner zur Akzeptanz
von Organen unterschiedlicher Herkunft hin: »[...] there is a hierarchy in the
public’s preference of organs of different origins, with organs from a close rela-
tive at the top and animal organs at the bottom.«'> Die Befragten begriindeten
ihre Vorbehalte unter anderem durch die mogliche Beeinflussung ihrer Person-
lichkeit durch das Transplantat (»I would perhaps look more piggish with a pig’s
kidney«"*®) oder durch die Unzulissigkeit der Uberschreitung von Speziesgren-
zen (»I feel instinctively that it’s wrong to mix different species«157).

Zwar steht bei der Transplantation artfremder Organe auf den ersten Blick
eher das Problem der Mischung von Kategorien im Vordergrund. Auch Lundin
sieht darin den wesentlichen Grund fiir die Ablehnung von Xenotransplantaten:

155 Sanner (2001), 25.
156 Sanner (2001), 22.
157 Sanner (2001), 23.
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»Xenotransplants are evidently perceived as dubious therapies, since they mix categories
that should be kept separate — humans and animals. Transgenic transplants, in which the
animal organ bears human DNA, arouse even more worries. [...] One woman puts it like
this: >The question is how many genes you can change before you are changed as a human

being<.«158

Aber die von Lundin und Sanner gesammelten Aussagen deuten zugleich darauf
hin, dass es dariiber hinaus noch um einen weiteren Aspekt essentialistischen
Denkens geht: eben die Verdnderung der Identitit. Dieser Faktor fillt bei einer
Transplantation von nichtmenschlichem Material in besonderer Weise ins Ge-
wicht. Denn hier spielt nicht nur (wie bei einer Allotransplantation) die Gefahr
einer moglichen Anderung der individuellen Personlichkeit des Transplantat-
empfingers eine Rolle — seine Identitét als menschliches Wesen steht auf dem
Spiel. Der Mensch droht durch die Ubertragung einer tierlichen Essenz zum
Schwein zu werden, so wie der Schuster zum Prinz wird. Die Erzeugung von
Mensch-Tier-Chiméren kann in diesem Sinn als eine ernste Bedrohung der
menschlichen Identitét aufgefasst werden: »Mixing of living human and animal
biological material to create chimeras [...] challenges our understanding of what
it is to be a member of the human species.«15 ’

Das gilt in besonderem MafBe dann, wenn es um eine Ubertragung von Neu-
ronen, neuronalen Stammzellen oder Hirngewebe geht. Das Gehirn — das als
vermeintlicher Hauptwohnsitz unseres Bewusstseins und damit unserer Person-
lichkeit eng mit der personalen Identitét verkniipft ist — scheint der Einbringung
»fremder« Essenzen in besonderer Weise und mit moglicherweise gravierenden
Konsequenzen schutzlos ausgesetzt zu sein. So findet sich in einem aktuellen
Report der britischen »Academy of Medical Sciences« zu Mensch-Tier-
Chimiren das folgende Zitat aus einer 6ffentlichen Diskussion: »I don’t have a
problem with it until it gets to the brain — liver, heart, etc. are all fine. It’s the
brain which makes people humans.«'®

Die Sorge um eine grundlegende Verdnderung der Identitét findet sich nicht
nur im Hinblick auf die Transplantation tierlicher Materialien in menschliche
Hirne, sondern ebenso in umgekehrter Richtung, bei der Erzeugung tierlicher
Chimiéren. »Hirnchimiren«, wie in den von Weissman geplanten Versuchen oder
bei den Gottinger Experimenten, stoen daher im Allgemeinen auf besonders
heftigen Widerstand. Besonders umstritten sind Experimente mit Mensch-Affen-

158 Lundin (1999), 19.
159 Taupitz et al. (2009), 435.
160 Academy of Medical Sciences (2011), 77.
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Chiméren. Denn hier steht nicht nur hochpotentes neuronales Gewebe im Zen-
trum der Manipulation — die nahe Verwandtschaft zwischen Menschen und an-
deren Primaten und die vielen nicht iibersehbaren Ahnlichkeiten zwischen »uns«
und »ihnen« lassen eine Identititsverinderung durch die Ubertragung tierlicher
Eigenschaften auf den Menschen viel wahrscheinlicher und weniger phantastisch
erscheinen.'®’

Nur vor dem Hintergrund essentialistischer Vorstellungen wird auch die Re-
de vom »fremden Material«'® verstdndlich, das Chimiren oder transgene Tiere
angeblich in sich tragen und das ihr normales oder natiirliches Wesen vermeint-
lich in meist negativer Weise beeinflusst. Wird ein Teil der Essenz eines Lebe-
wesens auf ein zweites tibertragen, dessen Identitét eigentlich auf einer anderen
Essenz beruht, dann muss der neu hinzugefiigte Anteil unwiderruflich als fremd
angesehen werden. Die urspriingliche Essenz ist von der neu hinzugekommenen
klar zu unterscheiden und kann von dieser — wie durch einen Fremdkorper — be-
eintrichtigt oder gestort werden. Essentialistisch ist diese Vorstellung vor allem,
weil die zusitzlichen korperlichen Bestandteile als dauerhaft fremdartig angese-
hen werden: Essenzen mischen sich nicht untereinander, sondern besitzen einen
fortdauernden und eindeutig abgrenzbaren Einfluss auf die Identitit ihres Tré-
gers.

Biologisch plausibel wire dies aber allenfalls, wenn ein Individuum erst im
fetalen oder gar adulten Zustand zur Chimére wird, also etwa nach einer Organ-
transplantation. Andernfalls wird das urspriinglich Fremde aus der Perspektive
des chimérischen Individuums bereits nach kurzer Zeit zu etwas Eigenem. Denn
wie konnte korperliches Material (seien es Gene, Zellen oder Gewebe), das vom
Anbeginn der Entwicklung zum Korper eines Lebewesens gehort, fiir diesen Or-
ganismus »fremd« sein? So entwickeln sich zwei miteinander fusionierte Em-
bryonen — im Gegensatz zur Chimérenbildung nach einer Transplantation — von
vornherein als eine Einheit, bei der nicht unmittelbar zu entscheiden ist, welche
Anteile des Korpers »natiirlich« und welche »fremd« sind. Dies gilt grund-
sétzlich auch in Fillen, bei denen der Ursprung der embryonalen Zellen zum
Beispiel durch unterschiedliche Pigmentierung eindeutig zu bestimmen ist. Die

161 Dass das Ausmal} der evolutiondren Verwandtschaft eine wichtige Rolle bei der
Bewertung der ethischen Zuldssigkeit der Erzeugung von Mensch-Tier-Chiméren
spielt, zeigt auch die Einschdtzung von Greene et al. (2005), 386: »[...] our frame-
work suggests that experiments of greatest concern are those in which human neural
stem cells are engrafted into the developing brains of great apes and constitute a lar-
ge proportion of the engrafted brain.«

162 Vgl. etwa Beck (2008), 91.
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phénotypische Andersartigkeit einer Zelle allein macht diese noch nicht zu
einem Fremdkorper — auch in nicht chimirischen Organismen existiert eine Viel-
falt phénotypisch ganz unterschiedlicher Zelltypen. Natiirlich ist es denkbar, dass
sich die transplantierten Zellen von ihren Nachbarn so grundlegend unterschei-
den, dass sie ihre Rolle im Zellverband nicht oder nur eingeschrinkt ausiiben
konnen und die Ontogenese dadurch behindert wird. Es handelt sich dabei aber
nicht um eine unausweichliche Folge der »Fremdartigkeit« beziehungsweise der
»fremden Herkunft« der Zellen. Denn auch korpereigene Zellen und Gewebe
konnen sich so verdndern, dass sie (etwa bei der Bildung von Tumorgewebe)
biologische Prozesse im Korper storen.

Ebenso wenig kann man bei transgenen Organismen sagen, dass das in allen
Zellen befindliche Transgen (auch wenn es in den Elterntieren nicht vorhanden
sein mag) fiir das jeweilige Individuum »fremd« ist — gehort es doch faktisch
ebenso zu seiner genetischen Ausstattung, wie alle anderen Bereiche seines Ge-
noms. Die mutmafliche »Fremdheit« kann nur eine vom menschlichen Betrach-
ter konstatierte Abweichung vom iiblichen Ort und der iiblichen Rolle der ent-
sprechenden Essenz sein: Menschengene oder -zellen konstituieren die mensch-
liche Identitéit und nicht die einer Maus oder eines Affen. Und umgekehrt geho-
ren Maus- oder Affenessenz nicht in einem menschlichen Korper.

Bereits die Vorstellung, dass sich mehrere Essenzen (oder Fragmente davon)
in einem einzigen Korper wiederfinden, das also »Fremdes« und »Eigenes« in
derselben Entitidt zusammen kommen, ruft offenbar Ablehnung hervor. Das Be-
diirfnis nach einer Reinheit der Essenzen zeigt sich etwa in der vor allem im
Hinblick auf transgene Organismen hdufig geduBerten Sorge um die »genetische
Integritit«. Die genetische Ausstattung eines Organismus sollte nach dieser Auf-
fassung weder verdndert, noch mit Genen anderer Organismen oder Spezies ver-
mischt werden. Das wesentliche Problem des genetischen Integrititskonzeptes
ist es zu begriinden, warum die Intaktheit des Genoms, unabhéngig von der kor-
perlichen Intaktheit des Organismus, moralisch relevant sein sollte.'®’

Wie Michael Hauskeller ausfiihrt, kann die moralische Forderung nach einer
Unantastbarkeit des Genoms nur durch den Riickgriff auf einen genetischen Es-
sentialismus begriindet werden:

»[...] the tendency to give the genome an importance that justifies the postulation of a
morally relevant genetic integrity that exists independently of the biological integrity of

the organism as a whole, is a reflection of [...] >genetic essentialism<. As genetic essential-

163 Vgl. dazu etwa die Kritik am genetischen Integrititskonzept bei Hauskeller (2007);
Sandge/Holtug (1993); Vries (2006).
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ists we tend to locate the identity of an organism in its genome. DNA is thought to be the
locus of the true self and thus a >secular equivalent of the Christian soul<. Being such an

. . 164
equivalent, the genome gains an enormous moral relevance [...].«

Auch das Argument der genetischen Integritit gewinnt also, dhnlich wie der
Vorwurf der Unnatiirlichkeit der Chimérenerzeugung, erst durch implizite genes-
sentialistische Vorstellungen eine scheinbare moralische Relevanz.

Eng verkniipft mit dem Identitéitsaspekt essentialistischen Denkens ist die In-
dividualitit eines Lebewesens, sein Bestehen als einzigartiger und autonomer
Organismus. Es ist daher nicht verwunderlich, wenn eine Zusammenfiihrung un-
terschiedlicher Essenzen und damit unterschiedlicher Identitéten zugleich als Be-
drohung des Status der Chimire als »richtiges« Individuum interpretiert wird. So
schreibt de Montera:

»[...] chimeras are not an individual. An individual is defined by three criteria: its genetic
unicity, its genetic homogeneity and its physiological autonomy [...]. A chimera escapes
from the known deliminations of concepts. The ability of a chimera to develop into an
adult animal compels us to find a new way to consider both embryo development and in-

dividuation and to consider genetic identity.«'®

Und Rick Weiss bezeichnet Chimidren gar als »mixtures of two or more indi-
viduals in a single body«'®. Diese Formulierung deutet darauf hin, dass es bei
Chiméren um mehr geht als um die blofe Mischung von genetischem oder zellu-
larem Material — ndmlich um eine Mischung ganzer Individuen, die sich fortan
einen einzigen Korper teilen miissen.

Es ist jedoch nicht nur im Hinblick auf kiinstlich erzeugte Interspezies-Chi-
miren fraglich, ob der Aspekt der genetischen Identitit beziehungsweise Homo-
genitit tatsdchlich als ein notwendiges Kriterium fiir Individualitit herangezogen

167
werden kann.'®

Denn wenn ein Individuum notwendigerweise aus genetisch ein-
heitlichen Zellen aufgebaut sein miisste, dann konnten auch viele auf den ersten
Blick unproblematische Lebewesen nicht als Individuen angesehen werden, zum
Beispiel natiirliche oder kiinstliche Intraspezies-Chimiren (etwa Menschen nach

einer Knochenmarks- oder Organtransplantation) oder Mosaikorganismen, bei

164 Hauskeller (2007), 105.

165 Montera et al. (2009), 565f.

166 Weiss (2004).

167 Zu weiteren Problemen bei der Suche nach einer befriedigenden Antwort auf die

Frage »Was ist ein Individuum?« vgl. Wilson (1999a).



https://doi.org/10.14361/transcript.9783839425831
https://www.inlibra.com/de/agb
https://creativecommons.org/licenses/by-nc-nd/4.0/

90 | WAS SIND GENE NICHT?

denen sich im Laufe der Ontogenese durch eine Mutation ausgehend von einer
einzelnen Zygote unterschiedliche Zelllinien entwickeln. Das Individuumskon-
zept wiirde damit einen groflen Teil aller Organismen ausschliefen — eine An-
nahme, die nur als absurd bezeichnet werden kann. Nur, wenn man den Prozess
der Entstehung von Chiméren als Zusammenfiihrung verschiedener individueller
Essenzen auf genetischer oder organismischer Ebene ansieht, kann man an der
Identitéit der Chimére als singulédres Individuum zweifeln.

2.4.4 Die Kenntnis der Essenz einer Entitat erméglicht
verlassliche Vorhersagen iiber ihren Charakter

Eng verbunden mit der durch die Essenz bestimmten Identitét ist der Gedanke,
dass die Kenntnis der essentiellen Kategorie, der ein Wesen angehort, es erlaubt,
préizise Vorhersagen iiber ihren Charakter, ihre Eigenschaften und Fihigkeiten
zu treffen. Auch auf versteckte, nicht sichtbare Eigenschaften kann aufgrund der
jeweiligen Kategorie vermeintlich mit grofer Verldsslichkeit geschlossen wer-
den.'®

Dieser Aspekt ist besonders in der aktuellen philosophischen und soziologi-
schen Diskussion um sozial konstruierte Kategorien wie Rasse oder Geschlecht
von Bedeutung. Wird eine Konzeption in diesem Zusammenhang als »essentia-
listisch« kritisiert, dann liegt darin fiir Herta Nagl-Docekal der Vorwurf, »dal} sie
den Worten eine fixe, klar umrissene Bedeutung zuschreibt und auf diese Weise
weder den historischen Wandel noch die grundsitzliche UnabschlieBbarkeit von
Bedeutung zur Kenntnis nimmt«'®. So legt die Bezeichnung eines Menschen als
weiblich oder minnlich, schwarz oder weil}, diesen aus Sicht des Sprechers auf
bestimmte, mit der jeweiligen Kategorie verbundene Merkmale fest, die er de
facto in vielen Fillen nicht besitzt. Grundlage fiir eine solche Form der Essentia-
lismuskritik ist vor allem ein anti-essentialistischer, weil »dekonstruktivisti-
sche[r] Zugang zur Sprache«'"’.

168 Vgl. dazu Gelman (2005), 26ff. Gelman hat in einer Reihe von Versuchen nachge-
wiesen, dass schon Vorschulkinder essentialistische Kategorien dazu nutzen, Riick-
schliisse auf die natiirliche Ordnung der Welt zu ziehen, statt sich dazu ausschlie3-
lich auf die duBere Erscheinung von Lebewesen zu verlassen.

169 Nagl-Docekal (1997), 20. Eine besonders einflussreiche Kritik am Geschlechter-
essentialismus findet sich in den Werken von Judith Butler, vgl. zum Beispiel Butler
(2009). Zur philosophischen Diskussion um das Konzept der Rasse vgl. James
(2008).

170 Nagl-Docekal (1997), 20.
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In der Chimirendiskussion wird der Aspekt der Vorhersagbarkeit nur selten
explizit angesprochen. Robert und Baylis weisen jedoch auf eine interessante
Analogie zwischen dem Problem der biologischen Spezies und der aktuellen
Diskussion um das Konzept der menschlichen Rasse hin. In beiden Fillen gibt es
aus biologischer Sicht keine unverdnderlichen Identititen — dennoch existieren
die vermeintlich festen Grenzen zwischen Arten beziehungsweise menschlichen
Rassen weiterhin als sozial konstruierte moralische Kategorien.'”' Und in beiden
Fillen wurde und wird diese Kategorisierung auch zur Hierarchisierung verwen-
det: Manche Kategorien und ihre Mitglieder werden als moralisch bedeutsamer
angesehen beziehungsweise stehen sozial hoher als andere. Im Hinblick auf die
Chimirendiskussion ist dies von Bedeutung, weil die Uberschreitung von Kate-
goriengrenzen vor allem dann als problematisch erfahren wird, wenn eine der
Rassen oder Kategorien als hoherwertig eingestuft wird, als die andere — wenn es
also etwa um Mischungen zwischen Mensch und Tier oder zwischen Schwarz
und WeiB geht.'”

Dariiber hinaus gilt fiir essentialistische Klassifizierungen, wie bereits er-
wihnt, das Motto »ganz oder gar nicht«. Ein Lebewesen ist entweder im vollen
Umfang ein Mitglied der jeweiligen Kategorie, oder es ist kein Mitglied dersel-
ben. Ebenso wie die Vorstellung von Rassen es noch im 19. Jahrhundert erlaubt
hat, »Octoroons« (Menschen mit nur einem schwarzen Urgrof3elter) als Schwar-
ze zu klassifizieren, konnte man analog dazu im Fall von Mensch-Tier-Chiméren
oder -Hybriden vermuten: »perhaps 1% animal DNA [...] makes for an ani-
mal«'”. Vor dem Hintergrund des Aspektes der Vorhersagbarkeit scheint ein
Kategorienwechsel (und damit ein Verlust der privilegierten Stellung des Men-
schen) in diesem Fall wahrscheinlicher zu sein, als eine Mischung der Katego-
rien.

Sieht man in der Zugehorigkeit zu einer essentialistischen Kategorie die
Moglichkeit zur Vorhersage charakteristischer Eigenschaften, wére also bereits
eine »Verunreinigung« mit einem minimalen Anteil einer fremden Essenz aus-
reichend, damit einem Lebewesen zwangsldufig alle tiblicherweise mit dieser
Essenz verbundenen Merkmale zugesprochen werden miissen: Die Mensch-
Maus-Chimire droht durch die Integration von tierlichen Genen oder Zellen zum
Tier zu werden, wie der »Weille« durch seine entfernten Vorfahren zum

171 Vgl. Robert/Baylis (2003), 6.
172 Vgl. Wasserman (2003), W13.
173 Robert/Baylis (2003), 8.
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»Schwarzen« wird.'”* Die »Vorhersagen«, die das Wissen um die Essenz schein-
bar erlaubt, tragen damit entscheidend zur intuitiven Ablehnung von Mensch-
Tier-Chiméren bei.

2.4.5 Essenzen sind Ubertragbar

Nach Gelman und Hirschfeld ist auch die potentielle Ubertragbarkeit ein wich-
tiges Merkmal von Essenzen.'”” Obwohl dieser Punkt in der Auseinandersetzung
mit biologischen Essenzen meist eher im Hintergrund steht, ist er von zentraler
Bedeutung in der Chimirendiskussion. Denn hier bildet er die Grundvorausset-
zung dafiir, dass die bisher genannten Aspekte im Hinblick auf das Chimiren-
problem iiberhaupt in Erscheinung treten konnen: Nur, wenn im Prozess der
Chimirenerzeugung Essenzen von Mensch auf Tier und umgekehrt iibertragen
werden konnen, besteht Anlass zu der Sorge, dass dabei eine Verdnderung we-
sentlicher tierlicher und menschlicher Eigenschaften oder gar ihrer Identitit statt-
findet. Und auch die kausale Kraft der »fremden« Essenzen kann nur wirksam
werden, wenn eine Ubertragung moglich ist.

Essenzen, Teile von Essenzen oder einzelne essentielle Eigenschaften konn-
ten durch unterschiedliche Prozesse (etwa durch Vererbung, Ansteckung oder
einen chirurgischen Eingriff) von einer Entitit an eine andere weitergegeben
werden. Fiir den Glauben an die grundsitzliche Moglichkeit der Ubertragbarkeit
muss die Natur des Ubertragungsprozesses nicht unbedingt bekannt oder mit
naturwissenschaftlich-kausalem Denken vereinbar sein. So stellt Margareta San-
ner in ihrer Untersuchung zur emotionalen Bewertung von Transplantaten unter-
schiedlicher Herkunft die Vermutung an, dass die Sorge um eine mogliche Uber-
tragung von Eigenschaften bei der Xenotransplantation auf eine Art magisches
Denken — das »law of contagion« — zuriickzufiihren sein konnte: »[The law of
contagion] states that things that have been in contact with each other or have
belonged together may influence each other through transfer of some of their
properties via an »essence<. Such a contamination remains after the physical con-

tact has ceased and may be permanent.<<l7°

174 Matthias Beck bringt diese essentialistisch gepriagte Sorge explizit zum Ausdruck,
wenn er die Herstellung von Cybrids mit menschlichem Zellkern mit der Begriin-
dung ablehnt, dass hierdurch »ein Mensch mit Ablaufdatum und mit Verunreinigun-
gen durch tierisches Material« entstiinde, vgl. Deutscher Ethikrat (2011a), 12.

175 Gelman/Hirschfeld (1999), 427.

176 Sanner (2001), 26.
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In dhnlicher Weise ist zu vermuten, dass auch die Ablehnung anderer Arten
von Mensch-Tier-Chimédren zumindest teilweise von dem Gedanken einer mog-
lichen »Ansteckung« des Menschen mit tierlichen Eigenschaften (und umge-
kehrt) motiviert ist. Ein erster Hinweis darauf ist die verbreitete Bezeichnung
von Chiméren, denen menschliche Zellen verpflanzt wurden, als »teilweise
menschlich« — ganz so als sei ein Stiick der Essenz des Menschen auf das Tier
iibertragen worden."” Hier sind zwei Teilaspekte zu unterscheiden. Erstens
scheint es bei der Bestimmung der »Menschlichkeit« der Chimére auf die Hohe
des Anteils menschlicher Zellen anzukommen. Die iibertragenen »menschli-
chen« Eigenschaften sind quantifizierbar: Je mehr Material iibertragen wird, des-
to menschenihnlicher ist der resultierende Organismus.

Und zweitens kann diese Quantitit ab einem gewissen Punkt in Qualitét
umschlagen: Wenn wir genug menschliche Zellen iibertragen, dann veridndert
sich das Wesen, die Identitit des Transplantatempfingers grundlegend — ihm
werden nicht nur einige Zellen und damit eine gewisses Mall an menschlichen
Eigenschaften iibertragen, sondern eine fremde Essenz.'”® Das heift also: Es gibt
eine kritische Masse, bei der es nicht mehr zu einer Mischung menschlicher und
tierlicher Eigenschaften kommt, sondern bei der die menschliche Essenz die tier-
liche nahezu vollstindig verdringt. Beide Aspekte sind eng mit den bereits
diskutierten essentialistischen Aspekten der Identitdtsverdnderung und der be-
sonderen kausalen Kraft menschlicher Essenzen verbunden, wie die folgenden
Zitate verdeutlichen sollen.

So schreibt Linda MacDonald Glenn: »The headlines and fears of potential
abuses raise the question of just how many genes does one need to be considered
>human<. Further advances in the blending of nonhuman animal and human

177 Vgl. Hauskeller (2007), 106.

178 Vgl. in diesem Sinne Weschka in Bader et al. (2009), 51f. zu den von Weissman ge-
planten Versuchen: »In theory, there are cases imaginable where from an ethical
point of view the red line might be overstepped and where a quantitative alteration
of the animal brain might lead to a qualitative change of its characteristics. This
would be problematic if human features could be demonstrated in the animal.« Vgl.
auch Bernhard/Badura-Lotter (2009), 270: »To what extent can we transfer animal
brain cells before one realises problems related to a chimeric identity? And is it real-
ly a question of quantity? Or to adress the problem from another side: when does the

question of quantity turns into one of quality?«
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DNA could result, intentionally or not, in chimeric entities possessing degrees of
intelligence or sentience never before seen in nonhuman animals.<'”

Auch Monika Bobbert hilt die Frage, »welcher Anteil an menschlichen
Genen oder menschlichen Zellen eines Organismus ein Wesen zum Menschen
macht, fiir hochst bedeutsam, da die Moglichkeit einer Erzeugung von ver-
menschlichten Chimiren »grundlegende Konsequenzen fiir das Selbstverstdand-
nis von uns Menschen, das Konzept von Person, Identitit und Gattung und die
damit in Verbindung gebrachten moralischen Rechte und Pflichten«'® hitte. Sie
schliet daher: »Es sollte kein Tier heranwachsen, das in nennenswertem Maf3e
genetisch menschlich geprigt ist.«'*'

Fiir Robert Lavieri ist die »Menge der iibertragenen Menschlichkeit« ent-
scheidend fiir eine moglicherweise erforderliche Neubewertung des moralischen
Status von Chimiren: »Conferring humanity on a non-human animal must mean
that an animal somehow acquires a morally relevant attribute similar to an at-
tribute moral persons possess. [...] On my view we would need to proportion the
moral consideration we give the animal to the amount of humanity it has ac-
quired.«'® Und Cynthia Cohen iiberlegt: »Would the creation of a human-mouse
chimera that was only one-third human being [statt einer Chimére, die halb
Mensch und halb Maus ist] create less ethical consternation? We need to develop
a way of assessing when the proportion of human cells transferred to mice has
crossed the boundary between human beings and mice [.. o«

In allen AuBerungen wird vorausgesetzt, dass es bei der Ubertragung einer
ausreichenden Menge menschlicher Zellen in den Korper und vor allem in das
Gehirn eines Tieres zugleich auch zu einer Ubertragung wesentlicher menschli-
cher Eigenschaften kommt: Die Quantitét schldgt in Qualitdt um. Fiir diese Vor-
stellung scheint zunéchst zu sprechen, dass offenbar tatséchlich morphologische
oder Verhaltenseigenschaften iibertragen werden konnen — man denke nur an die

179 Glenn (2003), 253. Auch Beck (2008), 93 befiirchtet, dass es eine kritische Menge
an Zellen geben konnte, bei der sich die Identitdt eines Wesens grundlegend dndert:
»Was geschieht, wenn nicht zwei oder drei menschliche Gene in ein Tier verpflanzt
werden, sondern ein ganzes Chromosom [...]? [...] Ontologisch gesehen tritt hier
die Frage auf, wieviel menschliche Anteile darf ein Tier enthalten, damit es noch ein
Tier bleibt, wieviel tierische Zellen oder Organe darf ein Mensch tragen, um noch
ein Mensch zu sein.«

180 Bobbert (2007), 38f.

181 Bobbert (2007), 44.

182 Lavieri (2007), 58.

183 Cohen (2003), W4f.
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bereits erwihnten »Schiegen«, bei denen sowohl Eigenschaften von Schafen als
auch von Ziegen erkennbar sind. Ein anderes Experiment, das bisweilen als Bei-
spiel fiir die Ubertragung komplexer Eigenschaften zwischen Tieren unter-
schiedlicher Spezies angefiihrt wird, ist die Bildung von »Z#hnen« in einem

'8¢ Bei diesem Versuch wurden Zellen aus dem Neuralrohr

chimirischen Huhn.
der Maus so auf Hiihnerembryonen iibertragen, dass die Hiihner-Zellen ver-
dringt wurden. Die Maus-Huhn-Chimiren wiesen in ihrem Schnabel rudimen-
tdre zahndhnliche Strukturen auf.

Die eindriicklichsten Beispiele fiir eine Zusammenfithrung von Eigenschaf-
ten und Verhaltensweisen unterschiedlicher Tierarten stammen jedoch aus der
Forschung mit Wachtel-Huhn-Chiméren. Bereits seit den 1970er Jahren werden
Chimiren aus Hithnern und Wachteln in der Embryologie genutzt, um die Wan-
derung von Zellen wihrend der Embryonalentwicklung zu untersuchen und so
wichtige Einblicke in die Ontogenese des Nerven- oder Immunsystems zu erhal-
ten.'™ Da sich die Wachtelzellen durch ihre charakteristischen Zellkerne von den
Hiihnerzellen unterscheiden, kann anhand von Gewebeschnitten ein so genannter
Anlagenplan (»fate map«) erstellt werden, der den Entwicklungsweg der Zellen
im embryonalen Gewebe zeigt.

Erlaubt man den Wachtel-Huhn-Chiméren, sich iiber das embryonale Stadi-
um hinaus zu entwickeln und zu schliipfen, so entsteht ein Lebewesen, das dhn-
lich wie die Schiege phédnotypische Merkmale beider Spezies aufweist, etwa Fe-
dern unterschiedlicher Fiarbung. Tarkowski weist sogar auf Wesen hin, die noch
eindeutiger chimérisch erscheinen:

»[...] bird embryologists can produce chimeras closely resembling the mythological crea-
tures, for instance an embryo with a chick head and neck on a quail body [...]. At least in
this particular case the adoption of the mythological term >chimera< for description of the
product of the manipulations of contemporary embryologists finds full substantiation, and

could not be challenged even by terminological purists.«'*®

Von besonderer Bedeutung fiir die Chimédrendiskussion ist, dass auch die
Entwicklung spezies-spezifischer Verhaltensmuster mithilfe des Wachtel-Huhn-

184 Vgl. Mitsiadis et al. (2003); Montera et al. (2009), 559.

185 Vgl. dazu etwa die Beitrédge in Le Douarin/Maclaren (1984).

186 Tarkowski (1998), 905. Die Erzeugung von Wachtel-Huhn-Chimiren, bei denen ei-
ne Spezies die phianotypischen Merkmale von Kopf und Nacken (und in einigen Fil-
len auch die Fliigel) beisteuert und die andere die tibrigen Korpermerkmale, wird be-
schrieben in Martin et al. (1980).
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Systems untersucht werden kann. So konnten Balaban et al. zeigen, dass die
Transplantation von Teilen des Wachtelgehirns auf Hithnerembryonen zur Ent-
wicklung von Chiméren fiihrt, deren Vokalisation dem fiir Wachteln charakteris-
"7 Eine fiir Wachteln wesentliche Fahigkeit — ihr arttypi-
scher Gesang — wird hier scheinbar auf ein Lebewesen einer anderen Art trans-

tischen Gesang dhnelt.

feriert.

Auf den ersten Blick ist die Ubertragbarkeit wesentlicher tierlicher Eigen-
schaften also kein durch essentialistische Vorstellungen verursachtes Trugbild,
sondern wissenschaftliche Realitit. Fiir Beck ist daher der Schluss von den Er-
gebnissen der Versuche mit Huhn-Wachtel- auf Mensch-Affen-Chimiren
gerechtfertigt:

»Es wurde schon geschildert, dass man in die sich entwickelnden Gehirnstrukturen von
Hithnern Gehirnzellen von Wachteln implantiert hat und die Hiihner nach der Geburt dann
wachtelartige Bewegungen vollzogen und wachtelartige Tone von sich gaben. Man kann
so offensichtlich Eigenschaften von anderen Tieren oder auch Menschen transferieren,
Affenembryonen konnten durch die Implantation von menschlichen Gehirnzellen

womdglich etwas intelligenter gemacht werden.«'®

Allerdings ist es alles andere als zwingend, dies als einen Schluss auf die Mog-
lichkeit der Ubertragung kognitiver Fihigkeiten von Mensch auf Tier zu verste-
hen. Das wird deutlich, wenn man sich anschaut, welche Eigenschaften bisher
tatsdchlich auf andere Lebewesen »iibertragen« wurden: Das »Menschenohr«
auf dem Riicken der Maus ist kein funktionsfihiges Organ, sondern lediglich ein
ohrenformiges Anhidngsel. Und bei der scheinbaren »Zahniibertragung« von
Maus auf Huhn wird eine Eigenschaft reaktiviert, die Vogel im Laufe der Evolu-
tion verloren haben, die ihre Vorfahren aber urspriinglich einmal besalen. Mit-
siadis et al. beschreiben die Ergebnisse ihres Versuchs daher wie folgt: »The
mouse/chick chimeras obtained show evidence of tooth formation showing that
avian oral epithelium is able to induce a nonavian developmental program in

187 Vgl. dazu Balaban et al. (1988); Le Douarin (1993).

188 Beck (2008), 92. Interessant ist auch, dass Beck hier nicht von Wachtel-Huhn-
Chimiren, sondern von Hithnern spricht, die wachtelartiges Verhalten zeigen. Statt
in der Chimire eine neuartige Lebensform mit anderer Beschaffenheit und anderem
Verhalten als Huhn oder Wachtel zu sehen, behilt der Vogel fiir Beck offenbar seine
urspriingliche Hiihner-Essenz bei und gewinnt lediglich eine Reihe zusitzlicher Ei-

genschaften hinzu.
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mouse neural crest-derived mesenchymal cells.<'"¥ Von einer Ubertragung frem-
der Merkmale kann also auch hier keine Rede sein — es ist der Wirt selbst, der
unter entsprechenden Bedingungen sein immer noch vorhandenes Potential zur
Herausbildung von scheinbar artfremden Eigenschaften nutzen kann.

Ebenso ist das Auftreten »fremder« Verhaltensweisen bei evolutionér ver-
gleichsweise eng verwandten Tieren wie Wachtel und Huhn zwar interessant,
aber nicht wirklich tiberraschend — zumal die Chiméren nicht den normalen
Wachtelgesang horen lassen, sondern einen Gesang, der als »wachtelartig«
beschrieben wird: »none of our chimeras to date has produced a structurally per-
fect quail crow«'’.

Ausschlaggebend fiir den Erfolg dieser Versuche sind nicht allein Art, Aus-
maB und Eigenschaften des verpflanzten Materials, sondern dariiber hinaus der
Kontext, in den dieses gelangt. Wiirden die Bereiche des Wachtelgehirns, die bei
der Transplantation auf Hithner zu wachtelartigem Gesang fiihren, auf Menschen
verpflanzt, dann wire es mehr als erstaunlich, wenn die Mensch-Wachtel-Chi-
mire einen auch nur annidhernd vogelartigen Gesang zustande bringen wiirde.
Oder anders gesagt: Wenn Menschenaffen (die ja — dhnlich wie Wachtel mit
Huhn — sehr nah mit dem Menschen verwandt sind) tatséchlich intelligenter
wiirden, dann wire dafiir nicht eine vom Menschen iibertragene »Eigenschaft«
verantwortlich, sondern die Aktivierung oder Induktion des bereits angelegten
Potentials im Tier.

Die entscheidende Bedeutung der Konstitution des chimérischen Wirtes zeigt
sich auch bei den bereits durchgefiihrten Experimenten mit Mensch-Maus-Chi-
miren. So stellte Fred Gage nach der Verpflanzung menschlicher embryonaler
Stammzellen in Mausehirne fest, dass die entstehenden Neuronen (obwohl
eindeutig menschlichen Ursprungs) eher wie Mause- als wie Menschenzellen
aussahen: »We see the human cells approximate the shape and size of mouse
neurons. This tells us the human cells are being governed by the microenviron-
ment of the mouse’s brain.«'*' Insgesamt legen die bisherigen Forschungsergeb-
nisse den Schluss nahe, dass es wahrscheinlicher ist, dass die verpflanzten Zellen

189 Mitsiadis et al. (2003), 6541 [Hervorhebung K.S.].

190 Balaban et al. (1988), 1342. Dariiber hinaus war die Verdnderung des Gesangs nur
bei solchen Chimiren zu beobachten, denen bestimmte umfangreiche Bereiche des
Wachtelgehirns transplantiert wurden. Die blole Anwesenheit von Wachtelzellen
oder -gewebe ist nicht ausreichend fiir eine Verhaltensinderung, vgl. Balaban et al.
(1988), 1341.

191 Fred Gage, zitiert nach Scott (2006), 489. Vgl. zu den von Gage durchgefiihrten Ex-
perimenten Muotri et al. (2005).
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durch den Wirtsorganismus geprigt werden und an der Entwicklung wirtstypi-
scher Eigenschaften und Verhaltensweisen mitwirken, als dass umgekehrt der
Wirt sich in Richtung einer wie auch immer definierten »Menschlichkeit« be-
wegt.

Da sich menschliche Zellen also weder im Hinblick auf ihr Wesen noch auf
ihre kausale Kraft grundsdtzlich, also in einem essentialistischen Sinn von an-
deren Zellen unterscheiden, argumentiert Eric Sotnak prima facie fiir die
ethische Zulassigkeit der Erzeugung von Mensch-Tier-Chimiren:

»There is nothing morally special, from a biological point of view, about human brain
cells. A single human brain cell, or for that matter even a fairly large cluster of such cells,
existing in functional isolation from the rest of a human brain, is as much devoid of moral
significance as would be a cluster of brain cells from any other sort of creature. To treat
human brain cells as though they would somehow confer upon brain chimeras a full com-
plement of human cognitive traits is to treat human brain cells as though they constituted a
sort of [...] >wonder tissuex. [...] Human brain cells are not wonder tissue. Whatever mo-
rally significant properties humans have as a result of their brains is not simply a result of
the peculiar biology of human brain cells. Rather, it is the functional organization of hu-
man brain cells that makes the difference. So far, the evidence suggests that in creating
brain chimeras, human brain cells are adapted into the patterns of functional organization

that would be expected not of humans, but of mice [.. .].«192

Im Hinblick auf Versuche mit unseren niheren Verwandten ist die moralische
Bewertung nicht ganz so einfach. Aber selbst wenn Mensch-Affen-Chimiren
entstehen wiirden, die den normalen nichtmenschlichen Primaten in ihrer Intelli-
genz iiberlegen wiren, bliebe zu fragen, ob dies tatsdchlich zu moralischen Kon-
flikten fithren wiirde, die von anderer Qualitéit sind als die bereits bestehenden

193

tierethischen Probleme. ~ Das chimérische »Endprodukt« mag im Hinblick auf

manche Merkmale oder Fahigkeiten dem Menschen gleichen — aber das gilt auch
fiir eine Reihe von nicht chimérischen tierlichen Lebewesen.'™*

Die entscheidende Frage ist, ob es sich bei den in der Mensch-Affen- oder
Mensch-Maus-Chimire induzierten Eigenschaften tatséchlich noch um mensch-

liche Eigenschaften handeln wiirde — oder ob wir es vielmehr mit einem neuarti-

192 Sotnak (2007), 6f.

193 Vining (2008) vermutet gar, dass die Auseinandersetzung mit dem Chimérenprob-
lem dazu fiihren konnte, tierethischen Uberlegungen mehr Gewicht zu verleihen, in-
dem wir auch andersartige Eigenschaften wieder wertzuschitzen lernen.

194 Auf diesen Punkt weist etwa Sotnak (2007) hin.
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gen Lebewesen mit eigenen charakteristischen Eigenschaften zu tun hitten, zum
Beispiel mit einer Intelligenz, die der des Menschen dhnelt. Ich denke, dass man
nur vor dem Hintergrund essentialistischer Grundannahmen von den »mensch-
lichen Eigenschaften« der Chimire sprechen kann. Aber wie Castle zutreffend
kritisiert, wird dabei die Zutatenliste mit dem Endprodukt verwechselt.'"” Der
Besitz von »Bausteinen« (Genen, Zellen, Geweben oder Organen), die mensch-
licher Herkunft sind, macht ihren Tréger noch nicht automatisch zu einem Men-
schen oder zu einem Lebewesen mit menschlichen Eigenschaften — unabhingig
davon, welches und wie viel »menschliches Material« an der Erzeugung des
Mischwesens beteiligt war.

Aus diesem Grund ist es auch irrefithrend zu sagen, dass Mensch-Tier-
Chimairen »teilweise menschlich« sind. Denn die Chimire hat, sofern sie beson-
dere oder ungewohnliche Eigenschaften entwickeln sollte, diese nicht durch eine
Ubertragung eines Teils der menschlichen Essenz erhalten. Auf diesen wichtigen
Punkt weist auch Michael Hauskeller im Hinblick auf transgene Organismen
hin:

»[...] human genes in a mouse will help produce properties that, though maybe not having
been observed in mice before, are definitely not human properties. [...] Since it is the
mouse organism that adapts and functionalizes this material in its own peculiar, mousish,
way, the genes themselves are, in effect, not human genes anymore, but mouse genes. [...]
Even to say that the resulting chimeras or hybrids are partly human is true only in a trivial
sense that bears no moral significance. Furthermore, it is misleading in that it falsely sug-

. . 196
gests a partial transference of human essence to the animal.«

Entscheidend ist, dass zwischen der Idee der Ubertragung von Eigenschaften und
der Zusammenfiithrung materieller Komponenten unterschiedlichen Ursprungs
mit einem ungewissen Ergebnis ein wesentlicher Unterschied besteht. Die Vor-
stellung der Ubertragbarkeit wesentlicher Merkmale von einem Lebewesen auf
ein anderes ist — dhnlich wie das von Locke angefiihrte Gedankenexperiment des
Transfers einer personalen Identitit auf einen fremden Korper — essentialistisch.

195 Vgl. Castle (2003).

196 Hauskeller (2007), 114. Bonnicksen (2009), 125f. argumentiert daher generell gegen
die Bezeichnung »menschliche Gene, selbst wenn sich diese im menschlichen Kor-
per befinden: »[...] human uniqueness cannot be established by genetic referents a-
lone. Instead of a >human< gene, a set of intersecting genes code for traits associated
with humans. To refer to >human-source genes< and >nonhuman-source genes< is

more accurat than to refer to >human genes«< [...].«
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Voraussetzung fiir eine erfolgreiche Ubertragung wire nicht nur, dass der »Es-
senz-Spender« tatsidchlich eine materiell greifbare Essenz besitzt, die die unmit-
telbare und hinreichende kausale Grundlage fiir die Entwicklung aller seiner es-
sentiellen Eigenschaften ist. Diese Essenz miisste auch in klar abgrenzbare Ein-
heiten unterteilt werden konnen, die fiir einzelne essentielle Merkmale kausal
verantwortlich sind und die vollstdndig, sozusagen stiickweise, von A nach B
iibertragen werden. Und so wie sich das Aussehen eines Menschen — ohne sein
Zutun und unabhingig davon, wie er vorher ausgesehen hat — wandelt, wenn
man ihm Hut, Schal und Mantel anzieht oder einen Bart anklebt, wiirde sich Er-
scheinung und Verhalten des Transplantatempfiangers verdndern, wenn man ihm
die einzelnen Aspekte einer fremden Essenz ibertriige.

Das ist es aber nicht, was bei den Versuchen passiert — auch dann nicht,
wenn die entstehenden Mischwesen tatsdchlich andere Eigenschaften aufweisen,
als ihre nicht chimérischen Eltern. Wir konnen an Chiméren nur darum iiber-
haupt eine Abweichung von Erscheinungsbild oder Verhalten eines nicht chimé-
rischen Individuums der Empfingerspezies feststellen, weil der Wirtsorganismus
bereits eine Vielzahl von Komponenten aufweist, die mit dem neuen Material in
spezifischer Weise interagieren. Was bei der Transplantation »iibertragen« wird,
sind keine distinkten Eigenschaften, die fiir sich selbst bestehen konnen, sondern
biologische Materialien, die das im Fall der Entwicklung des nicht chimirischen
Organismus vorliegende kausale Gefiige um zusitzliche Kausalfaktoren erwei-
tern. Es sollte uns nicht erstaunen, wenn sich dadurch phinotypische Verdnde-
rungen ergeben. Aber die Chimére kleidet sich nicht mit einer fremden Essenz,
sie besitzt vielmehr fiir sie charakteristische individuelle Eigenschaften, die sich
aus dem faktischen Zusammenspiel molekularer und zelluldrer Bestandteile un-
terschiedlicher Herkunft im Rahmen vielfiltiger biologischer Prozesse ergeben.

2.5 BEURTEILUNG DER CHIMARENFORSCHUNG
AUS NICHTESSENTIALISTISCHER SICHT

Die in Abschnitt 2.4 angefiihrten Beispiele machen deutlich, wie stark die 6ffent-
liche Wahrnehmung der Chimérenforschung (aber auch die Einschitzung von
Philosophen und zum Teil selbst von Wissenschaftlern) von essentialistischen
Vorstellungen beeinflusst wird. Dies geschieht in unterschiedlicher Weise. Zum
einen werden fiir die Einordnung und Abgrenzung von Lebewesen essentialis-
tische Kategorien vorgegeben, deren Grenzen nur gegen einen starken intuitiven
Widerstand iiberschritten werden konnen. Und zum anderen werden den in der
Forschung verwendeten Materialien von Tieren und vor allem von Menschen
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charakteristische Eigenschaften wie Ubertragbarkeit, kausale Kraft und Identi-
titsbildung zugeschrieben, die fiir kausale Essenzen typisch sind.

Zugleich hat die Untersuchung gezeigt, dass die essentialistischen Vorstel-
Iungen von Werden und Sein natiirlicher und kiinstlicher Chiméren nicht mit den
tatsichlichen biologischen Gegebenheiten in der Natur und bei der biologischen
Forschung im Labor vereinbar sind. Biologische Arten konnen nicht als essen-
tialistische Kategorien verstanden werden — nicht nur, weil sie einem stindigen
evolutiondren Wandel unterworfen sind, sondern auch, weil Artgrenzen in der
Natur zu einem gegebenen Zeitpunkt nicht klar zu ziehen sind. Wie bereits er-
wihnt, ist die Hybridbildung zwischen Individuen unterschiedlicher Spezies in
der Natur keineswegs selten. Eine klare Einordnung der Hybride zu einer der
beiden Elternspezies ist in vielen Fillen nicht moglich, da sie sowohl morpholo-
gisch als auch genetisch »zwischen« ihren Eltern liegen. Ahnlich problematisch
fuir eine klare Kategorisierung sind Lebewesen wie Flechten, bei denen Pilz und
Griinalge in einer engen Symbiose leben. Diese Organismen kommen den Be-
dingungen fiir Interspezies-Chiméren zumindest sehr nahe.

Aber auch die anderen Aspekte essentialistischen Denkens stellen den onto-
logischen Status von Chiméren unzutreffend dar, indem sie den zu ihrer Herstel-
lung verwendeten Korpermaterialien Fihigkeiten zuschreiben, die diese nicht
besitzen. Grundlage der Kritik an dieser Zuschreibung ist, dass die Eigenschaf-
ten eines Lebewesens nicht als solche iibertragen werden konnen, da ihre Reali-
sierung in hohem MaBe kontextabhingig ist. Biomaterialien wie Gene, Zellen
oder Organe besitzen keine besonderen kausalen Krifte, die sie zur gezielten
Ausbildung einer spezifischen Identitdt im chimérischen Organismus befihigen.
Sie dndern lediglich das bereits vorhandene Kausalgefiige, auf das sie treffen, in
mehr oder weniger grofem Ausmal.

Die Feststellung eines starken essentialistischen Einflusses auf unser Denken
— selbst wenn dieser dem biologischen Erkenntnisstand deutlich widerspricht —
ist aber fiir sich genommen noch nicht unbedingt ein Grund zur Beunruhigung.
Denn wie gesagt erfiillen nominal-essentialistische Kategorien eine wichtige ge-
sellschaftliche und kognitive Funktion, indem sie unser Leben in einer komple-
xen Umwelt vereinfachen und iiberschaubar machen. Was spricht dagegen, un-
seren essentialistisch geprigten Blick auf die Chimiren beizubehalten und sie
vielleicht sogar in nicht allzu ferner Zukunft in unser Kategoriensystem einzu-
gliedern?

Problematisch ist vor allem, dass die essentialistische Sicht, wie bereits
mehrfach angeklungen ist, ein erhebliches Hindernis fiir die unvoreingenomme-
ne Beurteilung der Chimérenforschung darstellt. Der Hauptgrund dafiir ist, dass
das Unbehagen des Essentialisten nicht immer rein nominal interpretiert wird



https://doi.org/10.14361/transcript.9783839425831
https://www.inlibra.com/de/agb
https://creativecommons.org/licenses/by-nc-nd/4.0/

102 | WAS SIND GENE NIGHT?

(»Chimiren passen nicht in die herkommlichen sozialen Kategorien, aber wir
konnen diese Kategorien dndern«), sondern ebenso oft ontologisch (»Chimiren
verstolen gegen natiirliche Grenzen, besitzen menschliche Eigenschaften und so
weiter«). Das vage Unbehagen kann sich daher nur allzu leicht als moralisch ge-
wichtiger Einwand »maskieren« und zur Rechtfertigung einer vermeintlich nicht
nur intuitiven, sondern ontologisch begriindeten Abneigung gegen Lebewesen
wie Chiméren oder Hybride herangezogen werden.

Von der auf den ersten Blick iiberaus schwer wiegenden Kritik an der Chi-
méirenforschung, die auf unterschiedlichen Argumentationsebenen angreift,
bleibt jedoch wenig iibrig, wenn wir eine explizit nichtessentialistische Haltung
gegeniiber biologischen Phidnomenen einnehmen. Wie wir gesehen haben, er-
weisen sich ontologisch-essentialistische Vorstellungen bei aller intuitiven Plau-
sibilitit als wissenschaftlich nicht haltbar. Und die Uberzeugungskraft aller in
Abschnitt 2.3 diskutierten Einwinde, die sich gezielt gegen die Erzeugung von
Chiméren richten, wird durch die Widerlegung ihrer essentialistischen Hinter-
grundannahmen entscheidend geschwicht.

Besonders die Argumente auf der moralischen Ebene greifen ohne essentia-
listisches Denken nicht. So verliert das Unnatiirlichkeitsargument viel von seiner
intuitiven Kraft, wenn man sich klarmacht, dass es auch in der Natur auB3erhalb
des Labors keine festen essentialistischen Kategorien zur Einteilung der belebten
Welt gibt, sondern dass diese nur kognitive Hilfen fiir uns sind. Aus dem glei-
chen Grund kann auch das Argument der moralischen Verunsicherung nicht
iiberzeugen. Denn nicht die moralische Verwirrung als solche ist fiir Robert und
Baylis ausschlaggebend fiir die Ablehnung der Chimiren. Vielmehr argumentie-
ren sie dhnlich wie beim Unnatiirlichkeitsargument, geben diesem aber eine et-
was andere moralische Wendung. Zentral sind die von ihnen hinter der morali-
schen Verwirrung vermuteten (spezies)essentialistischen Vorstellungen, vor al-
lem im Hinblick auf das Wesen der Spezies Mensch, die sich trotz gegenteiliger
Befunde aus der Biologie weiterhin hartnéckig behaupten:

»[...] essentialism in biology is vanishing rare. This is because essentialism — or at least
stock conceptions of essentialism according to which a species is identified by essential
intrinsic properties — is at odds with evolutionary biology. Significantly, commentators of
all stripes tend to revert to essentialist thinking when pondering the locus of humanity.
This might be because of a persistent folk essentialism [...]. It might also be because the

very idea of a >locus of humanity« is always already an essentialist idea.«'’

197 Robert/Baylis (2003), 5.
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Aber welcher Art sind diese essentialistischen Vorstellungen? Und warum sind
sie so hartnickig? »Scientifically, there might be no such thing as fixed species
identities or boundaries. Morally, however, we rely on the notion of fixed spe-
cies identities and boundaries in the way we live our lives and treat other crea-
tures [...].«'”® Wie bereits erwihnt, geht es also nach Robert und Baylis bei der
Diskussion um die Chiméren nicht um eine Furcht vor einer Uberschreitung wis-
senschaftlicher beziehungsweise ontologischer Kategorien, sondern um morali-
sche Kategorien: Wie sollen wir mit Wesen umgehen, deren moralischer Status
unbestimmt ist?

Entscheidend ist, dass die unsichere moralische Stellung der Chimiren eben
nicht auf ihrem unklaren ontologischen Status beruht, sondern auf einer Unsi-
cherheit beziiglich der moralischen Kategorien, in die wir sie stecken sollen. In
diesem Fall muss aber die Ablehnung der Chimiren, dhnlich wie die Einschit-
zung von Mensch-Tier-Hybriden, keineswegs auf Dauer bestehen bleiben.

Zudem ist nicht ersichtlich, warum Chiméren grundsitzlich moralisch beun-
ruhigender sein sollten als andere Entitdten mit einem bislang ungesicherten oder
umstrittenen moralischen Status. Das Problem der Chiméren unterscheidet sich
vor diesem Hintergrund nicht wesentlich von den intensiven bioethischen Dis-
kussionen um den moralischen Status von nichtmenschlichen Lebewesen, Em-
bryonen oder Koma-Patienten. Dazu kommt die Vielzahl von Beispielen fiir Chi-
miren, die bereits heute als moralisch unstrittig angesehen werden, etwa
natiirliche Intraspezies-Chimiren. Chiméren sind weder ontologisch noch mora-
lisch in hoherem Mafe mehrdeutig als andere Lebewesen: »There is nothing par-
ticularly problematic about [human-nonhuman-chimeras] qua biological entities.
[...]. What is ethically worrying, but it is not a source of moral confusion, is if
[human-nonhuman-chimeras] are viable creatures that add an extra dimension of
complexity to borderline moral reflection and decision making.«'*

Die Erzeugung von Chiméren erscheint allein deshalb als ein spezieller Fall
moralischer Verwirrung, weil die dabei mutmaBlich tiberschrittenen essentialis-
tischen Kategorien als ontologisch vorgegeben und damit die Frage nach dem
moralischen Status der Chimiren als grundsdtzlich unbestimmbar angesehen
wird.

Auch die Plausibilitidt des Menschenwiirdeargumentes und des Argumentes
des moralischen Status hingen untrennbar mit dem essentialistischen Denken
zusammen. Sowohl bei Karpowicz et al. als auch bei Streiffer steht jedoch nicht
der Kategorienaspekt, sondern stehen vor allem die essentialistischen Aspekte

198 Robert/Baylis (2003), 6.
199 Castle (2003), 29.
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der Ubertragbarkeit und der kausalen Verinderung der Identitit des Transplan-
tatsempfingers im Vordergrund. Ohne die Moglichkeit einer Ubertragung we-
sentlicher menschlicher beziehungsweise tierlicher Eigenschaften auf Tier bezie-
hungsweise Mensch und ohne die Vorstellung, dass damit eine grundsétzliche
Identitédtsverdanderung einhergeht, miisste weder die Menschenwiirde im von
Karpowicz angesprochenen Sinn als gefdhrdet angesehen, noch eine Erh6hung
des moralischen Status nichtmenschlicher Chiméren befiirchtet werden.

Alle Einwinde auf der moralischen Ebene, die sich ausschlieBlich oder in be-
sonderer Weise gegen die Chimarenforschung richten, entpuppen sich also aus
der Sicht eines ontologischen Nichtessentialismus als wenig schlagkriftig. Was
von der intuitiven Ablehnung der Chimiren bleibt, ist lediglich ein leichtes Un-
wohlsein, das durch den tendenziell negativ besetzten Begriff und das mogli-
cherweise ungewohnte oder adsthetisch verstorende Aussehen der Chimire her-
vorgerufen wird. Das bedeutet nun jedoch nicht, dass man gegen die Erzeugung
von Chiméren keinerlei stichhaltige moralische Bedenken vorbringen kann.
Ganz im Gegenteil — es gibt eine Reihe von handfesten und moralisch hochst re-
levanten Einwénden, vor allem im Hinblick auf die tierethischen Implikationen
der Chimérenforschung. Entscheidend ist aber, dass wie bei jedem anderen For-
schungsvorhaben auch im Einzelfall alle relevanten Einwinde und Argumente
diskutiert und gegeneinander abgewogen werden miissen. Dazu gehort auch,
dass man beriicksichtigt, was im konkreten Fall fiir die gezielte Erzeugung
chimirischer Lebewesen in der Wissenschaft spricht, zum Beispiel die Aussicht
auf neue Therapieformen oder der erhoffte Erkenntnisgewinn. Denn Chiméren
stellen weder per se eine moralische Bedrohung dar, noch sind sie moralisch
vollkommen neutrale wissenschaftliche »Werkzeuge«, mit denen wir ganz nach
unserem Belieben hantieren konnen. Erst wenn man von den essentialistischen
Vorstellungen absieht kann man anerkennen, dass es sich bei den Chimiren
vielmehr um neue Lebensformen handelt, die sowohl auf ontologischer als auch
auf moralischer Ebene im Hinblick auf ihre tatsdchlichen spezifischen Eigen-
schaften und Fihigkeiten beurteilt werden miissen, wie jedes andere Lebewesen
auch. Die dringend erforderliche Auseinandersetzung mit den wirklichen ethi-
schen Fragen wird umso fruchtbarer sein, je weniger diese von essentialistischen
Assoziationen verdeckt werden.
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Kapitel 3:
Wie sprechen wir iber Gene?
Essentialismus in der Gensprache

Die Untersuchung der Chimirendiskussion hat nicht nur gezeigt, wie tief ver-
wurzelt das bioessentialistische Denken im offentlichen Diskurs zur biologi-
schen Forschung ist, sondern auch, dass die ablehnende Haltung gegeniiber der
Chimirenforschung deutlich gemildert wird, sobald rationale Argumente fiir das
jeweilige Forschungsprojekt vorgebracht werden konnen. Dennoch bleiben die
essentialistischen Hintergrundannahmen bei der Interpretation biologischer Pro-
zesse auch dann bestehen, wenn die damit verbundenen Vorbehalte in einer
pragmatischen Giiterabwégung durch den zu erwartenden Nutzen, etwa fiir die
menschliche Gesundheit, aufgewogen werden.' Wie ich im nun folgenden Kapi-
tel zeigen werde, sind es vor allem genessentialistische Vorstellungen, die sich
als hartnickige Hindernisse fiir die unvoreingenommene Wahrnehmung der
biologischen Forschung in der Offentlichkeit erweisen. Ein Hauptgrund dafiir
sind Besonderheiten des genetischen Diskurses auf der sprachlichen Ebene —
nicht nur im Hinblick auf die sprachliche Weitergabe unzutreffender oder mitt-
lerweile iiberholter Informationen iiber Funktion und Struktur von Genen und
ihre Wirkung, sondern unabhéngig von rein inhaltlichen Aspekten im Hinblick
auf die Art, wie wir liber Gene reden. Denn gerade die Wahl von Formulierun-
gen und Metaphern, mit denen Gene sowohl in fach- als auch in populédrwissen-
schaftlichen und (bio)philosophischen Publikationen beschrieben werden, und
die damit verbundene Zuschreibung spezifischer Eigenschaften, Fihigkeiten
oder »Krifte« — kurz: unsere Gensprache — kann unbemerkt zur Verfestigung
genessentialistischer Vorstellungen beitragen.

Hauptziel dieses Kapitels ist nicht der linguistisch, historisch oder soziolo-
gisch ausgerichtete Vergleich faktischer gensprachlicher Gewohnheiten und Me-
taphern in verschiedenen wissenschaftlichen und nichtwissenschaftlichen Kon-

1 Vgl. dazu Academy of Medical Sciences (2010).
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texten.” Auch geht es mir hier weder darum, Gefahren des bioessentialistischen
Denkens aufzuzeigen (vgl. dazu Kapitel 2), noch empirische Argumente dafiir zu
liefern, warum die Verbindung essentialistischer Vorstellungen mit unserem Bild
von Genen aus biologischer Sicht falsch ist (vgl. dazu die anschlieBenden
Kapitel 4 und 5). Meine Ausgangsfragen setzen in diesem Kapitel vielmehr eine
Ebene tiefer an und sind in erster Linie deskriptiv ausgerichtet: Wo verbergen
sich essentialistische Vorstellungen hinter den Metaphern der Gensprache? In-
wiefern konnen unterschiedliche Aspekte der Gensprache ein Grund dafiir sein,
dass wir Genen essentialistische »Kréfte« zuschreiben, die stirker und wirk-
machtiger zu sein scheinen als im Fall anderer Korpermaterialien wie Zellen
oder Organen? Mit welchen sprachlichen Mitteln konnten wir genessentialis-
tische Assoziationen vermeiden und den nichtessentialistischen Charakter von
Biologie und Genetik moglichst klar und eindeutig hervortreten lassen? Und ist
es dazu unter Umstédnden notwendig, neue Metaphern zu verwenden und alte
Sprachgewohnheiten aufzugeben?

Zur Beantwortung dieser Fragen mochte ich mich, nach einigen kurzen Vor-
iberlegungen zum Gebrauch von Metaphern in der Wissenschaft allgemein und
in der Genetik, exemplarisch auf zwei Eigenheiten der Gensprache konzentrie-
ren, die im Hinblick auf den Genessentialismus besonders relevant sind. Die ers-
te ist die verbreitete Beschreibung von Genen als Akteuren, die hinter der onto-
genetischen Entwicklung stehen und diese steuern. Diese Vorstellung von einer
im Vergleich mit nichtgenetischen Entwicklungsfaktoren singuldren aktiv-
kausalen Wirkmichtigkeit der Gene ist, dhnlich wie die Vorstellung der Uber-
tragbarkeit im Chimérenbeispiel, grundlegend fiir alle weiteren Aspekte essentia-
listischen Denkens, die durch unsere Sprache mit den Genen verkniipft werden.

Ein zweites Merkmal der Gensprache, das deutliche essentialistische Assozi-
ationen hervorruft, ist die Metapher von Genen oder vom Genom als Text. Seit
den 1960er Jahren haben Textmetaphern die Aktivitdtsmetaphern zunehmend
erginzt, aber nie vollstindig ersetzt. Wie ich zeigen werde, ist es vor allem die
auf diese Art historisch entstandene Kombination der beiden Bildfelder Aktivitit
und Text, die dem genessentialistischen Denken seine auflerordentliche Kraft
und Hartnickigkeit verleiht.

2 Fir umfassende Analysen und Kritik der Art und Weise, wie wir iiber Gene reden und
welche Rolle Metaphern dabei spielen, vgl. zum Beispiel Keller (2001); Kovéacs
(2009b); Nelkin/Lindee (2004); Roof (2007).
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3.1 DIE MACHT VON METAPHERN
IN DER WISSENSCHAFT

Metaphern sind ein wesentlicher Bestandteil jeder lebendigen Sprache. Wie Max
Black darlegt, bringen wir beim Gebrauch einer Metapher Bedeutungen und
Vorstellungen aus zwei verschiedenen sprachlichen Kontexten »in einen gegen-
seitigen aktiven Zusammenhang«’. Dabei bewirkt der neue Kontext, das heift
der sprachliche Rahmen, in dem die Metapher verwendet wird, eine Erweiterung
des Bedeutungsumfanges bei dem aus dem urspriinglichen Kontext iibernomme-
nen fokalen Wort. Kennzeichen einer guten, das heif3t eingéngigen und frucht-
baren Metapher ist nach Black, dass mit ihr ein »System miteinander assoziierter
Gemeinplitze«<® verbunden ist. Dabei ist es fiir die Wirksamkeit der Metapher
nicht ausschlaggebend, ob diese Gemeinplidtze vom Standpunkt eines Experten
aus gesehen wahr sind, »sondern daf sie sich zwanglos und ohne Umstidnde ein-
stellen<’.

In der Wissenschaft dient die gezielte Ubernahme eines Begriffs aus einem
anderen Kontext unter anderem dazu, komplizierte wissenschaftliche Sachver-
halte moglichst anschaulich und nachvollziehbar darzustellen oder eine sprachli-
che Liicke im wissenschaftlichen Vokabular zu schlieBen. Wie Laszlé6 Kovics
zeigt, haben Metaphern im wissenschaftlichen Diskurs tiber diese didaktische
Rolle hinaus die zentrale Funktion, die Wahrnehmungen der Wissenschaftler
selbst vorzustrukturieren: »[Die Metapher] wirkt als Spezifikationsraster. [Sie]
bestimmt, welche Fragen gestellt werden sollen und welche nicht als relevant zu
sehen sind. [...] Die Metapher schafft gewissermaen Ordnung im Chaos der
Wahrnehmungen, aber das kann sie nur machen, indem sie normativ die
Ordnung vorgibt.«°

Metaphern besitzen damit »epistemische Normativitit«: Sie iiben einen er-
kenntnisleitenden Einfluss auf die wissenschaftliche Theoriebildung aus, indem
sie einen »konzeptuelle[n] Rahmen fiir das Nachdenken und das Experimentie-
ren«’ schaffen. Das bedeutet jedoch zugleich, dass metaphernreiche Diskurse die

3 Vgl. Black (1996), 69. Mit diesem interaktionistischen Verstindnis von Metaphern
konkurrieren in der modernen Metaphernforschung zahlreiche weitere Metaphernthe-
orien, zum Beispiel kognitionslinguistische Ansitze wie der von Lakoff/Johnson
(2008).

Black (1996), 71.

Black (1996), 71.

Kovics (2009b), 61.

Kovics (2009b), 20f.

~N O L B
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Wissenschaft nicht nur bereichern, sondern auch behindern kénnen.* Denn
withrend die Bedeutung einer Metapher am Beginn ihrer wissenschaftlichen Kar-
riere meist plastisch ist und groBen Interpretationsspielraum ldsst, wird sie im
Laufe der Zeit immer konkreter definiert. So werden durch die Verwendung von
Metaphern bestimmte Vorstellungen von vornherein und ohne dass wir es be-
merken aus unseren Uberlegungen ausgeklammert, weil sie nicht zu dem von der
Metapher erdffneten Rahmen passen.

Sowohl die epistemische Fruchtbarkeit als auch die einschrinkende Wirkung
von dominanten Metaphern auf wissenschaftliche Denkprozesse zeigt sich im
Hinblick auf ihre Verwendung in der Genetik. Wie Kovdcs ausfiihrt, war die

»Erforschung der Vererbungsmechanismen [...] ohne Metaphern nie moglich. [...] gerade
im Forschungsprozess, wenn die zu erwartenden Ergebnisse noch nicht mit klar abgrenz-
baren Begriffen zu beschreiben waren, noch nicht >erkannt< wurden, sondern vielmehr
noch ein bestimmter Spielraum der Gedanken notwendig war, um die Erkenntnisse zu
deuten, sie in theoretische Strukturen einzuordnen, [...] wurden Begriffe mit einer gewis-
sen Plastizitdt benotigt, welche die Erkenntnisse und die Theorie in einer kohdrenten
Sprache zusammenfiigen konnten. [...] Metaphern waren [...] fiir die genetische For-
schung Werkzeuge, die plastisch genug waren, bei jeder iiberraschenden Erkenntnis die
Grundstruktur der wichtigsten Vorstellungen fortzufithren und dadurch die Wissenschaft
trotz dieser Erschiitterungen zu stabilisieren. Sie haben zugleich die Vorstellung vermit-

telt, ausreichend harte >Fakten< zu sein, und forderten als solche behandelt zu werden. «’

Genetische Metaphern sollen sowohl Plastizitit als auch Stabilitit im geneti-
schen Diskurs ermoglichen, indem sie den konzeptuellen und experimentellen
Rahmen der Forschung gleichzeitig erweitern und fokussieren. Diese Anforde-
rungen erfiillen vor allem zwei zentrale Leitmetaphern der Genetik: Aktivitit
und Text." Jede Leitmetapher bringt wiederum neue, zum jeweiligen gedank-
lichen Feld passende Metaphern mit sich, zum Beispiel die der Gene als »Kon-
trolleure« oder »Informationstriger« oder die des Genoms als »Buch des Le-
bens«. Auch im Hinblick auf die Beibehaltung essentialistischer Vorstellungen
durch die Gensprache sind, wie ich im Folgenden zeigen werde, die aus den bei-
den Bildfeldern »Aktivitit« und »Text« abgeleiteten Metaphern von grofler
Bedeutung.

8 Vgl. Kovics (2009b), 21.
9 Kovics (2009b), 65.
10 Kovics (2009b) nennt neben Aktivitiat und Text noch die Maschine als dritte geneti-

sche Leitmetapher.
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3.2 DIE AKTIVITATSMETAPHER IN DER GENETIK
IN DER ERSTEN HALFTE DES 20. JAHRHUNDERTS

Die Leitmetapher der Aktivitit steht hinter zahlreichen Begriffen, mit denen
Gene, ihre molekulare biochemische Struktur und vor allem ihre Funktion fiir
biologische Prozesse und fiir den Organismus beschrieben werden: Gene sind
»aktiv« oder »inaktiv« (»Genaktivitit«), sie »produzieren« Proteine (»Genpro-
dukte«), »regulieren« und »kontrollieren« Entwicklungsprozesse, »verursachen«
Krankheiten und »bestimmen« phinotypische Eigenschaften, Gene sind »auto-
replizierend« und unterschiedliche Gene »beeinflussen« sich gegenseitig, sie
»arbeiten zusammen« oder »blockieren« sich in ihrer Wirkung. Auch die ver-
breitete Rede von einem Gen »fiir« ein bestimmtes Merkmal weist in diese
Richtung, da die entsprechende Eigenschaft hier in einer direkten kausalen Be-
ziehung zum Gen zu stehen scheint: »Sie [geht] aus dem Gen hervor und [wird]
durch das Gen verwirklicht. Das Gen [ist] in diesem Sinne ein aktives Glied.
Das, wofiir das Gen da [ist], [ist] eine Bestimmung, ein Produkt oder ein Ziel des
Gens.«'' Alle diese Aktionen und Fihigkeiten werden im wortlichen Sinn nur
Lebewesen zugesprochen — im Hinblick auf Gene, chemische Molekiile oder an-
dere unbelebte Entititen sind sie dagegen eindeutig metaphorisch zu verstehen.
Begriffe wie »Genaktivitit« und »Genprodukt« sind jedoch heute im Sprachge-
brauch der Genetik so tief verwurzelt, dass sie hdufig nicht mehr als metapho-
risch wahrgenommen werden, sondern zu technischen Fachausdriicken gewor-
den sind.

Worauf beruht die groBe Plausibilitit und Fruchtbarkeit von Aktivitits-
metaphern im Kontext von Biologie und Chemie und insbesondere in der Gen-
sprache? Kovics fiihrt die Aktivititsmetapher in der Biologie bis auf die Suche
nach einem Ausgangspunkt aller Bewegung in der Antike zuriick:

»Aktivitit als Leitmetapher bedeutet eine metaphorische Zuschreibung der Fihigkeit, sich
und oder andere selbstidndig zu bewegen und oder zu verdndern. In den Naturwissen-
schaften wird diese Fihigkeit zum Beispiel Molekiilen zugeschrieben, die wiederum von
anderen Molekiilen bewegt werden, aber [...] der Einfachheit halber wird ein Punkt ge-
setzt, von dem her Bewegung und Veridnderung abgeleitet werden kann. Somit hat die
Verwendung der Metapher ihre Wurzeln in der Antike, als zur Erkldrung der Welt die

Frage nach dem >unbewegten Beweger« gestellt wurde.«'2

11 Kovacs (2009b), 88.
12 Kovics (2009b), 20.
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Wenn Kovacs’® Analyse zutrifft, dann liegt der Aktivitdtsmetapher die Vorstel-
lung einer Entitdt zugrunde, die am Anfang eines biologischen Prozesses steht,
diesen anstoft und zugleich in eine bestimmte Richtung lenkt — oder metapho-
risch gesprochen: die Vorstellung von einem Akteur, der die Fidden des biolo-
gischen Geschehens in der Hand hélt. Dafiir spricht, dass der Begriff »Gen«
nach seiner Einfiihrung im Jahr 1909 bis in die 1930er Jahre hiufig im Sinn ei-
ner »Lebensquelle« mit unbekannter materieller Zusammensetzung interpretiert
wurde, von der alle charakteristischen Aktivitdten und Verdnderungen eines Le-
bewesens ihren Anfang nehmen. So beschreibt der Pflanzengenetiker Royal
Alexander Brink 1927 Gene als »the primary internal agents controlling devel-
opment«'’. Hermann Muller geht noch einen Schritt weiter, wenn er 1926 in
einem Aufsatz mit dem Titel »The Gene as the Basis of Life« behauptet: »the
primary secrets common to all life lie [...] in the gene material itself«'*.

Neben dieser starken Interpretation spezifisch genetischer Aktivitit waren
jedoch mit der Aktivitdtsmetapher im Laufe des 20. Jahrhunderts in Chemie und
Biologie auch moderatere Vorstellungen von der Aktivitit anderer Entititen ver-
bunden. Zum einen wurde und wird der Begriff »Aktivitit« in der Biologie ver-
wendet, wenn es um Verhaltensweisen von komplexen Organismen geht. Der
metaphorische Beiklang, den etwa die Rede von einer Aktivitit von Bakterien
noch besitzt, tritt in diesem Fall hinter der urspriinglichen wortlichen Bedeutung
im Sinne der zielgerichteten Titigkeit oder Handlung eines Lebewesens stark
zuriick."”

Zum anderen waren Aktivitidtsmetaphern in der Chemie bereits zu Anfang
des 20. Jahrhunderts etabliert zur Bezeichnung der Beziehungen und Eigenschaf-
ten chemischer Stoffe und Molekiile. Die Rede von »Agens« und »Reagens« und
von »chemischen Reaktionen« war dabei meist klar als metaphorisch erkenn-
bar.'® Weit weniger eindeutig war die Grenzziehung zwischen metaphorischer
und wortlicher Beschreibung im Fall von Biomolekiilen wie Proteinen oder En-

13 Brink (1927), 280.

14 Muller (1926), zitiert nach Keller (1994), 118.

15 Ein Grenzfall ist die heute immer noch verbreitete Anwendung von Aktivitdtsmeta-
phern auf Zellen eines mehrzelligen Organismus. So bemerkt etwa Waters (2012) in
einem Artikel zur Induktion von Organen aus embryonalen Stammzellen: »[...] given
the right environment, the cells will jump into action.« Zellen konnen zwar nicht, wie
etwa Bakterien, als autonome Lebewesen angesehen werden. Aber sie weisen immer-
hin einen weit hoheren Grad an Komplexitit auf als einzelne chemische oder
biochemische Molekiile.

16 Vgl. dazu etwa Kovacs (2009b), S. 83.
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zymen, die im Kontext der Biochemie ebenfalls bereits vor der Prigung des
Genbegriffs als »aktiv« bezeichnet und, implizit oder explizit, als molekulare
Akteure im Zellgeschehen verstanden wurden.'” Noch heute spricht man davon,
dass Enzyme ein »aktives Zentrum« besitzen, an dem sie ihre Substrate selektiv
binden, dass sie ein unterschiedlich hohes Maf} an »Enzymaktivitit« zeigen und
(zum Beispiel in Abhéngigkeit von ihrer rdumlichen Konformation) in »aktiver«
oder »inaktiver« Form in der Zelle vorliegen konnen.

Im Hinblick auf die Rolle des Aktivitidtsbegriffs als Leitmetapher in der Ge-
netik ist die Bedeutungserweiterung von der Beschreibung chemischer Re-aktio-
nen im Reagenzglas auf Prozesse und Molekiile im lebenden Organismus von
besonderer Bedeutung, da hier eine Vermischung der beiden Ebenen — »Aktivi-
tit« im wortlichen und im metaphorischen Sinn — stattfindet.

»Mit der Anwendung dieser Sprachformen auf den lebendigen Organismus begann [...]
eine Verwirrung der Metapher, denn im Organismus war die Grenze zwischen Absicht,
Handlungsfihigkeit und Selbstindigkeit einerseits und physikalisch-chemischen Vorgén-
gen andererseits unklar. Es war nicht immer moglich, Metaphern von nicht-metaphori-

. . 18
scher Beschreibung zu unterscheiden.«

Ein Artikel aus dem Jahr 1889 — meines Wissens einer der frithesten Texte, in
denen von »activity« und »action« im Bezug auf Enzyme die Rede ist — zeigt,
wie sich die beiden Wurzeln der Aktivitdtsmetapher in der Biologie, die buch-
stabliche Aktivitdt von Organismen und die metaphorische Aktivitdt chemischer
Stoffe, in der Rede von biochemischen »active enzymes« getroffen haben konn-
ten."” Im Mittelpunkt des Aufsatzes steht die chemische Aktivitit von Bakterien
bei Zersetzungsprozessen und damit eine Anwendung des Aktivititsbegriffs auf
Verhaltensweisen von Lebewesen, die nicht ausschlielich metaphorisch ist. Ein
wesentliches Ergebnis der Studie war jedoch, dass bestimmte isolierte Enzyme
die gleiche biochemische Wirkung haben wie aktive Bakterien: sie spalten Pro-

17 Vgl. dazu etwa den Artikel von Cramer/Bearn (1906) mit dem Titel »The Effect of
Heat on Enzyme Activity«. Die Autoren verwenden hier neben »enzyme activity« die
Ausdriicke »enzyme action«, »active enzyme« und »active pepsin«.

18 Kovics (2009b), S. 83.

19 Vgl. Brunton/Macfadyen (1889). Ob die metaphorische Anwendung des Aktivitits-
begriffs im Hinblick auf Enzyme tatsédchlich auf Brunton und Macfadyen zuriickzu-
fithren ist oder ob sie noch weiter zuriick reicht, miisste noch eingehender untersucht

werden.
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tein und Stirke. Eine Ubertragung der Bezeichnung »aktiv« auf Enzyme, und
damit auf ein nicht belebtes biochemisches Molekiil, lag daher nahe.”

Die bei allen Biomolekiilen zu beobachtende Tendenz zur Verwischung des
Ubergangs zwischen wortlicher und metaphorischer Beschreibung war und ist
im Hinblick auf Gene aus zwei Griinden iiberaus stark ausgeprigt. Zum einen
wurde Genen, wie die oben angefiihrten Zitate von Brink und Muller zeigen, vor
allem in den ersten Jahren der Schirfung des Genbegriffs die Rolle des »un-
bewegten Bewegers« zugeschrieben, der am Anfang aller biologischer Prozesse
steht. Wenn wir im metaphorischen Sinn von der Aktivitit eines Biomolekiils
reden, dann beziehen wir uns damit im Allgemeinen auf dessen unmittelbare
kausale Wirkung in einer biochemischen Reaktion: Ein Enzym ist »aktiv, in-
dem es die Umsetzung seines Substrates katalysiert. Im Gegensatz dazu scheint
sich jedoch die Fahigkeit der Aktivitit, wie sie Genen zugesprochen wird, nicht
nur auf den jeweils nédchsten Kausalschritt zu beziehen, sondern auch den wei-
teren Verlauf und das vermeintliche Ziel des Prozesses zu umfassen. Aufgrund
dieser essentialistisch geprigten Interpretation der biologischen Rolle von Genen
driangen sich die im Begriff »Aktivitdt« mitschwingenden Assoziationen mit
dem zielgerichteten Handeln von Organismen oder gar menschlichen Personen
(und damit die wortliche Interpretation) im Fall der Genaktivitit besonders stark
auf und konnen leicht zu einer Personifizierung der Gene als Handelnde oder
Kontrolleure des Zellgeschehens fiihren.

Der zweite Grund dafiir, dass metaphorische und wortliche Deutung in der
Genetik schwer zu trennen sind, ist die Stiitzung der intentionalen Lesart der Ak-
tivitditsmetapher durch ihre Kombination mit Metaphern aus dem Bedeutungs-
feld des Textes. Ich werde auf beide Punkte gleich zuriick kommen.

Die besonders enge Verbindung von wortlicher und metaphorischer Bedeu-
tung ist sicher ein Grund fiir die epistemische Fruchtbarkeit der Aktivitdtsmeta-
pher in der Genetik. Vor allem die bereits zu Beginn des 20. Jahrhunderts ange-
legte Neigung zur Personifizierung von Aktivititsmetaphern in der Genetik hat
in den folgenden Jahren dazu beigetragen, dass genzentrierte Forschungsstrate-
gien vorherrschend wurden: Gene wurden als die Schliisselstellen und damit als
der einzige lohnende Ausgangspunkt fiir die Analyse biologischer Prozesse an-
gesehen. Wenn wir Struktur und Funktion von Genen verstehen, so die Hoffnung

20 Als eine mogliche weitere Motivation zur Erweiterung der Aktivitdtsmetapher kann
angefiihrt werden, dass ein Autor der Studie, Thomas Lauder Brunton, bereits 1875
eine Abhandlung mit dem Titel »Experimental Investigation of the Action of Medici-
nes« veroffentlichte, in der er die Wirkweisen von Giften und Medikamenten im Kor-

per untersucht.
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zur Hochzeit des klassisch-molekularen Gens in der zweiten Hilfte des 20. Jahr-
hunderts, dann kénnen wir auch Entwicklungs- und Vererbungsprozesse verste-
hen — und damit das »Geheimnis des Lebens« liiften.”’

Uber ihre erkenntnisleitende Rolle fiir das Forschungsgebiet hinaus hat die
Aktivititsmetapher in der Genetik aber durch die Verbindung mit chemisch akti-
ven Objekten auch einen wesentlichen Beitrag zur Konstituierung des spezifi-
schen Untersuchungsgegenstandes — des Gens selbst — geleistet: »Die Metapher
der Aktivitéit half der Genetik in der Identifizierung ihrer Objekte und in deren
Funktionsbestimmung, die sie mit anderen Begriffen vielleicht gar nicht hitte
adiiquat beschreiben konnen.«*> Da Genetiker in der ersten Hilfte des 20. Jahr-
hunderts noch keine Vorstellung von der materiellen Beschaffenheit des von ih-
nen postulierten Gens hatten, sich aber seit den 1930er Jahren verstdrkt auch mit
Fragen der Embryologie beschiftigten, diente die Aktivitdtsmetapher ihnen da-
zu, iiber die Rolle des Gens in der Ontogenese zu sprechen, ohne die damit ver-
bundenen kausalen Mechanismen zu kennen. Durch die Verdinglichung als che-
mischer Akteur wurde das vorher rein instrumentell verstandene und ontologisch
unbestimmte Gen des klassischen Genkonzeptes zunehmend als eine materielle
Entitidt wahrgenommen, die im Zellgeschehen in dhnlicher Weise aktiv kausal
wirksam zu sein schien wie etwa ein Protein:

»[...] the gene is not merely likened to the person [...] who acts [...], but — in what might
be described as a doubling of the metaphoric movement — it actually acquires one part of
its definition by that comparison. In other words, the gene is defined as an entity embody-
ing the capacity to act [...] within its own being [...]. At the same time, however, because
of the latent ambiguity that had come to inhere in the word action as a result of its incor-
poration into the language of chemistry, the phrase also likens the gene to a chemical ob-
ject [...] and, accordingly, constitutes the gene by that comparison as well. In this way, the
fundamental uncertainty in the nature of the gene simultaneously invites and is reinforced
by its association with the word action — a double movement that can endow the resultant

. . . . 23
expression with even greater rhetorical efficacy.«

21 Vgl. Beadle/Beadle (1969), v: »Neben der Atomphysik ist die Genetik [...] derjenige
Wissenszweig, der in diesem Jahrhundert unter allen Disziplinen die gewaltigsten
Fortschritte gemacht hat. Das >Geheimnis des Lebens« ist in einer unerwarteten, ein-
zigartigen Erkenntnisexplosion ein Stiick weit entritselt worden.«

22 Kovdcs (2009b), 91.

23 Keller (2003), 130.
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3.3 GRENZEN DER AKTIVITATSMETAPHER
UND SIEGESZUG DER TEXTMETAPHER

Seit den 1930er Jahren wurden Aktivititsmetaphern in der Genetik ganz selbst-
verstidndlich zur Beschreibung und Erkldrung der Rolle von Genen in der Onto-
genese verwendet.” Die Stellung der »Aktivitit« als der genetischen Leit-
metapher blieb bis in die 1960er Jahre weitgehend unangefochten. Durch die
Erweiterung des Wissens iiber molekularbiologische und chemische Prozesse
wurde jedoch zunehmend deutlich, dass die Aktivitdtsmetapher trotz ihrer un-
bestrittenen Fruchtbarkeit im genetischen Diskurs auch Grenzen hat. So kamen
angesichts der Komplexitit zelluldrer Prozesse und Mechanismen, an denen eine
Vielzahl unterschiedlichster chemischer Stoffe beteiligt sind, Zweifel auf an der
Vorstellung von Genen als Ursprung des Lebens und aller Lebensprozesse und
als Akteuren, die aus sich selbst heraus handeln. Durch die Identifizierung der
DNA als molekularer Erbsubstanz verlor die Aktivititsmetapher mit seiner
Mehrdeutigkeit zugleich einen wesentlichen Teil seiner metaphorischen Kraft.”
Wenn Gene »nur« materielle DNA sind, dann miissen sie selbst auch aktiviert
werden und koénnen nicht mehr Startpunkt und autonomer Kontrolleur des
gesamten Entwicklungsprozesses sein.

Die erste Reaktion auf diese Schwichung der metaphorischen Wirkung der
Rede von »aktiven Genen« war eine Neuinterpretation der Aktivititsmetapher in
der Genetik: Gene wurden nun als Objekte, als Molekiile unter anderen angese-
hen und nicht mehr als aus sich selbst heraus aktive Subjekte. Die genetische
Aktivitét erschien als eingebettet in ein Netzwerk von Aktivitdten unterschiedli-
cher zelluldrer Komponenten ohne einen eindeutigen Beginn und wurde der Ak-
tivitit anderer Biomolekiile immer mehr gleichgestellt.”® Diese Angleichung der
Aktivititsmetapher an den Sprachgebrauch der Biochemie brachte jedoch neue
(oder besser: altbekannte) Probleme mit sich. Durch die Neuinterpretation der
Aktivititsmetapher mit Genen als aktiven Molekiilen, die in einem Netzwerk
untereinander und mit andersartigen Molekiilen wechselwirken, war der Platz
des »unbewegten Bewegers« wieder frei geworden, den die Gene zu Zeiten des
klassischen Genkonzeptes eingenommen hatten: Wenn Gene nicht die aktiven
Lenker der komplexen Entwicklungsprozesse sind, sondern Subjekte, die selbst
ebenfalls reguliert und aktiviert werden, wie und wo findet dann die zentrale Re-
gulation dieser Prozesse statt?

24 Vagl. Keller (2003), 128.
25 Vagl. Keller (2003), 134.
26 Vgl. Kovécs (2009b), 89ff.
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Die vermeintliche Antwort auf diese Frage war eng mit der Einfithrung einer
neuen genetischen Leitmetapher verbunden, die in der zweiten Hilfte des 20.
Jahrhunderts eine Kraft entfaltete, welche mit der der Aktivititsmetapher ver-
gleichbar ist — die Leitmetapher vom Gen beziehungsweise Genom als Text.”
Das Bildfeld des Textes umfasst zum einen einflussreiche Metaphern aus dem
Bereich der Informations- und Nachrichtentechnik, wie »Information«, »Code«,
»Programme, »Translation« oder »Transkription«, die ich im Folgenden als
technische Textmetaphern bezeichnen werde. Zum anderen finden sich bildliche-
re Vorstellungen, die aus unterschiedlichen Kontexten von Sprache und Schrift
stammen, etwa die Rede von »Genom-Bibliotheken«, vom Genom als »Buch der
Natur, als »Bauplan« oder »Blaupause« der Individualentwicklung und die Be-
zeichnung des genetischen Codes als »Sprache des Lebens«™,

Technische Textmetaphern sind in der Genetik spétestens seit der Einfithrung
der Code-Metapher in den genetischen Diskurs durch Erwin Schrodinger im Jahr
1944 allgegenwéirtig.29 Besonders einflussreich war und ist die Metapher des
»genetischen Programms«, die 1961 von Francois Jacob und Jacques Monod
zusammen mit den verwandten Metaphern »Blaupause« und »Bauplan« zur
Veranschaulichung ihres Operon-Modells der Genregulation eingefiihrt wurde:

»[...] the genome is considered as a mosaic of independent molecular blue-prints for the
building of individual cellular constituents. In the execution of these plans, however, co-
ordination is evidently of absolute survival value. The discovery of regulator and operator
genes, and of repressive regulation of the activity of structural genes, reveals that the ge-
nome contains not only a series of blue-prints, but a co-ordinated program of protein syn-

thesis and the means of controlling its execution.«™°

27 Im Gegensatz zur Aktivitdtsmetapher, die sich meist auf die Wirkung einzelner Gene
als »Akteure« bezieht, zielen viele Varianten der Textmetapher auf das Genom als
Ganzes.

28 Vgl. etwa Beadle/Beadle (1969).

29 Vgl. Schrodinger (2011), 56: »In [...] Chromosomen [...] ist in einer Art Code das
vollstandige Muster der zukiinftigen Entwicklung des Individuums und seines Funk-
tionierens im Reifezustand enthalten.« Interessanterweise weitet Schrodinger die
Codemetapher auf der folgenden Seite explizit aus und verbindet sie mit &lteren Text-
metaphern wie Buch und Plan: »Der Begriff >Code« ist selbstverstindlich zu eng. Die
Chromosomenstrukturen tragen gleichzeitig dazu bei, die Entwicklung, welche sie ah-
nen lassen, hervorzubringen. Sie sind zugleich Gesetzbuch und ausiibende Gewalt,
Plan des Architekten und Handwerker des Baumeisters.«

30 Jacob/Monod (1961), 354.
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Dieser neue metaphorische Denkrahmen suggeriert, dass ein Programm als eine
Art informationeller » Aktivator« hinter dem genetischen Material steht und des-
sen Aktivititen im Verlauf der Proteinsynthese lenkt und kontrolliert.
Interessanterweise werden im selben Text nicht nur neue Metaphern aus dem
Feld des Textes eingefiihrt — Jacob und Monod er6ffnen durch die von ihnen ge-
troffene Unterscheidung zwischen Struktur- und Regulatorgenen zugleich auch
einen Weg zur Beibehaltung der Aktivititsmetapher in modifizierter Form. Denn
durch »die Einfiihrung von metaphorisch geprigten Gen-Bezeichnungen fiir
>Regulator-Genex« [...] entsteht nochmals der Eindruck, dass Gene iiber anderen
Prozessen in der Zelle stehen«’', weil sie eine besondere Art von aktiv-kontrol-
lierender Kraft besitzen. Obwohl »die Gene« ihre Rolle als Subjekte der Gen-
aktivitdt und als Kontrolleure biologischer Prozesse im starken Sinn verloren
hatten und zu Objekten der Genaktivierung geworden waren, erlangten damit
zumindest einige Gene ihre aktiven regulatorischen Fihigkeiten zuriick:

»When talk of gene action shifted to talk of gene activation, the immediate reference in
the new expression was to genes as the object of activation, and not as its subject. [...]
genes acquired (or regained) the status of subjects capable of activating, regulating, and
controlling as part and parcel of the discovery of gene regulation. [...] By their very name,
regulatory genes could be seen as stepping into the breach, as supplying the missing
agency. Structural genes may need to be regulated, but regulatory genes were there to do
the job.«*”

Ein weiteres Motiv dafiir, nach der Entdeckung der molekularen Struktur des
Gens neue Metaphern aus dem Bereich des Textes einzufiihren, war, dass diese
die Aktivitdtsmetaphern dort ersetzen oder ergidnzen konnten, wo deren sprachli-
che Mittel nicht ausreichten, um neue wissenschaftliche Befunde angemessen

31 Kovics (2009b), 91.

32 Keller (2003), 137f. Eine dhnliche Form der Wiederbelebung der urspriinglichen In-
terpretation der Aktivitdtsmetapher (und damit der Vorstellung von Genen als »prima-
ry internal agents«) findet man heute in der Rede von »master control genes« oder
»master regulator genes«, die sprachlich iiber beziehungsweise hinter den anderen
Genen zu stehen scheinen. Der Ausdrucks »master control gene« wurde erstmals 1992
von Edward B. Lewis zur Bezeichnung zweier evolutionir iiberaus stabiler Gen-
komplexe verwendet, die eine zentrale Rolle bei der Steuerung der Entwicklung der
Taufliege Drosophila spielen, vgl. dazu Lewis (1992). Ich werde auf die Implikatio-
nen des Begriffs »master control gene« im Hinblick auf die mit ihr verbundenen gen-

essentialistischen Assoziationen gleich zuriickkommen.
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darzustellen. So kann die zu Beginn der 1960er Jahre gemachte Entdeckung,
dass jeweils drei aufeinanderfolgende Basenpaare der DNA in einer spezifischen
Beziehung zu einer bestimmten Aminoséure stehen, und dass diese Spezifitit im
Expressionsprozess die Synthese eines Proteins mit einer genau definierten Ami-
noséduresequenz ermoglicht, von der Aktivitaitsmetapher allein nicht vollstindig
erfasst werden. Wie Kay ausfiihrlich darlegt, war die Leitmetapher der Spezifi-
tit, die mit Vorstellungen von Genen und Enzymen als »Mustern, Matrizen,
Gussformen, Schliissel-und-Schlof, Prigestock-und-Miinze und fotografischen
und phonografischen Negativen«” verbunden war, vor allem in den 1940er Jah-
ren in der Chemie und Molekularbiologie weit verbreitet. Auch in nachrichten-
technischen Textmetaphern wie der »Entschliisselung« des »genetischen Codes«
oder der »Transkription« und »Translation« der »genetischen Information«
kommt der Aspekt der Spezifitit der Beziehung zwischen Gen und Merkmal
zum Ausdruck. Aber das metaphorische Feld der Information besaf fiir die Dar-
stellung molekularer Prozesse gegeniiber dem eher statischen Spezifitdtskonzept
einen entscheidenden Vorteil:

»Bei der Erforschung dynamischer Funktionen [...] gewannen Informationsdarstellungen
die notige begriffliche Kraft, um dem experimentellen Denken Gestalt zu geben. Da
molekulare Spezifitidt immobil war und auf Materie beruhte, diente Information schlief3-
lich als ihr Bote tiber materielle Schranken hinweg, sozusagen als transzendente Seele des
Korpers. Da sie Bewegung einschlo3, konnte Information die Grenzen der Struktur trans-
zendieren. Spezifitit war stumm; Information kommunizierte die Botschaften der Spezi-

fitt.«**

Anders als in der Chemie haben Textmetaphern daher in der Genetik den Begriff
der Spezifitit heute nahezu vollstindig ersetzt. Die neuen Assoziationen und Ge-
meinplitze aus dem Kontext von Schrift und Sprache legten sich wie eine Folie
iber den gesamten Prozess und firbten diesen metaphorisch ein.

In der philosophischen, kulturwissenschaftlichen und soziologischen Ausein-
andersetzung mit Textmetaphern in der Genetik stand bisher meist die Frage der
Legitimitédt der Verwendung von Ausdriicken aus dem Vokabular der Informa-
tions- und Nachrichtentechnik in der Biologie im Vordergrund. Vor allem der
Status der Begriffe »genetische/biologische Information«’ und »genetischer

33 Kay (2005), 83.

34 Kay (2005), 85.

35 Vgl. zum Beispiel Jablonka (2002); Kay (2005); Kiippers (1990); Smith (2000);
Sarkar (1996).
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Code«’® und die Rede vom »genetischen Programm«3 7 sind bereits ausfiihrlich
und kontrovers diskutiert worden. Ich mochte auf diese Diskussion hier nicht
niher eingehen. Im Hinblick auf die Suche nach versteckten essentialistischen
Aspekten in unserer Gensprache sind Textmetaphern vor allem deshalb interes-
sant, weil sie neben vergleichsweise neuen Konzepten wie »Code« oder »Infor-
mation« zugleich auf weit &dltere Vorstellungen von der Natur und von Verer-
bungsmechanismen als Text oder Buch verweisen,38 die dhnlich wie die Aktivi-
tatsmetaphern eng mit essentialistischen Vorstellungen verkniipft sind. Christina
Brandt weist darauf hin, dass mit den Metaphern der »genetischen Information«
und der »genetischen Schrift« deutlich unterscheidbare kulturelle Dimensionen
verbunden sind: einerseits der relativ junge informationswissenschaftliche Kon-
text und andererseits »kulturelle Implikationen [...], die tief verwurzelt sind in
einer jahrhundertelangen abendlidndischen Tradition, in welcher der Schrift — mit
ihren religiosen Assoziationen — ein hervorgehobener Platz in der Erfassung von
Welt zukommt«*’. Durch die Allgegenwirtigkeit der neuen technischen Text-
metaphern im Zeitalter des molekularen Gens wurden auch diese dlteren Meta-
phern, die in der Genetik durch die Fruchtbarkeit der Leitmetapher » Aktivitit«
in der ersten Hilfte des 20. Jahrhunderts ein Stiick weit in Vergessenheit geraten
waren, mitsamt ihren essentialistischen Assoziationen wiederbelebt und mit neu-
er Kraft ausgestattet.

Aufgrund der Verbindung der beiden kulturellen Dimensionen Information
und Schrift beziehungsweise Sprache kam es, dhnlich wie bei der Aktivititsme-
tapher, in den ersten Jahren der Etablierung technischer Textmetaphern in der
Genetik hiufig zu einer metaphorischen Uberhohung der Gene, bei der etwa der
»genetische Code« (Informationsdimension) mit der »Sprache des Lebens«*
(Sprachdimension) oder gar der »Sprache Gottes«"' gleichgesetzt wurde. Heute
sind die meisten technischen Textmetaphern verblasst. Sie haben in noch grofe-
rem Mafle als Metaphern aus dem Bereich der Aktivitdt ihren metaphorischen
Charakter weitgehend verloren und werden nicht nur bei der Vermittlung biolo-
gischen Wissens an die nichtwissenschaftliche Offentlichkeit, sondern innerhalb

36 Vgl. zum Beispiel Brandt (2004); Godfrey-Smith (2000); Stegmann (2004).

37 Vgl. zum Beispiel Keller (2001); Keller (2003).

38 Vgl. dazu Bono (1995).

39 Brandt (2004), 21.

40 Vgl. Beadle/Beadle (1969).

41 In dieser Tradition steht etwa Bill Clintons berithmte Bemerkung anlésslich der Pri-
sentation der ersten Ergebnisse des »Human Genome Project«: »Today, we are lear-
ning the language in which God created life.« Vgl. dazu Nerlich/Hellsten (2004), 256.
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der Biologie selbst im Sinne von Fachtermini mit eng definierter Bedeutung ver-
wendet.

Aber die Einfithrung von Textmetaphern hat nicht nur dem genetischen Dis-
kurs als solchem, sondern auch der Aktivitidtsmetapher neue Kraft verliehen und
ihr geholfen, trotz der voriibergehenden Schwichung durch die Identifizierung
der DNA als molekularer Grundlage des Gens zu iiberdauern:

»[...] the legacy of so long a tradition of agentic discourse in genetic, and [...] the persis-
tence of ingrained habits of thinking and talking that maintained the capacity to act, to
control, or to govern as an inherent property of the gene, even after the gene had been rec-
ognized as no more than a chemical molecule [...] had been weakened by the findings of
the new molecular biology [...]. Yet even so, it might at the same time be said to have
found new sources of strength in the molecular reformulation, particularly in its deploy-
ment of metaphors borrowed from computer science. Indeed, one might say that the
agency that genes had lost in their evolution from organisms to DNA was more than com-
pensated for by their newly acquired efficacy as information and program. The role of
genes in development could now be distinguished (set both above and apart) from that of

other factors in the cell by the >information« they encoded. «**

Uberdauert haben dadurch aber, wie ich im Folgenden zeigen werde, auch die
mit Aktivitits- und Textmetaphern von Beginn an verkniipften essentialistischen
Assoziationen, die unsere Gensprache bis heute begleiten.

3.4 ESSENTIALISTISCHE DIMENSIONEN VON
AKTIVITATS- UND TEXTMETAPHERN

Durch die teils parallele und teils einander durchdringende Verwendung von Ak-
tivitdts- und Textmetaphern weist die Gensprache einen Doppelcharakter auf,
der sie vom Metapherngebrauch in anderen Wissenschaftsbereichen unterschei-
det. Dazu kommt, dass, wie bereits erwihnt, das Vorhandensein von Genen als
funktionalen Erbeinheiten zunéchst auf der theoretischen Ebene postuliert wur-
de, bevor man ihre Struktur auf der molekularen Ebene, in Gestalt der DNA,
»entdeckte«. Im Gegensatz dazu war bei biochemischen Molekiilen wie Pro-
teinen oder Fetten zuerst die Struktur bekannt und konnte als Grundlage fiir
Hypothesen iiber die jeweilige Funktion dienen. Obwohl der funktionale Aspekt
des Gens dem strukturellen also zeitlich und konzeptuell vorgeordnet ist, sind

42 Keller (2003), 139.
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auch heute noch beide Aspekte in der (metaphorischen) Beschreibung von Genen
présent. Der funktionalen und der strukturellen Ebene des Gens sind dabei unter-
schiedliche Arten von Metaphern zugeordnet. Steht die Funktion der Gene im
Mittelpunkt, so finden sich vor allem Aktivitidtsmetaphern, die eine Interpreta-
tion von Gene als funktionalen Einheiten und aktiven Agenten im Zellgeschehen
nahelegen: Gene sind »Baumeister«, »Wichter« oder »Kontrolleure«, sie »regu-
lieren« und »lenken« zelluldre Entwicklungsprozesse. Werden die Gene dagegen
als molekulare Einheiten durch ihre materielle Struktur identifiziert, sind sie
»wie andere Molekiile biochemisch beschreibbar, greifbar, verinderbar«®. Die
mutmaBliche Materialitdt des Gens spiegelt sich dann vor allem in Strukturmeta-
phern, die sich aus der Leitmetapher des Textes ableiten: Gene sind »Informa-
tionstrager«, sie bilden das »Buch des Lebens« und das »Programm« fiir die
Entwicklung des Organismus und sie sind auf dem DNA-Strang angeordnet wie
»Perlen auf einer Schnur«. Durch diese »metaphorische Doppelsicht«44 auf das
Genkonzept werden ganz unterschiedliche semantische Bereiche abgedeckt und
im Sammelbegriff des Gens zusammengefiihrt.

Wie ich im Folgenden zeigen mochte, weisen sowohl Funktions- als auch
Strukturmetaphern im genetischen Diskurs vielfiltige Verbindungen mit essen-
tialistischen Vorstellungen auf, die sich gegenseitig ergédnzen, da jeweils unter-
schiedliche charakteristische Merkmale von Essenzen betont werden: auf der
einen Seite die eher dynamischen, funktional-kausalen Aspekte wie kausale Ver-
ursachung und ﬁbertragbarkeit, auf der anderen Seite die statischen, strukturel-
len Aspekte wie inhédrente Qualitdt und Vorhersagbarkeit.

3.4.1 Verborgenheit: Die Essenz einer Entitéat ist
eine unsichtbare inhadrente Substanz, Qualitat oder Kraft

Das »Wirken« der Gene und ihr genauer Aufenthaltsort in der Zelle sind vor un-
seren Blicken verborgen und konnen nur auf indirektem Wege experimentell er-
schlossen werden. Fiir einen Gegenstand wissenschaftlicher Untersuchungen auf
molekularer oder gar atomarer Ebene ist die prinzipielle Unbeobachtbarkeit
natiirlich keineswegs ungewohnlich. Vor allem durch die Verwendung der Infor-
mationsmetapher meint »verborgen« im Hinblick auf Gene jedoch mehr, als
»mit dem blofen Auge nicht erkennbar«. Denn Information ist per se nicht mate-
riell. Zudem weisen sowohl Text- als auch Aktivititsmetaphern Assoziationen
zum Geheimnisvollen auf, die die faktische Verborgenheit des Gens noch weiter

43 Koviacs (2009b), 73.
44 Kovics (2009b), 73.
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in die N#he essentialistischen Denkens riickt. Gerade Textmetaphern deuten hiu-
fig auf etwas, das man nicht auf Anhieb erkennen und verstehen kann. So spre-
chen wir von einem »Code«, der »entschliisselt« werden muss und von »geneti-
scher Information«, die in den Zellen »gespeichert« ist. Nur mit dem richtigen
»Schliissel« wird das »Buch des Lebens« fiir uns »lesbar« — wenn zum Beispiel
die Sequenzierung eines DNA-Abschnittes im Rahmen eines genetischen Tests
das Vorliegen einer Disposition fiir eine genetisch bedingte Krankheit »ent-
hiillt«.* Im folgenden Zitat von George und Muriel Beadle wird die Verbindung
zwischen Textmetaphern und dem essentialistischen Aspekt der Verborgenheit
besonders deutlich:

»Was wihrend des letzten Jahrzehnts in der Genetik geschah, ist mit der Entdeckung des
Steins von Rosetta vergleichbar. Die unbekannte molekulare Sprache war in der DNS
niedergelegt. Die Wissenschaft kann nun wenigstens einige Botschaften, die auf Desoxy-
ribonukleesisch geschrieben sind, in die chemische Sprache von Blut und Knochen und
Nerven und Muskeln iibersetzen. Man konnte auch sagen, die Entzifferung des DNS-
Codes hat zutage gebracht, dal wir im Besitz einer Sprache sind, die dglter als die Hiero-
glyphen ist, einer Sprache, die so alt ist wie das Leben selbst, einer Sprache schlieBlich,
die die lebendigste aller Sprachen ist — auch wenn ihre Buchstaben unsichtbar sind und

ihre Worte tief in den Zellen unseres Korpers verborgen liegen. «*°

Das Zitat ist zugleich ein Beispiel dafiir, dass der in den Zellen verborgene gene-
tische »Text« durch die Verbindung seiner Unzuginglichkeit mit der kulturell
tief verwurzelten Assoziation von »Wort« und »Kraft« eine besondere kausale
Bedeutung zu besitzen scheint, die iiber die anderer Biomolekiile hinausgeht.
Durch die Verwendung von Aktivititsmetaphern wird diese Zuschreibung einer
geheimnisvollen, nahezu magischen Kraft der Gene, die unsichtbar im Verborge-
nen wirken, noch verstirkt. So erweckt der Begriff »Genexpression« den Ein-
druck, als wire der gesamte Prozess der Synthese eines Proteins bereits implizit
in den Genen (beziehungsweise in der dort gespeicherten »genetischen Informa-
tion«) vorhanden und miisste sich nur noch »ausdriicken« oder sentfalten«.*’

45 Bei einer starken Lesart der Informationsmetapher im Sinne einer Instruktion konnte
ein solches Testergebnis gar so interpretiert werden, als wiirde die Krankheit bereits in
verborgener Form in Korper vorliegen. Ich werde auf diesen Punkt gleich zuriick-
kommen.

46 Beadle/Beadle (1969), 215 [Hervorhebung von Textmetaphern, die Assoziationen
zum essentialistischen Aspekt der Verborgenheit wecken, von K.S.].

47 Vgl. dazu Noble (2008b), 6f.
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Vor allem die animistische, personifizierende Lesart von Aktivititsmeta-
phern verfiithrt zudem dazu, Gene als »Homunkuli« anzusehen, als versteckte
»Geister« in der biologischen Maschine, die Expressions- oder gar Ontogenese-
prozesse anstofen und kontrollieren.*® Diese Vorstellung wird dadurch gestiitzt,
dass Aktivitdtsmetaphern (sowohl im Bereich der Genetik als auch in der Mole-
kular- und Zellbiologie allgemein) hiufig von Adjektiven begleitet werden, die
die Innerlichkeit der genetischen oder zelluliren Akteure unterstreichen: Gene
sind »internal agents«*’ und die Morphogenese besitzt eine »latent instrinsic or-
der [...] driven by [...] internal forces«™.

Implizit legen Aktivitits- und Textmetaphern damit immer noch nahe, was
den Genen zu Beginn des 20. Jahrhunderts explizit zugeschrieben wurde: Mole-
kulare Gene sind die im Inneren des Organismus verborgenen »unbewegten
Beweger« des korperlichen Kosmos.”' Nelkin und Lindee interpretieren diese es-
sentialistische Vorstellung als sikulares Aquivalent zur Seele: »The similarity
between the powers of DNA and those of the Christian soul, we suggest, is more
than linguistic or metaphorical. DNA has taken on the social and cultural func-
tions of the soul. It is the essential entity — the location of the true self — in the
narratives of biological determinism.«’

3.4.2 Kategorisierung: Die Essenz einer Entitat entscheidet
tiber deren Zugehorigkeit zu einer bestimmten Kategorie

Auch der zweite Aspekt essentialistischen Denkens, die Bedeutung der Essenz
fiir die Zugehorigkeit einer Entitit zu einer natiirlichen Kategorie, findet sich in
den Metaphern der Gensprache wieder. Vor allem die Leitmetapher des Textes
legt in mehrfacher Hinsicht eine Einordnung der belebten Welt in essentialisti-
sche Kategorien nahe, indem sie den statischen Aspekt der Unveridnderlichkeit
der Kategorien aufgreift. Nach Christine Hauskeller konnen Gen- und Genom-
diskurse auf drei Ebenen zur Beibehaltung traditioneller Klassifikationsschemata
beitragen. Sie fixieren oder problematisieren Speziesgrenzen, vor allem zwi-

48 Vgl. dazu etwa Oyama (2000).

49 Brink (1927), 280.

50 Eiraku et al. (2011), 55.

51 Vgl. Gilbert (1995), 572.

52 Nelkin/Lindee (2004), 41f. Vgl. zur Interpretation von Genen und DNA als moderne
Form der christlichen oder platonischen Seele des Organismus auch Nelkin (2001);
Keller (1994).
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schen Menschen und nichtmenschlichen Lebewesen, Grenzen zwischen Men-
schengruppen und Grenzen zwischen Individuen.’

Im Hinblick auf biologische Artkategorien stellt die Textmetapher eine Ver-
bindung zwischen dem »typischen« Genom einer Spezies und einem festge-
schriebenen Kapitel im »Buch der Natur« oder im »Buch des Lebens« her, das
hiufig als etwas »Heiliges«, das heiflit im normativen Sinn Unverénderliches ver-
standen wird. Diese Vorstellung spiegelt sich auch in den Aussagen von Geneti-
kern. So bezeichnete Francis Collins die »Entzifferung« des menschlichen Ge-
noms nicht nur als eine besondere wissenschaftliche Erfahrung, sondern auch als
eine spirituelle.”* Deutlich zeigt sich hier »die Nihe des biowissenschaftlichen
Code-Konzeptes zu den Vorstellungen von einer chiffrierten Natur, die sich dem
Forschenden wie ein aufgeschlagenes Buch prisentiert, und zu dem religiosen
Gehalt, der mit diesem Bildfeld iiber die Jahrhunderte verbunden war<™.

Die lange Tradition von Metaphern, die Natur und Text in Verbindung brin-
gen, kann zum einen auf die zentrale Bedeutung von Texten als Mittler zwischen
Gott und Mensch im jiidisch-christlichen Kontext (»Heiliges Buch«) zuriickge-
fiihrt werden, und zum anderen auf die griechische Kultur, in der die natiirliche
Ordnung der Dinge das Resultat von Sprache (»logos«) ist.”® Die Textmetapher
erscheint uns daher nicht nur als ein ganz »natiirlicher« Weg, um das Wirken der
Gene in der Natur zu erkldren, sondern auch um die Welt in Kategorien einzu-
teilen, die durch das jeweilige artspezifische Genom vorgegeben sind. Wie die
Diskussion der Vorbehalte gegen biologische Chiméren im vorigen Kapitel ge-
zeigt hat, ist die Tendenz zur Gleichsetzung der genomischen Identitét einer Art
mit einer Kategorie im essentialistischen Sinn besonders stark ausgeprigt, wenn
es um die Abgrenzung der menschlichen von nichtmenschlichen Spezies geht.
Die Verwendung von Textmetaphern stiitzt diese Neigung noch, indem sie Asso-

53 Vgl. Hauskeller (2004), 295. Wie Hauskeller betont, konnen genetische Befunde nicht
nur zur Fixierung bestehender Kategorien fiihren, sondern auch als Argument fiir eine
Neuordnung der Klassifikationsschemata dienen. Ein Beispiel ist die Behauptung,
dass die absolute Grenze zwischen menschlichen und nichtmenschlichen Lebewesen
aufgrund starker genetischer Gemeinsamkeiten nicht aufrechterhalten werden kann.
Da jedoch fiir diese Neubewertung im nichtessentialistischen Sinn nicht die zur Be-
schreibung der Befunde verwendeten Metaphern des genetischen Diskurses aus-
schlaggebend sind, sondern die dahinter stehenden empirischen Ergebnisse selbst,
werde ich hier nicht niher auf diese gegenldufige Tendenz eingehen.

54 Vgl. Brandt (2004), 258.

55 Brandt (2004), 258.

56 Vgl. dazu Morange (2001), 23.
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ziationen zur vermeintlichen Natiirlichkeit der herausgehobenen Position des
Menschen gegeniiber anderen Lebewesen erweckt.

In dhnlicher Weise konnen Textmetaphern nicht nur zur Festigung von bio-
logischen Kategorien, sondern auch zur Beibehaltung sozialer Kategorien bei-
tragen, indem genetische Unterschiede zur Abgrenzung zwischen Menschen-
gruppen herangezogen werden: »Genetic evidence is used commonly to fix pre-
vailing classification patterns of origin, race, ethnicity or disease. The reference
to genes essentializes these traditional schemes of classification.«’’ Soziale Ord-
nungssysteme erhalten, dhnlich wie biologische, den Anschein von Unausweich-
lichkeit und Natiirlichkeit, wenn die genetischen Grundlagen fiir die darin ge-
spiegelten Unterscheidungen in einem genetischen »Text« festgeschrieben sind.

Auch zwischen Individuen, die sich selbst als einzigartig und von anderen
Individuen verschieden erleben, werden durch die metaphorische Gensprache es-
sentialistische Grenzen gezogen, die man im Sinne einer Begrenzung individuel-
ler Kategorien interpretieren konnte. Wie Rehmann-Sutter anmerkt stellen in
»einer essentialistischen Genomdeutung [...] personliche genetische Informatio-
nen etwas dar, was Aussagen dariiber zuldsst, >wer< wir sind [...]. Das individu-
elle Mutationen-Muster erscheint wie eine Art personliche Signatur«™®, die uns
von anderen Menschen unterscheidet. Bedeutsamer ist diese Abgrenzung von In-
dividuen im Hinblick auf den essentialistischen Aspekt der Identitit, auf den ich
gleich zuriickkommen werde.

3.4.3 Kausalitat: Die Essenz einer Entitat verursacht
deren Eigenschaften und Fahigkeiten kausal

Das mit dem Gebrauch von Text- und Aktivitdtsmetaphern verbundene essentia-
listische Verstdndnis der Kausalitit ist zentral fiir unsere Einschitzung der Gene
und ihrer Bedeutung fiir den Organismus. Interpretiert man Gene als Biomolekii-
le mit spezifischer Funktion, dann miissen sie im Zellgeschehen notwendiger-
weise eine kausale Rolle besitzen. Wie im letzten Kapitel am Beispiel der Dis-
kussion um biologische Chimiren gezeigt wurde, unterscheidet sich allerdings
die kausale Kraft, die Genen durch unsere metaphorische Gensprache zuge-
schrieben wird, deutlich von dem in der Biologie und Chemie sonst iiblichen
Kausalitidtskonzept: Gene scheinen, wie Essenzen, ganz besondere kausale Fi-
higkeiten zu besitzen. Besonders ausgeprégt ist diese Tendenz im Fall der Stei-
gerung der Aktivitits- zur Personenmetapher. Wie bereits erwihnt, konnen die

57 Hauskeller (2004), 291.
58 Rehmann-Sutter (2010), 34.
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mit dem Konzept der Aktivitit verbundenen Assoziationen zum Leben und
Handeln menschlicher Personen zu einer Personifizierung der Gene fiihren, die
tiber die reine Veranschaulichung biochemischer Vorginge hinausgeht und den
Genen nicht nur Aktivitdt, sondern buchstéiblich Macht tiber korperliche Pro-
zesse und letztlich iiber den Korper selbst zuschreibt. Gene werden dann, im Ge-
gensatz zur passiven Zellumgebung, als autonom und zielgerichtet Handelnde
wahrgenommen, die alle wesentlichen biologischen Prozesse selbstindig initi-
ieren und leiten, als Kontrolleure und aktive treibende Kraft hinter den Entwick-
lungsprozessen — und damit, in Analogie zu einem durch seine Ziele motivierten
Menschen, als Quelle des Kausalgeschehens.

»If we imagine that genes have agency, that they act like little homunculi or men who, for
their own reasons, make one choice or another, then we easily transfer entire sets of hu-
man characteristics, desires, motives, and idiosyncrasies onto the more or less automatic
operation of genetic chemistry. This substitutes a logic of human psychology onto molecu-
lar biology and renders the entire genetic process less the by-product of chemical opera-

tions (that would happen with or without us) and more a mirror of our own will.«*’

Vor allem in populidrwissenschaftlichen Darstellungen zum Thema Genetik fin-
det man zahlreiche Beispiele fiir die metaphorische Personifizierung von Genen.
So spricht etwa Matt Ridley von »Feindschaft« und »Kampf« zwischen
»konkurrierenden« Genen auf den menschlichen X- beziehungsweise Y-Chro-
mosomen® und bescheinigt dem Genom insgesamt intelligentes Verhalten: »Das
Genom ist ein sehr kluges Buch: Unter den richtigen Bedingungen kann es sich
sowohl selbst fotokopieren als auch selbst lesen.«'

Dass sich diese besonderen Fihigkeiten der Gene entscheidend auf den Or-
ganismus auswirken, soll Richard Dawkins Rede von »egoistischen« Genen
unterstreichen, deren einziges »Ziel« das Uberleben in einer Welt voller Konkur-
renz und Wettbewerb ist.”* Fiir das Erreichen dieses Ziels »konstruieren« die
Gene Korper, die ihnen Schutz bieten und die Weitergabe der genetischen Infor-
mation an nachfolgende Generationen ermoglichen. Dawkins betont zwar aus-
driicklich den metaphorischen Charakter seiner phantasievollen Schilderungen
aus dem Leben der Gene. Wie Judith Roof kritisiert, scheint er dabei aber zu
unterschitzen, dass die mit Ausdriicken wie »egoistisch« und »Wettbewerb«

59 Roof (2007), 94.

60 Vgl. zum Beispiel Ridley (2000), 134.
61 Ridley (2000), 14.

62 Vgl. Dawkins (2000).
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verbundenen Assoziationen aus dem Kontext des menschlichen Lebens und Stre-
bens nur schwer ausgeblendet werden konnen, sobald sie unsere Vorstellungen
von Genen einmal iiberlagern: »Despite Dawkins’s scrupulously skeptical eye,
metaphor and analogy always import connotations and suggestions that cannot
be recontained. Like the springy prank snake that leaps out of the box, it is diffi-
cult to tuck such an excess of meaning back in place.«”

Obwohl die Tendenz zur Personifizierung von Genen in populidrwissen-
schaftlichen Darstellungen am stirksten ausgeprigt ist, findet sie sich zuweilen
auch in der Fachterminologie. Ein Beispiel ist die Rede von »master control
genes« oder »master regulator genes«, die tiber die mit Aktivititsmetaphern wie
»Regulatorgen« verbundenen Assoziationen noch hinausgehen, indem sie Gene
zu »Herrschern« iiber die Entwicklung von Organismen machen. Wie Robert
zeigt, werden auch diese an Schliisselstellen regulatorisch wirksamen Gene
(etwa die Mitglieder der Homeobox-Genfamilie) unterschiedlich beschrieben
und interpretiert. Wihrend sich die starke Beschreibung der Homeobox-Gene als
»master control genes« eher in populdrwissenschaftlicher Literatur findet, ist in
wissenschaftlichen Texten heute die moderate Lesart der Homeobox-Gene als
Schalter weiter verbreitet. Denn »[...] putative master control genes are them-
selves controlled, and so the strong thesis that homeobox genes contain a master
program for development fails«®.

Im Hinblick auf die Verbindung zwischen Gensprache und Essentialismus ist
die Personifizierung von Genen vor allem interessant, weil Gene dadurch nicht
mehr wie andere zelluldre und extrazelluldre Faktoren oder Ereignisse als eine
kausale Ursache neben anderen fiir die Entwicklung des Organismus angesehen
werden konnen, die auf der ontologischen Ebene durch ihren Status als Kausal-
grund noch nicht ndher spezifiziert sind. Das Gen-als-Person ist vielmehr eine
ganz besondere Art von Ursache: Es ist notwendigerweise ein individuelles,
rdaumlich abgeschlossenes »Ding« und kann keine nicht dingliche Entitédt oder
Ursache, etwa ein Prozess, sein. Robert A. Wilson bezeichnet eine solche Entitit
als »agent«:

»[...] an agent is an individual entity that is a locus of causation or action. It is a source of
differential action, a thing from which and through which causes operate. [...] The notion
of an agent is linked, but not identical, to that of a cause. Agents are individuals, and

causes often are not. [...] Crucial to being an agent [...] is having a boundary, such that

63 Roof (2007), 121.
64 Robert (2001), 289. Ich werde auf die Rolle der Homeobox-Gene in der Ontogenese

in Kapitel 5 zuriickkommen.
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there are things that fall on either side of that boundary. [...] I find it compelling to think
of these agent-marking boundaries as spatial and temporal, and so view agents as having
both spatial and temporal beginnings and endings, as well as spatio-temporal continuity

throughout their existence.«

Die Personenmetapher engt so unseren gedanklichen Rahmen auf den ontolo-
gischen Status des Gens als Ding ein. Alternative Deutungen, etwa die Vorstel-
lung von Genen als Prozessen ohne feste raumzeitliche Grenzen, werden damit
von vornherein ausgeschlossen oder erscheinen zumindest im hochsten Mafle
unplausibel.*® Stattdessen driingt sich erneut die Interpretation von spezifischen
Genen als unbewegten Bewegern auf, die am Anfang aller wesentlichen biolo-
gischen Kausalketten stehen und den Entwicklungsprozess nicht nur lenken, son-
dern initiieren.

Die allzu wortliche Interpretation von Informationsmetaphern kann eine dhn-
liche Wirkung entfalten. Denn Informationsmodelle verfiihren dazu, den primd-
ren kausalen Einfluss auf die informationstragende Einheit — das Gen — zu legen.
Wenn nur ein Akteur im komplexen Entwicklungsgeschehen als Informations-
triger ausgezeichnet wird, drohen andere Faktoren zu bloSem Hintergrundge-
schehen degradiert zu werden.

Vergleicht man diese Deutung mit den tatsdchlich im Organismus ablaufen-
den biologischen Kausalvorgéingen wird deutlich, dass sowohl Personifizierung
als auch Informationsmetaphern zu einer Missinterpretation von »agency« im
Sinne von Urheberschaft von statt Teilhabe an Prozessen fithren. Denn Gene
sind zwar wesentliche Faktoren in kausalen Netzwerke und damit Teil biologi-
scher Prozesse, aber sie sind nicht der Ursprung der jeweiligen Kausalkette. Ein
biologischer Prozess ist nicht an ein konkretes Gen als aktiven Ausloser gekop-
pelt: »[...] a gene initiates a sequence of events only if one chooses to begin
analysis at that point; it occupies no privileged energetic position outside the flux
of physical interactions that constitutes the natural [...] world.«<”’

Besonders problematisch sind Personenmetaphern dariiber hinaus durch das
von ihnen transportierte stark vereinfachte Bild der Kausalprozesse, an denen
Gene beteiligt sind. Die Reduzierung auf die vermeintlich singuldre kausale
Kraft einzelner Komponenten genetischer Prozesse kommt im Begriff »master
control genes« zum Ausdruck, der nach Nelkin auf »impoverished ideas of cau-

65 Wilson (2005), 6f.

66 Ich werde auf den Vorschlag, Gene als Prozess zu interpretieren, im folgenden Kapitel
niher eingehen.

67 Oyama (2000), 40.
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sation«®® beruht. Durch die Rede von »aktiven«, »kontrollierenden« »Master«-
Genen konnen die zwischen Ursache (Gen) und Wirkung (Protein beziehungs-
weise Phinotyp) liegenden komplexen und zum Teil nichtbindren Kausalschritte
leicht ausgeblendet werden.” In #hnlicher Weise suggeriert auch die Rede von
»genetischer Information«, dass die Art und der Weg der Realisierung dieser In-
formation (die Synthese eines Proteins beziehungsweise die Entwicklung eines
bestimmten phénotypischen Merkmals) gegeniiber dem gespeicherten Informa-
tionsgehalt selbst (in Form der DNA-Sequenz) von untergeordneter Bedeutung
ist — dhnlich wie der Informationsgehalt eines Buches nicht davon beeinflussbar
ist, ob er durch stilles Lesen oder lautes Vorlesen rezipiert wird. Biologische
Prozesse erscheinen durch diese Fokussierung auf einen vermeintlich eindeuti-
gen Start- und Zielpunkt viel simpler und gleichformiger, als sie in Wirklichkeit
sind.

Judith Roof weist in diesem Zusammenhang darauf hin, dass die mit der Ak-
tivititsmetapher verbundenen Vorstellungen iiber die Wirkweise von Genen vor
allem im Kontext von Gendiagnostik und Gentherapie bisweilen dem magischen
(und essentialistischen) Glauben an Wunderheilungen gleichen: »Finding a gene
for a disease is presented as if science has found an on-off button or a talis-
man.«”° Wenn der genaue Mechanismus der »magischen Krifte« der Gene nicht
im Einzelnen bekannt ist, muss uns das nach dieser Interpretation nicht stéren,
da die Prozesse auf dem Weg vom Gen zum Merkmal als Blackbox angesehen
werden konnen. Verstarkt wird der Eindruck einer »Magie« der Gene noch
durch die tief verwurzelte gedankliche Verkniipfung von »Wort« und »Macht,
die in Textmetaphern mitschwingt und die an Zauberspriiche und Beschwo-
rungsformeln denken ldsst. Roof macht in Teilen des genetischen Diskurses gar
deutliche Anzeichen fiir riickwértsgewandte pseudowissenschaftliche Tendenzen
aus:

»Like the metaphors deployed to explain genes, [...] pseudoscience offers a magical, fic-
tional explanation of how genes work in place of the one that is messy or overly complex.
[...] at the moment in history when we have enough incipient insight into the possible
mechanisms of life to explore the complexities of life processes, we take the elements of
that knowledge — DNA, genes — and transform them into symbols through which the fa-

miliar, empowering magic of pseudoscience returns. The process is compensatory in the

68 Nelkin (2001), 559.
69 Vgl. dazu Roof (2007), 203.
70 Roof (2007), 66.
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same ways metaphors such as the book of life and blueprint are — they give us the illusion

71
of control over processes beyond our control.«

Zwischen der starren und vereinfachten Kausalvorstellung, die in Aktivitits- und
Textmetaphern zum Ausdruck kommt, und neuen Befunden, die ein komplexe-
res und flexibleres Bild des Genoms und der kausalen Rolle von Genen zeich-
nen, besteht offenbar eine starke Diskrepanz. Ich werde auf die aktuellen Befun-
de, die zu einer Neubewertung der kausalen Rollen von Genen und Genom ge-
fiihrt haben, in den Kapiteln 4 und 5 niher eingehen.

3.4.4 Identitat: Die Essenz einer Entitdt kann nicht verandert
werden, ohne die Identitat der Entitat zu verandern

Analog zur Diskussion des Kategorienaspektes kann man auch beim Identitits-
aspekt des genessentialistischen Denkens drei Ebenen des genetischen Diskurses
unterscheiden. Genetische Metaphern legen nahe, dass Gene die Identitit eines
Menschen entscheidend préigen, und zwar im Hinblick auf

A) die Abgrenzung der eigenen Identitdt gegeniiber anderen evolutiondren
Entwicklungs- und Abstammungslinien durch die individuelle genetische
Vergangenheit,

B) die Konstituierung der eigenen gegenwdrtigen Identitit durch Abgrenzung
von anderen gesellschaftlichen Gruppen und

C) die Entwicklung und die moglichen Beeintriachtigungen der individuellen
Identitit in der Zukunft.

Auch der Identititsaspekt findet sich mit unterschiedlichem Schwerpunkt in
Text- und Aktivitdtsmetaphern. Da Textmetaphern im Sinne einer Festigung, Be-
stimmung oder Begriindung der Identitdt eines Individuums in Abgrenzung zu
anderen Individuen gelesen werden konnen, sind sie besonders fiir die Identitéts-
bildung mit Blick auf Vergangenheit und Gegenwart von Bedeutung, wihrend
Aktivitdtsmetaphern durch ihre dynamische Dimension vor allem im Hinblick
auf zukiinftige Entwicklungen in Erscheinung treten.

A) Im Kontext des genetischen Diskurses sind genetische Merkmale, wie Haus-
keller feststellt, eng an die psychologische Identitit eines Individuums gekop-
pelt, das heiflit an sein subjektives Gefiihl der Zugehorigkeit zu einer Familie

71 Roof (2007), 172.
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oder Gruppe.72 Greift man das Konzept der psychologischen Identitit als histo-
rische Entwicklung des Verstidndnisses der eigenen Identitét auf, dann deuten vor
allem die mit dem Begriff »Information« verbundenen Vorstellungen darauf hin,
dass die Sequenz des Genoms eines Menschen wesentliche Aussagen iiber des-
sen Herkunft und damit iiber seine psychologische Identitit macht. Denn in un-
serem Alltag ist der Erhalt einer Information untrennbar mit dem Erwerb von
Wissen verbunden, das heiffit mit einem wachsenden Einblick in bestimmte In-
halte. Textmetaphern wie »genetische Information« wecken nicht nur starke As-
soziationen zur syntaktischen Ebene der Struktur einer Nachricht, sondern auch
zur semantischen Ebene, dem Informationsgehalt. Die »Entschliisselung« der in
einem bestimmten DNA-Abschnitt verborgenen Information scheint das Ver-
sprechen zu beinhalten, damit nicht nur etwas iiber bestimmte molekulare Ei-
genschaften des Organismus zu erfahren, sondern das individuelle, essentielle
Wesen des Organismus zu verstehen. Im Hinblick auf das menschliche Genom
bedeutet das: Durch die »Lektiire« unserer genetischen Information lernen wir
vermeintlich uns selbst, unsere eigene Identitit, ein Stiick besser kennen. Die
Aussicht auf eine mit der Kenntnis der eigenen DNA-Sequenz verbundene
Selbsterkundung ist fiir viele Menschen offenbar sehr verlockend. Wie Nordgren
und Juengst zeigen, zielen kommerzielle Angebote zur Sequenzierung des Ge-
noms von Privatpersonen auf die Befriedigung eben dieses Bediirfnisses zur
individuellen Identititsfindung durch das Aufspiiren der genetisch-historischen
Wurzeln des eigenen Selbst und durch die Verortung der eigenen Position in
einer Ahnenreihe.”

Wie Roof zeigt, steht die auf die individuelle Vergangenheit gerichtete Fa-
cette des Identititsaspektes zudem in unmittelbarem Zusammenhang mit dem
Glauben an eine »magische Kraft« des genetischen »Textes«:

»Because the narrative of origins bypasses causality, it is a version of magical thinking,
focused on the inherent power of the word. Thus [...] DNA also becomes the answer to
origins, by which any notion of complex cause and effect or system is supplanted in favor
of instantaneity, immediacy, magical associations, and ultimately pseudoscience. [...] The
question of origins transforms immediately and as if magically into a question of identity,

not only because the cause-effect chain itself is elided but because we already understand

72 Vgl. Hauskeller (2004), 287. Das Konzept der psychologischen Identitéit unterscheidet
sich von der in Kapitel 2 beschriebenen personalen Identitit, die aus der Aulienper-
spektive zugeschrieben werden kann, vor allem durch eine stirkere Betonung der In-
nenperspektive des Individuums.

73 Vgl. Nordgren/Juengst (2009).
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origins to be identity: we understand that narratively, the end — identity — is always in the
beginning, in some notion of origins. [...] Because DNA functions as the protagonist or
figurative parent in the reproductive narrative and because we understand ourselves to be
the end products of the narrative, DNA becomes the answer to this other question as

well.«"™

B) Das im Hinblick auf die semantische Ebene der genetischen Information
Gesagte gilt nicht nur fiir die Frage nach dem genetischen Ursprung der eigenen
Identitit, sondern auch fiir deren gegenwirtige Konstituierung. Denn wie bei der
Diskussion des Kategorienaspektes bereits angesprochen, kann das Wissen iiber
die genetische Ausstattung von Individuen aufgrund der mit den Textmetaphern
verbundenen Assoziationen auch als Wissen iiber ihre Zuordnung zu biologi-
schen und/oder sozialen Kategorien interpretiert werden. Das hat Auswirkungen
auf die Wahrnehmung und Bestitigung der eigenen Identitét in Zeiten, in denen
traditionelle soziale Grenzziehungen immer ungewisser werden:

»[The gene concept] provides biological grounding for the shifting and unsettling bounda-
ries of identity in our time. [...] As the old rules for dividing the world and defining one’s
place in it are undermined, genetic essentialism promises to resolve uncomfortable ambi-
guities and uncertainties. The genome appears as a >solid< and immutable structure that
can mark the borders and police the boundaries between humans and animals, man and

. 75
machine, self and other, >them« and >us<.«

Nicht nur die historische sondern auch die gesellschaftliche Verortung des Indi-
viduums erfolgt so durch die Auseinandersetzung mit der eigenen genetischen
Identitit.

C) Auf der dritten, in die Zukunft gerichteten Ebene des Identititsaspektes es-
sentialistischen Denkens konnen Aktivitdtsmetaphern wie »master control
genes« zudem im Sinne einer Entwicklung oder zukiinftigen Verdnderung der ei-
genen Identitdt interpretiert werden. Gene iibernehmen in diesem Fall die essen-
tialistische Funktion eines Formprinzips, das ursédchlich fiir die ontogenetische

74 Roof (2007), 166.

75 Nelkin/Lindee (2004), 42f. Vgl. dazu auch Nelkin (2001), 558: »The fatalistic meta-
phors of genetic destiny are not only a way to talk about health and disease, but also
about blame, moral responsibility and appropriate social order. To locate human fate
in the genes indicates a certain inevitability in the structure of existing social catego-

ries. They seem >natural< and therefore >right<.«
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Entstehung der wesentlichen Eigenschaften und Fihigkeiten eines Lebewesens
verantwortlich ist. Eng verbunden mit dieser Vorstellung ist der essentialistische
Aspekt der Vorhersagbarkeit, auf den ich im néchsten Abschnitt zuriickkommen
werde.

Zusammenfassend kann man sagen, dass die metaphorische Gensprache ent-
scheidend dazu beitrigt, dass die genetische Ausstattung eines Lebewesens — vor
allem eines Menschen — als zentrale Grundlage fiir die Herkunft, den gegenwir-
tigen Status und die zukiinftige Entwicklung seiner Identitit wahrgenommen
wird. Nelkin und Lindee machen als Hauptproblem einer solchen Fokussierung
der Identititsfindung auf Gene aus, dass sie zu einem sehr eingeschrinkten Ver-
standnis der kulturellen Bedeutung des Korpers fiihrt: »By elevating DNA and
granting it extraordinary powers of agency and control, genetic essentialism
erases complexity and ambiguity. Both problems and opportunities disappear
behind the double helix that has loomed out of proportion in the social imagina-
tion.«'® Die soziologische Frage, ob die metaphorische Prisentation der Gene als
»Identitétsstifter« bei einem Menschen, der auf der Suche nach der eigenen Iden-
titdt ist, tatsdchlich zu einer solchen eindimensionalen Wahrnehmung des Selbst
fiihrt, soll hier nicht weiter diskutiert werden. Entscheidend ist aber, dass die
vermeintliche Bedeutung von Genen fiir die Identitdt durch genessentialistische
Assoziationen stark tiberhoht wird, wenn man sie mit dem empirisch ermittelten
Einfluss von Genen auf die Ontogenese vergleicht.”’

3.4.5 Vorhersagbarkeit: Die Kenntnis der Essenz einer
Entitat erlaubt uns verlédssliche Vorhersagen liber
deren Charakter, Eigenschaften und Fahigkeiten

Wie eng Gene durch unsere Sprache mit der Moglichkeit zur Vorhersage charak-
teristischer Merkmale oder gar des zukiinftigen Schicksals eines Individuums
verkniipft werden, zeigt sich in unterschiedlichen Bereichen des genetischen
Diskurses. Wie bereits erwihnt, suggerieren Metaphern aus dem Bereich des
Textes (etwa das sprachliche Bild einer »Entschliisselung« des Genoms) zum
einen, dass die Kenntnis bestimmter Gensequenzen im Genom eines Individu-
ums gesichertes Wissen iiber dessen aktuelle phinotypische Eigenschaften, iiber
seine allgemein-menschliche und individuelle Identitét, liefert. Das gleiche gilt

76 Nelkin/Lindee (2004), 202.
77 Ich werde auf die Grenzen der Rolle des Genoms in der Ontogenese in Kapitel 5 zu-

riickkommen.
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fiir die Rede von Genen »fiir« eine bestimmte Eigenschaft, die nahelegt, dass aus
dem Vorliegen der entsprechenden Sequenz im Genom unmittelbar auf das Vor-
liegen der jeweiligen Eigenschaft geschlossen werden kann.

Zum anderen werden Genmetaphern aber besonders im Bereich der geneti-
schen Diagnostik oft fatalistisch, das hei3t im Sinne eines genetischen Schicksals
interpretiert.”® Denn das semantisch verstandene Wissen iiber bestimmte Merk-
male der DNA-Sequenz eines Menschen scheint uns auch zeitliche Voraussagen
iiber zukiinftige Krankheiten und Entwicklungen zu erlauben. Explizit verweist
etwa James Watson mit seinem bekannten Ausspruch »in large measure, our fate
is in our genes« auf die vermeintlich schicksalhafte Bedeutung unserer Gene.
Ahnlich fatalistische Assoziationen konnen aber auch hiufig verwendete Text-
metaphern wie die des Genoms als »Buch« oder »Landkarte« des Organismus
erwecken, da mit ihnen die Vorstellung von einem festgeschriebenen Verlauf der
genetischen Entwicklungsgeschichte eines Individuums verbunden ist. Christoph
Rehmann-Sutter sieht eine wesentliche Gemeinsamkeit zwischen dieser »Geno-
mologie«, der Weissagung zukiinftiger Entwicklungen anhand genetischer Be-
funde, und der Astrologie, da wir unsere Vorhersagen in beiden Fillen auf Kor-
relationen griinden:

»[...] wir kniipfen dhnliche Hoffnungen an genetische Tests wie manche von uns an Horo-
skope: Aus einer gegenwirtig sichtbaren Konstellation von Parametern konnen Tendenzen
erschlossen und Voraussagen fiir das zukiinftige Leben eines Individuums abgeleitet wer-
den. In beiden Fillen richtet sich der Umfang des Voraussagbaren nach empirisch aufge-

fundenen Korrelationen zwischen Konstellationen und Lebenscharakteristika.«”

Besonders problematisch ist die schicksalhafte Vorstellung von Genen im Be-
reich der Gendiagnostik. Denn bei einer stark semantisch-informationalistischen
Interpretation der durch einen genetischen Test erhaltenen Befunde erscheint
eine genetisch (mit)bedingte Krankheit nicht nur als eine zukiinftige Moglich-
keit, zu der alternative Lebensverldufe ohne gesundheitliche Einschrdnkungen
vorstellbar sind. Wie Roof feststellt, werden genetische Marker vielmehr so
»gelesen, als wiren sie selbst die Krankheit:

»Thinking in terms of genes as if they were identification bracelets masks the fact that di-
seases are generally caused by complex interactions among genes, development, environ-

ment, and behaviors, which multiply and complicate the probabilities that conditions will

78 Vgl. dazu etwa Nelkin (2001).
79 Rehmann-Sutter (2005a), 83.
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arise. [...] thinking we can read this old book of life, we will treat certain genetic signifi-
ers as if they are the disease itself. [...] the absurdity of this forward-thinking >science« is
not about improving lives but about a pseudoscientific belief in a magical DNA that exists
in a one-on-one alphabetic relationship to diseases and traits and identities. The fact is that

no DNA ever presents anything but a chance.«<*

Die Erkrankung wird damit zu einem bereits existierenden, aber bisher verborge-
nen Teil des eigenen Korpers:

»Wenn man davon ausgeht, dass die genetische Information, die mit einem Test fragmen-
tarisch zu Tage gefordert wird, allgemein die Rolle von Instruktionen spielt, die dem Kor-
per deutlich machen, wie er eine bestimmte Funktion hervorbringen oder einen bestimm-
ten Entwicklungsschritt vollziehen soll, dann ergibt sich in diesem theoretischen Kontext
auch eine Interpretation des einzelnen Testresultats: [...] Der Test zeigt, dass der Korper
in seinen Genen [z.B.] die Instruktion zum Krebsmachen enthilt. Der Korper [...] enthilt
den Krebs, schon bevor er sich manifestiert. [...] Der wesentliche Punkt ist, dass der Test,
so verstanden, auf eine bereits vorhandene, wenn auch unsichtbare Realitit der Krankheit

: s A 1
im Korper hinweist.«®

Fir die weitere Diskussion ist entscheidend, dass den Genen auf diese Weise der
ontologische Status von Objekten zugeschrieben wird, durch deren Existenz sich
die Zukunft eines Menschen bereits im Verborgenen in seinem Korper mani-
festiert hat: Gene als Essenz des Individuums bestimmen was der Mensch ist und
was er sein wird.

3.4.6 Ubertragbarkeit: Die Essenz einer Entitat
ist haufig tbertragbar

Der Aspekt der Ubertragbarkeit von Essenzen kommt besonders in Aktivititsme-
taphern zum Ausdruck. Metaphern, die Gene als autonom handelnd beschreiben
(zum Beispiel als »Kontrolleure« oder »master control genes«), legen nahe, dass
sie ihre besondere Kraft unabhingig vom rdumlichen und zeitlichen Kontext
ausiiben konnen. Und auch mit dem Informationsbegriff wird der Aspekt der
Material- und Kontextunabhingigkeit assoziiert, da der semantische Gehalt einer
Information selbst dann weiter besteht, wenn er auf einen anderen Informations-

80 Roof (2007), 196. Vgl. zum Problem der informationalistischen Deutung von Gentests
Rehmann-Sutter (2005b).
81 Rehmann-Sutter (2005b), 186f.
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trager iibertragen wird. Wie ich am Beispiel der Chimérendiskussion in Kapitel 2
ausfiihrlich gezeigt habe, ist eine solche Ubertragung der mit den Genen assozi-
ierten essentiellen Eigenschaften und Krifte eines Lebewesens durch biotech-
nische Methoden aus empirischer Sicht jedoch in hohem MaBle unplausibel. Ich
werde auf die empirischen Belege fiir die Kontextabhingigkeit molekularer
Gene in den Kapiteln 4 und 5 néher eingehen.

3.5 Vom KONzEPT zuMm OBJEKT ZUR PERSON.
DIE INTERPRETATION METAPHORISCHER
GENSPRACHE IM OFFENTLICHEN DISKURS

Die Art, wie wir iiber Gene sprechen, und die Metaphern, die wir dabei verwen-
den, weisen Assoziationen zu allen Aspekten genessentialistischen Denkens auf.
Dieser Befund ist jedoch nicht von vornherein kritikwiirdig. Denn wie eingangs
erwihnt, sind Metaphern ein unabdingbarer Bestandteil jeder Sprache, sowohl
im wissenschaftlichen als auch im nichtwissenschaftlichen Kontext. Die im letz-
ten Abschnitt ausgefiihrte Bestandsaufnahme essentialistischer Konnotationen
von Aktivitits- und Textmetaphern ist daher weder als allgemeine Kritik am Ge-
brauch von Metaphern gedacht noch soll damit die Fruchtbarkeit von metapho-
rischen Begriffen wie »Genaktivitdt« oder »genetischer Code« fiir die Genetik in
Abrede gestellt werden.

Wie ich im Folgenden zeigen mochte, ist jedoch die Verwendung von Akti-
vitits- und Textmetaphern und sind die damit verbundenen Assoziationen und
Gemeinplitze im genetischen Diskurs ungleich problematischer als in anderen
Bereichen der Wissenschaft. Dies gilt besonders fiir den (unreflektierten) Einsatz
essentialistisch gefirbter Metaphern an der Schnittstelle zwischen Wissenschaft
und Offentlichkeit. Katrin Weigmann nennt neben dem Erwecken unbeabsichtig-
ter Assoziationen eine weitere Form des »Missbrauchs« von Metaphern bei der
Prisentation biologischer Forschung in der Offentlichkeit: die Verschleierung
der wissenschaftlichen Konzepte, die durch die Metaphern eigentlich illustriert
und geklért werden sollen. Interessanterweise tritt eine solche Triibung des Ver-
stindnisses, wie Weigmann feststellt, besonders bei einer »Uberdosierung« der
Metaphern auf, da der explanatorische Wert von Metaphern nicht zunimmt, je
mehr von ihnen man benutzt:

»A common symptom of metaphors blurring a scientific concept is their appearance in
large numbers and high density. Excessive use of metaphors does little to clarify the sci-

ence behind them because their explanatory value is not additive. [...] The lay reader is
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overwhelmed with an impression of impact, meaning, prominence, significance and seri-

ousness, but deprived of any means to understand what exactly has been said.«*

Besonders offensiv wurden eindeutig essentialistisch gefirbte Metaphern bisher
immer dann eingesetzt, wenn grofle Forschungsvorhaben wie das HGP und ihre
Ergebnisse in der Offentlichkeit prisentiert wurden:

»From the outset, the genome projects [...] traded on the notion that the genome contained
the determinative essence of human identity. The run-up to the announcement of the map-
ping and eventual sequencing of the human genome was replete with the rhetoric of reve-
lation: in reading our DNA, genomic scientists were uncovering the >blueprint« of life, the

sholy grail< of biology.«**

Der inflationdre Gebrauch genetischer Metaphern ist spitestens seit dem Ab-
schluss des HGP deutlich zuriick gegangen.84 Aber essentialistische Vorstellun-
gen wirken im Hintergrund weiter. Denn der Begriff »Gen« bedeutet heute zwar,
wie wir im nédchsten Kapitel sehen werden, fiir die meisten Biologen etwas an-
deres als frither. Die alten Metaphern aus dem Bereich Aktivitit und Text, wie
»Genaktivitdt« oder »genetischer Code«, werden aber immer noch verwendet,
auch wenn sie meist viel von ihrem metaphorischen Charakter verloren haben
und zu reinen Fachtermini geworden sind.

Die Konservierung der Gensprache ist vor allem deshalb problematisch, weil
sie im wissenschaftlichen Diskurs hiufig ganz anders verstanden wird als im 6f-
fentlichen. Ein erster wichtiger Unterschied in der Interpretation von Gen-
metaphern ist, dass metaphorische Beschreibungen von Nicht-Biologen viel
wortlicher genommen werden. Der Bedeutungswandel der Metaphern hin zu
Fachbegriffen mit eng begrenzter Bedeutung und die Verschiebungen im wissen-
schaftlichen Diskurs werden bei der Darstellung aktueller Befunde nur selten
thematisiert. Wihrend genetische Metaphern in der Wissenschaft heute mit
bescheideneren wissenschaftlichen Aussagen verbunden sind, wird dies in der
Interpretation der Metaphern in der Offentlichkeit daher hiufig nicht
wahrgenommen, sodass die Metaphern immer noch mit den urspriinglichen
essentialistischen Hintergrundannahmen verkniipft werden.

82 Weigmann (2004), 118.
83 Rabinow/Bennett (2010), 389.
84 Vgl. dazu Nerlich/Hellsten (2004).
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»[Genetische] Metaphern haben erst mit der Zeit das Labor durch die Berichte der einzel-
nen Wissenschaftler verlassen und haben ihren Weg im offentlichen Diskurs beschritten.
Im wissenschaftlichen Diskurs wurden die Inhalte durch die Forschung immer weiter ge-
klart, verfeinert, gedndert. Die Genetik ist in ihren Aussagen bescheidener geworden und
die Erkldrungsanspriiche sind kleiner geworden. In der Offentlichkeit hingegen haben
diese Metaphern keine Kontrolle erfahren. Sie regten vielmehr die Phantasie an und trugen

zur Herausbildung [essentialistischer] [...] Vorstellungen bei [...].«85

Eng damit verbunden ist ein zweites Wahrnehmungsproblem: Genmetaphern
konservieren eine bestimmte und zum Teil veraltete Sicht der Forschung. So
wird in der Biologie zwar heute, im Gegensatz zur Frithphase der genetischen
Forschung, allenfalls noch den »master control genes« die Rolle von aktiven
Kontrolleuren in der Ontogenese zugeschrieben.*® Die Uberreste der urspriingli-
chen Aktivititsmetapher sind jedoch in der Fachsprache noch immer im Hin-
blick auf alle Gene zu finden, etwa in der Rede von »Genaktivitit«. Auch Rede-
weisen wie die vom Gen, das die »Information fiir« ein bestimmtes Merkmal
trigt, filhren zum Festhalten am veralteten Bild vom Gen als strukturelle und
funktionale Einheit.*’ Wie Roof herausstellt, ist der Trend der Gensprache zum
Konservatismus zugleich ein Mittel, die fiir viele Menschen verwirrende Kom-
plexitét der belebten Welt auszublenden und auf vermeintlich klare und einfache
kausale Mechanismen zu reduzieren:

»[...] representations of DNA operation aimed at the general public today have retained
their structuralist and primarily textual and linguistic quality. [...] The repetition of meta-
phors such as >the gene is like a book< urges the public to keep thinking in the outdated
and comforting terms such comparisons evoke [...]. DNA’s metaphors are not a coinci-
dence; they conserve a particular way of seeing and understanding the world in the face of

e it 88
more complex and unfamiliar possibilities.«

85 Kovdcs (2009a), 139.

86 Und selbst in diesem Kontext sollten Begriffe wie »aktiv« und »Kontrolleur« besser
metaphorisch verstanden werden. Ich werde auf die empirischen Befunde, die die Kri-
tik am Konzept der »master control genes« stiitzen, in Kapitel 5 niher eingehen.

87 Ich werde im nichsten Kapitel darauf zuriickkommen, warum das klassisch-
molekulare Genkonzept vor dem Hintergrund aktueller biologischer Forschungser-
gebnisse als veraltet angesehen werden muss.

88 Roof (2007), 64f.
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Dazu kommt, drittens, dass die mit den Genmetaphern verbundenen Assozia-
tionen zu einer individuellen personlichen Deutung der empirischen Befunde
beitragen — nicht nur, aber besonders bei Nicht-Biologen. Denn:

»In der Molekulargenetik miissten sich Laien allein nach der Beschreibung der Forscher
eine fremde Welt der Gene vorstellen. Diese Vorstellung wird jedoch mehr durch die
Leistung der Ubersetzungsarbeit der Forscher und teilweise durch ihre Metaphern als
durch ein >reales< Verstindnis der Welt der Gene gepragt. In diesem Sinne wirken die
gleichen Metaphern in der offentlichen Kommunikation anders als im wissenschaftlichen
Diskurs. [...] Die Offentlichkeit nimmt die Berichte der Wissenschaftler auf ihre eigene
Weise wahr. Sie werden zunichst intuitiv als verstdndlich gemachtes Faktenwissen ver-
standen. Ausdriicke aus der Fachsprache werden im offentlichen Diskurs selten kritisiert,
denn es wird angenommen, dass sich hinter diesen Ausdriicken Definitionen verbergen,
die wissenschaftlich nachgewiesen sind oder zumindest von der wissenschaftlichen Ge-
meinschaft geteilt werden. Metaphorisch motivierte Assoziationen spielen hingegen in der
personlichen Deutung der wissenschaftlichen Berichte eine enorme Rolle. Durch diese
Assoziationen gehen Metaphern in die Wirklichkeit der Leser ein. Sie miissen die Meta-

phern der Berichte jeweils in ihre eigene Welt integrieren. «*

Dabei konnen, wie die Diskussion der essentialistischen Aspekte gezeigt hat,
durch die metaphorische Sprache auch solche Assoziationen geweckt werden,
die vom Sprecher nicht beabsichtigt sind, etwa die Verkniipfung genetischer For-
schung mit der Aura des Geheimnisvollen:

»The dead metaphors used unreflectively by scientists in their own professional talk can
take on a new life when returned to the public domain. [...] Book-and-letter-related meta-
phors are harmless in genetic discourse and may even be necessary to genetic research as a
conventional means of articulating a shared understanding of the biological phenomena
being discussed. In public discourse, however, the metaphor book of life, especially when
written in >the language of Gods, takes on a life of its own, being perceived either as a
magical revelation of the secrets of >life, the universe, and everything« or else as a threat to

90
human autonomy. «”

Alle drei genannten Aspekte, in denen sich die Interpretation von Metaphern im
wissenschaftlichen und o6ffentlichen Diskurs unterscheiden (die wortlichere und
personlichere Deutung sowie der Trend zur Konservierung veralteter Konzepte),

89 Kovacs (2009b), 161 und 165.
90 Nerlich et al. (2002).
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gelten in dhnlicher Form auch fiir den Sprachgebrauch in anderen Wissenschaf-
ten. Genmetaphern weisen jedoch noch eine weitere Besonderheit auf, die sie
von anderen wissenschaftlichen Metaphern unterscheidet: Die Neigung zur Per-
sonifizierung der Gene durch eine Ubersteigerung der Aktivititsmetapher ist,
wie wir gesehen haben, gerade im offentlichen Sprachgebrauch und in der Dar-
stellung genetischer Befunde fiir ein breites Publikum stark ausgeprégt.

»Was in der Wissenschaft als Aktivitdts-Metapher erscheint, bekommt in der 6ffentlichen
Darstellung vielfach eine lebensnahe Form, so dass Gene nicht nur mit Aktivitit, sondern
mit alltdglichen Eigenschaften einer Person erklért oder »geschmiickt< werden. Héufig sind
es die gleichen Metaphern wie in der Wissenschaft, die aber in neuem Kontext mit an-

- 91
deren Bedeutungen und Assoziationen verbunden werden.«

Warum ist dieser Trend zur Interpretation des Gens als Person offenbar weit
stirker, als etwa im Hinblick auf die ebenfalls hdufig durch Aktivititsmetaphern
charakterisierten Enzyme? Ein Grund dafiir ist, dass sich der Prozess der Ver-
dinglichung des Gens als Akteur nicht wie bei anderen Biomolekiilen auf die
sprachliche Ebene beschrinkt, sondern zugleich auch auf der ontologischen Ebe-
ne stattfindet. Wie wir gesehen haben, trigt der Einsatz von Aktivititsmetaphern
zur physischen Ontologisierung des Gens als chemisches Objekt bei, indem das
epistemisch niitzliche instrumentelle Gen des klassischen Genkonzeptes zum
molekularen Gen verdinglicht wird.”

Der Prozess der Ontologisierung allein reicht jedoch nicht aus, um die starke
Tendenz zur Personifizierung des Gens im Vergleich mit anderen Biomolekiilen

91 Kovécs (2009b), 167. Vgl. dazu auch Kovacs (2009a), 133: »Gene spielen eine zen-
trale Rolle im Organismus. IThnen wird deshalb eine Reihe von »Aufgaben< metapho-
risch zugeschrieben. [...] Die Macht, etwas zu tun, ist in der Alltagssprache mehr als
eine statistische Korrelation mit Phdnomenen, und die metaphorische Botschaft, die
damit vermittelt wird, geht weit iiber den Erkldrungsanspruch der Genetik hinaus. [...]
Durch ihre Arbeit bewirken Gene verschiedene, teilweise duferst komplizierte und
vielfiltige Erscheinungen im Korper. Dass diese Wirkung der Gene auf eine indirekte
Weise erfolgt, wird durch die Metapher verborgen. [...] Die Metapher-Aufgabe er-
weckt in einem ungeschickt gewdhlten Kontext beim Laien Assoziationen, als wiren
Gene die eigentlichen Akteure im Korper, und der Mensch selbst wire nur sekundir,
der Aufgabenerfiillung oder ihrer Aufgabenverweigerung ausgeliefert.«

92 Einen #dhnlichen Vorgang beschreiben Juengst/Huss (2009), 12f. im Hinblick auf die
Ontologisierung der metagenomischen Forschung zum Konzept des Metagenoms als

einer eigenen genomischen Einheit auf der ontologischen Ebene.
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zu erkldren. Die Personifizierung geht vielmehr bei »aktiven« Genen iiber die
reine Verdinglichung hinaus, weil hier die gleichzeitige Verwendung von Text-
metaphern eine zweite, zusétzliche Motivation (neben den in den Aktivitdtsmeta-
phern implizierten Assoziationen zu menschlichen Akteuren) liefert, um Genen
Intentionalitit zuzuschreiben. Bei Enzymen kann »aktiv« zwanglos als metapho-
rische Zustands- oder Tétigkeitsbeschreibung verstanden werden, ohne dass da-
mit notwendigerweise ein Richtungs- oder Planungsaspekt verbunden sein muss.
Bei Genen ist das aufgrund der mit »Information« assoziierten semantischen
Ebene nicht so einfach moglich. Durch die Kombination von Aktivitits- und
Textmetaphern wurde der Prozess der auf empirischen Befunden basierenden
Verdinglichung des Gens zum materiellen Objekt auf der ontologischen Ebene,
der im Ubergang vom klassischen zum molekularen Konzept erfolgte, im Sinne
einer Personifikation fortgefiihrt und das Gen wurde zum aktiv und intentional
handelnden Subjekt.”

Gerade aufgrund des historisch bedingten metaphorischen Doppelcharakters
des Gens ist die Anbindung der Gensprache an essentialistische Vorstellungen
also besonders stark. Denn die beiden Metaphernfelder erginzen sich nicht nur
gegenseitig und bilden dadurch alle charakteristischen Eigenschaften von Essen-
zen sprachlich ab. Genmetaphern vermitteln zudem ein Bild von Genen, das In-
struktion (Textmetaphern) und Operation (Aktivititsmetaphern) kombiniert.”*
Wie bereits Schrodinger anmerkt, sind Gene Plan und ausfithrende Kraft in
einem.” Die ihnen zugeschriebene Form der Aktivitiit dhnelt eher der intentiona-
len Handlung einer Person, als dem in Kausalprozesse verstrickten Re-agieren
eines aktiven Molekiils.

93 Interessanterweise weist die Vorstellung eines im Genom codierten Programms, wie
Denis Noble zeigt, Parallelen zur weit verbreiteten Idee eines autonomen »Ichs« auf,
das im »Cartesischen Theater« des Gehirns Sinneseindriicke als Reprisentationen der
AuBenwelt wahrnimmt und verarbeitet und das Verhalten des Korpers steuert, vgl.
Noble (2008b), 128f. Wie im Fall der Ontologisierung des molekularen Gens wird da-
bei eine Entitit postuliert, die auBerhalb der materiellen »Datenbank« des Gehirns
(beziehungsweise des Genoms) existiert, welche das System Organismus als Ganzes
im konkreten Prozess des Denkens (beziehungsweise der Proteinsynthese) nutzt. Nach
Noble ist das vermeintlich autonome »Ich« stets dort, wo der Korper ist, weil es einer
der wichtigsten integrativen Prozesse des Korpers ist, vgl. Noble (2008b), 141. Dies
gilt, wie ich im folgenden Kapitel zeigen werde, auch fiir »das Gen«.

94 Vgl. Roof (2007), 198.

95 Vgl. die oben zitierte Stelle in Schrodinger (2011), 57.
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Im Hinblick auf die Hartnéckigkeit essentialistischer Vorstellungen spielt die
Komplementaritit der mit Aktivitits- und Textmetapher verbundenen Assozia-
tionen damit eine entscheidende Rolle. Denn durch die Textmetaphern gewinnt
das in den Aktivititsmetaphern bereits angelegte genessentialistische Denken
eine neue Dimension: »Genakteure« werden nun zu Protagonisten in Erzdhlun-
gen. Wie Roof zeigt, verlaufen diese nicht nur nach dem gewohnten Muster von
Erzidhlungen (»gute« Gene schiitzen den Korper vor Eindringlingen und sorgen
fiir ein gelingendes Leben, »schlechte« Gene stiften im Korper Unfrieden, fiih-
ren zu Krankheiten und miissen selbst bekampft werden und so weiter) — sie um-
fassen das ganze Spektrum von Ursache-Wirkung-Beziehungen, nach denen wir
unsere Welt strukturieren, einschlieBlich der Intentionalitidt von Handelnden:

»What we imagine that these tiny agents do is predetermined both by what we think these
little agents have already done [...] and by the way stories usually go. In the first instance,
the effect [...] defines what we imagine genes do. The end retroactively suggests not only
the means but an originary (re)productive intention. We have bodies and we have genes;
therefore, genes make bodies and wanted to do so. This represents a cause-effect tautol-
ogy, a circle that results from projecting the end of the story [...] as the beginning — as

. . . . 96
cause or motivation for genetic action.«

Unsere Vorstellung von Genen als intentional handelnden Akteuren weckt damit
nicht nur oberfldchliche und vereinzelte essentialistische Assoziationen, wie es
bei anderen Biomolekiilen der Fall ist. Den Genen scheint vielmehr die Haupt-
rolle in der Entwicklungsgeschichte jedes Lebewesens — die Rolle der kausalen
Essenz — formlich auf den Leib geschrieben zu sein. Unsere Gensprache lédsst nur
einen Schluss zu: Wenn es tatséchlich biologische Essenzen gibt, dann sind es
die Gene.

3.6 WIE SOLLEN WIR UBER GENE SPRECHEN?

Aus biologischer Sicht sind Gene jedoch keineswegs die idealen Kandidaten fiir
die Rolle der kausalen Essenzen, als die sie die Gensprache erscheinen lisst.
Denn wie ich in den folgenden beiden Kapiteln zeigen werde, ist eine an den
Leitmetaphern der Aktivitit und des Textes orientierte Gensprache angesichts
der seit dem Jahrtausendwechsel in der Biologie zu beobachtenden grundlegen-

96 Roof (2007), 116f.
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den Verianderungen in der Einschitzung der Struktur von Genen und der Rolle
von Genen und Genom in der Ontogenese nicht ldnger addquat.

Gensprachliche Gewohnheiten wie die Verwendung von Aktivitits- und
Textmetaphern zeigen aber nicht nur ein verzerrtes Bild des aktuellen For-
schungsstandes. Die mit ihnen assoziierten essentialistischen Vorstellungen von
einem alles bestimmenden, »fatalistischen« Einfluss von Genen auf das mensch-
liche Leben kénnen auch hochst unangenehme praktische Konsequenzen haben.
Wie das Beispiel der Gendiagnostik (ebenso wie die Diskussion um biologische
Chimiren) zeigt, ist die Durchsetzung der Gensprache mit essentialistischen
Hintergrundannahmen nicht von rein akademischem Interesse. Sie kann viel-
mehr von unmittelbarer Bedeutung fiir die individuelle Selbstbewertung von
Menschen in Krisensituationen sein. Denn die unkritische Verwendung von
Text- und Aktivitdtsmetaphern tragt nicht nur zur metaphorischen Personifizie-
rung von Genen als selbstindige und unter Umstdnden Schaden bringende Ak-
teure im Korper bei — sie kann dariiber hinaus, wie wir gesehen haben, auch zu
einer Ontologisierung genomischer Sequenzen als »Krankheitsentitdten« fiihren,
die bereits im Korper vorhanden sind, bevor die Krankheit ausbricht. Eine mog-
liche Folge dieser Lesart ist, dass bislang gesunde Patienten sich nach einem
Gentest als Noch-nicht-Kranke fiihlen. Wie Kovécs ausfiihrt, erleben viele Pati-
enten »eine Verminderung des Selbstwertgefiihls durch die genetische Diagnos-
tik, weil bei ihnen ein Fehler aufgedeckt wird, der sie krank oder fiir eine Krank-
heit anfillig macht, d.h. mit medizinischer Autoritét fiir >schwach< oder >defekt«
erklart. Manche medizinischen Ergebnisse werden als stigmatisierend empfun-
den.«”” Fiir Kovacs ist eine solche Interpretation der Testergebnisse eine direkte
Konsequenz des genetischen Essentialismus in der Alltagskultur:

»Im Selbstverstindnis der Ratsuchenden, die [...] einem genetischen Essenzialismus fol-
gen, spielen die als »>falschs, >fehlerhaft<, >defekt< oder bei in dieser Hinsicht weniger sen-
sitiven Beratungen >abnormal< bezeichneten Gene, die der Patient >trdgte, die ihn >krank
machens, die er aber nie loswerden kann, die moglicherweise als »aktive Gene< einmal
sein »Schicksal< sein und sein Leben zerstdren werden, eine viel groiere Rolle. Diese ver-
einfachende Sichtweise ist im 6ffentlichen Diskurs stark vertreten, deshalb muss sich der
genetische Berater darauf vorbereiten, damit er unter Umstéinden entsprechend gegen-
steuern und eine andere Perspektive unterstiitzen kann, die das Leben nicht auf der Ebene

der Gene bewertet.«*®

97 Kovics (2009b), 208.
98 Kovdcs (2009b), 210f.
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Dennoch besteht gerade in diesen heiklen Phasen der genetischen Beratung die
Notwendigkeit, mit den Patienten (oder besser: den Testpersonen) in verstind-
licher Weise iiber die vorliegenden Testergebnisse zu reden. Konstruktive Meta-
phern zur Beschreibung von Genen zu finden, die nicht zu einer Ontologisierung
der Gene als Entititen oder gar Personen beitragen, ist dabei fiir die Ubermitt-
lung der Ergebnisse gendiagnostischer Tests von zentraler Bedeutung. Denn fiir

»den Ratsuchenden sind Metaphern des Beraters epistemisch normative Aussagen, die
ihm eine Denkstruktur tiber Gesundheit, Krankheit, ggf. Leben und Tod vorgeben. Rat-
suchende brauchen [...] eine Sichtweise der >Storung«, mit der sie sich effektiver gegen
ungerechte soziale Diskriminierung wehren und eine stirkere Selbstachtung aufbauen
konnen. Dies entsteht aber nicht blo3 durch Erkldrung, sondern gerade durch >nebenséch-
liche< Sprachelemente, die genetische >Storungenc in ihrer metaphorischen Kohirenz nicht

. " 99
(ver-)urteilend, sondern wertschitzend benennen. « o

Das berechtigte offentliche Interesse an einer informativen Berichterstattung
iiber aktuelle biologische Forschungsergebnisse geht iiber den spezifischen Kon-
text der Gendiagnostik hinaus und betrifft alle Bereiche der Gesellschaft. Die
Frage, der wir uns im Zeitalter der Postgenomik stellen miissen, ist daher nicht
nur: Wie sollten wir nicht tiber Gene sprechen? Sondern vor allem: Wie sollen
wir denn stattdessen iiber Gene sprechen? Was sind mogliche Alternativen zu
essentialistisch geférbten sprachlichen Bildern? Konnen die alten Metaphern
durch neue oder in der bisherigen Debatte vernachléssigte Begriffe ersetzt wer-
den, die nicht in gleicher Weise essentialistische Assoziationen hervorrufen?
Wie stark ein Wechsel der Leitmetaphern unsere Wahrnehmung biologischer
Prozesse verdndern konnte, zeigt das von Juengst und Huss beschriebene Bei-
spiel der Ontologisierung bei der Beschreibung von Krankheitsprozessen durch

die Leitmetapher des Krieges.'”

Im alltdglichen Sprachgebrauch »attackieren«
Krankheiten den Korper, sie miissen vom Immunsystem »bekdmpft« und »zu-
riickgeschlagen« werden, damit sie den Organismus nicht »vernichten«. Wiirde
man diese Kriegsmetaphern, wie Juengst und Huss vorschlagen, durch eine neue
Leitmetapher, etwa die des Korpers als Okosystem ersetzen, so wiirden die damit
verbundenen Assoziationen unsere Sicht auf Konzepte wie Gesundheit und

Krankheit grundlegend erneuern.

99  Kovics (2009b), 196.
100 Juengst/Huss (2009).
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»If the human body is essentially an ecosystem, [...] the notions of >purity«, »integrity< and
>wholeness<, on one hand, and >infection¢, >contagion< and >corruption< on the other, make
little sense, since ecosystems are understood to have fluid boundaries and to support mul-
tiple species in a cycle of growth, predation and decay. As a result, [...] the metaphors of

war no longer apply so well to our understanding of health and disease [...].«"""

Wenn die Rhetorik am Leitbild der dynamischen Balance eines Okosystems
ausgerichtet wire, entstiinde nicht der Eindruck von Krankheiten im Sinne onto-
logischer Entitdten, die den Korper aktiv angreifen und mit allen Mitteln be-
kdmpft werden miissen — es gibe nur kranke Personen, deren Korperprozesse
aus dem Gleichgewicht geraten sind.'”

Die Frage ist, ob und wie eine dhnliche Erneuerung der Metaphern im spezi-
fisch genetischen Diskurs moglich wire — oder vielleicht sogar bereits stattfin-
det. Wie Cor van der Weele ausfiihrt, deutet sich in den letzten Jahren ein Wan-
del in der Sprache der Biologen an, die sich zunehmend der Komplexitit von
Genomorganisation und -expression bewusst werden und nach neuen sprachli-
chen Bildern suchen, um diese angemessen auszudriicken.'® In dhnlicher Weise
spricht Kovécs von einer »metaphorischen Umdeutung der Genetik«'* nach
2000 und Nerlich und Hellsten konstatieren eine Tendenz zur Suche nach neuen
genetischen Metaphern, die die alten zwar bislang nicht ersetzen, aber doch
schrittweise erg’cinzen.105 Was liegt also niher, als die momentane Phase der Un-
sicherheit und sprachlichen Neuorientierung als Chance zu nutzen, um gezielt
nichtessentialistische Metaphern und Konzepte in unserer Gensprache zu etablie-
ren? Sowohl von Biologen als auch von Philosophen sind bereits eine Reihe von
Vorschldagen gemacht worden, die in diese Richtung weisen. Wie ich im Folgen-
den zeigen mochte, halten die meisten aktuellen Ansitze zur Veridnderung der
Gensprache jedoch implizit oder explizit an einzelnen Aspekten der Aktivitéts-
und/oder Textmetaphorik fest oder modifizieren diese nur, ohne sich dabei voll-
stindig von genessentialistischen Vorstellungen zu 16sen.

Ein erster Vorschlag ist, die sprachliche Hierarchie umzudrehen und statt
Genen andere Biomolekiile durch Aktivitidtsmetaphern zu beschreiben, etwa Pro-

101 Juengst/Huss (2009), 10.

102 Vgl. dazu auch Dupré/O’Malley (2007), 840: »[...] it may turn out that diseases cau-
sed by microbial pathogens are best seen not so much as an invasion by a hostile
organism, but rather as a kind of holistic dysfunction of the microbiome.«

103 Vgl. van der Weele (2005).

104 Kovdcs (2009b), 124f.

105 Vgl. Nerlich/Hellsten (2004).
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teine, da sie zentrale » Akteure« in sdmtlichen biologischen Prozessen sind. Ein
frithes Beispiel fiir diese Strategie ist der Ansatz von Michel Morange, der die in
Textmetaphern wie der des »genetischen Programms« zum Ausdruck kommende
»Befehlshierarchie« mit Genen an der Spitze kritisiert und Genen stattdessen die
Rolle von »Sklaven« der aktiv handelnden Proteine zuweist:

»The idea of a program introduces a hierarchy between these two elements of the organ-
ism: the program (DNA) appears to command proteins, which take on the role of mere ex-
ecutive subordinates. But DNA is not the proteins’ >superior<. In one sense, it is the pro-
teins’ slave, in that proteins are required if DNA is to reproduce. [...] If we have to use a
metaphor to describe the role of DNA and genes, that of memory is clearly the most ap-
propriate. DNA is the memory that life invented so that, at each generation, its active

agents — proteins — could be efficiently reproduced.«'®®

Die Metapher des Gedéchtnisses, die Morange zur Beschreibung der Rolle der
DNA einfiihrt, kann als eine Variante der Textmetapher angesehen werden, bei
der jedoch im Vergleich zur Programmmetapher die transgenerationale Bedeu-
tung des Gens gegeniiber der ontogenetischen Dimension stirker betont wird.

Der Vorschlag von Morange ist allerdings nicht im eigentlichen Sinn ein
Beispiel fiir eine neue Gensprache — zwar wird die Hierarchie umgedreht, aber
die Metaphern bleiben dieselben. So wendet er die Aktivitdtsmetapher weiterhin
nicht nur auf Proteine, sondern auch auf Gene an. Zudem entspricht Moranges
Darstellung der Struktur und Funktion von Genen, obwohl er die zentrale Rolle
von Proteinen fiir die Ontogenese betont und diese explizit zu aktiven Agenten
erklirt, und obwohl er Argumente fiir die Dekonstruktion des bisherigen Gen-
konzeptes anfiihrt, eher der klassisch-molekularen Sicht: Die kritischen Beispiele
sind fiir Morange Ausnahmen, die keine grundlegenden Verdnderungen des
Genkonzeptes erfordern. Sein Ansatz ist also im Kern immer noch genzen-
trisch.'”

Ein radikaleres Beispiel fiir eine Metapher, die die gewohnte Hierarchie um-
kehrt, ist der Vorschlag von Elizabeth Pennisi, Gene als »Marionetten« aktiver
»Puppenspieler«-Molekiile — regulativ titiger Proteine und RNA-Molekiile — zu
verstehen. Durch Regulationsmechanismen der Genomexpression auf der epige-

106 Morange (2001), 23f. Noble (2008b) verwendet ebenfalls eine »Sklavenhalter«-
Metapher, allerdings sind es bei ihm die Organismen, die (im expliziten Gegensatz
zu Dawkins »egoistischen Genen«) Gene und Zellen »versklaven«.

107 Vgl. zum Beispiel Morange (2001), 42: »[...] genes are directly or indirectly respon-

sible for the synthesis of all the fundamental components of an organism.«
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netischen Ebene (zum Beispiel Chromatinmodifikationen) hat nicht die DNA,
sondern haben Proteine und RNA die Fiden des Entwicklungsgeschehens in der
Hand: »[...] whereas the genes always seem to get star billing, work over the
past few years suggests that they are little more than puppets. An assortment of
proteins and, sometimes, RNAs, pull the strings, telling the genes when and
where to turn on or off.«'*®

Auf den ersten Blick konnte man annehmen, dass die sprachliche Umkeh-
rung der hierarchischen Verhiltnisse eine einfache und plausible Losung dar-
stellt, um den neuen Befunden aus Genetik und Entwicklungsbiologie Rechnung
zu tragen. Hochst problematisch ist jedoch, dass dabei die Aktivititsmetapher
nur weitergereicht wird. Und es ist fraglich, ob die neuen Kandidaten — Proteine
und/oder regulative RNAs — die Rolle als »Akteure« wirklich besser ausfiillen,
als vorher die Gene. Denn auch hier besteht die Gefahr einer essentialistischen
Personifizierung als gezielt Handelnde und damit verbunden die Vorstellung,
dass eine bestimmte Klasse von Molekiilen als »unbewegter Beweger« angese-
hen werden kann, der am Beginn biologischer Prozesse steht und diese selbstin-
dig, nach einem vorab festgelegten »Programm« lenkt und kontrolliert.

Auch die Textmetaphern sind damit, in abgewandelter und vielleicht implizi-
ter Form, immer noch pridsent — mit dem Unterschied, dass es nun »Sklaven-
halter«- oder »Puppenspieler«-Proteine oder RNA-Molekiile sind, die den hinter
dem Entwicklungsprozess stehenden »Plan« oder das »Programm« fiir die Her-
stellung des Organismus durch das zielgerichtete An- und Abschalten unter-
schiedlicher Gene verwirklichen. Diese Vorstellung stellt gegeniiber den ur-
spriinglichen genzentrierten Text- und Aktivitdtsmetaphern keine substantielle
Verbesserung im Hinblick auf die Vermeidung essentialistischer Altlasten dar.

Ein Grund fiir die Zuriickhaltung bei der Neuformulierung unserer Genspra-
che von Grund auf ist sicher, dass die genannten Vorschlidge aus dem Jahr 2001
stammen, und damit aus einer Zeit vor den Entdeckungen der groen postgeno-
mischen Projekte wie ENCODE, die unser Bild vom Gen grundlegend verédndert
haben.'” Wie van der Weele anmerkt ist es sehr wahrscheinlich, dass Meta-
phern, die auf einer reversen Hierarchie beruhen, nur ein Ubergangsstadium bei
der Suche nach sprachlichen Ausdrucksmoglichkeiten darstellen, die die ganze

108 Pennisi (2001), 1064. In eine dhnliche Richtung zielt Denis Nobles Metapher von
Genen als »Gefangenen« des Korpers. Auch fiir Noble sind nicht Gene, sondern
Proteine die »real players in the action of life« und daher die »really active mole-
cules«, vgl. Noble (2008b), 6. Allerdings weist er explizit darauf hin, dass auch Pro-
teine keine autonom agierenden »free agents« sind, vgl. Noble (2008b), 105.

109 Vgl. dazu Kapitel 4.
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Komplexitit des Zellgeschehens und die dynamische Interaktion zelluldrer und
organismischer Prozesse angemessen erfassen kénnen.''”

Dass die Bedeutung biologischer Komplexititsstufen oberhalb der moleku-
laren Ebene, zum Beispiel der Ebene der Zelle oder des Individuums, in der Bio-
logie in den letzten Jahren zunehmend anerkannt wird, zeigt die Entwicklung der
Systembiologie. Kennzeichnend fiir diese Forschungsrichtung ist, dass sie den
zelluldren Kontext genomischer Prozesse stirker beriicksichtigt und die gleich-
zeitige Untersuchung komplexer Interaktionen biologischer Netzwerke auf un-
terschiedlichen Ebenen anstrebt: Neben einzelnen Genen und dem Genom als
Ganzem riicken nun auch Transkriptom, Proteom und Metabolom in den Blick-
punkt. »The goal of systems biology is the synthesis of all biological data into a
unified picture of the structure, dynamics, logistics, and ultimately the logic of
living things. Systems biology focuses on the integration of gene, RNA, and pro-
tein activity.«'""

Die Systembiologie ist mittlerweile nicht nur auf organismischer Ebene ein
etablierter Forschungszweig — auch die Molekularbiologie 6ffnet sich zuneh-
mend gegeniiber systembiologischen Konzepten. In weiten Bereichen der Mo-
lekularbiologie ist die Programmmetapher bereits von Systemvorstellungen ab-
gelost worden. Im Rahmen dieser von Rehmann-Sutter — im Unterschied zur
Programmgenomik, in der sich die »Erwartungen eines essentialistischen Den-
kens«''? verstecken — als Systemgenomik bezeichneten Forschungsrichtung ist
die DNA nicht ontologisch privilegiert, sondern ein »Organ des Organismus, wie

13
und unter-

auch alle anderen Komponenten und Prozesse, die ihn ausmachen«'
scheidet sich von diesen nur durch den spezifischen Charakter der molekularen
Interaktionen, an denen sie beteiligt ist. Durch die Betonung des Netzwerk- oder
Systemcharakters kausaler Verbindungen stehen Komplexitit, Dynamik und
Kontextabhéngigkeit der Vorgéinge in der Zelle im Mittelpunkt. Ein konkreter
Anfangspunkt einzelner kausaler Wege und Prozesse ist innerhalb der vielfiltig
und auf unterschiedlichen Ebenen miteinander verflochtenen kausalen Netzwer-

ke nicht auszumachen — ein »unbewegter Beweger«, der eine bestimmte Kausal-

110 Vgl. van der Weele (2005).

111 Lesk (2012), 342. Fiir einen Uberblick iiber die Systembiologie vgl. etwa Kitano
(2002).

112 Rehmann-Sutter (2010), 34.

113 Rehmann-Sutter (2010), 33. Zur systembiologischen Kritik an der Programm-
metapher aus biologischer Sicht vgl. Kaneko (2006).
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kette initiiert und damit als kausale Essenz interpretiert werden kann, existiert
nicht.'"*

Die Frage ist, durch welche genetischen Metaphern man sowohl die systemi-
sche Komplexitit der Gen- und Genomorganisation, als auch die Dynamik bio-
logischer Prozesse wie Genomexpression und -regulation begrifflich einfangen
kann. Textmetaphern, vor allem wenn sie den statischen Aspekt der Informa-

tionsbewahrung betonen, sind dafiir sicher nicht geeignet.

»The metaphors that served us well during the molecular biological phase of recent dec-
ades have limited or even misleading impacts in the multilevel world of systems biology.
New paradigms are needed if we are to succeed in unravelling multifactorial genetic cau-
sation at higher levels of physiological function and so to explain the phenomena that ge-

. .. 115
netics was originally about.«

Seit der Veroffentlichung der ersten Ergebnisse des HGP gibt es unter Biologen
eine starke Tendenz, biologische und genetische Prozesse durch neue Metaphern
aus dem Begriffsfeld der Heterogenitiit zu beschreiben.''® Hiufig sind diese Vor-
schlidge mit systembiologischen Konzepten und der expliziten Zuriickweisung
von genetischen Textmetaphern verbunden.

So findet man eine Vielzahl von Metapher-Neuschopfungen, die biologische
Vorginge wie die Proteinsynthese, die Ontogenese oder die Regulation der Ge-
nomexpression als heterogene, dezentrale und soziale Prozesse beschreiben, an
denen unterschiedlichste Molekiiltypen beteiligt sind. Ausgehend von einem sys-
tembiologischen Ansatz malt etwa Denis Noble ein detailliertes Bild des Korpers
als Orchester, in dem wihrend der Ontogenese auf mehreren miteinander ver-
kniipften Ebenen ein komplexes Zusammenspiel unterschiedlicher »Musiker«
(zum Beispiel Zellen verschiedener Typen) stattfindet.''” Auch Arthur M. Lesk
bezieht sich ausdriicklich auf die Systembiologie, wenn er Molekiile als »social
animals« bezeichnet, von deren Interaktionen das Leben und Uberleben von Or-
ganismen abhingt.'"

Andere Autoren vergleichen das Geschehen in biologischen Prozessen mit
einem Parlament, einem Meeting, einem hierarchischen Wirtschaftsunternehmen

114 Vgl. dazu etwa Nijhout (1990).

115 Noble (2008a), 3001.

116 Vgl. dazu Nerlich/Hellsten (2004); van der Weele (2005).
117 Vgl. Noble (2008b), 82.

118 Vgl. Lesk (2012), 342.
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oder einem sozialen Kollektiv mit Arbeitsteilung.'” Eine Gemeinsamkeit dieser

neuen Heterogenitdtsmetaphern ist, dass die DNA nur ein am jeweiligen Prozess
beteiligter Molekiiltyp unter vielen ist. Gene werden dabei hiufig als materielle
Ressourcen angesehen.'” Diese Interpretation unterstreicht im Gegensatz zu den
bisher verwendeten Aktivitdtsmetaphern die Passivitit des inerten DNA-Mole-
kiils, das Zellen und Organismus zur Synthese von Proteinen »benutzen«. Aller-
dings findet man auch aktive Varianten der Ressourcenvorstellung, bei denen
Gene etwa als Lieferanten (»suppliers«) von Material fiir den Entwicklungspro-
zess présentiert werden.'”!

Eine andere Moglichkeit zur Einfiihrung von Heterogenititsmetaphern in den
genetischen Diskurs ist, das Genom selbst als heterogenes Gemisch von Elemen-
ten unterschiedlicher Art und Funktion zu beschreiben, etwa als genomischer
Salat,122
sche Gesellschaft mit guten Biirgern (proteincodierende Gene), Nomaden
(Transposons) und Immigranten (Mutationen) oder ein Miniaturokosystem mit

unterschiedlichen Gentypen in je eigenen funktionalen okologischen Nischen,
124

. 123 . . . . . .
als Gehirn, " oder als eine interaktive Gemeinschaft, etwa eine genomi-

zwischen denen Parasitismus oder Kommensalismus herrschen konnen.

Andere Metaphern setzen in einem Bereich an, der eng verwandt mit dem
des Textes und der Sprache ist: der Kartografie. So wird das Genom als ein
fremdes Land beschrieben, in dem die Gene vertraute Wegmarken in unbekann-
ten Landschaften und Wiistengebieten bilden.'” In dhnlicher Weise verwendet

119 Vgl. Nerlich/Hellsten (2004); Avise (2001).

120 Ein Beispiel dafiir ist das von Lenny Moss vorgeschlagene Konzept des »Gen-D«,
auf das ich in Kapitel 4 nédher eingehen werde.

121 Vgl. Nijhout (1990).

122 Vgl. Nerlich/Hellsten (2004).

123 Vgl. Blute (2005), 403f.: »[...] genomes enable cells to flexibly vary and change
their behavior according to conditions such that the latter are able to engage in ac-
tivities orders of magnitude in complexity greater than would be possible without
them. They are, as a first approximation, like brains, >mind machines«. [...] The ar-
gument has been that viewing the genome with its protein packaging as a brain gets
rid of Gods and ghosts while plausibly integrating machine and information-based
Views.«

124 Vgl. fiir die Gesellschafts- und C)kosystemmetaphern Avise (2001). Noble (2008b)
vergleicht das Genom mit einer Orgel mit 30.000 Pfeifen, die fiir die einzelnen Gene
stehen. Bei dieser Metapher wird der Aspekt der Heterogenitit nicht so stark betont
wie bei den anderen genannten Beispielen.

125 Vgl. Maher (2012).
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Lesk die Metapher vom Genom als Kontinent: »One encounters centres of bus-
tling activity, rich in genes and their regulatory elements. These are like villages
and even cities. One passes also through large tracts of emptiness, or regions
with unrelieved monotony of repeated elements.«'*° Ein wesentlicher Anteil an
der Heterogenitit der neu zu entdeckenden genetischen Landschaften kommt den
unterschiedlichen Typen von RNAs zu. Die Vielfalt molekularer Mechanismen
und Systeme, an denen RNAs mallgeblich beteiligt sind, ldsst die RNA-
Forscherin Jeannie Lee an eine Wildwestlandschaft denken.'”’ In einer Gruppe
von Metaphern, die dem metagenomischen Ansatz folgt, geht die Heterogenitit
des menschlichen Genoms sogar iiber unser Primatengenom hinaus und umfasst
auch die Genome von Mikroorganismen. Juengst und Huss schlagen als Meta-
pher vor, den ganzen Korper als Okosystem zu beschreiben.'*
Heterogenitdtsmetaphern liefern zahlreiche fruchtbare Ansédtze, um die
Komplexitidt biologischer Prozesse und der daran beteiligten genomischen und
extragenomischen Komponenten sprachlich abzubilden. Aber zur Befreiung un-
serer Gensprache von essentialistischen Assoziationen reicht allein die Einfiih-
rung neuer Metaphern der genannten Art nicht aus. Denn zum einen ersetzen
sprachliche Bilder wie die vom Entwicklungsprozess als Zusammenspiel eines
Orchesters oder vom Genom als Salat die bisherigen Metaphern nicht. Sie er-
gdnzen sie vielmehr und erweitern damit das bisherige Bild von Genen um
weitere Assoziationen. Begriffe wie »genetischer Code« werden weiterhin re-
gelmifBig verwendet. Denn wenn Metaphern einmal in der Welt sind und einen
konzeptuellen Rahmen festgelegt haben, konnen sie nur sehr schwer wieder ge-
16scht werden: »Old and well-established metaphors have conceptual staying-

power.«129 Eher findet eine Umformulierung oder Anpassung der alten
130

Metaphern an neue Konzepte statt ™ oder aber die alten Metaphern werden zu-

126 Lesk (2012), 6.

127 Lee (2012), vgl. dazu auch Osterkamp (2012).

128 Vgl. Juengst/Huss (2009). Wegen des erstaunlich hdufigen Vorkommens von Mikro-
chimirismus bei Menschen schligt auch Mole (2012) die Okosystemmetapher zur
Betonung der genetischen Heterogenitit des menschlichen Korpers vor.

129 Nerlich/Hellsten (2004), 266, 262.

130 Ein gutes Beispiel fiir eine Umdeutung bereits etablierter Metaphern ist die Ver-
wendung des Begriffs »blueprint« nicht zur Bezeichnung des Genoms, sondern als
Metapher fiir den Fundamentcharakter der Sequenzierung des Genoms im Rahmen
des HGP fiir die weitere Entwicklung der Genomik: »The successful completion of
the HGP [...] represents an opportunity to look forward and offer a blueprint for the

future of genomics research over the next several years.« (Collins et al. [2003], 835)
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nehmend von neuen begleitet, ohne dass sie dadurch vollstindig ersetzt wiir-
den.”!
Und zum anderen: Zwar wird die Textmetapher durch Heterogenitits-
metaphern wirksam kritisiert oder gar aufgehoben. Denn Ausdriicke wie »Buch
des Lebens« konnen nicht mehr iiberzeugen, wenn es fiir den Organismus viele
verschiedene Arten gibt, ein Genom zu »lesen«, das heifit die DNA als materi-
elle Ressource fiir biologische Prozesse zu nutzen. Das Genom ist dann nur mehr
eine von vielen »Datenbanken«. Sie kann keine herausgehobene Rolle im »Or-
chester« — im Netzwerk der an der Ontogenese beteiligten Kausalfaktoren — fiir
sich beanspruchen. Zudem gibt es keinen vorab verfassten »Text«, kein »Pro-
gramm« mehr, das hinter dem aktuellen Geschehen des Entwicklungsprozesses
steht. Im Gegensatz zu Moranges Vorschlag einer Umkehr der zelluldren Hierar-
chie wird der im Rahmen der bisherigen Textmetaphern vermeintlich von Be-
ginn an existierende »Plan« fiir die Entwicklung auch nicht einfach an eine ande-
re Molekiilgruppe, etwa Proteine oder RNAs, weitergereicht — er entwickelt sich
vielmehr erst im Verlauf des Prozesses.'*

Ein Problem bei den vorgestellten Heterogenitdtsmetaphern ist aber die akti-
ve Rolle, die das einzelne Gen dabei weiterhin spielt. Denn Gene sind auch im
Kontext der neuen Metaphern »aktiv«, sie sind »Spieler«, »Biirger« oder »Politi-
ker« und damit Akteure im Zusammenwirken unterschiedlicher zelluldrer Ele-
mente — sie werden also immer noch als materielle Entititen mit einer (wenn
auch abgeschwichten) Wirkmichtigkeit angesehen. Selbst wenn also Metaphern
wie die des Zellorchesters Textmetaphern prinzipiell ersetzen konnten, bleiben
die Aktivitatsmetaphern mit ihren essentialistischen Assoziationen weiter beste-
hen.

Ein weiteres Beispiel ist die Verwendung der Rezeptmetapher bei Waters (2012):
Statt um das Genom als Rezept zum Bau eines Organismus geht es nun um die Su-
che nach dem Rezept des Mediums, in dem sich embryonale Stammzellen zu Orga-
nen entwickeln.

131 Vgl. dazu auch Nerlich/Hellsten (2004), 266: »New metaphors challenged neither
old metaphors nor established paradigms of thinking and writing about genomics.
[...] Despite the doubts expressed by some scientists and journalists about the valid-
ity of the old genomic metaphors in a post-genomic era, [...] the scientific and
metaphorical foundations of genomics were not seriously shaken between 2000 and
2003.«

132 Zum Verschwinden der Vorstellung eines autonomen genetischen Programms in der
modernen Entwicklungsbiologie vgl. Oyama (2000). Ich werde auf diesen Punkt in

den folgenden beiden Kapiteln nidher eingehen.
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Die Erfindung neuer Metaphern zur Ersetzung oder Erginzung der alten ist
offenbar nicht ausreichend, um genessentialistische Assoziationen vollstindig zu
vermeiden. Die Verinderungen unserer Gensprache, die aufgrund der heutigen
Erkenntnisse der Biologie notwendig geworden sind, greifen tiefer. Denn wie ich
in den folgenden Kapiteln zeigen werde, muss nicht nur unsere Einschitzung der
Rolle der Gene fiir den Organismus den neuen biologischen Erkenntnissen ange-
passt werden — wir konnen die Gene dariiber hinaus nicht linger als materielle
Entitdten sehen, deren ontologischer Status mit dem eines Proteins oder eines
DNA-Molekiils vergleichbar ist. Statt einer bloBen Erweiterung der Metaphorik
sollte uns die Gensprache daher ermdglichen, Gene in einem ganz neuen ontolo-
gischen Licht zu sehen.

Interessant ist in diesem Zusammenhang der bisher noch nicht intensiv
genug diskutierte Vorschlag Evelyn Fox Kellers, den Begriff »Gen« nicht langer
als Nomen (und damit als eine materielle Entitdt) zu verstehen, sondern vielmehr
als Verb, das den Verlauf eines Prozesses bezeichnet:

»For too long we have tried to build a biology out of nouns, a science constructed around
entities. Perhaps it is time for a biology built out of verbs, a science constructed around
processes. Perhaps even gene can be revived for the 21st century by reconceptualizing
them as verbs. [...] I envision [...] a conceptual framework that rests on a dynamic and re-
lational epistemology. [...] what is [...] incontrovertible, is the need of post-genomics mo-
lecular biology both for new methods of analysis, for new conceptual frameworks, and for

133
new language.«

Dieser Vorschlag von Fox Keller weist meiner Meinung nach in die richtige
Richtung. Sehr vielversprechend erscheint vor allem der Gedanke, dass wir uns
von der bisherigen Wahrnehmung der Biologie als einer Wissenschaft der Enti-
titen verabschieden und Prozesse in den Mittelpunkt biologischer Theorien-
bildung stellen miissen. Fiir einen solchen Perspektivwechsel reicht es jedoch
nicht, explizit auf die gegeniiber der genzentrierten Sicht der 1950er bis 1990er
Jahre deutlich verdnderte Rolle von Genen in Prozessen zu verweisen. Denn
auch im Rahmen der Aktivititsmetapher werden Gene als Akteure in Prozessen
angesehen — sie haben sogar eine ganz besonders zentrale, herausgehobene Stel-
lung im Prozess. Zudem sind unterschiedliche Arten von Prozessen von jeher ein
wesentlicher Gegenstand biologischer Forschungen. Allerdings fiihrt, wie John
Dupré und Maureen A. O’Malley anmerken, die analytische Zerlegung dieser
Prozesse in einzelne, am Prozess beteiligte Dinge zu Abstraktionen und Model-

133 Keller (2005), 9.
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len, die auch dynamische und verinderliche Komponenten wie Gene, Zellen
oder Organismen als stabile ontologische Entitéten erscheinen lassen.

»[...] life is in fact a hierarchy of processes (e.g.: metabolic, developmental, ecological,
evolutionary) and [...] any abstraction of an ontology of fixed entities must do some vio-
lence to this dynamic reality. Moreover, while the mechanistic models that are constructed
on the basis of these abstracted entities have been extraordinarily valuable in enhancing
our understanding of life processes, we must remain aware of the idealized nature of such

entities, and the limitations of analogies between biological process and mechanism.«'**

Die iibliche Form der biologischen Abstraktion von Prozessen trigt also noch
zur Verdinglichung des Gens als einer materiellen Entitdt bei, statt eine neue
Perspektive auf das Gen zu erdffnen. In Anlehnung an das von Eva Neumann-
Held entwickelte Konzept des »process molecular gene« (PMG) schlage ich
stattdessen vor, noch einen Schritt weiter zu gehen und das Gen selbst als Pro-
zess zu beschreiben. Wie Rehmann-Sutter betont, wire damit keine bloe Um-
verteilung der hierarchischen Verhiltnisse in der Zelle zugunsten etwa von Pro-
teinen oder RNA verbunden, sondern eine neue integrierte Perspektive:

»[In Neumann-Helds Prozessgenkonzept] wird in der biochemischen Hierarchie die DNA
entthront, aber nicht um eine andere Substanz zur Konigin zu machen, sondern um das
Herrschaftssystem selber zu dndern. Eine interaktive und integrierte Sicht der DNA
scheint zu gewinnen zu sein, wenn die Rolle der DNA radikal vom Zentrum sozusagen an
den Rand eines sich-selbst-entwickelnden Systems verschoben wird. Alle Bedeutung, die
DNA fiir die Phianotypen der Lebewesen empirisch zeigt, ist damit nicht abgewiesen, son-

dern anerkannt. Die Rolle der DNA ist aber entmythologisiert.«'*

Unsere Gensprache wiirde sich durch das Verstindnis von Genen als Prozessen
entscheidend verdndern, da die alten Metaphern nicht mehr in der uns vertrauten
Weise verwendet werden konnten: Ein Prozess trigt weder Informationen noch
ist er selbst aktiv. Allerdings ist der Begriff »Prozess« im Kontext der Genetik
nicht als eine neue Metapher zu verstehen, die die alten ersetzt, sondern vielmehr
als Vorschlag, wie wir iiber Gene sprechen konnen, wenn wir die essentialisti-
schen Assoziationen, die mit Aktivitits- und Informationsmetapher verbunden
sind, vermeiden wollen. Dass die zunichst sehr ungewohnte Rede von Genen als
Prozessen auch vor dem Hintergrund empirischer Ergebnisse aus den Biowissen-

134 Dupré/O’Malley (2007), 835.
135 Rehmann-Sutter (2005a), 91.
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schaften sinnvoll und tiberzeugend ist, mochte ich im nun folgenden Kapitel zei-
gen.
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Kapitel 4:
Was ist das Gen nicht?
Der negative ontologische Status des Gens

Das in Abschnitt 1.3 vorgestellte klassisch-molekulare Gen scheint alle Voraus-
setzungen dafiir zu erfiillen, die kausale Essenz des Organismus zu sein: Gene
liegen im Inneren des Organismus verborgen und sie bestimmen das charakteris-
tische Wesen — die Spezieszugehorigkeit und die individuelle Identitédt — des In-
dividuums durch ihre besondere kausale Kraft. Mit der Krise des klassisch-mole-
kularen Gens wurde jedoch auch der Glaube an genetische Essenzen erschiittert.
Im Gegensatz zu den mit dem klassisch-molekularen Konzept verbundenen
genessentialistischen Vorstellungen sind nahezu alle modernen Genkonzepte im
Kern nichtessentialistisch. Allerdings weisen die jeweiligen Autoren nur selten
explizit darauf hin. Ein Grund dafiir ist vermutlich, dass die Ablehnung des
Genessentialismus fiir sie so selbstverstandlich ist, dass ihnen dieser Umstand
nicht erwihnenswert erscheint. Wie wir in den letzten beiden Kapiteln anhand
des Chimirenbeispiels und der Analyse der Gensprache gesehen haben, unter-
scheidet sich jedoch die Wahrnehmung des Gens zwischen Biologen und Bio-
philosophen einerseits und Fachfremden — sowohl Nicht-Wissenschaftlern als
auch Philosophen anderer Disziplinen als der Biophilosophie — andererseits in
ganz entscheidender Weise: Implizite essentialistische Vorstellungen sind be-
merkenswert resistent gegen Veridnderungen des wissenschaftlichen Erkenntnis-
standes. In den nun folgenden Kapiteln 4 und 5 werde ich daher versuchen, den
nichtessentialistischen Charakter der modernen Biologie und Genetik explizit zu
machen und durch empirische Belege zu stiitzen.

Um zu verstehen, warum »die Gene« nicht die ontologisch-kausale Essenz
des Individuums sein konnen, werde ich in diesem Kapitel in einem ersten
Schritt zeigen, dass Gene nicht die richtige ontologische Beschaffenheit haben,
um als Essenz eines Organismus zu fungieren. Dazu versuche ich zunichst, den
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ontologischen Status des Gens zu erhellen, soweit dies im Hinblick auf den ge-
genwirtigen Forschungsstand moglich ist. Nach einem Uberblick iiber die Pro-
bleme des klassisch-molekularen Genkonzeptes (4.1) und iiber einige in der
Biologie und Biophilosophie vorgeschlagene Losungen (4.2) werden die wesent-
lichen Gemeinsamkeiten der vielféltigen modernen Genkonzepte herausgear-
beitet (4.3). Durch die Frage, was Gene im Gegensatz zur allgemeinen Auffas-
sung nicht sind und nicht konnen, sollen danach die Umrisse eines ontologischen
Genkonzeptes gezeichnet werden, das die neuen biologischen Erkenntnisse an-
gemessen beriicksichtigt (4.4). Dabei wird sich zeigen, dass der am Ende von
Kapitel 3 angesprochene Vorschlag, Gene als Prozesse zu begreifen, dem Bild
des modernen postgenomischen Gens tatsdchlich niher kommit, als die verbreite-
te Vorstellung von Genen als materiellen molekularen Dingen (4.5).

Die starke Kontextabhingigkeit des gesamten Prozesses der Proteinbiosyn-
these, die in modernen Genkonzepten besonders betont wird, ldsst zugleich auch
die Moglichkeit hochst zweifelhaft erscheinen, dass Gene in der Ontogenese ei-
nes Organismus die kausale Rolle einer Essenz spielen konnten. In einem zwei-
ten Schritt soll diese Vermutung in Kapitel 5 dadurch gestirkt werden, dass die
Bedeutung nichtgenetischer Faktoren fiir die Ontogenese, und insbesondere fiir
die Regulation der Genomexpression, herausgestellt wird. Dabei zeigt sich, dass
auch ein Verzicht auf die nidhere Bestimmung des Genbegriffs und der Verweis
auf das gesamte Genom als mogliche Essenz keine plausible Interpretation des
genetischen Essentialismus liefert.

4.1 DIE DESINTEGRATION
DES KLASSISCH-MOLEKULAREN GENS

In den frithen Jahren der Molekulargenetik bestand die Hoffnung, dass durch das
klassisch-molekulare Genkonzept eine Verschmelzung der funktionalen und
strukturellen Aspekte des Genbegriffs ermoglicht wiirde. Denn wenn konkrete
Bereiche eines Chromosoms im strukturellen und funktionalen Sinn als Gen
angesehen werden konnten, wiren Gene — dhnlich wie Atome in der Physik —
reale materielle Entitdten mit einer gemeinsamen Essenz:

»[...] if genes can be identified as fragments of chromosomal DNA, these fragments being
both replicating units and functional units coding for amino-acid sequences, it seems rea-
sonable to interpret genes philosophically as a class of real physical things. Genes, on this
account, turn out to be robust >natural kindss, just like organisms, tissues, cells, or chro-

mosomes. They are clearly located somewhere, they have a well-identified molecular na-
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ture (as stretches of DNA), and they perform well-defined functions (replicating and cod-

ing for polypeptides).«’

Die Hoffnung auf eine problemlose Vereinigung der strukturellen und funk-
tionalen Komponente des Gens auf molekularer Grundlage hat sich jedoch nicht
erfiillt. Denn gerade die fiir das klassisch-molekulare Gen kennzeichnende Vor-
stellung einer eindeutigen 1:1-Beziehung zwischen der Genstruktur (einem Ab-
schnitt auf dem DNA-Molekiil) und der Genfunktion (dem funktionalen Produkt,
fiir welches das Gen codiert), die zumindest auBerhalb fachbiologischer Kreise
immer noch iiberaus weit verbreitet ist, hat sich seit Mitte der 1970er Jahre
zunehmend als wissenschaftlich nicht haltbar erwiesen. Es besteht jedoch kei-
neswegs Einigkeit dariiber, wie ein modernes Genkonzept aussehen sollte, das
dem aktuellen Erkenntnisstand angemessen Rechnung trigt. Raphael Falk be-
schreibt das moderne Gen daher sehr zutreffend als ein »concept in tension<<2,
andere Autoren kritisieren, dass momentan »keiner mehr so recht weif3, was man
denn nun genau unter einem Gen zu verstehen habe«’.

Der Genbegriff befindet sich offenbar in einer Krise. Aber wie kam es dazu?
Die Vielzahl empirischer Befunde, durch die das klassisch-molekulare Genkon-
zept immer mehr in die Kritik geraten ist, kann grob in vier Problemgruppen un-
terteilt werden.*

A) Gene haben keinen festen Ort auf der DNA. Sie konnen nicht verbindlich und
als kontinuierliche Entitdten lokalisiert werden.

Dies zeigt zum einen die Existenz transponierbarer, beweglicher Genelemente,
zum Beispiel der so genannten Transposons. Zwar sind die meisten von ihnen
inaktiv, aber einige besitzen die Fahigkeit zu »springen«, das heifit ihre Position
innerhalb des Genoms zu verdndern.

Zum anderen, und das ist eine weit grofere Herausforderung fiir das klas-
sisch-molekulare Konzept, finden bei vielen Genen nach der Transkription um-
fangreiche Modifikationen der mRNA statt. Die urspriinglich von der DNA tran-
skribierte pri-mRNA ist nur die Vorstufe der reifen mRNA. So weill man seit
den 1970er Jahren, dass es in den Genen von Eukaryoten (das heifit von komple-
xen Organismen mit Zellkern) codierende DNA-Sequenzen (Exons) und nicht-
codierende DNA-Sequenzen (Introns) gibt. Nur die Exons dienen als Vorlage fiir

1 Gayon (2000), 80.
2 Falk (2000).

3 Beurton (2005).

4

Vgl. dazu zum Beispiel El-Hani (2007); Portin (2009).
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die Herstellung eines Proteins. Denn bevor die Basensequenz der mRNA wih-
rend der Translation in die Aminosdure-Sequenz des Proteins »iibersetzt« wird,
werden die Introns aus ihr entfernt (»gesplei3t«) und die iibrig bleibenden Exons
werden neu verkniipft. Dabei konnen sogar Exons miteinander verbunden wer-
den, die von entfernten Bereichen der DNA oder von unterschiedlichen RNA-
Transkripten stammen. Wie Scherrer und Jost betonen, zeigt die Moglichkeit des
Spleiiens der prai-mRNA »that the coding sequence is in most cases fragmented
at the genomic level. In other words, only fragments in place of entire genes are
stored in the DNA [...]. From the point of view of the original genetic definition
of the gene [...] this means that the gene has to be created from its parts encoded
in the DNA before it can be expressed.«<’

B) Gene sind keine diskreten Entitditen mit einer spezifischen materiellen Grund-
lage. Ein DNA-Bereich kann zu unterschiedlichen Genen gehoren.

Ein bestimmter DNA-Abschnitt kann nicht immer ausschlieBlich einem einzigen
Gen zugeordnet werden. Dies zeigt sich etwa am Beispiel der so genannten iiber-
lappenden Gene, die sich Basensequenzen teilen, aber fiir unterschiedliche Gen-
produkte codieren, »da die Transkripte von unterschiedlichen Startpunkten aus
und in unterschiedlichen Leserastern translatiert werden«’. Neuere Untersuchun-
gen deuten darauf hin, dass iiberlappende Transkripte nicht nur in Virenge-
nomen, sondern auch in eukaryotischen Genomen wie dem des Menschen keine-
swegs selten sind: »The human transcriptome is composed of an interlaced net-
work of overlapping transcripts. [...] transcripts encoded on both strands often
use the same sequences. Such overlapping transcription is observed in almost
50% of the investigated cases [...]. We believe this estimate to be an underrepre-
sentation.«’

Wie eine aktuelle Studie zeigt, konnen DNA-Abschnitte dariiber hinaus ge-
webeabhingig eine duale Funktion haben: zum einen als proteincodierendes
Exon und zum anderen als Enhancer fiir Nachbargene.® Der gleiche Sequenzbe-
reich kann also sowohl Teil eines Strukturgens als auch Regulatorgen sein. Die
Vorstellung, dass Gene materielle DNA-»Partikel« sind, ist damit hinféllig. Zu

5  Scherrer/Jost (2007a), 67f.
Brown (2007), 271.

7 Cheng et al. (2005), 1152. Vgl. dazu auch Pearson (2006), 399: »Instead of discrete
genes dutifully mass-producing identical RNA transcripts, a teeming mass of tran-
scription converts many segments of the genome into multiple RNA ribbons of differ-
ing lengths.«

8 Vgl. Birnbaum et al. (2012).



https://doi.org/10.14361/transcript.9783839425831
https://www.inlibra.com/de/agb
https://creativecommons.org/licenses/by-nc-nd/4.0/

WAS IST DAS GEN NICHT? | 159

einem ganz dhnlichen Ergebnis fithren die Befunde der folgenden Problem-
gruppe.

C) Die rdumlichen Grenzen des Gens verschwinden zunehmend zugunsten eines
genetischen Kontinuums.

Es kann nicht eindeutig angegeben werden, welche Bereiche der DNA zu einem
Gen mit einer bestimmten Funktion gehoren und welche nicht: »Many scientists
are now starting to think that the descriptions of proteins encoded in DNA knows
no borders — that each sequence reaches into the next and beyond.«9 Manche
Autoren sprechen gar von einem Kontinuum der Gene beziehungsweise Tran-
skripte, das sich sogar iiber die Grenzen einzelner Chromosomen hinweg er-
strecken kann.'” Der Grund dafiir ist zum einen, dass, wie das ENCODE-Projekt
gezeigt hat, ein GrofBteil der DNA fortlaufend transkribiert wird, wobei die Tran-
skripte nicht nur als Vorlage fiir die Proteinsynthese dienen, sondern auch andere
Funktionen haben konnen, zum Beispiel bei der Regulation der Genomexpres-
sion. Zum anderen konnen Transkripte von normalerweise getrennten Genen fu-
sionieren und so ein vollstindig anderes Protein erzeugen (»trans-Spleifien«).
Und auch Enhancer, regulatorische DNA-Sequenzen, die die Transkriptionsrate
eines Gens erh6hen und mehrere tausend Basenpaare vor dem Anfang oder nach
dem Ende des »eigentlichenx, fiir ein Proteinprodukt codierenden Gens liegen,
stellen eine Herausforderung fiir eine klare Grenzziehung dar. Ein weiteres damit
verbundenes Problem ist, dass der Enhancer, da er auf dem DNA-Strang weit
entfernt liegt, seine regulatorische Funktion nur ausiiben kann, wenn die DNA
eine ephemere Schleife bildet und ihn so in rdumliche Nihe eines Gens bringt.
Der Raum, der fiir die Konstituierung eines Gens von Bedeutung ist, ist also
nicht zweidimensional, das heifit allein durch die lineare DNA-Sequenz be-
stimmt, sondern kann besser als eine dreidimensionale Matrix aufgefasst wer-
den."

Die drei bisher diskutierten Problemgruppen machen Modifizierungen des
klassisch-molekularen Genkonzeptes erforderlich, aber sie stellen es nicht not-
wendigerweise vollstindig in Frage. So kann man sowohl im Hinblick auf be-
wegliche Genelemente als auch auf iiberlappende Gene argumentieren, dass die
Sequenz des jeweils gebildeten Proteins immer noch eindeutig durch die Se-
quenz einer mRNA festgelegt wird, die ausgehend von einem bestimmten Be-
reich der DNA transkribiert wird. Auch wenn der genaue Ort eines Gens auf

9  Pearson (2006), 399.
10 Vgl. Pearson (2006), 400.
11 Vgl. dazu Beurton (2005); Scherrer/Jost (2007a).
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dem Chromosom nicht ein fiir alle Mal festgelegt werden kann und DNA-Ab-
schnitte Bestandteil verschiedener Gene sein konnen, so ist doch jede konkrete
Expression eines Proteins eindeutig auf die Aktivitit eines bestimmten Bereichs
auf der DNA zuriickfiihrbar. In diesem Sinne konnte die Definition des moleku-
laren Gens als eines DNA-Abschnitts, der durch seine Sequenz fiir ein funktio-
nales Produkt wie ein Polypeptid codiert, durchaus beibehalten werden.

Ahnlich verhilt es sich bei der Frage nach den riumlichen Grenzen des
Gens. Im Gegensatz zum klassisch-molekularen Konzept werden regulatorische
Elemente wie Enhancer und Promotoren, die dem codierenden Bereich unmittel-
bar vorangehen, heute von manchen Biologen als Bestandteil des Gens interpre-
tiert, da sie unverzichtbar fiir die Expression des Gens sind.'"” Allerdings ist diese
Form der Modifizierung des klassisch-molekularen Genkonzeptes hochst um-
stritten, da eine Integration aller Regulationselemente die rdumlichen Ausmale
des jeweiligen Gens extrem erweitern wiirde. Zudem kann die Ebene der Regu-
lation der Genomexpression vom Prozess der Expression selbst eindeutig unter-
schieden werden. Zwar sind Enhancer von zentraler Bedeutung fiir die Regula-
tion der Expression. Aber in diesem Fall geht es im Wesentlichen um die Frage,
wann beziehungsweise wo ein spezifisches Gen in welchem Ausmal} exprimiert
wird — und nicht darum, welche Funktion dieses Gen besitzt, das heifit zu wel-
chem funktionalen Produkt die Expression fiihrt. Die meisten Biologen halten
Enhancer daher nicht fiir einen Bestandteil des Gens. Anders ist es mit Regula-
tionsfaktoren, die nicht nur — wie Enhancer und Promotoren — fiir Zeitpunkt, Ort
und AusmaB der Expression eines bestimmten Gens bedeutsam sind, sondern fiir
die spezifische Konstitution des Gens und seiner Produkte. Weit verbreitet ist
etwa die Erweiterung des urspriinglichen klassisch-molekularen Genkonzeptes
durch die Integration von DNA-Bereichen, die fiir ncRNAs mit regulatorischer
Funktion codieren."

Allen bisher genannten Problemen konnten Verfechter des klassisch-mole-
kularen Gens also mit einer geringfiigigen Umformulierung des Genkonzeptes
begegnen. Eine grundsitzlichere Kritik, die das klassisch-molekulare Konzept
letztlich zum Scheitern verurteilt, ist jedoch mit der folgenden Gruppe von Er-
kenntnissen verbunden.

12 Vgl. etwa Snyder/Gerstein (2003).
13 Vgl. die Ansitze von Gerstein et al. (2007) und von Scherrer/Jost (2007a), auf die ich

Abschnitt 4.2 ndher eingehen werde.
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D) Die DNA-Sequenz allein legt die Funktion eines Gens nicht fest.

Aufgrund der Kontextabhéngigkeit des Prozesses der Proteinsynthese (die auch
schon fiir die vorangehenden Punkte eine wichtige Rolle spielt) enthilt die DNA
selbst allenfalls einen Teil der fiir die Synthese der funktionalen Produkte not-

wendigen Information." Die fiir das klassisch-molekulare Genkonzept sehr

unangenehme Folge ist, dass keine eindeutige 1:1-Beziehung zwischen Gen-

struktur (Basensequenz) und Genfunktion (Aminoséduresequenz und Proteinfunk-

tion) besteht. Beispiele fiir diese »molekulare Pleiotropie«'” findet man auf allen
Schritten der Proteinsynthese:

Post-transkriptionale Ebene: Nach der Transkription wird die pri-mRNA
durch Prozesse wie alternatives SpleiBen und RNA-Editing in unterschied-
licher Weise modifiziert, sodass zwischen der Struktur der pri-mRNA und der
Struktur beziehungsweise Sequenz der reifen mRNA keine 1:1-Beziehung be-
stehen muss.'®

Wihrend der Translation: Auch zwischen der Sequenz der reifen mRNA und
der Aminosduresequenz besteht keine 1:1-Beziehung, da die Nucleotidse-
quenz in Abhéngigkeit vom jeweiligen zelluldiren Kontext durch Umwidmung
des genetischen Codes oder programmierte Rasterverschiebung sowie durch

14

15

16

Als Kontext bezeichne ich im Folgenden die gesamte Umwelt eines Gens, das heif3t
sowohl extragenische Bereiche auf der DNA als auch zelluldre oder extrazellulire
nichtgenomische Faktoren. Den Informationsbegriff verwende ich, soweit nicht an-
ders vermerkt, in dem in der Biologie iiblichen Sinn als Fachterminus: Die genetische
Information zur Herstellung eines funktionalen Produktes ist in Form spezifischer Ba-
sensequenzen in der DNA gespeichert und wird im Expressionsprozess »freigesetzt
und fiir die Zelle verfiigbar gemacht« (Brown [2007], 727). Wie in Kapitel 3 bereits
angesprochen, wird Bedeutung, Berechtigung und Status des Begriffs der (genetischen
oder biologischen) Information in der Biophilosophie heftig diskutiert, vgl. dazu die
Uberblicksdarstellung in Godfrey-Smith (2007).

Burian (2004), 59 bezeichnet als »molecular pleiotropy« alle Prozesse, bei denen
»distinct molecules are derived from a single putative gene«.

Vgl. zum alternativen Spleifien Graveley (2001) und zum RNA-Editing Knoop (2011)
mit weiteren Literaturangaben. Das Phdnomen des alternativen Spleifiens ist auch aus
biophilosophischer Sicht bereits ausfiihrlich diskutiert worden, vgl. Burian (2004);
Downes (2004).
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strukturelle Verinderungen der an der Translation beteiligten Proteine unter-
schiedlich »iibersetzt« werden kann.'”

e Post-translationale Ebene: Selbst zwischen einer gegebenen Aminosiurese-
quenz und der Funktion des Proteins besteht keine 1:1-Beziehung, da dem
Protein nach der Translation durch Prozesse wie »gene sharing«'®, posttransla-
tionale Modifikationen und Multifunktionalitdt unterschiedliche molekulare
und physiologische Rollen zugewiesen werden konnen.

Ich mochte im Folgenden auf jeder dieser drei Stufen der Proteinsynthese einige
Mechanismen etwas néher betrachten, die den Aspekt der Kontextabhéngigkeit
genetischer Prozesse besonders gut verdeutlichen.

Post-transkriptionale Ebene:

Alternatives SpleiBen und RNA-Editing

Durch alternatives Spleifien, eine Variante des seit den 1970er Jahren bekannten
Spleilens der primidren pra-mRNA, konnen von einem einzigen »Gen« auf der
DNA-Ebene ausgehend unterschiedliche Proteine synthetisiert werden, je nach-
dem, welche Abschnitte der prai-mRNA nach der Transkription als Introns he-
rausgeschnitten und welche als Exons zusammengefiigt und exprimiert werden.
Eine bestimmte DNA-Sequenz kann dadurch in Abhingigkeit von Ort und Ent-
wicklungszeitpunkt zur Entstehung von ganz unterschiedlichen funktionalen
Produkten beitragen, was die Anzahl der in einer Zelle mithilfe eines gegebenen
Gensatzes synthetisierbaren Proteine deutlich erhoht. Wie sich in den letzten
Jahren herausgestellt hat, ist das alternative Spleilen besonders bei hoher entwi-
ckelten Organismen eher die Regel als die Ausnahme. Die Schitzungen fiir den

17 Vgl. zur Umwidmung des genetischen Codes Atkins/Baranov (2007) und Turanov et
al. (2009) und zur Rasterverschiebung Farabaugh (1996). Ein Beispiel fiir den Ein-
fluss struktureller epigenetischer Verinderungen auf die Translation ist das Psi*-Prion,
eine abweichend gefaltete Form des Proteins Sup35p, welches in der Hefe Saccharo-
myces cerevisiae an der Termination des Translationsprozesses beteiligt ist, vgl. dazu
Lancaster et al. (2010). Bei der Prion-Variante kommt es zu einem »readthrough« der
Ribosomen, bei dem die Polypeptidkette iiber das Stoppcodon hinaus verldangert wird.
Dies beeinflusst die Stabilitdt und Assoziativitit des entsprechenden Proteins und da-
mit unter Umstinden auch den Phinotyp. Zugleich sind Prionen wie Psi* ein Beispiel
fiir nichtgenetische strukturelle Vererbung. Vgl. dazu Jablonka/Lamb (2006), 270f.

18 Vgl. dazu Piatigorsky (2007); Burian (2004).
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den Anteil alternativ gespleifiter Gene unter allen Genen des Menschen reichen
von ca. 50 Prozent'” bis zu ca. 70 Prozent.”’

Im Hinblick auf das klassisch-molekulare Genkonzept ist besonders proble-
matisch, dass es durch die Moglichkeit des alternativen Spleiflens keine ein-
deutige Entsprechung zwischen DNA- und Protein-Sequenz mehr gibt. Denn die
Regulation des alternativen Spleiflens, das heifit die Entscheidung dariiber, wel-
che Proteinvariante aus einer gegebenen DNA-Sequenz entsteht, héngt nicht
allein von dem zu spleilenden Gen selbst ab, sondern auch von gegeniiber der
RNA externen Faktoren und damit vom Gesamtzustand der Zelle. So sind etwa
Proteine, die an die pri-mRNA binden und dadurch den Spleilprozess positiv
oder negativ beeinflussen, in vielen Fillen entweder gewebespezifisch oder tre-
ten nur in bestimmten Phasen der Entwicklung eines Organismus auf.”'

Ahnliches gilt fiir den Mechanismus des RNA-Editing, bei dem die Basense-
quenz eines RNA-Transkriptes gezielt verindert wird.”> Die editierte RNA be-
sitzt also eine andere Sequenz als die durch die DNA codierte und tragt damit
eine andere genetische Information. Im Gegensatz zum alternativen Spleilen fin-
det beim Editing keine Umstrukturierung bereits vorhandener Sequenzabschnitte
statt, sondern eine chemische Modifikation in Form eines Austausches oder Ver-
lustes einzelner Nucleotide. Hiufig sind dies Umwandlungen von Cytidin zu
Uridin, aber auch der umgekehrte Prozess ist moglich.”” RNA-Editing kommt in
einer Vielzahl von Organismen vor und dient unterschiedlichen regulatorischen
und strukturellen Funktionen. Besonders hoch ist das Ausmal an editierten Nu-
cleotiden in den Mitochondrien von Landpflanzen. So werden bei einigen Bér-
lappgewiichsen bis zu 250 Positionen auf einem einzigen Gen editiert.”* Auch
die Mechanismen der Editierung sind vielféltig. Besonders kritisch im Hinblick
auf das klassisch-molekulare Genkonzept ist auch hier: Welche RNA wann und

19 Vgl. Stetefeld/Ruegg (2005).

20 Vgl. http://www.eurasnet.info/alternative-splicing vom 19.08.2013.

21 Vgl. http://www.eurasnet.info/alternative-splicing vom 19.08.2013.

22 Vgl. dazu den Uberblick in Koslowsky (2004). Wie Li et al. (2011) zeigen ist das
Ausmal an Unterschieden zwischen DNA- und RNA-Sequenz viel grofer als bisher
angenommen und beschridnkt sich nicht auf das RNA-Editing: »[...] we have
uncovered thousands of exonic sites where the RNA sequences do not match those of
the DNA sequences; including transitions and transversions. These findings challenge
the long-standing belief that in the same individuals, DNA and RNA sequences are
nearly identical.«

23 Vgl. Grewe et al. (2011); Hecht et al. (2011).

24 Vgl. dazu Knoop (2011); Hecht et al. (2011).
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wo editiert wird, hiangt entscheidend vom zelluldren Kontext ab. So codiert etwa
in den Leberzellen ein Gen fiir das menschliche Apolipoprotein B in der Vari-
ante B100. In den Darmzellen fiihrt dagegen eine Editierung der mRNA dazu,
dass ausgehend von derselben DNA-Sequenz das kiirzere Protein B48 syntheti-
siert wird.

Sowohl alternatives Spleien als auch RNA-Editing zeigen, dass die Frage,
was ein Gen ist, nicht nur durch den Blick auf eine bestimmte DNA-Sequenz
entschieden werden kann. Der Kontext, der Zustand der gesamten Zelle legt fest,
was ein Gen ist.

Wahrend der Translation: Kontextabhidngige Umwidmung und
programmierte Rasterverschiebung

Eine der wichtigsten Entdeckungen der Molekularbiologie in den 1960er und
70er Jahren war der nahezu universelle Charakter des genetischen Codes. Die
Zuordnung eines bestimmten Basentripletts zu einer Aminosdure oder einem
Stoppcodon ist bei fast allen Lebewesen — sowohl bei Eukaryoten als auch bei
Archaebakterien und Eubakterien — identisch. Diese erstaunliche Tatsache wird
als ein wesentliches Argument fiir den gemeinsamen evolutionédren Ursprung al-
ler heute lebenden Organismen angefiihrt.

Es gibt jedoch eine Reihe von Ausnahmen im Hinblick auf die Universalitit
des genetischen Codes. Bei der so genannten Umwidmung des Codes (»codon
reassignment«) wird ein Codon einer anderen Aminosiure oder Funktion zuge-
ordnet als im kanonischen Code. Die meisten Umwidmungen treten in speziali-
sierten genomischen Nischen auf.” Bereits seit den Untersuchungen von Frede-
rick Sanger Ende der 1970er Jahre ist bekannt, dass besonders in mitochon-
drialen Genomen héufig ein Nicht-Standardcode verwendet wird. Aber auch bei
eukaryotischen Kerngenomen kommen Nicht-Standardcodes zum Einsatz. »Oft
ist eine Modifikation auf eine kleine Gruppe von Organismen beschriankt und
hiiufig beinhaltet sie eine Neuordnung der Stoppcodons [...].«*

Eine besondere Herausforderung fiir das klassisch-molekulare Genkonzept
ist die kontextabhingige Umwidmung des genetischen Codes (»context-depen-
dent codon reassignment«). Dabei kann die DNA-Sequenz, die ein Basentriplett
umgibt, die Bedeutung des entsprechenden Codons innerhalb eines Organismus
verdndern. Es sprechen also nicht, wie im einfachen Fall der Umwidmung, zwei
Organismen(gruppen) unterschiedliche genetische »Sprachen«, sondern ein Or-

25 Vgl. Atkins/Baranov (2007), 1004.
26 Brown (2007), 24.
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ganismus kann ein Code»wort« in Abhingigkeit vom jeweiligen Kontext unter-
schiedlich »iibersetzen«.

Die kontextabhidngige Umwidmung tritt nach bisherigem Forschungsstand
vor allem dann auf, wenn das zu synthetisierende Protein die seltenen Amino-
siuren Selenocystein oder Pyrrolysin enthilt.”” Die Codons fiir diese Amino-
sduren

»haben eine zweifache Bedeutung, da sie in den betreffenden Organismen auflerdem als
Stoppcodons dienen [...]. Ein selenocysteincodierendes [...] UGA[...]-Codon unterschei-
det sich von dem, das tatsdchlich die Termination bestimmt, durch die Anwesenheit einer
Haarnadelschleife in der mRNA. [...] Die Erkennung des Selenocysteincodons erfordert
die Wechselwirkung zwischen der Haarnadelstruktur und einem speziellen Protein, das an
der Translation dieser mRNAs beteiligt ist.«*®

Wie Anton Turanov et al. an dem marinen Einzeller Euplotes crassus zeigen
konnten, kann ein einziges Triplett nicht nur fiir eine Aminoséure und ein Stopp-
codon stehen, sondern auch fiir zwei unterschiedliche Aminosiduren — und das
sogar innerhalb eines einzigen Gens.” Auch hier ist der Bedeutungsunterschied
wieder abhingig von der rdumlichen Struktur der mRNA und damit vom Kon-
text. Befindet sich am Ende der mRNA eine kurze riumliche Schleife, dann wird
ein UGA-Triplett, das sich in der Nihe dieser Schleife befindet, in die Ami-
noséure Selenocystein translatiert, statt wie sonst {iblich in Cystein.

Auch durch den Mechanismus der programmierten Rasterverschiebung
(»programmed translational frameshifting«) werden RNA- und Aminoséurese-
quenz in Abhingigkeit vom jeweiligen zelluldren Kontext entkoppelt. Dabei
wechselt das Ribosom wihrend der Translation gezielt an eine andere Stelle im
Transkript und damit in ein neues Leseraster. »Since these events are nearly al-
ways much less than 100% efficient, frameshifting also allows for the expression
of two primary translational products from a single mRNA that share the N-

27 Vgl. Atkins/Baranov (2007), 1004: »[...] the common perception has been that each
triplet in the genetic code has an unambiguous meaning, coding for one of the 20
common amino acids or for stop. However, two additional amino acids — selenocys-
teine and pyrrolysin — are now known to be directly encoded in a tiny number of
genes. They are specified by what are stop codons in essentially all other genes, and
interpreting these codons involves a dynamic competition with the termination func-
tion.«

28 Brown (2007), 25.

29 Vgl. Turanov et al. (2009).
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terminal sequence encoded upstream of the shift, and differ in the sequence en-
coded downstream of the shift.«”°

Wie im Fall von alternativem Spleilen und RNA-Editing ist es also auch bei
der kontextabhingigen Umwidmung und der programmierten Rasterverschie-
bung nicht allein die lineare DNA-Sequenz, die die Struktur des zu synthetisie-
renden Proteins festlegt.

Post-translationale Ebene: »gene sharing«
Die im Rahmen des klassisch-molekularen Genkonzeptes vorausgesetzte 1:1-
Beziehung zwischen strukturellem und funktionalem Aspekt des Gens kann
nicht nur im Hinblick auf die Kontextabhingigkeit der »Ubersetzung« der
Basensequenz der DNA in die Aminosduresequenz des Proteins bezweifelt wer-
den. Wie das Phidnomen des so genannten »gene sharing« zeigt, besteht dariiber
hinaus auch keine eindeutige und vorgegebene Beziehung zwischen Aminosiu-
resequenz und molekularer Funktion eines Proteins. Joran Piatigorsky definiert
»gene sharing« wie folgt: »In general, the term >gene sharing< means that one
gene produces a polypeptide that has more than one molecular function: Two or
more entirely different functions of a polypeptide share the identical gene.«31

»Gene sharing« geht iiber die weit verbreitete Multifunktionalitit von Pro-
teinen hinaus, bei der ein Protein zum Beispiel innerhalb verschiedener Stoff-
wechselwege oder in unterschiedlichen Geweben zur Entwicklung unterschiedli-
cher phinotypischer Merkmale beitrigt. Denn in diesen Fillen hat das Protein
auf molekularer Ebene jedes Mal die gleiche Funktion, auch wenn das Ergebnis
auf der phinotypischen Ebene ein ginzlich verschiedenes sein kann. Ein Enzym
wie die ATPase ist in einer Vielzahl von Kontexten von funktionaler Bedeutung
fiir den Organismus — es katalysiert aber immer die gleiche Reaktion, ndmlich
die Aufspaltung von ATP in ADP und Phosphat. Beim »gene sharing« spielen
die Proteine dagegen unterschiedliche molekulare Rollen: »[...] distinct special-
ized functions required for life are carried out by the same proteins cast as dif-
ferent characters [...] <2

Die ersten Proteine, bei denen man diese besondere Form der Multifunktio-
nalitit gefunden hat, waren Kristallinproteine: Strukturproteine, die im Auge von
Wirbeltieren fiir die Lichtbrechungseigenschaften der transparenten Linsen ver-
antwortlich sind. Neben dieser strukturellen Funktion besitzen Kristallinproteine
jedoch auch eine metabolische Funktion, das heif3t sie konnen als aktive Enzyme

30 Farabaugh (1996), 508f.
31 Piatigorsky (2007), 4.
32 Piatigorsky (2007), xiii
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fungieren. Die aktuelle Proteinfunktion dieser »Enzym-Kristalle« wird durch die
Stirke der Genomexpression bestimmt: Bei niedriger Expressionsrate iiberwiegt
die enzymatische, bei hoher Expressionsrate dagegen die strukturelle Rolle.

Entscheidend fiir die Kritik am klassisch-molekularen Genkonzept ist vor al-
lem, dass die Veridnderung der Proteinfunktion beim »gene sharing« nicht etwa
durch eine Mutation stattfindet (wie es bei der Evolution von Proteinen haufig
der Fall ist), sondern durch Verinderungen in der intrazelluliren Umwelt oder
der Lokation des Proteins im zelluldren Mikrokosmos:

»The gene sharing concept postulates that protein function is determined not only by pri-
mary amino acid sequence, which remains the same in the multiple functions that are per-
formed by the protein, but also by the microenvironment within the cell and by the expres-
sion of its gene. Awareness of gene sharing cautions against assuming that a protein will
be used in the same way wherever or whenever it is present, or that it has always done

what it is doing at any giving moment.«*>

Nicht nur die Funktion eines Gens, sondern auch die Funktion eines Proteins mit
einer bestimmten Aminosiuresequenz ist also in hohem Mafle kontextabhéngig.
Alle diskutierten Forschungsergebnisse verdeutlichen die starke Kontextab-
hingigkeit bei der Umsetzung der genetischen Information. Vor allem die Bei-
spiele fiir eine uneindeutige Beziehung zwischen Genstruktur und Genfunktion
in Problemgruppe D) stellen fiir das klassisch-molekulare Gen eine echte Her-
ausforderung dar, der nicht durch eine geringfiigige Modifikation des Konzeptes
begegnet werden kann. Vor dem Hintergrund der vielfdltigen Abweichungen
von der urspriinglichen Definition erscheint es daher nicht iibertrieben, von einer
Desintegration des klassisch-molekularen Genkonzepts zu sprechen. Statt wie
bisher eine eindeutige Verbindung zwischen molekularer Struktur und Funktion
— DNA und Protein — zu verkorpern, ist das Gen in eine Vielzahl struktureller
genetischer Elemente und Module mit unterschiedlichen Funktionen zerfallen,
die nicht mehr problemlos unter ein gemeinsames Genkonzept gebracht werden
konnen. Und bei jedem Versuch, dennoch zu einer einheitlichen Neu-Definition
des Gens zu gelangen, besteht die Gefahr, dass diese durch neue Forschungser-
gebnisse bald wieder in Frage gestellt wird.* Denn die Biologie und insbesonde-

33 Piatigorsky (2007), 5.

34 So wird eine blofe Erweiterung des klassisch-molekularen Gens um »klassische« Re-
gulationselemente auf der DNA-Ebene (Promotoren und Enhancer) den Erkenntnissen
des ENCODE-Projektes iiber die bedeutende Rolle nichtcodierender RNAs fiir die

Genregulation nicht gerecht. Ein entsprechendes Umdenken zeigt sich etwa darin,
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re die Genetik befinden sich, wie wir gesehen haben, mitten in einer Umbruch-
phase, in der sich die Vorstellungen von Struktur und Funktion der Gene rasant
weiterentwickeln und stindig neu justiert werden miissen. Die klare konzeptuelle
Bestimmung »des Gens« stofit dadurch immer wieder an neue Grenzen. Moder-
ne Genkonzepte konnen zumindest zum gegenwartigen Zeitpunkt stets nur vor-
laufigen Charakter haben. Und es ist durchaus fraglich, ob die Probleme bei der
Erarbeitung eines einheitlichen Genkonzeptes — selbst mit wachsendem biolo-
gischem Erkenntnisstand — iiberhaupt je gelost werden kdonnen, oder ob sie nicht
vielmehr darauf zuriickzufiihren sind, dass die mit dem Begriff »Gen« bezeich-
neten Entitdten eben keine allen Genen gemeinsamen intrinsischen Eigenschaf-
ten, keine reale Essenz besitzen.

Sicher ist: Die biologischen Erkenntnisse der letzten Jahre weisen eindeutig
darauf hin, dass das Genkonzept in seiner klassisch-molekularen Form nicht lén-
ger uneingeschriankt vertreten werden kann. Aber bislang ist unklar, was genau
an seine Stelle treten soll. Die Frage ist vor allem, was vom Gen auf der ontolo-
gischen Ebene iibrig bleibt. Existiert ein »Gen« im Sinn einer realen und poten-
tiell auffindbaren Entitét tiberhaupt? Oder konnen wir das Genkonzept nur als
Abstraktion einer Ansammlung heterogener biologischer Phinomene und Pro-
zesse verstehen? Die Beantwortung dieser Fragen mag aus biologischer Sicht
zweitrangig sein — aus biophilosophischer Sicht muss sie jedoch als eine der
groften Herausforderungen der modernen Biologie fiir die Wissenschaftstheorie
angesehen werden.

4.2 DAS MODERNE GEN

Der biophilosophische Forschungsstand im Hinblick auf die Ontologie des Gens
— das heif3t auf die Frage nach Struktur und Funktion der Gene (Was sind Gene?)
und ihrer Rolle innerhalb der Ontogenese (Was konnen Gene?) — kann zum ge-
genwirtigen Zeitpunkt, positiv formuliert, als hochst pluralistisch bezeichnet
werden. Es existiert eine Vielzahl unterschiedlicher Losungsvorschlige als Re-
aktion auf die Krise des klassisch-molekularen Genbegriffs und auf die Erweite-

dass der Vorschlag von Snyder/Gerstein (2003) regulatorische DNA-Elemente noch
einschlieft, wihrend sie in der aktuellen Version des Genkonzeptes von Gerstein et al.
(2007) nicht mehr Bestandteil des Gens sind. Ich werde auf den Ansatz von Gerstein

in Abschnitt 4.2.2 zuriickkommen.
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rung des genzentrierten Blickwinkels innerhalb der Biologie.35 Insgesamt kon-
nen vier Gruppen von Strategien zur Losung der Probleme des klassisch-mole-
kularen Gens und zur Etablierung eines modernen Genkonzeptes unterschieden
werden.

A) Das klassisch-molekulare Genkonzept wird aufgegeben.
Neben dem Vorschlag der vollstindigen Eliminierung des Genbegriffs aus dem
molekularbiologischen Sprachgebrauch zihlt auch die verbreitete pragmatische
Strategie der Aufgabe des Genkonzeptes auf der ontologischen Ebene bei gleich-
zeitiger Beibehaltung des klassisch-molekularen Gens im Sinne eines Konsen-
susterms auf methodologischer Ebene zu dieser Kategorie.

B) Das klassisch-molekulare Genkonzept wird durch ein neues einheitliches
Genkonzept ersetzt.

Als Reaktion auf die Probleme des molekularen Gens wurde eine Reihe von al-
ternativen monistischen Ansitzen entwickelt, bei denen das klassisch-moleku-
lare Genkonzept mehr oder weniger deutlich modifiziert wurde — etwa durch die
Beriicksichtigung des explanatorischen und zelluldren Kontextes, die Integration
iiberlappender funktionaler Produkte oder die Einbeziehung des evolutiondren
Aspektes. Eine Gemeinsamkeit dieser Ansitze ist, dass zunehmend die Funk-
tionskomponente des Gens gegeniiber der Strukturkomponente in den Vorder-
grund tritt.

C) Klassische und klassisch-molekulare Aspekte und/oder Struktur- und Funk-
tionskomponenten des Gens werden entkoppelt.

Durch die Trennung des klassisch-molekularen Konzeptes von Aspekten, die ur-
spriinglich Bestandteil anderer Genkonzepte oder eines anderen Forschungskon-
textes waren, werden bei den pluralistischen Ansitzen dieser Kategorie jeweils
mehrere parallele Genkonzepte sichtbar. Jedes Einzelkonzept fiir sich genommen
wird als konzeptuell unproblematisch und wissenschaftlich hilfreich interpretiert.
Erst durch die Vermischung der Konzepte entsteht der Eindruck einer Krise des

35 Die Krise des klassisch-molekularen Genkonzeptes hat sicher auch zu der deutlichen
Verschiebung des philosophischen Interesses an der Biologie beigetragen — von der
fast ausschlieBlichen Beschiftigung mit der Evolutions- und Populationsbiologie in
den 1970er bis 1990er Jahren hin zu einer stirkeren Auseinandersetzung auch mit mo-
lekulargenetischen und entwicklungsbiologischen Fragestellungen. Vgl. dazu die Bei-
trige in aktuellen biophilosophischen Sammelbinden wie Hull/Ruse (2007); Ruse
(2011); Sarkar/Plutynski (2008).
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Gens. Eine dhnliche Strategie ist die Entkopplung von Struktur- und Funktion-
skomponente oder von unterschiedlichen funktionalen Ebenen des molekularen
Gens.

D) Das klassisch-molekulare Genkonzept wird um Elemente auflerhalb des ka-
nonischen Gens erweitert.

Im Gegensatz zu den moderat modifizierten Genkonzepten in Gruppe B) bein-
halten die Vorschlidge in dieser Kategorie nicht nur eine Erweiterung des ur-
spriinglichen Konzeptes um ungewohnliche genische Bereiche (etwa Regionen,
die nicht fiir ein Protein codieren) oder um extragenische oder nichtgenetische
Regulationsfaktoren, sondern einen grundlegenden Perspektivwechsel, durch
den Gene etwa als Ergebnis eines Prozesses oder gar als der Prozess selbst inter-
pretiert werden.

Zwischen den vier genannten Gruppen moderner Genkonzepte bestehen, wie wir
gleich sehen werden, eine Reihe von Uberlappungen. Dariiber hinaus werden in
einigen Fillen unterschiedliche Losungsstrategien kombiniert. So geht etwa die
Erweiterung des molekularen Genkonzeptes oft mit einem pluralistischen Ansatz
einher. Und monistisch-modifizierte Interpretationen des molekularen Gens be-
wegen sich hédufig auf der pragmatischen Ebene. Tatsdchlich konnen die auf den
ersten Blick so unterschiedlichen Vorschldge in viel hoherem Maf integriert
werden, als die Vertreter der einzelnen Konzepte anzunehmen scheinen.

Bevor die einzelnen Losungsstrategien niher vorgestellt werden, ist eine ter-
minologische Kldrung im Hinblick auf die strukturellen und funktionalen Ele-
mente, die in den jeweiligen Ansitzen als Bestandteil eines modernen moleku-
laren Gens angesehen werden, notwendig. Eine erste Unterscheidung erfolgt
zwischen der genetischen und der nichtgenetischen Ebene. Als genetisch werde
ich im Folgenden alle Faktoren bezeichnen, die auf der DNA liegen, das heif3t,
die sich aus der zweidimensionalen Anordnung der DNA-Basen ergeben. Nicht-
genetisch sind entsprechend alle auBerhalb des eigentlichen Nucleinsdurestrangs
liegenden Faktoren, etwa epigenetische Modifikationen des DNA-Molekiils,”

36 Die Begriffe »epigenetisch« und »Epigenetik« besitzen in der Biologie unterschiedli-
che Bedeutungsebenen. Vgl. dazu etwa die Definition von Costa (2010), 2: »Epigene-
tics is a general term that refers to any genetic and/or environmental influence that in-
tervenes between genotype (i.e. how genes are expressed and regulated) and pheno-
type. However, a narrower definition in molecular biology describes epigenetics as the
study of the chemical modifications in the DNA molecule that can change its
conformation, and consequently, gene expression.« Zwischen enger und weiter

Definition liegt eine weitere Bedeutungsebene, die als epigenetisch alle (auf Tochter-
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aber auch charakteristische Eigenheiten der Zellstruktur oder des Zellinhaltes
sowie extrazelluldre Faktoren.

Zweitens kann auf der genetischen Ebene zwischen genischen und extra-
genischen Elementen unterschieden werden. Als genisch bezeichne ich, soweit
nicht anders vermerkt, alle DNA-Abschnitte, die fiir ein funktionales Transkript
codieren. Dies sind zum einen die proteincodierenden Bereiche, die die kanoni-
schen Gene des klassisch-molekularen Genkonzeptes bilden. Aber auch nicht
proteincodierende Bereiche konnen aus heutiger Sicht zu den genischen Elemen-
ten gezéhlt werden, etwa wenn sie fiir eine regulativ wirksame ncRNA codieren.
Extragenische Elemente liegen dagegen zwar auf der DNA, sind aber normaler-
weise nicht Bestandteil eines Gens, da sie nicht transkribiert werden.”” Auch iib-
licherweise als extragenisch angesehene Elemente, etwa Promotoren oder En-
hancer, konnen wichtige regulative Aufgaben im Expressionsprozess haben.

Drittens kann man unterscheiden zwischen nichtgenetischen Faktoren, die
auBerhalb der DNA liegen, und nichtgenischen (also sowohl extragenischen als
auch nichtgenetischen) Elementen auerhalb des Gens.

4.2.1 Aufgabe des klassisch-molekularen Genkonzepts
Eliminierung des Genbegriffs

Angesichts der vielfiltigen Probleme, mit denen der Genbegriff heute konfron-
tiert ist, haben einige Autoren den Eindruck gewonnen, dass die Rede von »Ge-

liegt eine weitere Bedeutungsebene, die als epigenetisch alle (auf Tochterzellen oder
Nachkommen) vererbbaren Verinderungen der Genomexpression oder des Phénotyps
ansieht, die nicht mit einer Verdnderung des Genotyps, das heifit der DNA-Sequenz
einhergehen. Neben den chemischen Modifikationen der DNA umfasst diese Definiti-
on zum Beispiel Verdnderungen der Proteinkomponenten der Chromosomen, der so
genannten Histone. Soweit nicht anders vermerkt, gehe ich im Folgenden von dieser
mittleren Bedeutungsebene aus. Ich werde in Kapitel 5 ausfiihrlicher auf unterschied-
liche Formen molekularer epigenetischer Mechanismen eingehen.

37 Wie das ENCODE-Projekt gezeigt hat, ist die Trennung zwischen genischen und ex-
tragenischen Bereichen allerdings schwieriger als urspriinglich angenommen, da na-
hezu das gesamte Genom transkribiert werden kann. Es ist daher nicht auszuschlieBen,
dass die Unterscheidung genisch/extragenisch beizeiten gegenstandslos werden wird.
Dariiber hinaus schliefien einige moderne Gendefinitionen extragenische Bereiche der
DNA oder gar nichtgenetische Faktoren ausdriicklich ein. Die Bezeichnung »genisch«
muss daher relativ zu der jeweils verwendeten Definition von »Gen« verstanden wer-

den.
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nen« (zumindest innerhalb der Molekularbiologie) nicht mehr zu vertreten ist.
Statt des einzelnen molekularen Gens sollte das genetische Material, das heif3t
das gesamte Genom, als Grundlage der Vererbung angesehen und molekular-
biologisch untersucht werden. So schreibt Richard Burian:

»My conclusion is that even when one works at the molecular level, what counts as a gene
is thoroughly context-dependent. [...] This has the consequence that precise definitions of
genes must be abandoned, for there are simply too many kinds of genes, delimited in too
many ways. [...] when we reach full molecular detail, we are better off to abandon spe-

cific gene concepts and to adopt, instead, a molecular biology of the genetic material.«*®

Auch Sonja J. Prohaska und Peter F. Stadler halten den Genbegriff auf der mole-
kularen Ebene fiir verzichtbar: »In order to describe a cell at molecular level, a
notion of a >gene« is neither necessary nor helpful. It is sufficient to consider the
molecules (i.e., chromosomes, transcripts, proteins) and their interactions to de-
scribe cellular processes.«

Der Vorschlag, den Begriff »Gen« durch »genetisches Material« zu ersetzen,
kdme dem postgenomischen Interesse am Genom als Ganzem entgegen. Die Fra-
ge ist jedoch, ob man damit nicht das Kind mit dem Bade ausschiittet. Vielleicht
wire es hilfreicher, nicht den Genbegriff vollstindig aufzugeben, sondern ledig-
lich die Vorstellung, dass dieser auf eine Entitit »Gen« im ontologischen Sinn
verweist? Eine solche pragmatische Variante der Strategie der Aufgabe des klas-
sisch-molekularen Genkonzeptes bestimmt das Verstindnis des Gens in weiten
Teilen der biologischen Forschung.

Pragmatische Genkonzepte

Die Reaktion der meisten Biologen (vor allem der Molekularbiologen) auf die
zunehmenden Zweifel am klassisch-molekularen Genkonzept ist von Pragmatis-
mus geprigt. Das Fehlen einer prizisen Gendefinition wird innerhalb der Biolo-
gie im Allgemeinen als nahezu unproblematisch empfunden. Wie eine Befra-
gung unter Biowissenschaftlern gezeigt hat, wird der Begriff »Gen« innerhalb
der Biologie héufig auch weiterhin in der klassisch-molekularen Bedeutung ver-
wendet.* Allerdings bezeichnet er nun nicht mehr eine real existierende Entitiit,
sondern wird auf der methodologischen Ebene als Stereotyp, Konsensusterm

38 Burian (2005), 175. Vgl. auch Kitcher (1982).
39 Prohaska/Stadler (2008), 215.
40 Vgl. Stotz et al. (2004).
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oder »generic term«*' verstanden. So gesteht etwa das in der biologischen Praxis
weit verbreitete nominale Genkonzept dem konkreten Gegenstand der geneti-
schen Untersuchung durchaus Abweichungen vom »lIdealgen« des klassisch-
molekularen Konzeptes zu.” Eine DNA-Sequenz gilt als nominales Gen, wenn
sie genug Ahnlichkeit mit anderen Genen hat, wenn sie also zum Beispiel einen
transkribierbaren offenen Leserahmen (ORF) zwischen einem Start- und Stopp-
codon und einen Promotor besitzt. Das nominale Genkonzept ist hdufig die
Grundlage fiir die Quantifizierung und Identifizierung von Genen in Genomse-
quenzen: »The identification of most genes in sequenced genomes is based either
on their similarity to other known genes, or the statistically significant signature
of a protein-coding sequence. In many cases, the gene effectively became identi-
fied as an annotated ORF in the genome [.. 1P

Auch von biophilosophischer Seite wird auf die praktische wissenschaftliche
Bedeutung des Genkonzeptes hingewiesen. So ist das Gen fiir Hans-Jorg Rhein-
berger ein epistemisches »boundary object«, das gerade aufgrund seiner konzep-
tuellen Vagheit unterschiedliche Forschungsdisziplinen verbinden kann:

»[...] the fruitfulness of boundary objects in research does not depend on whether they can
be given a precise and codified meaning from the outset. Stated otherwise, it is not neces-
sary, indeed it can be rather counterproductive, to try to sharpen the conceptual boundaries
of vaguely bounded research objects while in operation. As long as the objects of research

are in flux, the corresponding concepts must remain in flux, too [...].«

Der Versuch einer prizisen philosophischen Analyse des Genkonzeptes oder an-
derer wissenschaftlicher Konzepte ist daher fiir Rheinberger nicht nur von vorn-
herein zum Scheitern verurteilt, sondern stellt eine unnotige und unerwiinschte
Einmischung des Philosophen in die Arbeit des Biologen dar.

»[...] it is not the task of the epistemologist either to criticize or try to specify vague con-
cepts in the hope of helping scientists clarify their convoluted minds and do better science
with them. [...] Instead of trying to codify precision of meaning, we need an epistemology
of the vague and the exuberant. Boundary objects and boundary concepts operate on and
derive their power from a peculiar epistemic tension: To be tools of research, they must

reach out into the realm of what we do not yet know.«*

41 Falk (2000), 340.

42 Vgl. zum Begriff des nominalen Gens Burian (2004).
43 Gerstein et al. (2007), 670.

44 Rheinberger (2000), 221.

45 Rheinberger (2000), 222f.
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Die Desintegration des Gens auf ontologischer Ebene impliziert also nicht, dass
der Genbegriff, mit all seinen Spannungen und Mehrdeutigkeiten, nicht weiter-
hin auf der methodologischen Ebene als niitzliches konzeptuelles Werkzeug ver-
wendet werden kann. Die pragmatische Rede vom Gen im Sinne eines Konsen-
susbegriffs kann beibehalten werden, weil Gene im wissenschaftlichen Kontext
vor allem als Einheiten mit methodologischem Wert behandelt werden und nicht
als ontologische Einheiten: Gene sind das, was wir Gene nennen. Die unzweifel-
hafte heuristische Funktion des Genbegriffs erklirt die privilegierte Rolle, die
den Genen in der Biologie selbst weiterhin zukommt.*®

4.2.2 Ersetzung des klassisch-molekularen Genkonzepts

Aber ist das klassisch-molekulare Gen tatsidchlich der ideale Kandidat fiir die
Rolle des Konsensusgens? Da die Abweichungen und Anomalien so vielfiltig
und weit verbreitet sind, dass das Gen in seiner klassisch-molekularen Form eher
die Ausnahme als die Regel zu sein scheint, ist es moglicherweise sinnvoller,
einen modifizierten molekularen Genbegriff zur Grundlage eines pragmatischen
Genkonzepts zu machen.

Viele der Versuche, ein neues einheitliches und umfassendes Konzept des
molekularen Gens zu formulieren, stammen aus den Reihen der Biowissen-
schaftler selbst und sind entsprechend am praktischen Nutzen orientiert. Der
Wert eines modifizierten Genkonzeptes auf der methodologisch-pragmatischen
Ebene der Forschung steht daher auch in dieser zweiten Kategorie von Losungs-
vorschlidgen im Vordergrund. Die einzelnen Konzepte unterscheiden sich zum
Teil deutlich darin, welche Aspekte des klassisch-molekularen Gens sie beibe-
halten oder durch Modifizierung stirken wollen. Dadurch kommt es zu einer
unterschiedlich starken Betonung der Struktur- beziehungsweise Funktionskom-
ponente, wenn auch nicht zur vollstindigen Ausblendung der jeweils anderen
Komponente.

Wie bereits erwihnt, stand die Strukturkomponente in der frithen Phase der
Molekulargenetik im Mittelpunkt des Interesses. Die Entdeckung der linearen
Struktur der DNA-Sequenz ermdglichte es, die mutmaBlich in der DNA lokali-

46 Vgl. dazu etwa Rheinberger/Miiller-Wille (2004); Falk (2000); Neumann-Held
(2001). Auch einige aktuelle biophilosophische Losungsvorschlige fiir die Probleme
des genetischen Essentialismus, zum Beispiel das HPC-Konzept von Boyd (1999) und
der pluralistische Ansatz von Dupré (2006), konnen in diesem Sinn interpretiert wer-
den, da sie Genen zwar eine reale Essenz absprechen, aber die Rede von Genen als

nominalen Essenzen beibehalten.



https://doi.org/10.14361/transcript.9783839425831
https://www.inlibra.com/de/agb
https://creativecommons.org/licenses/by-nc-nd/4.0/

WAS IST DAS GEN NICHT? | 175

sierte genetische Information mit der Herstellung spezifischer Proteine und da-
mit letztlich mit dem Phénotyp in Beziehung zu setzen. Allerdings scheinen die
meisten der oben geschilderten Probleme des klassisch-molekularen Genkon-
zeptes gerade Probleme auf der Strukturebene zu sein, da nicht mehr kontext-
unabhingig bestimmt werden kann, welche Bereiche auf der DNA zu einem be-
stimmten Gen gehoren.

Orientieren sich moderne Genkonzepte dennoch vorrangig an der Struk-
turkomponente, so sind sie dem klassisch-molekularen Konzept hiufig noch sehr
dhnlich. Aber aufler in der pragmatischen Variante des nominalen Gens sind rein
DNA-zentrierte Interpretationen des Gens, die in der Hochzeit des klassisch-
molekularen Gens noch weit verbreit waren, heute kaum mehr zu finden.*’ Viel-
mehr ist bei vielen Versuchen zur Modifizierung des molekularen Genkonzeptes,
so auch bei den drei im Folgenden diskutierten, eine Stirkung des Funktionsas-
pektes, teilweise gar eine Riickbesinnung auf das urspriingliche klassische Gen-
konzept von Johannsen zu beobachten.

Das molekulare Gen als gemischt funktionales Konzept
Der Philosoph C. Kenneth Waters ist der Meinung, dass man im Rahmen eines
reduktionistischen Ansatzes auch heute noch zu einem klaren Verstindnis von
Genen auf der molekularen Ebene kommen kann.*® Denn das zentrale Dogma
der Molekularbiologie, nach dem alle Genprodukte durch die DNA-Sequenz
vollstiandig spezifiziert werden, trifft nach Waters trotz der Probleme des klas-
sisch-molekularen Konzeptes immer noch zu.*

Ausgangspunkt von Waters’ Uberlegungen ist die Frage der Reduzierbarkeit
des klassischen auf das molekulare Genkonzept.50 Wihrend viele Biophiloso-

phen einem solchen reduktiven Schritt auf die molekulare Ebene heute kritisch

47 Neumann-Held (2001) nennt den Ansatz von C. Kenneth Waters als ein Beispiel fiir
ein DNA-zentriertes Konzept. Wie ich im folgenden Abschnitt zeigen werde, ist je-
doch gerade die Beriicksichtigung der funktionalen Komponente des Gens fiir Waters
ein ganz entscheidender Aspekt.

48 Vgl. zum Folgenden Waters (1994); Waters (2000).

49 Stotz (2006) bezeichnet Waters daher als einen modernen Vertreter des zentralen mo-
lekularbiologischen Dogmas.

50 Das von Waters als »molecular gene« bezeichnete Konzept hat zwar deutliche Ahn-
lichkeiten mit dem klassisch-molekularen Genkonzept, weist diesem gegeniiber aber
auch einige Besonderheiten auf (s. unten). Waters’ Vorschlag kann daher, neben dem
klassisch-molekularen Genkonzept, als eine weitere Variante eines molekularen Gen-

konzeptes angesehen werden.
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gegeniiber stehen,” hilt Waters ihn fiir durchaus moglich. Sein Hauptargument
dafiir ist, dass durch das molekulare Konzept auch solche Phénomene erklirt
werden konnen, die eigentlich in den Bereich des klassischen Genkonzeptes fal-
len. Das gilt insbesondere fiir die von Waters als »klassisches Dogma« bezeich-
nete Vorstellung, dass genetische Unterschiede zu Unterschieden im Phénotyp
fiihren.

Der inklusive Charakter des molekularen Genkonzeptes zeigt sich fiir Waters
besonders deutlich wenn man analysiert, welche Bedeutung der Genbegriff in-
nerhalb der Molekularbiologie besitzt. Das molekulare Gen kann demnach wie
folgt definiert werden:

»a gene g for linear sequence / in product p synthesized in cellular context ¢ is a poten-
tially replicating nucleotide sequence, n, usually contained in DNA, that determines the
linear sequence / in product p at some stage of DNA expression. When I say that a nucleo-

tide sequence, 7, is a gene I mean that the sequence is a gene for / in p synthesized in c.<*

Waters Genkonzept kann damit als ein 4-Tupel aus vier miteinander verbun-
denen Aspekten < n, [, p, ¢ > beschrieben werden: der Nucleotidsequenz des
Gens (n), der linearen Sequenz des Produktes (/), dem funktionalen Produkt
selbst (p) und dem Kontext, in dem die Genomexpression stattfindet beziehungs-
weise untersucht wird (c).

Wie unterscheidet sich dieser Vorschlag von der iiblichen Definition des
klassisch-molekularen Gens als DNA-Abschnitt, der durch seine Sequenz fiir ein
funktionales Produkt wie ein Polypeptid codiert? Wie Waters selbst betont, soll
sein Ansatz nicht als grundsitzlich neue Definition verstanden werden, sondern
als der Versuch einer Analyse des einheitlichen Genkonzeptes, das dem Denken
der Molekularbiologen faktisch zugrunde liegt.53 Sein Ziel ist es nicht, »das klas-
sische Gen« und »das molekulare Gen« zu einem einzigen Objekt zusammen-
zufassen, sondern auf die Ubereinstimmungen zwischen klassischen und mole-
kularen Konzeptualisierungen des Gens in unserem Denken hinzuweisen. Es
handelt sich also nicht um ein Konzept des vereinheitlichten Gens als realem
Objekt der Konzeptualisierung auf ontologischer Ebene, sondern um ein verein-
heitlichtes Genkonzept auf der methodologischen Ebene.

51 Waters (2007) spricht in diesem Zusammenhang von einem anti-reduktionistischen
Konsens. Vgl. dazu etwa den anti-reduktionistischen Ansatz von Dupré (1993).

52 Waters (2000), 544. Vgl. dhnlich auch Waters (1994), 178.

53 Vgl. Waters (1994), 182.
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Waters mochte mit seiner Definition nicht nur den strukturellen Kern des
molekularen Konzeptes (Gene sind DNA-Abschnitte) erfassen, sondern auch den
funktionalen Kern des klassischen vormolekularen Konzeptes (genetische Unter-
schiede fithren zu Unterschieden im Phéinotyp). Wie im Rahmen des klassisch-
molekularen Konzeptes besitzt dabei die DNA, deren Struktur nach Waters Ami-
nosdure- beziehungsweise RNA-Sequenz und damit letztlich den Phénotyp
determiniert, im Vergleich mit anderen Kausalfaktoren eine besondere Bedeu-
tung.”* Eine weitere Gemeinsamkeit zwischen Waters Definition und dem klas-
sisch-molekularen Konzept ist, dass nur transkribierbare Regionen, die fiir funk-
tionale Produkte codieren, nicht aber regulatorische Sequenzen wie Promotoren
zum Gen gezihlt werden.”

Aber der Vorschlag von Waters weist gegeniiber dem klassisch-molekularen
Gen auch einige Verdnderungen auf. So entstehen im Verlauf des Expressions-
prozesses (zum Teil in sukzessiver Folge) unterschiedliche Produkte p mit einer
linearen Struktur /, zum Beispiel pri-mRNAs, prozessierte RNAs, nichtcodie-
rende RNASs und Proteine. Entscheidend ist, dass nach Waters auf der Ebene der
DNA zu jedem dieser Produkte ein anderes Gen gehoren kann. Wihrend die
Synthese eines Proteins mithilfe der genetischen Information der DNA im Rah-
men des klassisch-molekularen Genkonzepts als Gesamtprozess zur Identifi-
zierung und Charakterisierung eines Gens herangezogen wurde, zerfillt der Ex-
pressionsprozess bei Waters in getrennt zu betrachtende Stufen. Ein Teil der
Schwierigkeiten des klassisch-molekularen Genkonzeptes kann so vermieden
werden. Denn auf die Frage, welche DNA-Abschnitte zu einem bestimmten Gen
gehoren, kann man im Rahmen von Waters Konzept antworten: Das hingt davon
ab, welche Stufe der Genomexpression ich mir gerade ansehe. So entpuppen sich
die scheinbar widerspriichlichen Antworten bei der Beurteilung eines gespleil3-
ten Gens als Antworten auf ganz unterschiedliche Fragen: Intron-Sequenzen
miissen als Teil des Gens angesehen werden, wenn es sich bei p um die transkri-
bierte pra-mRNA handelt. Sie sind jedoch nicht Teil des Gens, wenn p die pro-
zessierte RNA oder das am Ende des Expressionsprozesses stehende Protein ist.
Dariiber hinaus umfasst Waters’ molekulares Gen, im Gegensatz zur klassisch-
molekularen Variante, nicht nur proteincodierende Gene, sondern auch RNA-
Gene, die fiir funktionale ncRNAs codieren. Wie bereits erwihnt, ist eine solche
Erweiterung des Genbegriffs angesichts der in den letzten Jahren entdeckten
Vielzahl an funktionalen RNAs unumginglich und findet sich heute bei nahezu
allen Varianten des modernen Gens.

54 Vgl. Waters (2000), 542f.
55 Vgl. Waters (1994), 180.
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Eine weitere Besonderheit von Waters’ Konzept ist die Betonung der Rolle
des Kontextes fiir die Bewertung eines DNA-Abschnittes als Gen. »Kontext«
kann hier in einem zweifachen Sinn verstanden werden. Zum einen spricht Wa-
ters vom explanatorischen oder investigativen Kontext der biologischen For-
schung, der festlegt, auf welcher Stufe des Expressionsprozesses sich die Unter-
suchung eines Gens bewegt.”® Dariiber hinaus sind aber auch der genetische und
der nichtgenetische zellulire Kontext entscheidend fiir die Frage, welcher Se-
quenz-Bereich zu einem bestimmten Zeitpunkt in der Individualentwicklung und
in einer bestimmten Zelle als Gen zihlt.”” Dies zeigt sich besonders deutlich im
Hinblick auf alternativ gespleiite Gene. Was ein Gen ist, hingt von beiden For-
men des Kontextes ab.

Die dritte entscheidende Modifizierung des klassisch-molekularen Konzeptes
ist die deutliche Betonung der funktionalen Komponente des Genkonzeptes:
»The key to understanding the molecular biologists’ conception of the gene is to
view it as a functional concept.«58 Die Kontextabhingigkeit des Gens fiihrt dazu,
dass das molekulare Genkonzept nicht rein strukturell interpretiert werden kann,
sondern zugleich auch eine funktionale Ebene besitzt. Ein Gen zu sein ist keine
rein intrinsische Eigenschaft eines bestimmten DNA-Abschnitts — sie ist abhin-
gig von der funktionalen Rolle des Gens im gesamten Zellsystem.

Allerdings bezeichnet Waters sein molekulares Genkonzept nicht als rein
funktionales, sondern als gemischt funktionales (»mixed functional«) Konzept:
»Being conceived of as a molecular gene for linear sequence / in product p syn-
thesized in cellular context ¢ includes being conceived of as having an internal
structure comprised of a nucleotide sequence as well as being conceived of as
having the potential to play a type of causal role within a highly-specialized, bio-
logical system.«59 Das molekulare Gen kann demnach weder rein materiell (als
DNA-Abschnitt mit einer spezifischen Struktur) noch rein funktional (als
Kausalfaktor innerhalb des Systems der Zelle oder des Organismus) verstanden
werden. Nur die Beriicksichtigung des strukturellen und funktionalen Aspektes
sowie des explanatorischen und zelluliren Kontextes ermoglichen es, zu einer
angemessenen Interpretation des Genbegriffs zu gelangen.

Waters inklusives Genkonzept vermag eine Reihe der Probleme des klas-
sisch-molekularen Konzeptes erfolgreich zu losen. Allerdings bringt es dafiir
einige neue Schwierigkeiten mit sich. So hilt Karola Stotz Waters’ Vorschlag

56 Vgl. etwa Waters (1994), 178.
57 Vgl. etwa Waters (1994), 181.
58 Waters (2000), 554.
59 Waters (2000), 550.
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sowohl aus philosophischer als auch aus molekularbiologischer Sicht fiir hochst
problematisch.”’ Denn obwohl es ihm bei dem Versuch der Neuformulierung des
zentralen molekularbiologischen Dogmas, nach dem alle Genprodukte allein
durch die DNA-Sequenz spezifiziert werden, eigentlich um den pragmatischen
Wert des Genkonzeptes innerhalb der Molekularbiologie geht, kann seine These
nach Stotz leicht als ontologische Beschreibung der herausgehobenen Rolle der
Gene missverstanden werden.

Eine solche Ubertragung von Waters’ molekularem Genkonzept auf die on-
tologische Ebene wiirde in mehrfacher Hinsicht empirischen molekularbiolo-
gischen Befunden widersprechen. Zum einen konnen die einzelnen Stufen der
Expression nicht eindeutig voneinander abgegrenzt werden. So existiert zum
Beispiel zu keinem Zeitpunkt wihrend der Expression eine vollstindig sequen-
zierte prai-mRNA, die als funktionales (Zwischen-)Produkt p fiir die Bestim-
mung eines Gens herangezogen werden konnte. Denn Transkription und Prozes-
sierung verlaufen bei Eukaryoten nahezu zeitgleich und koordiniert entlang einer
»mRNA assembly line«: »Well before a full-length pre-mRNA can be com-
pleted, the nascent RNA is already modified by factors that work co-
transcriptionally.«61 In vielen Fillen existieren daher keine festen funktionalen
Referenzpunkte fiir die Identifizierung eines Gens in einem bestimmten Kontext.

Ein weiteres Problem ist fiir Stotz, dass durch Waters’ Stiitzung des zentralen
Dogmas die durch die klassisch-molekulare Geninterpretation entstandene Nei-
gung zugunsten »echter«, das heifit proteincodierender Gene weiter verstirkt
wird. Die Komplexitit des Genoms, die zentrale Rolle nicht proteincodierender
DNA-Abschnitte fiir die Genregulation und das im Zeitalter der Postgenomik er-
forderliche systemische Denken werden dadurch ihrer Meinung nach vernach-
ldssigt.

Der entscheidende Kritikpunkt ist jedoch, dass Waters’ Konzept strittige
Fille, bei denen das funktionale Produkt der Genomexpression nicht allein durch
die transkribierte DNA-Sequenz spezifiziert, sondern von unterschiedlichen ex-
tragenischen und zelluldren Faktoren co-determiniert wird, nicht ausreichend
beriicksichtigen kann. Zwar verweist Waters auf die Kontextabhingigkeit des
Expressionsprozesses und auf einige Ausnahmefille. So schlégt er etwa im Hin-
blick auf alternativ gespleifite Gene vor:

»If [differential RNA splicing] occurs within the same cell structure at the same time, then

differences in the linear sequences in polypeptides resulting such differential processing

60 Vgl. zum Folgenden Stotz (2006).
61 Vgl. etwa Bentley (2002), 336.
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might be conceived as being caused by differences in splicing factors, rather than differ-
ences in DNA. [...] I think it would be reasonable to say about such cases that the splicing
factors, as well as molecular genes, played a special causal role in determining differences

in the linear structure of the polypeptides.«®*

Aber diese aus Waters’ Sicht eher seltenen Abweichungen vom reguldren Ablauf
der Proteinsynthese gefahrden fiir ihn nicht die allgemeine Giiltigkeit der These,
dass Unterschiede in der linearen Struktur verschiedener Polypeptide auf Unter-
schiede in der Struktur der exprimierten DNA-Abschnitte und nicht auf Unter-
schiede zwischen nichtgenischen Kausalfaktoren zuriickzufiihren sind.

Die Frage ist, ob es angesichts der postgenomischen Erkenntnisse iiber das
Ausmal der unterschiedlichen » Ausnahmen« tatséichlich weiterhin vertretbar ist,
die Spezifizierung funktionaler Produkte allein durch die DNA als Normalfall
anzusehen. Gegen Waters spricht die Vielzahl der in Abschnitt 4.1 beschriebe-
nen biologischen Mechanismen, durch die eine gegebene DNA-Sequenz in Ab-
hingigkeit vom jeweiligen Kontext zu verschiedenen funktionalen Produkten
fiihrt. Die Annahme einer singuldren und eindeutig zu bestimmenden Funktion
des jeweiligen molekularen Gens im Zellgeschehen erweist sich im postgenomi-
schen Zeitalter als unhaltbar. Die Autoren des im folgenden Abschnitt vorge-
stellten Ansatzes versuchen daher im Gegensatz zu Waters, bei ihrer Modifizie-
rung des klassisch-molekularen Genkonzeptes ausdriicklich auch die zahlreichen
UnregelmiBigkeiten und Problemfille einzubeziehen.

Das Gen post-ENCODE
Ausgangspunkt fiir die Neudefinition des Gens durch die molekularbiologische
Forschergruppe um Mark B. Gerstein sind die bis 2007 ermittelten Daten des
ENCODE-Projektes, die bereits eine Ausweitung des proteinzentrierten Blickes
auf das Gen nahelegen.”’ Thre Frage »What is a gene, post-ENCODE?« beant-
worten Gerstein und Kollegen, indem sie ein Gen als Einheit genomischer Se-
quenzen definieren, die fiir einen kohérenten Satz potentiell iiberlappender funk-
tionaler Produkte codieren.**

Der Vorschlag von Gerstein et al. wird in neueren Texten zum Genbegriff
weitgehend zustimmend au’fgenommen.65 Wie unterscheidet er sich vom klas-
sisch-molekularen Genkonzept und wie soll er dessen Probleme 16sen? Zunéchst

62 Waters (2000), 543.

63 Vgl. Gerstein et al. (2007).

64 Vgl. Gerstein et al. (2007), 677.

65 Vgl. etwa Reydon (2009); Rheinberger/Miiller-Wille (2009); Portin (2009).
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gibt es auch hier eine Reihe von Uberschneidungen: »In simple cases where the
gene is not discontinuous or there are no overlapping products, our definition
collapses to the classical version of being a DNA sequence that codes for a pro-
tein or RNA product.<*® Die neue Definition ist also riickwirts kompatibel:
DNA-Abschnitte, die bisher eindeutig als Gen bezeichnet wurden, werden dies
auch weiterhin. Zudem schlieft auch die neue Formulierung von Gerstein et al.
regulatorische Sequenzen nicht mit ein.”’

Ahnlich wie bei Waters zeigen sich die Unterschiede erst in den Fillen, die
im Rahmen des alten Genkonzepts strittig sind, etwa weil sich mehrere funktio-
nale Produkte aufgrund alternativen Spleifiens oder iiberlappender Gene eine
DNA-Region teilen. Hier liegt der entscheidende Vorteil der neuen Definition:
Die Sequenzen der finalen funktionalen Produkte derselben Klasse (also entwe-
der Proteine oder RNA-Molekiile) konnen auf die primédre genomische Sequenz
zuriick projiziert und so zu einem einzigen Gen zusammengefasst werden.”
Nicht alle zusammengehorigen funktionalen Produkte miissen dafiir eine ge-
meinsame Subsequenz besitzen, aber zwischen den einzelnen Mitgliedern einer
Gruppe sollen zumindest Sequenz-Uberlappungen bestehen. Fiir diskontinuier-
liche, das heif3t alternativ oder trans-gespleiite Gene bedeutet dies: Alle Exons,
zu denen die Sequenzen von mindestens zwei funktionalen Produkten (hier: Pro-
teinen) passen, gehdren zum selben Gen — unabhéngig davon, wo die »Mitglie-
der« eines Gens auf der DNA lokalisiert sind und ob sie sich auf demselben
Chromosom befinden.” Auch der Fall des RNA-Editings ist aus dieser Sicht un-
problematisch: Apolipoprotein B100 und B48 gehoren zum selben Gen, da sie
deutliche Sequenziiberlappungen aufweisen, die auf die Transkription derselben
DNA-Bereiche zuriickgefiihrt werden konnen. Die Vereinigung einzelner DNA-
Abschnitte zu einem Gen muss jedoch im Hinblick auf die Art der projizierten

66 Gerstein et al. (2007), 677.

67 Vgl. aber im Gegensatz dazu die dltere Gendefinition von Snyder/Gerstein (2003),
258: »[...] we now define a gene in molecular terms as >a complete chromosomal
segment responsible for making a functional product«.« Zur Kritik des inklusiven An-
satzes von Snyder und Gerstein vgl. Piatigorsky (2007), 39.

68 Vgl. Gerstein et al. (2007), 677.

69 Allerdings ist die bloBe Sequenz-Identitit nicht ausreichend fiir die Gruppierung zu ei-
nem Gen. Die funktionalen Produkte miissen dariiber hinaus auch direkt durch diesel-
be genomische Region codiert werden. Im Gegensatz dazu gehen paraloge Proteine,
bei denen einzelne Sequenzblocke identisch sind, nicht auf ein einziges Gen zuriick,
da die fiir sie codierenden sequenzgleichen DNA-Abschnitte in unterschiedlichen Be-

reichen des Genoms lokalisiert sind.
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Sequenzen kohirent sein. Bei einem Bereich der DNA, der fiir die Synthese
funktionaler Produkte aus unterschiedlichen Klassen (also etwa eines Proteins
und einer nichtcodierenden RNA) verwendet wird, handelt es sich daher um
zwei verschiedene Gene, auch wenn es auf der Ebene der priméren genomischen
Sequenz deutliche Uberlappungen geben mag.

Wie Waters betonen auch Gerstein et al. den funktionalen Aspekt als zentral
fur das Verstindnis des modernen Genkonzeptes. Erst die Identifizierung funk-
tionaler Produkte erméglicht es, die Gene im strukturellen Sinn, als konkrete Be-
reiche auf der DNA, zu lokalisieren. Der Hauptgrund fiir die Betonung der funk-
tionalen Komponente ist fiir Gerstein et al., dass ihre Definition dadurch eine
hohe praktische Bedeutung erlangt: »By focusing on the functional products of
the genome, this definition sets a concrete standard in enumerating unambi-
guously the number of genes it contains.«”’ Die Quantifizierung der Gene des
Menschen, eine zugleich zentrale und heftig diskutierte Aufgabe von genomi-
schen und postgenomischen GroB3projekten wie HGP und ENCODE, kann durch
das neue Konzept wesentlich vereinfacht werden. Ein weiterer Vorteil ist aus
Sicht der Autoren, dass im Vergleich mit dem strukturell-orientierten klassisch-
molekularen Konzept ein erleichtertes und verbessertes Verstindnis biologischer
und insbesondere genetischer Prozesse in der Offentlichkeit moglich wird.”"

Es handelt sich also auch hier um einen pragmatischen Vorschlag, bei dem
die Niitzlichkeit des Konzeptes im Vordergrund steht. Dass es Gerstein et al.
allein um den methodologischen Wert der Gendefinition geht und nicht um die
Beschreibung einer ontologischen Entitit »Gen, zeigt sich auch daran, dass sie
die Moglichkeit einer alternativen (aber aus ihrer Sicht weniger hilfreichen)
Definition nicht ausschliefen.’”

Im Unterschied zu Waters ist der Referenzpunkt fiir die Gruppierung der
Gene ausdriicklich das finale funktionale Produkt, nicht die unterschiedlichen

70 Gerstein et al. (2007), 679.

71 Vgl. http://info.gersteinlab.org/What_is_a_gene%3F vom 25.08.2011: »We expect
this functional view of genes to achieve better public perception, since it focuses on
the biological processes the genes are involved in, which when described at a certain
level would be much easier for the public to understand compared to the structure of
those genes. «

72 Vgl. Gerstein et al. (2007), 678: »[...] if we tried to cluster entire transcripts together
to form overlapping transcript clusters (a potential alternate definition of a gene), then
we would find that large segments of chromosomes would coalesce into these clusters.
This alternate definition of a gene would result in far fewer >genes<, and would be of

limited utility.«
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Zwischenstufen. Stotz’ erster Einwand gegen Waters’ Ansatz, die Fliichtigkeit
intermedidrer Produkte im Verlauf der Genomexpression, spricht also nicht ge-
gen das Konzept von Gerstein et al. Umso wichtiger fiir die Praktikabilitéit des
neuen Konzeptes ist jedoch, dass bestimmt werden kann, welche Endprodukte
der DNA funktional sind und welche nicht. Was ist iiberhaupt eine biologische
Funktion? Muss man davon ausgehen, dass jedes RNA-Fragment, das im Rah-
men der Genomexpression transkribiert wird, eine Funktion besitzt? Und wenn
nicht, wie unterscheidet man dann funktionale und nicht funktionale Produkte?
Zwar steht die grundsitzliche biochemische Funktionalitit eines bestimmten
Proteins oder eines RNA-Molekiils in vielen Fillen auler Frage, auch wenn ihre
spezifischen Funktionen in sdmtlichen biologischen Prozessen vielleicht noch
nicht vollstindig geklért sein mogen. Aber da der endgiiltige Nachweis des voll-
stindigen Fehlens einer Funktion kaum moglich ist, werden diese Fragen im
Hinblick auf die Vielzahl der im ENCODE-Projekt entdeckten »TARs« (»tran-
scriptionally active regions«) ohne bekannte Funktion die Forschergemeinde
wohl noch lange beschiftigen. Auch Gerstein et al. wollen mit ihrem Ansatz
nicht das Problem der biologischen Funktion 16sen. Aber sie liefern den Anstof3
zu einer Verdnderung des Fokus biologischer Forschung: »[...] we move the
hard question from >what is a gene?« to >what is a function?<.«”

Trotz der Unklarheiten im Hinblick auf die Bedeutung des Funktionsbegriffs
gehen die Autoren davon aus, dass durch ihre neue Definition das Konzept des
molekularen Gens als einer Einheit von Struktur und Funktion gerettet werden
kann. So vermuten Gerstein et al., dhnlich wie Waters, zwischen Genotyp
(DNA-Struktur) und Phinotyp (Protein-Funktion) weiterhin eine eindeutige
Kausalbeziehung: »What has not changed is that genotype determines pheno-
type, and at the molecular level, this means that DNA sequences determine the
sequences of functional molecules.«’* Dieser Befund erscheint vor dem Hinter-
grund der bisherigen Befunde des ENCODE-Projektes einigermalien iiber-
raschend. Wie ich im Folgenden zeigen werde, beurteilen andere Autoren den
unmittelbaren kausalen Einfluss des molekularen Gens auf den Phinotyp weit
weniger deterministisch. Zwar setzen sich Gerstein et al. der von Stotz gedufler-
ten Kritik im Hinblick auf die Missachtung der genomischen Komplexitit nicht
im gleichen Malle aus wie Waters, da sie ausdriicklich versuchen, auch solche
Fille in ihr Genkonzept zu integrieren, die dem klassisch-molekularen Konzept
widersprechen. Dennoch ist ihre Formulierung »genotype determines pheno-
type« problematisch, da sie leicht als genetischer Determinismus im ontologi-

73 Gerstein et al. (2007), 679.
74 Gerstein et al. (2007), 679.
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schen Sinn missverstanden werden kann. Die eindeutig pragmatische Aus-
richtung des Konzeptes, bei dem es allein um den methodologischen Wert des
Genbegriffs und nicht um den ontologischen Status des Gens geht, konnte,
ebenso wie bei Waters, schnell in Vergessenheit geraten. Raphael Falk, dessen
Losungsvorschlag im nun folgenden Abschnitt diskutiert wird, versucht, dieser
Gefahr durch die Einbeziehung der evolutiondren Geschichte der einzelnen Gene
entgegenzuwirken.

Das Gen als epistemische Reprasentation

selektierter Zellfunktionen

Der Ansatz von Raphael Falk kann als ein Extremfall der Stirkung der Funk-
tionskomponente angesehen werden.” Denn im Gegensatz zu Waters und Ger-
stein et al. beinhaltet Falks Konzept nicht nur eine besondere Betonung der funk-
tionalen Komponente des molekularen Gens, sondern eine teilweise Riickkehr zu
Johannsens Originalkonzept des Gens als Einheit der Vererbung und damit zum
klassischen Gen des beginnenden 20. Jahrhunderts.

Falk stellt die These auf, dass das Genkonzept, entgegen dem ersten An-
schein, heute gerade dadurch gestirkt wird, dass das Genom zunehmend in den
Vordergrund tritt. Zwar ist der reduktionistische Versuch einer vom funktionalen
Aspekt weitgehend unabhingigen Definition des Gens allein auf der Grundlage
seiner strukturellen Eigenschaften (und damit die Definition des Gens im klas-
sisch-molekularen Sinn) gescheitert. Noch vor wenigen Jahren hatte Falk daher
vom Gen als einem »concept in tension«’® gesprochen. Aber heute, im postge-
nomischen Zeitalter, liefert das Genom einen neuen strukturellen Rahmen fiir
das Gen in seinem urspriinglichen funktionalen Sinn: »The analysis of the ge-
nome as a complex interactive phenotype restores the role of genes as function-
ally meaningful units of reference, by and large, irrespective of their structural
organization.«”’ Eine unerwartete Folge der postgenomischen Revolution kénnte
daher eine Stabilisierung des Genkonzeptes »after nearly a century of construc-
tive unrest«’® sein.

Falks Grundgedanke ist, dass der Begriff »Gen« nicht materielle Entititen
bezeichnet, sondern in erster Linie epistemische Reprisentationen einer be-

75 Vgl. zum Folgenden Falk (2004).

76 Falk (2000).

77 Falk (2004), 106. Falk (2004), 118 spricht zwar vom »age of the genome«, bezieht
sich dabei aber auf die aktuelle genetische Forschung, die von Rheinberger und ande-
ren als »postgenomisch« bezeichnet wird.

78 Falk (2004), 106.
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stimmten zelluldren Funktion, die aufgrund ihres Nutzens fiir den Organismus
positiv selektiert wurde. In Umkehrung des klassisch-molekularen Genkonzep-
tes, in dem die DNA-Struktur das Gen und seine Funktion spezifiziert, wird das
Gen nach Falk durch seine funktionale Rolle definiert. Zugleich legt die zelluldre
Funktion eines Gens aber auch einen strukturellen Referenten auf der DNA fest.

»Structures that happened to secure specific functions that were essential for or conducive
to the survival of cells were selected for. With natural selection being the etiological back-
ground of genes as functions, genes obtain again their theoretical role as intervening vari-
ables, abstractive variables that purely >summarize« characters. The importance of DNA
sequences is that of all possible phenotypes these are the most basic ones from which we

can read off the genotype directly.«”

Demnach konnten Gene heute wieder als invariante funktionale Einheiten der
Vererbung im Sinne Johannsens aufgefasst werden. Die Kenntnis der spezifi-
schen materiellen Grundlage einer einzelnen Erbeinheit ist, dhnlich wie zu Zei-
ten der klassischen Genetik, fiir den epistemischen Nutzen dieses funktionalen
Genbegriffs im postgenomischen Zeitalter nicht zwingend erforderlich.

Ein wesentlicher Bestandteil von Falks Konzept ist die Trennung zwischen
der abstrakten Vorstellung des Gens als Einheit der Vererbung auf der einen und
dem materiellen Genom, der Gesamtheit der DNA, auf der anderen Seite.

»[...] the genome refers to the hereditary material, namely to the [...] totality of DNA.
[...] genes refer to the notion of inheritance and its units. Put differently, genes [...] main-
tain their role in Johannsen’s definition as >something« that refers to an invariant entity of
inheritance and development, whereas genome takes its position as the material realization
of these abstractions, with no commitment to the existence of any entities, other than that

. . 80
of being composed of a sequence of base pairs.«

Die Beobachtung, dass die funktionalen Einheiten, die wir als Gene bezeichnen,
hédufig mit spezifischen strukturellen Merkmalen auf der materiellen Ebene des
Genoms verbunden sind (zum Beispiel mit einem offenen Leseraster, dem eine
Promotorsequenz vorangeht und an deren Ende ein Stoppcodon steht), ist his-
torisch zu erkldren. Die Entstehung der strukturellen Ebene eines Gens wird
durch die Kontingenzen und Beschrinkungen des jeweiligen evolutionidren Pro-
zesses bestimmt. So hat der Selektionsdruck auf zelluldre und organismische

79 Falk (2004), 105.
80 Falk (2004), 109.
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Funktionen offenbar in vielen (aber nicht in allen) Fillen zu einer rdumlichen
Gruppierung unterschiedlicher struktureller Elemente gefiihrt, die bei der Syn-
these eines bestimmten funktionalen Produktes zusammenwirken.®' Das Ergeb-
nis ist eine strukturelle Einheit, die in mehr oder weniger grofem Male dem
Konsensusgen des klassisch-molekularen Genkonzeptes entspricht. Die der mo-
lekularbiologischen Untersuchung zugingliche Struktur des Genoms ist, mit den
Worten von Moss, »the impress of the genotype onto the matter of the ge-
nome«”. Das Gen (als abstrakte, invariante Einheit der Vererbung) prigt dem
materiellen Genom einen strukturellen Stempel auf, der es diesem ermoglicht,
eine bestimmte, evolutiondr vorteilhafte Funktion zu erfiillen. Und da diese Pri-
gung durch die Einwirkung der natiirlichen Selektion zustande kommt, ist die
strukturelle Reprisentation des Gens auf der DNA im Sinne eines dtiologischen
beziehungsweise historisch-kausalen Funktionskonzeptes notwendig funktional
determiniert.”® Entscheidend ist nicht, ob ein fest umgrenzter DNA-Abschnitt
heute eine bestimmte Funktion erfiillt oder ob sich der strukturelle Abdruck ei-
nes Gens iiber weit verstreute Bereiche des Genoms erstreckt. Entscheidend ist
allein die evolutiondre Entstehungsgeschichte des Gens: »Whatever sequence of
DNA available that may provide the functions (even if not >perfect< in retro-
spect) would do.«<* Damit kann ein Gen als »a genome’s way of making a [...]
function«” beschrieben werden.

Der Vorschlag von Falk unterscheidet sich insbesondere durch die Einbezie-
hung des evolutionér-historischen Aspektes deutlich von den Ansétzen von Wa-
ters und Gerstein et al. und stellt damit einen wichtigen Beitrag zur Diskussion
um den Genbegriff dar. Allerdings weist Lenny Moss auf einen gravierenden
Kritikpunkt hin.*® Da Falk sein Konzept offenbar, dhnlich wie Waters, nicht le-
diglich als eine Modifizierung des molekularen Gens, sondern als eine Neufor-
mulierung des gesamten Genkonzeptes versteht, kann man fragen, ob es in dieser
Form tatsdchlich umfassend genug ist. Nach Moss klammert Falk wesentliche
Bedeutungsebenen des Genbegriffs, etwa die Auswirkungen der Gene auf den
Phinotyp des Organismus, aus. Wie ich im folgenden Abschnitt zeigen werde,

81 Vgl. dazu auch den Ansatz von Beurton (2000).

82 Moss (2004), 127.

83 Vgl. zur Verwendung des Funktionsbegriffs in den unterschiedlichen Genkonzepten
Abschnitt 4.3.3.

84 Falk (2004), 113.

85 Falk (2004), 108.

86 Vgl. Moss (2004).
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versuchen Autoren wie Moss einer solchen Verengung des Genbegriffs durch
die sprachliche Entkopplung unterschiedlicher Genkonzepte zu begegnen.

4.2.3 Entkopplung unterschiedlicher Genkonzepte

Die bisher diskutierten pragmatischen Vorschlige, insbesondere der von Ger-
stein und Kollegen, stoen unter Biologen auf grofle Zustimmung. Aber fiir
einige Biologen und Biophilosophen ist die Ersetzung des klassisch-molekularen
Genkonzeptes durch ein pragmatisches, dem momentanen Forschungsstand und
-interesse besser angepasstes Konzept nicht befriedigend. Denn die Schwierig-
keiten beim Abgleich des klassisch-molekularen Konzeptes mit der biologischen
Realitidt weisen fiir sie auf eine tiefer liegende Ebene konzeptueller Probleme
hin, die nicht durch ein neues einheitliches Konzept gelost werden konnen. Threr
Meinung nach gibt es, abhingig vom jeweiligen Forschungskontext und der ex-
planatorischen Zielsetzung, eine Vielzahl von Genkonzepten — »unifying frame-
works are too simplistic«87. Und der Bedeutungsvielfalt des Genbegriffs kann
nur im Rahmen eines pluralistischen Genkonzeptes angemessen Rechnung getra-
gen werden, das die einzelnen Bedeutungs- und/oder Funktionskomponenten des
Gens eindeutig unterscheidet.

Alle pluralistischen Ansitze, die ich im folgenden Abschnitt vorstelle, setzen
auf eine vergleichbare Strategie: Das klassisch-molekulare Gen muss zunichst
von den Uberresten verwandter Konzepte bereinigt werden. Durch sorgfiltige
konzeptuelle und sprachliche Analyse des Begriffs »Gen« zeigt sich, dass die
Krise des molekularen Gens in erster Linie durch die Vermischung verschiede-
ner Bedeutungsebenen entstanden ist, die dazu gefiihrt hat, dass heute an das
molekulare Gen Erwartungen gestellt werden, die es nicht erfiillen kann.

Deutliche Unterschiede zwischen den einzelnen Vorschlidgen zeigen sich vor
allem bei den Griinden, die sie fiir die Entstehung solcher iiberzogener Vorstel-
lungen anfithren. Wahrend sie fiir Moss historisch bedingt sind und auf die
Verschmelzung instrumenteller und struktureller Interpretationen des klassischen
Genkonzeptes zuriickgehen, entstehen sie nach Neumann-Held und Griffiths
durch die Uberschreitung disziplinirer Grenzen. In beiden Fllen wird das klas-
sisch-molekulare Genkonzept in einem Kontext verwendet, fiir den es nicht ge-
schaffen ist. Dariiber hinaus kann, wie Scherrer und Jost zeigen, auch die fehlen-
de Trennung unterschiedlicher Funktionen des Genbegriffs auf der molekularen
Ebene selbst zu Missverstindnissen fithren.

87 Neumann-Held (2006), 239.
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Gen-P und Gen-D

Der Zellbiologe und Biophilosoph Lenny Moss unterscheidet zwei verschiedene
Genkonzepte — Gen-P und Gen-D -, die in der Biologie zum Teil parallel ver-
wendet wurden und werden.*® Die beiden von Moss ausgemachten Interpretatio-
nen des Genbegriffs unterscheiden sich vor allem im Hinblick auf ihre explana-
torische Rolle innerhalb der biologischen Forschung.

Das Konzept eines Gens kann, erstens, als Werkzeug verwendet werden, um
Vorhersagen iiber den wahrscheinlichen Phénotyp eines Lebewesens zu treffen.
Moss bezeichnet dieses Genkonzept aufgrund des damit verbundenen instrumen-
tellen Praformationismus als Gen-P.

»To speak of a gene for a phenotype is to speak as if, but only as if, it directly determines
the phenotype. It is a form of preformationism but one deployed for the sake of instrumen-
tal utility. I call this sense of the gene — Gene-P, with the P for preformationist [...]. Genes
for phenotypes, i.e., Genes-P, can be found, generally [...] where some deviation from a

normal sequence results with some predictability in a phenotypic difference.«*

Ein Gen-P wird also im Hinblick auf einen Phinotyp definiert, ist aber unbe-
stimmt beziiglich einer damit moglicherweise verbundenen spezifischen DNA-
Sequenz.

Gene konnen jedoch, zweitens, auch als Entwicklungsressource fiir die Onto-
genese eines Individuums verstanden werden. Ein solches Gen-D wird durch
seine molekulare Struktur als Abschnitt auf der DNA beziehungsweise als Tran-
skriptionseinheit definiert, die in verschiedenen Kontexten als Ressource fiir
verschiedene Ereignisse dient, etwa als Matrize zur Herstellung eines Genpro-
duktes. Ein Gen-D ist unbestimmt im Hinblick auf den Phénotyp, da die phéno-
typischen Konsequenzen, die sich aus dem Besitz eines spezifischen Gen-D
ergeben, vielfiltig sein konnen. Seine explanatorische Rolle besteht im Unter-
schied zum Gen-P in der Analyse entwicklungsbiologischer und physiologischer
Zusammenhinge.

Moss’ Interpretation der beiden Genkonzepte erscheint auf den ersten Blick
eher konservativ, da Gen-P beziehungsweise Gen-D historisch weitgehend dem
klassisch-instrumentellen beziehungsweise dem molekular-materiellen Gen ent-
sprechen. Allerdings weist Moss ausdriicklich darauf hin, dass das Gen-P aus
heutiger Sicht nicht mit dem instrumentellen und das Gen-D nicht mit dem mo-
lekularen Gen identisch ist, da beide Konzepte sich auf Referenten auf der mole-

88 Vgl. zum Folgenden Moss (2001); Moss (2003).
89 Moss (2003), 45.
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kularen Ebene beziehen kénnen.” Denn das explanatorische Spiel des Gen-P ist
heute nicht mehr auf die klassischen Methoden der Vorhersage von Phénotypen
aus Vererbungsmustern beschrinkt — auch das Vorliegen einer bestimmten Gen-
sequenz wird, wie wir in Kapitel 3 gesehen haben, als Hinweis auf die mutmafli-
che Entwicklung eines spezifischen Phénotyps herangezogen.

Der entscheidende und innovative Punkt in Moss’ Analyse liegt nicht so sehr
in der Definition der beiden unterschiedlichen Genkonzepte, sondern vielmehr
darin, dass er die Bedeutung einer klaren Trennung ihrer jeweiligen explana-
torischen Rolle herausarbeitet. Der Genbegriff kann nach Moss in beiden Inter-
pretationen, fiir sich genommen, produktiv verwendet werden — Gen-P als Prog-
nose-Werkzeug etwa in der Populationsgenetik, Gen-D als Analyse-Werkzeug in
der Entwicklungsgenetik. Problematisch ist jedoch die weit verbreitete Ver-
schmelzung der beiden Konzepte, die zu unzutreffenden deterministischen und
essentialistischen Vorstellungen hinsichtlich der Natur und Wirkungsweise von
Genen fiihrt.

So betont Moss, dass es weder ein genetisches Entwicklungsprogramm noch
eine in der DNA lokalisierte semantische Information »fiir« phinotypische
Merkmale gibt. Da ein systematischer Zusammenhang zwischen Gen-P und dem
entsprechenden Phinotyp besteht kann man zwar sagen, dass ein Gen-P Informa-
tionen iiber den Phinotyp enthilt — dass es also etwa ein Gen-P fiir blaue Augen
oder fiir die Erkrankung an Cystischer Fibrose gibt. Aber der »Besitz« eines sol-
chen Gen-P ist nicht gleichbedeutend mit dem Besitz einer bestimmten DNA-
Sequenz im Sinne eines Gen-D. Héufig ist eine Voraussage iiber einen charak-
teristischen Phinotyp nur deshalb moglich, weil dieser durch die Abwesenheit
eines bestimmten Proteins, das heifit durch die Abweichung vom »normalen«
Phinotyp entsteht. Die Suche nach der materiellen Struktur des Gen-P muss da-
her erfolglos bleiben. Die Rede von Genen »fiir« blaue Augen darf also keines-
wegs so verstanden werden, als gibe es eine materielle Entitdt im Sinne eines
Gen-D, die fiir die Herausbildung dieser Eigenschaft kausal verantwortlich ist.
Vielmehr ist ein Gen-D immer ein Kausalfaktor unter vielen. Nur durch die
filschliche Kopplung von Gen-P und Gen-D entsteht der unzutreffende Ein-
druck, dass es tatsédchlich ein materielles Gen »fiir« alle phénotypischen Eigen-
schaften geben muss, die vom Gen-P vorhergesagt werden und dass »die Gene«
damit den Phinotyp determinieren. Der Wert einer DNA-Sequenz bei der Vor-
hersage eines phéanotypischen Merkmals (explanatorische Rolle des Gen-P) sagt
nichts iiber seine tatsichliche Funktion innerhalb des kausalen Netzwerkes aus,

90 Vgl. etwa Moss (2003), 45; Moss (2001), 85 und 87f.
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dass zur Herausbildung des Merkmals fiihrt (explanatorische Rolle des Gen-D) —
und umgekehrt.

Bei einer klaren Trennung der beiden Genbegriffe wiirden sich nach Moss
die Probleme des klassisch-molekularen Genkonzeptes als Scheinprobleme her-
ausstellen: Nur, wenn man Gen-P und Gen-D vermischt, wird man von einem
Genkonzept erwarten, dass ein Gen nicht nur eine Entwicklungsressource unter
anderen ist, sondern dass zugleich auch die Moglichkeit einer eindeutigen Vor-
hersage des Phinotyps aus der DNA-Struktur besteht. Trennt man die beiden
Konzepte, dann lassen sich die neueren Forschungsergebnisse dagegen gut ver-
einbaren mit der Vorstellung des Gen-D als Transkriptionseinheit, die in ver-
schiedenen Kontexten als Ressource fiir verschiedene Produkte dient.”’

Evolutionédres und molekulares Gen

Moss’ Unterscheidung von Gen-P und Gen-D beruht im Wesentlichen auf den
unterschiedlichen explanatorischen Rollen der beiden Genkonzepte in der Biolo-
gie. Das von Paul Griffiths und Eva Neumann-Held eingefiihrte und ganz &hn-
lich definierte verwandte Begriffspaar des evolutiondren beziehungsweise mole-
kularen Gens unterscheidet sich dagegen vor allem hinsichtlich des Forschungs-
bereichs, in dem die beiden Konzepte verwendet werden. Das evolutiondre Gen-
konzept findet vor allem im Bereich der Populationsgenetik und der Evolutions-
biologie Verwendung. Neumann-Held beschreibt die charakteristischen Eigen-
schaften des evolutionidren Gens wie folgt:

»[...] evolutionary genes do not have to correspond to specific stretches of DNA. [...]
evolutionary change can be traced back — in principle — to any change in frequencies of
any of the conditions necessary for developing a trait (that is, the developmental re-
sources) which result in stable inheritance of differential expression of that trait [...]. In
summary: evolutionary gene denotes that set of conditions [...] which causes a heritable
difference in the expression of that trait in an evolutionary scenario. [...] A concept ac-
cording to which >genes< in evolutionary modeling have to be particular DNA sequences

[...], or are nothing more than DNA, is not defensible.«’?

Das molekulare Genkonzept, das vom evolutiondren Gen eindeutig unter-
schieden werden muss, wird dagegen hauptséchlich im Bereich der Molekular-
und Entwicklungsgenetik eingesetzt. Wie Griffiths und Neumann-Held ausfiih-
ren, kann das molekulare Gen am besten als »process molecular gene« (PMG)

91 Vgl. Moss (2001), 90.
92 Neumann-Held (2006), 242.
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beschrieben werden, das im Gegensatz zum klassisch-molekularen Gen nicht nur
DNA-Abschnitte umfasst, sondern auch alle nichtgenetischen Faktoren, die zur
Synthese eines Polypeptids notig sind. Ich werde auf das Konzept des PMG in
Abschnitt 4.2.4 niher eingehen.

Gen und Genon

Das von Klaus Scherrer und Jiirgen Jost entwickelte Genon-Konzept geht noch
einen Schritt weiter als die bisher diskutierten Vorschlige zur Entkopplung
unterschiedlicher Interpretationen des Genbegriffs.” Auch fiir Scherrer und Jost
sind die Probleme des molekularen Gens in erster Linie auf eine Vermischung
unterschiedlicher Aspekte des klassischen und des klassisch-molekularen Gen-
konzeptes zuriickzufiihren. Aber anders als in den Ansitzen von Moss bezie-
hungsweise von Griffiths und Neumann Held konnen sie fiir Scherrer und Jost
nicht dadurch geldst werden, dass alternative Genkonzepte fiir verschiedene ex-
planatorische Rollen oder investigative Kontexte unterschieden werden. Kern
ihres Losungsvorschlags ist vielmehr die Trennung verschiedener Aspekte des
Genbegriffs innerhalb des molekularbiologischen Forschungskontextes. Das ver-
breitete molekulare Genkonzept ist nach Scherrer und Jost ein »conceptual hy-
brid«’* — das molekulare Gen selbst, in seiner Rolle als Gen-D, besitzt unter-
schiedliche Aufgaben und funktionale Ebenen, die getrennt werden miissen.

Das bedeutet, erstens, dass das funktionale, fiir ein Protein- oder RNA-Pro-
dukt codierende Gen (das molekulare Gen im eigentlichen Sinn) und seine ma-
terielle Entsprechung auf der DNA klar unterschieden werden miissen. Phino-
mene wie das alternative Spleifien zeigen, dass die DNA-Sequenz in vielen
Fillen nicht unmittelbar fiir ein funktionales Produkt codiert, sondern dass die
auf der DNA gespeicherten Informationsfragmente erst zu einem Gen zusam-
mengesetzt werden miissen. Ein Gen kann daher nach Scherrer und Jost nicht
mit einem bestimmten DNA-Abschnitt gleichgesetzt werden.

Dariiber hinaus miissen, zweitens, zwei verschiedene Aufgaben des funktio-
nalen Gens getrennt werden — die Codierung eines RNA- oder Proteinproduktes
und die Regulation der Genomexpression. Denn fiir das Gelingen des Expres-
sionsprozesses sind neben der genetischen Information im eigentlichen Sinn
(also der in der Nucleinsduresequenz codierten Information tiber die Sequenz des
funktionalen Produktes) weitere Arten von Information, etwa regulatorische oder
strukturelle, unverzichtbar. Um den Unterschied zwischen Codierungs- und Re-

93 Vgl. zum Folgenden Scherrer/Jost (2007a); Scherrer/Jost (2007b); Scherrer/Jost
(2009).
94 Scherrer/Jost (2007a), 65.
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gulationsfunktion deutlich zu machen ist es nach Scherrer und Jost notwendig,
eine neue Terminologie zu entwickeln. Thr Vorschlag ist, das codierende Gen
vom regulatorischen Genon zu unterscheiden, welches die Zusammensetzung
der DNA-Fragmente zum Gen steuert.

»Since there are two distinct aspects involved in the production of a collection of polypep-
tides from coding fragments in the DNA, namely translation of triplets into amino acids,
and regulation of the assembly of those sequences of triplets from the initiation of tran-
scription to the final mRNA prior to translation, two distinct concepts are needed. One is
the gene that then becomes freed from all ballast and can again assume a pure role of a
functional unit, and the other is the genon that guides and controls the assembly of the

gene through the steps of the expression process.«”

Durch die »Befreiung« des codierenden Gens von dem damit verwobenen Kon-
zept der Regulation zeigt sich nach Scherrer und Jost auch: Nicht die DNA, son-
dern die mRNA ist der angemessene Ausgangspunkt fiir eine funktionale
Gendefinition. Denn anders als die im Verlauf der Genomexpression fragmen-
tierte, alternativ kombinierte oder iiberlappende DNA-Sequenz liefert die Se-
quenz der reifen mRNA eine kontinuierliche und verldssliche Vorlage fiir die Se-
quenz eines funktionalen Produktes. Scherrer und Jost definieren ein Gen daher
als »uninterrupted nucleic acid stretch of the coding sequence in the mRNA that
corresponds to a polypeptide or another functional product«”.

Das Genon umfasst dagegen alle Regulationsfaktoren, die zur Entstehung
und Expression eines Gens beitragen. Neben dem cis-Genon — den Regulations-
faktoren, die auf dem gleichen mRNA-Molekiil liegen wie das entsprechende
Gen, zum Beispiel Sequenzabschnitte mit regulatorisch wirksamer rdumlicher
Struktur — fithren die Autoren das Konzept des trans-Genons ein, das aus zelluli-
ren Regulationsfaktoren auflerhalb der jeweiligen mRNA besteht. Diese trans-
Faktoren konnen ebenfalls aus Nucleinsduren aufgebaut sein (zum Beispiel
ncRNAs), es kann sich aber auch um nichtgenetische Faktoren wie Proteine oder
Vitamine handeln. Scherrer und Jost fassen ihr Konzept wie folgt zusammen:

»[...] the genon represents a regulatory program superimposed and attached to a given
coding sequence. It is materialized in cis by the ensemble of signals within mRNA secon-
dary structure that control the expression of the contained coding sequence. These signals

are either present in the coding sequence or in the [...] UTR [untranslatierter Bereich] of

95 Scherrer/Jost (2007a), 105f.
96 Scherrer/Jost (2007a), 106.
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the mRNA sequence; the mRNA sequence carrying a given program is, therefore, longer
than the coding sequence which it contains. In this manner, a specific cis-genon is defined
for every gene [...]. The implementation of the genon-program in cis is carried out in
trans by nucleic-acid binding proteins [...] on the one side, and by interfering small RNAs
[...] on the other; all together, these factors constitute the transgenon, the program in

t. rans.«97

Sowohl cis- als auch trans-Genon sind iiberaus flexible Programme, die auch
ohne eine Verinderung der DNA-Sequenz modifiziert werden konnen.

»In cis, the [...] genon is modified when somatic or heritable epigenetic modifications oc-
cur, for example by DNA methylation. In somatic cells, the transgenon is constantly adap-
ted by addition and elimination of factors of genomic or environmental origin and there
are heritable protein and RNA factors involved in genetic and epigenetic regulation

[...].<*®

Das Genon-Konzept trigt durch die Verlagerung des Ortes des molekularen
Gens von der DNA- auf die RNA-Ebene und durch die Trennung zwischen Co-
dierungs- und Regulationsfunktion zur Entschidrfung der Krise des klassisch-
molekularen Gens bei. Denn obwohl Gene erst aus der Kombination diskonti-
nuierlicher DNA-Fragmente entstehen und daher keinen fest umgrenzten Ort auf
der DNA besitzen, konnen sie im Rahmen des Konzeptes von Scherrer und Jost
auf der RNA eindeutig lokalisiert werden. Auch raumliche Grenzen (ndamlich An-
fang und Ende der codierenden Sequenz) konnen den Genen auf der RNA-Ebene
zugesprochen werden. Dariiber hinaus legt die mRNA-Sequenz (im Gegensatz
zur DNA-Sequenz) nach Scherrer und Jost eindeutig die Sequenz eines Polypep-
tids fest. Auch die strittige Frage, welche der an der Expression beteiligten ge-
netischen Elemente zum Gen zihlen und welche nicht, kann aus der Sicht des
Genon-Konzeptes beantwortet werden: Allein der codierende Bereich eines
RNA-Transkriptes gehort zum Gen im eigentlichen Sinne. Alle weiteren Fakto-
ren, die den Verlauf der Genomexpression beeinflussen, werden stattdessen zum
regulatorischen cis- und trans-Genon gezihlt.

Aber auch das Genon-Konzept bietet nicht blo Losungen fiir die Probleme
des molekularen Gens im postgenomischen Zeitalter an, es wirft zugleich neue

97 Scherrer/Jost (2007a), 81. Scherrer und Jost unterscheiden dariiber hinaus das Proto-
Genon (die regulatorischen Signale auf der DNA) und das Pri-Genon (den Vorldufer
des Genons auf der Ebene der prai-mRNA).

98 Scherrer/Jost (2007b), 5.
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Fragen auf — etwa im Hinblick auf den Funktionsbegriff. Der Ansatz von
Scherrer und Jost kann als eine Kombination der zweiten und dritten Strategie
zur Losung der Probleme des klassisch-molekularen Gens verstanden werden.
Die Autoren fordern nicht nur eine terminologische und konzeptuelle Trennung
von Struktur- und Funktionskomponente (DNA und Gen) einerseits und von
unterschiedlichen Funktionen (Gen und Genon) andererseits. Sie verstehen ihr
Konzept auch ausdriicklich als eine Riickwendung zu einem funktionalen Ver-
stindnis des Gens. Anders als bei Waters oder Gerstein et al. dienen jedoch
weder die unterschiedlichen funktionalen (Zwischen-)Produkte noch das finale
Produkt der Genomexpression als Referenzpunkt zur Bestimmung eines Gens,
sondern der kontinuierliche Nucleinsdurestrang der prozessierten mRNA. Ob-
wohl das funktionale Produkt in ihrer Gendefinition auftaucht, ist daher weniger
dessen Funktion entscheidend zur Definition eines Gens, als vielmehr seine
Struktur, beziehungsweise die zugrunde liegende Struktur der RNA. Prohaska
und Stadler stellen daher zu Recht fest, dass die Reprisentation des Gens im
Rahmen des Genon-Konzeptes, wie im klassisch-molekularen Konzept, weiter-
hin aus einem »contiguous stretch of code«” besteht. Die Frage ist, ob man in
diesem Fall tatsdchlich noch von einem funktionalen Genkonzept sprechen kann,
und wenn ja, was hier mit »funktional« gemeint ist. Ich werde auf diesen Punkt
in Abschnitt 4.3.3 zuriickkommen.

Dariiber hinaus kann man fragen, ob die von den Autoren betonte grofere
Verlasslichkeit der RNA-Vorlage im Vergleich zur DNA nicht dadurch deutlich
relativiert wird, dass, wie wir gesehen haben, auch die Schritte zwischen reifer
mRNA und Polypeptid kontextabhingig sind. Aufgrund von Prozessen wie der
Umwidmung des genetischen Codes oder der programmierten Rasterverschie-
bung ist die »Ubersetzung« der RNA- in die Aminosiuresequenz keineswegs so
eindeutig, wie Scherrer und Jost bisweilen anzunehmen scheinen.'” Wie bereits
erwihnt, betonen die Autoren selbst allerdings ausdriicklich, dass die Sequenzin-
formation allein nicht das Endprodukt spezifiziert, sondern dass dazu noch
weitere Arten struktureller oder regulatorischer genonischer Informationen not-
wendig sind. Die zur Erzeugung eines funktionalen Produktes notwendige In-
formation kann nicht kontextunabhingig aus der DNA- oder RNA-Sequenz ab-
gelesen werden, sondern bedarf zusitzlich der durch das Genon bereitgestellten

99  Prohaska/Stadler (2008), 216.

100 Vgl. etwa Scherrer/Jost (2007a), 68: »Since translation is faithful [...], this mRNA
sequence constitutes the equivalent of the polypeptide chain as the underlying unit
of genetic function and analysis.« Vgl. jedoch den Hinweis auf das Phianomen der
Rasterverschiebung in Scherrer/Jost (2007b), 8.
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Information. Gen und Genon (und damit auch DNA und Zelle) konnen nur ge-
meinsam wirksam werden. Und zwar nicht nur, im Sinne des klassisch-moleku-
laren Genkonzeptes, weil die genetische Information zu ihrer Realisierung eine
passive »Zellmaschinerie« bendtigt wie eine CD zum Abspielen ein Lesegeriit.
Die genetische Information liegt nicht unabhingig vom Genon in der Zelle bereit
— sie entsteht erst im Verlauf des Expressionsprozesses. »In other words, it is a
process and not a product information.«'"" Damit ist aber das von Scherrer und
Jost vorgeschlagene Konzept des Gens, fiir sich allein genommen, nicht ausrei-
chend. Nur in der gemeinsamen Betrachtung der beiden Teilkonzepte kdnnen
wir uns dem Gen ndhern, denn ohne Genon existieren auch keine Gene.

Scherrer und Jost weisen zu Recht auf die Notwendigkeit einer terminologi-
schen Trennung zwischen Codierungs- und Regulationsfunktion des Gens hin.
Aber statt nur erstere als »Gen« zu bezeichnen und vom »Genon« zu unter-
scheiden, konnte man, wie die Ansédtze im folgenden Abschnitt zeigen, diese
Erkenntnis auch dazu nutzen, ein erweitertes Konzept des molekularen Gens zu
entwickeln, das sowohl das codierende Gen als auch das regulierende Genon
umfasst.

4.2.4 Erweiterung des klassisch-molekularen Genkonzepts

Eine in den letzten Jahren verstirkt angewandte Strategie des Umgangs mit den
Problemen des klassisch-molekularen Gens setzt statt auf Anpassung oder Dif-
ferenzierung des Genkonzeptes auf einen Wechsel der Perspektive. Eine auffil-
lige Tendenz, die sich schon bei den Ansédtzen von Gerstein et al., Falk oder
Scherrer und Jost angekiindigt hat, gewinnt bei den Vorschldgen dieser vierten
Gruppe noch mehr an Bedeutung: Die Expression einzelner Gene wird im post-
genomischen Zeitalter nicht isoliert vom iibrigen Zellgeschehen, sondern im
Kontext des gesamten Expressionsprozesses betrachtet. Dabei wird das Genkon-
zept zum Teil so stark um zuvor nichtgenische Elemente erweitert, dass das ka-
nonische Gen der klassisch-molekularen Interpretation nicht mehr lediglich als
modifiziert bezeichnet werden kann, sondern ein vollig neues Gesicht erhilt.
Wie bereits erwihnt, sind die Grenzen zwischen den unterschiedlichen Strate-
gien jedoch flieBend.

Das postgenomische Gen
Die neuen technischen Moglichkeiten der Postgenomik haben dazu gefiihrt, dass
Gene keine Forschungsprioritit vor anderen genetischen Elementen mehr be-

101 Scherrer/Jost (2007b), 9.
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sitzen. Zwar sind sie im Kontext des gesamten Genoms, als wesentliche Be-
standteile des komplexen Zellgeschehens, weiterhin von grofem biologischem
Interesse. Aber fiir die postgenomischen Forscher ist es nicht mehr so wichtig,
ob das, was sie »Gen« nennen, einen strukturellen Zusammenhang besitzt und
als diskrete Einheit im Genom erkennbar ist. Zudem wird immer deutlicher, dass
der mit dem klassisch-molekularen Konzept verbundene proteinzentrierte Blick
fur das Verstindnis regulativer Prozesse auf der molekularen Ebene eher hinder-
lich ist. Denn die Genregulation erfolgt nicht nur durch Regulationsproteine,
sondern dariiber hinaus zum Beispiel durch RNA-Molekiile und epigenetische
Markierungen an DNA und Histonen. Die auf diese Erkenntnisse zuriickzufiih-
renden Verdnderungen in den Forschungsschwerpunkten zeigen sich im Vorge-
hen der meisten aktuellen Genomprojekte. So wurden bei dem 2010 verdffent-
lichten Vergleich der Genome von Huhn und Zebrafink auch solche Bereiche der
DNA intensiv untersucht, die nicht zur Synthese von Proteinen, sondern zur
Transkription von ncRNAs fiihren.'””

Die Wissenschaftsphilosophen Paul Griffiths und Karola Stotz greifen diese
Entwicklung auf und beschreiben Gene im Rahmen ihres postgenomischen Gen-
konzeptes nicht mehr als eindeutig bestimmbare chromosomale Segmente, son-
dern als flexible, kontextabhéngige Entitéten, die erst im Verlauf der Genomex-
pression im eigentlichen Sinne gebildet werden.'” Der Organismus, nicht das
Genom oder gar die einzelnen Gene, steht dabei als »center of agency« im Mit-
telpunkt — Gene sind lediglich

»things an organism can do with its genomex« [...]: they are ways in which cells utilize
available template resources to create biomolecules that are needed in a specific place at a
specific time. [...] the information for a product is not simply encoded in the DNA se-
quence but has to be read into that sequence by mechanisms that go beyond the sequence

itself.«'%

Entscheidend ist das Repertoire an Transkripten, das ein Organismus (in Ab-
hingigkeit vom jeweiligen Kontext) mithilfe seines Genoms produzieren kann.
Ahnlich wie Waters geben auch Griffiths und Stotz nicht vor, damit ein vol-
lig neues Genkonzept entwickelt zu haben. Vielmehr verstehen sie ihren Vor-
schlag als eine Beschreibung des Konzeptes, das in der modernen Molekular-

102 Vgl. Warren et al. (2010).

103 Vgl. zum Folgenden Griffiths/Stotz (2006); Griffiths/Stotz (2007); Stotz et al.
(2006).

104 Stotz (2008), 364.
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biologie in der postgenomischen Ara seit der Erleichterung der Analyse und Er-
langung von Daten zur Genomtranskription bereits implizit angewendet wird.'”
Das postgenomische Gen spielt weiterhin die funktionale Rolle des klassisch-
molekularen Gens, das heif3it es codiert fiir ein funktionales Produkt wie ein Pro-
tein oder eine funktionale ncRNA. Allerdings entspricht es nicht in allen Fillen
dem strukturellen Stereotyp: Es besteht aus einer Ansammlung unterschiedlicher
DNA-Elemente, deren Zusammenhalt als Gen erst durch den Expressionspro-
zess, in Abhéngigkeit von der zelluliren Umgebung und den Interaktionen mit
anderen Zellbestandteilen, zustande kommt. Auch regulatorische Sequenzen sind
Teil des postgenomischen Gens — ein entscheidender Unterschied gegeniiber den
Ansitzen von Waters und Gerstein et al. Wie Stotz et al. betonen, sind Gene »as
much acted upon as they are actors. What a >gene< is and what it does depends
on the cellular environment, on interactions with other genomic elements, gene
products and other factors present in the cell. Even at the level of the >gene<, we
may find that wholes determine parts as well as parts determining wholes.«'®
Das bedeutet zum einen, dass das postgenomische Genkonzept, trotz seines
unzweifelhaft pragmatischen Charakters, nicht mit dem nominalen Genkonzept
gleichzusetzen ist, da es strukturell nicht dem am klassisch-molekularen Konzept
orientierten Konsensusgen entspricht. Griffiths und Stotz verstehen das postge-

107

nomische Gen vielmehr als eine Variante von Moss’ Gen-D. "’ Das klassisch-

molekulare Gen, mit seiner eindeutigen Beziehung zwischen Struktur und Funk-

tion, kann als ein Sonderfall des postgenomischen Gens angesehen werden.'”
Zum anderen beinhaltet das postgenomische Genkonzept im Vergleich zu

den Vorschldgen von Waters und Gerstein et al. einen deutlicheren Bruch mit

der Tradition des klassisch-molekularen Gens.

»We use the phrase >postgenomic molecular gene« to refer to the entities that continue to
play the functional role of the molecular gene — making gene products — in contemporary
molecular biology. The post-genomic gene embodies the continuing project of understand-
ing how genome structure supports genome function, but with a deflationary picture of the

. 109
gene as a structural unit.«

105 Vgl. Griffiths/Stotz (2006).

106 Stotz et al. (2006), 195.

107 Vgl. dazu Griffiths/Stotz (2007), 99.
108 Vgl. Griffiths/Stotz (2006).

109  Griffiths/Stotz (2007), 99f.
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Das Gen wird zu einer fliichtigen Entitit, die nicht mehr fest an die materielle
Grundlage der DNA gebunden ist. Der Prozess der Protein- beziehungsweise
RNA-Synthese selbst gewinnt gegeniiber den an diesem Prozess beteiligten ma-
teriellen Komponenten an Bedeutung.

Im Rahmen ihres »molecular epigenesis«-Ansatzes konkretisiert Karola
Stotz die Struktur des postgenomischen Gens und seine Entstehung im Expres-
sionsprozess. Dabei betont Stotz besonders die Paritéit zwischen den kausalen
Rollen genischer, extragenischer und nichtgenetischer Faktoren bei der Spezifi-
zierung eines funktionalen Produktes. Das komplette regulatorische Netzwerk,
nicht nur die DNA, legt die Struktur eines Gens und die Art seiner Produkte fest.

»A gene product is specified as much by the genomic template as by the differential re-
cruitment of agents of genome expression mechanisms that activate, select, and modify the
transcript specifically. [...] These template-modifying mechanisms are the rule rather than
exceptions in normal gene product synthesis. [...] The factors that interactively regulate
genomic expression are on a par with coding information since they co-specify the linear
sequence of the gene product together with the target DNA sequence. From this follows
the radical thesis of >molecular epigenesis<: Networks of genome regulation made up of
cis-regulatory sequences, trans-acting factors and environmental signals causally specify
the physical structure of a gene and the range of its products through the activation, the
selective use, and, more radically, the creation of nucleotide sequence information

[...].0

Das postgenomische Gen umfasst damit weite Bereiche des Genoms, die im
klassisch-molekularen Konzept als extragenisch angesehen wurden, zum Bei-
spiel Regulationsfaktoren und ncRNA-codierende Regionen.'"" Dariiber hinaus
gewinnt der zelluldre und extrazelluldre Kontext, in dem sich ein Gen im Verlauf
des Expressionsprozesses entwickelt, an Bedeutung: »The factors that interac-
tively regulate genomic expression are far from mere background conditions or
supportive environment; rather, they are on a par with genetic information since
they co-specify the linear sequence of the gene product together with the target
DNA sequence.«''? Aber obwohl auch nichtgenetischen Faktoren damit als Teil

110 Stotz (2006), 535f. Stotz verwendet den Begriff »epigenesis« hier offenbar im
weiten Sinn.

111 Wie die bisher diskutierten modernen Genkonzepte zeigen, werden DNA-Abschnit-
te, die fiir ncRNA codieren, heute jedoch in den meisten Fillen in den Genbegriff in-
tegriert und konnen daher als genisch angesehen werden.

112 Stotz (2008), 364.
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dieses Kontextes eine entscheidende Funktion fiir die Konstituierung des Gens
zugesprochen wird, werden sie nicht als ein Teil des Gens angesehen. Das Gen
bleibt letztlich, fast wie im klassisch-molekularen Konzept, an die DNA als
seiner materiellen Grundlage gekoppelt.

Petter Portin greift den Vorschlag eines flexiblen postgenomischen Gens auf,
entwickelt ihn jedoch weiter.'"” Sein mehrstufiges, relationales und systemisches
Genkonzept schlie3t epigenetische Regulationsfaktoren mit ein. Auch nichtgene-
tische Elemente konnen damit nicht nur ein Teil des Kontextes, sondern des
Gens selbst sein. Fiir Portin ist das Genom ein »complicated network of different

complexes of heritable functional elements«''*.

»The gene is a union of genomic sequences and the regulatory factors associated structur-
ally or functionally with them. The gene, together with other genes, and being part of the
genotype, residing in the DNA (or RNA) sequence of the genome, or inherited in extra-
genomic fashion, determines the norm of reaction. The norm of reaction affects, in col-
laboration with the environment in which the organism at a given time finds itself, the
phenotype of the organism. [...] This is called the relational or systemic view of the gene
because it also takes into account, besides the transcriptionally active sequences of the ge-
nome, the regulatory factors of the development of the organism residing both in the ge-

nome and in the environment.«' >

Portin untermauert seine weite Interpretation des postgenomischen Gens mit ak-
tuellen Forschungsergebnissen. So weist er zum Beispiel auf das Phianomen der
»genetic restoration« hin: »What was observed is that organisms can sometimes
rewrite their DNA on the basis of RNA messages inherited from generations
past. Plants and animals can inherit allele-specific DNA sequence information
that was not present in the genome of their parents but was present in previous
generations.«116 Nicht der DNA, sondern der RNA kommt in diesem Fall die
Rolle des Trigers vererbbarer Information zu. Lolle et al. sprechen in diesem
Zusammenhang von nichtmendelscher Vererbung extragenomischer Informa-
"7 Nicht nur der Begriff des Gens, sondern auch der Begriff der Vererbung
wird damit bei Portin um extragenische und epigenetische Elemente erweitert.

tion.

113 Vgl. Portin (2009).
114 Portin (2009), 114.
115 Portin (2009), 115.
116 Portin (2009), 114.
117 Vagl. Lolle et al. (2005).
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Vergleicht man Portins Variante des postgenomischen Gens mit dem Genon-
Konzept so fillt auf, dass er aus dhnlichen Befunden, etwa zur Bedeutung der
Regulationsfaktoren fiir den Expressionsprozess, ganz andere konzeptuelle
Schliisse zieht. Statt die beiden Ebenen der Codierung und der Regulation termi-
nologisch zu trennen, vereinigt er sie zu einem umfassenden Genbegriff. Wih-
rend das klassisch-molekulare Genkonzept bei Scherrer und Jost in seine Einzel-
teile zerlegt wird, ist das postgenomische Genkonzept sowohl bei Portin als auch
bei Griffiths und Stotz gegeniiber dem klassisch-molekularen deutlich erweitert.
Fiir alle drei Ansitze ist aber die Erkenntnis zentral, dass die codierende Nucleo-
tidsequenz allein keine singulédre Position im Expressionsprozess einnimmt, son-
dern nur in Interaktion mit bisher als nichtgenisch angesehenen Faktoren Be-
deutung besitzt.

Das molekulare Prozessgen

Ein noch deutlicheres Beispiel fiir einen stark erweiterten Genbegriff ist Eva M.
Neumann-Helds »process molecular gene concept« (PMG).""® Auch Neumann-
Held sieht in der vollstindigen Verwerfung des Genkonzeptes keine angemes-
sene Reaktion auf die Schwierigkeiten des klassisch-molekularen Genbegriffs.
Denn wegen der spezifischen Form der Beziehung zwischen Gen und Protein
und der immensen Bedeutung der Proteinsynthese fiir den Organismus konnen
wir ihrer Meinung nach auf ein Genkonzept, das den Besonderheiten dieses spe-
ziellen Prozesses gerecht wird, nicht verzichten. Allerdings kann unter »Gen« im
strukturellen Sinn nicht mehr lediglich eine materielle DNA-Sequenz verstanden
werden. Das von Neumann-Held vorgeschlagene Konzept des molekularen Pro-
zessgens umfasst stattdessen die Gesamtheit aller relevanten genetischen und
nichtgenetischen Faktoren, die fiir den zeitlich und raumlich regulierten moleku-
laren Prozess notwendig sind, der zur Bildung eines spezifischen Polypeptids
fiihrt:

»Genec« is the process (i.e., the course of events) that binds together DNA and all other
relevant non-DNA entities in the production of a particular polypeptide. The term gene in
this sense stands for processes which are specified by (1) specific interactions between
specific DNA segments and specific non-DNA located entities, (2) specific processing

mechanisms of resulting mRNAs in interactions with additional non-DNA located entities.

118 Vgl. dazu etwa Griffiths/Neumann-Held (1999); Neumann-Held (1999); Neumann-
Held (2001); Neumann-Held (2006).
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These processes, in their specific temporal order, result (3) in the synthesis of a specific
polypeptide.«'"®

Im Gegensatz zum postgenomischen Genkonzept, das seinen Ursprung vor allem
in der modernen Molekularbiologie hat, ist das PMG eng mit dem Bereich der
Entwicklungsbiologie verbunden und kann als eine Erweiterung des Entwick-
lungssystemansatzes (»Developmental Systems Approach«, DSA) auf molekula-
rer Ebene verstanden werden.'”° Ziel des DSA ist es, Entwicklungsbiologie, Ge-
netik und Evolutionsbiologie zusammenzufiihren. Dazu soll zunéchst ein neuer
begrifflicher Rahmen fiir die Biologie geschaffen werden, der ohne Dichotomien
wie Organismus/Umwelt (»nature«/»nurture«) auskommt. Die Aufhebung der
Trennung zwischen Organismus und Umwelt ist entscheidend, weil sich aus
Sicht des DSA nicht die Organismen an sich entwickeln, sondern Organismus-
Umwelt-Systeme oder Entwicklungssysteme.'”'

Eine Hauptthese dieses konstruktionistischen Ansatzes ist, dass die Entwick-
lung eines Organismus und damit auch sein Phénotyp nicht (wie das klassisch-
molekulare Genkonzept impliziert) von einem einzigen Molekiiltyp bestimmt
wird, sondern auf einem heterogenen Satz von Entwicklungsressourcen beruht.
Weder DNA noch Umwelteinfliisse oder andere Faktoren konnen als besondere
Art von Kausalfaktoren herausgehoben werden, die innerhalb bestimmter Rah-
menbedingen zwangsldufig zur Entwicklung einer bestimmten Form fiihren. Es
gibt keine von Anfang an vorgegebene und in den Genen als Information gespei-
cherte »Form« als Endziel der Entwicklung — die Form des Entwicklungssys-
tems (und damit auch die Form des Organismus) wird immer erst im Verlauf des
Entwicklungsprozesses co-konstruiert. Vertreter des DSA, etwa Susan Oyama
und Russell Gray, sehen die Ontogenese als eine Abfolge von Zyklen der In-
teraktion zwischen den unterschiedlichen Entwicklungsressourcen.'” Sowohl
genetische als auch zahlreiche nichtgenetische Faktoren (zum Beispiel zelluldre
oder organismische Strukturen, dkologische oder soziale Interaktionen) sind an
diesem Prozess beteiligt. »A gene can be functionally defined only in a specific
developmental context, a gene as such does not contain any information, genes
are not autonomous [...].«'> Diese Tatsache wird vom klassisch-molekularen
Genkonzept nicht angemessen beriicksichtigt.

119 Neumann-Held (2001), 74.

120 Vgl. zum Entwicklungssystemansatz etwa Oyama et al. (2001); Stotz (2005).
121 Vgl. dazu Stotz (2005), 125.

122 Vgl. Oyama et al. (2001).

123 Neumann-Held (1999), 113.
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Neumann-Held stimmt den konstruktionistischen Einwénden des DSA gegen
die Betonung der singuldren Rolle des Gens grundsitzlich zu. Allerdings geht
die Kritik ihrer Meinung nach nicht weit genug, da sie sich einseitig auf die funk-
tionale Ebene des Gens konzentriert. Nicht nur die Hervorhebung der besonde-
ren Bedeutung der Gene fiir den Entwicklungsprozess sollte aus konstruktionis-
tischer Sicht kritisiert werden. Auch die strukturelle Seite des klassisch-moleku-
laren Genkonzeptes weist deutliche priaformationistische Tendenzen auf:

»Regarding its functional aspect, constructionists accuse the classical-molecular gene con-
cept of preformationist tendencies. They emphasize that a functional definition of the gene
must be context dependent. Constructionists overlook, however, the preformationist ten-
dencies in the structural sense. Just this segment on the DNA is further treated as a struc-
tured entity, as a gene, which in a certain sense seems to exist independently of the system
of the organism [...]. There seems to be an agreement that the co-defining and co-
constructing processes of phenotypic trait development first start above the structural level

124
of genes.«

Fir Neumann-Held muss auch die Strukturkomponente des Gens auf moleku-
larer Ebene konstruktionistisch verstanden werden. Und das bedeutet, dass das
Gen als solches nicht unabhingig vom Prozess der Genomexpression existiert,
sondern im Verlauf dieses Prozesses co-konstruiert wird — ebenso wie die Form
des Organismus erst im Entwicklungsprozess entsteht.

Neumann-Held versteht ihr molekulares Prozessgen im Wesentlichen als
' Tatsiichlich besteht zwischen
beiden Konzepten ein hohes Maf} an Kontinuitdt im Hinblick auf die Zuordnung
eines bestimmten DNA-Abschnittes zu einem Gen. Man kann daher sagen, dass
es durchaus empirische Uberschneidungen zwischen klassisch-molekularem Gen
und PMG gibt: Ein DNA-Abschnitt, der als Gen im klassisch-molekularen Sinn
angesehen wurde, weil er als strukturelle Grundlage fiir die Synthese eines Pro-

Modifizierung des klassisch-molekularen Gens.

teins dient, ist in vielen Féllen auch ein wesentlicher Bestandteil eines Prozess-
gens, das zur Ausbildung desselben Polypeptides fiihrt.

Aber konzeptuell unterscheiden sich die beiden Sichtweisen grundlegend.
Das PMG ist in mehrfacher Hinsicht keine bloBe Anpassung (wie etwa der
Ansatz von Waters oder Gerstein et al.), sondern eine radikale Verdnderung und
Erweiterung des klassisch-molekularen Konzeptes. So bezieht auch der kon-
struktionistische Ansatz von Neumann-Held, dhnlich wie Portins Variante des

124 Neumann-Held (1999), 114f.
125 Vgl. etwa Griffiths/Neumann-Held (1999), 659.
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postgenomischen Genkonzeptes, nichtgenetische Faktoren und bisher extrageni-
sche Bereiche der DNA, die direkt am Expressionsprozess beteiligt sind, in die
Definition des Gens ein statt sie lediglich als notwendige Hintergrundstrukturen
zu klassifizieren.

Der entscheidende konzeptuelle Unterschied gegeniiber dem klassisch-
molekularen Gen liegt jedoch nicht allein in der Erweiterung des Genkonzepts
um Faktoren aufBerhalb des kanonischen Gens. Neumann-Held vollzieht dariiber
hinaus zugleich einen zweifachen Perspektivwechsel. Erstens geht sie, dhnlich
wie Gerstein et al., von der iiblichen, auf das Endprodukt gerichteten Zuschrei-
bung der Kategorie »Gen« fiir einen bestimmten DNA-Abschnitt zu einer zu-
riickblickenden Zuschreibung iiber.'*® Bisher wurde nicht nur die DNA-Sequenz
(also der strukturelle Aspekt des Gens) als informationelle und materielle Grund-
lage fiir den folgenden Expressionsprozess und fiir die Entstehung des funktiona-
len Endproduktes angesehen. Auch die (Pri-)Existenz des Gens selbst wurde im
Allgemeinen als gegeben angenommen — Gene erschienen als Entitéten, die un-
abhingig von und zeitlich vor dem spezifischen Prozess der Proteinsynthese be-
stehen. Im Gegensatz dazu entsteht das PMG erst durch den gesamten Expres-
sionsprozess und kann daher nur im Riickblick als Gen identifiziert werden.

Wie Scherrer und Jost betont auch Neumann-Held, wie wichtig in diesem
Zusammenhang eine klare konzeptuelle Trennung zwischen materieller DNA-
Sequenz und Gen ist: Nur die Abfolge der Nucleotide auf der DNA existiert vor
und wihrend des Prozesses der Proteinsynthese. Die Einbettung dieser Sequenz
in den Prozess, ihre Rolle bei der Entstehung eines bestimmten Proteins, kann
dagegen erst im Nachhinein, durch die Umkehr der Blickrichtung und unter Ein-
beziehung von nichtgenetischen Faktoren, als »Gen« zusammengefasst werden.

»Almost as in the classical sense, a gene then has a function, to code for a polypeptide,
and a gene includes certain segments of the DNA. However, in contrary to the classical-
molecular concept a gene is not situated on the DNA, but the term >gene« describes pro-
cesses, which under certain environmental conditions structure the DNA [...] and result in

a polypeptide. The gene becomes relational.«'?’

126 Die Methode der zuriickblickenden Erklarung des Expressionsprozesses durch die
»Konstruktion« eines Gens anhand der Ergebnisse des Prozesses konnte man, in
Anlehnung an die nachtrigliche Erkldarung der Entstehung funktionaler Adapta-
tionen in der Evolutionsbiologie, als »reverse engineering« bezeichnen. Vgl. dazu
den Vorschlag von Noble (2008a), 3013.

127 Neumann-Held (1999), 131.
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Neumann-Held wechselt damit, zweitens, vom entititenzentrierten Denken zum
Prozessdenken: Das PMG unterscheidet sich auf der ontologischen Ebene grund-
legend vom klassisch-molekularen Gen, da es nicht als materielle Entitit, als be-
standiger Abschnitt auf der DNA verstanden wird, sondern als Prozess. Das
bedeutet aber zugleich, dass das Genkonzept fiir Neumann-Held nicht lediglich
ein vom menschlichen Denken abhidngiges Konstrukt ist. Gene existieren tat-
séchlich in einem ontologischen Sinn, wenn auch in einer, im Vergleich mit dem
klassisch-molekularen Gen, strukturell fliichtigen Form und nur innerhalb eines
Systems wie der Zelle. Denn nicht nur der Mensch beziehungsweise der For-
scher »liest« bestimmte DNA-Sequenzen als Gene. Auch die Maschinerie der
Zelle kann der DNA-Sequenz durch den Prozess der Proteinsynthese Bedeutung
verleihen und so Gene oder Promotoren konstruieren.

»Regulatory sequences and coding regions do not exist on the DNA or mRNA independ-
ently of the system (or of somebody who can read, which is exhibited by the cell in the
»act< of expression). [...] [The DNA »text<] is not structured into smaller and larger units
[...] but [...] it is only a sequence of letters, which is structured only by the experienced

reader (developmental context) in reciprocal contingency.«'>®

Wie bereits angesprochen, ist das PMG fiir Neumann-Held ein Genkonzept ne-
ben anderen. Denn wie sie ausdriicklich betont, geht es ihr nur um die Beziehung

zwischen einem Gen und einem funktionalen Polypeptid.'”

Nur diese eine, ganz
besondere Beziehung, die auf einen fiir die weiteren Entwicklungsprozesse zen-
tralen Vorgang auf molekularer Ebene hinweist, sollte ihrer Meinung nach durch
den Begriff »Gen« ausgezeichnet werden. Mogliche Kausalbeziehungen, die
iiber die rein molekulare Ebene hinausgehen (etwa Beziehungen zwischen Ge-
nen und phinotypischen Merkmalen), werden dagegen von Neumann-Helds
Genkonzept nicht erfasst.

Eine Grenze des PMG-Konzeptes ist daher, dass dieses nur in Forschungs-
kontexten relevant ist, die sich auf die Beziehung zwischen DNA und Polypeptid
als zentrale Komponente des Entwicklungsprozesses auf der molekularen Ebene
konzentrieren — also zum Beispiel im Bereich der Entwicklungsgenetik, nicht
aber der Evolutionsbiologie. Fiir diesen Bereich schlidgt Neumann-Held das evo-
Iutiondre Genkonzept vor. Ebenso wie das postgenomische Genkonzept geht
also auch das PMG-Konzept mit einem pluralistischen Ansatz und mit einer
Entkopplung von Genkonzepten fiir unterschiedliche Forschungskontexte einher.

128 Neumann-Held (1999), 124.
129 Vgl. etwa Neumann-Held (2001), 76.
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Was unterscheidet Neumann-Helds PMG von dem im letzten Abschnitt
vorgestellten postgenomischen Gen? Auf den ersten Blick iiberwiegen die Ge-
meinsamkeiten. Auch das postgenomische Gen stellt eine deutliche Erweiterung
des kanonischen Gens dar. So umfassen beide Konzepte extragenische, aufer-
halb des transkribierten Bereiches liegende Regionen des Genoms, die eine regu-
lative oder konstitutive Funktion ausiiben. Das Gen erfihrt eine Fragmentierung
in zahlreiche Sequenzelemente, die iiber das gesamte Genom verstreut sein kon-
nen, und verliert seinen festen, linearen Ort auf der DNA. Beide Konzepte beto-
nen dariiber hinaus die Bedeutung extragenischer und nichtgenetischer Faktoren
nicht nur fiir die Genomexpression, sondern fiir die Bestimmung der strukturel-
len Elemente eines Gens.

Allerdings tritt im Rahmen des postgenomischen Konzeptes der Prozess-
charakter des Gens weit weniger in den Vordergrund, als dies beim PMG-Kon-
zept der Fall ist. Zwar ist auch das postgenomische Gen eng mit dem Expres-
sionsprozess verbunden. Denn ebenso wie beim PMG ist nicht kontextunabhin-
gig (das heift hier: unabhingig vom konkreten Syntheseprozess) festgelegt, was
ein Gen ist und welche DNA-Abschnitte zu einem bestimmten Gen gehdren. Der
Zusammenhalt einzelner materieller Komponenten des Genoms zu einem Gen
kommt erst im Verlauf des Prozesses durch den Prozess zustande. Aber es han-
delt sich hier nur um einen eingeschrinkt prozessualen Aspekt, denn im Gegen-
satz zum Ansatz von Neumann-Held ist das postgenomische Gen immer noch
eine Entitdt. Die strukturelle Zusammensetzung des postgenomischen Gens,
seine strukturelle Reprisentation, ist zwar das Ergebnis von Prozessen, aber das
Gen ist nicht selbst der Prozess. Dies erkldrt auch, warum auBlerhalb der DNA
liegende Faktoren im postgenomischen Genkonzept zwar eine zentrale Rolle fiir
die Regulation der Genomexpression spielen und damit Teil des Expressionspro-
zesses sind, aber (anders als bei Neumann-Held) nicht als Teil des Gens angese-
hen werden.

Zwar erwecken einige Formulierungen bei Neumann-Held den Anschein,
dass auch sie Gene als Resultate der in der Zelle ablaufenden Expressionspro-
zesse versteht. So schreibt sie etwa in einem frithen Aufsatz: »the gene became a
product of processes«'’. Spitere Aussagen deuten jedoch eindeutig darauf hin,
dass ihre Interpretation weitergeht als das postgenomische Genkonzept, indem
sie das PMG mit dem Prozess gleichsetzt.131 Was wir als »Gen« bezeichnen ist
kein Korper, keine Entitiit, auch wenn es durch das Wechselspiel von Entitéten

130 Neumann-Held (1999), 134.
131 Vgl. etwa die bereits zitierten Stellen Neumann-Held (1999), 131 und Neumann-
Held (2001), 74.
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aufgebaut wird und entsteht. Ein Gen ist ein Prozess. Das impliziert natiirlich (in
einem schwicheren Sinn) auch, dass es das Resultat dieser Prozesse ist. Das
Gen, das wir im Riickblick ausmachen konnen, existiert nur deshalb, weil der
entsprechende Prozess bereits stattgefunden hat — ohne den Prozess gibe es kein
Gen.

4.3 GEMEINSAMKEITEN MODERNER GENKONZEPTE

Die Krise des klassisch-molekularen Genkonzeptes hat dazu gefiihrt, dass das
Bild des modernen Gens heute, im Zeitalter der Postgenomik, viel offener und
facettenreicher ist als noch vor wenigen Jahren. Die Frage ist, wie man mit der
Vielfalt an Vorschlidgen umgehen soll. Fast alle im letzten Abschnitt vorgestell-
ten Autoren verfahren nach der Strategie, durch Kritik konkurrierender Konzepte
den eigenen Ansatz als iiberlegen herauszustellen. Ziel ist in diesem Fall, den
einzigen wahren Erben des klassisch-molekularen Gens zu finden — das moderne
Gen.

Allerdings haben alle diskutierten Konzepte, wie wir gesehen haben, Vor-
und Nachteile (vgl. dazu auch die Zusammenfassung in Tabelle 1). Viele von ih-
nen stellen dabei durchaus plausible und substantielle (Teil-)Losungen fiir die
mit dem Genkonzept verbundenen Probleme in Aussicht, die bei einer Eliminie-
rung aller Alternativen des bevorzugten Ansatzes verloren gehen wiirden. Ich
mochte daher dem Vorschlag von James Griesemer folgen und einen weniger
konfrontativen Weg einschlagen: Statt die unterschiedlichen modernen Genkon-
zepte als unvereinbar anzusehen und gegeneinander auszuspielen, sollte es das
Ziel sein, ihre positiven Seiten zu integrieren.]32 Denn die einzelnen Ansétze sind
keine Konkurrenten im Rahmen eines Wettbewerbs um die Erkenntnis der »bio-
logischen Wahrheit«, sondern reprisentieren unterschiedliche Standpunkte, von
denen aus man Vererbung und Ontogenese und die Frage, was ein Gen ist und
tut, untersuchen kann. Bei einem solchen integrativen Vorgehen fallen einige
durchgehende Tendenzen und Gemeinsamkeiten in der Vielfalt moderner Gen-
konzepte auf (vgl. dazu Tabelle 1), die ich im Folgenden noch einmal explizit
herausarbeiten mochte. Wie wir sehen werden unterscheidet sich der charakteris-
tische postgenomische Blick auf das Gen besonders in vier Punkten deutlich von
der Wahrnehmung des klassisch-molekularen Gens: in seiner pluralistischen, ge-
nomischen, funktionalen und prozessualen Perspektive.

132 Vgl. etwa Griesemer (2000).
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4.3.1 Pluralistische Perspektive

Viele, wenn auch nicht alle, moderne Genkonzepte sind explizit pluralistisch. Es
gibt nicht mehr das Gen beziehungsweise das Genkonzept — das Gen hat heute
viele Gesichter. Als Hauptkritik gegen monistische Ansitze wird héufig ange-
fithrt, dass diese nur auf einen bestimmten Forschungsbereich anwendbar sind
und so die Komplexitidt des Genbegriffs in unzuldssiger Weise vereinfachen.
Denn was ein Gen ist, hingt nicht nur vom biologischen Kontext (etwa von
Raum, Zeit und Ort der Genomexpression) ab, sondern auch vom jeweiligen ex-
planatorischen und investigativen Kontext. Ein inklusives Konzept allein reicht
nicht aus, um die Bedeutungsvielfalt und die unterschiedlichen Funktionen des
Genkonzeptes in der biologischen Forschung zu umfassen. So betonen etwa Pro-
haska und Stadler: »The concept of the >Gene< is common ground to most disci-
plines of biology and historically has been instrumental in the synthesis of sub-
disciplines, e.g., evolution and development. We therefore argue that a meaning-
ful notion of >Gene« cannot be constructed with only a particular sub-discipline
in mind.«'

Versuche zur Modernisierung des Genkonzeptes erfassen meist nur einen
Teilbereich des moglichen Anwendungsfeldes. Fast alle Neudefinitionen des
Gens beschrinken sich dabei auf die molekulare Ebene. Die auffillige Konzen-
tration auf das molekulare Gen ist leicht dadurch zu erkldren, dass hier eine
grundlegende Modifikation am dringendsten erforderlich zu sein scheint. Denn
es ist ja das klassisch-molekulare Gen, das sich in der Krise befindet. Dagegen
wird das evolutionédre Gen auch heute noch weitgehend unverindert verwendet,
zum Beispiel im Kontext der Evolutionsbiologie, wo es als konzeptuelles Werk-
zeug und heuristisch hilfreiches abstraktes Konstrukt dient, das keine ontolo-
gisch reale Entitdt bezeichnet, aber dennoch Vorhersagen iiber die Verteilung
phénotypischer Merkmale in Populationen erlaubt.

Der Versuch, ein vereinheitlichtes und modifiziertes Konzept des moleku-
laren Gens zu finden, schlie3t nicht zwangsldufig die Moglichkeit einer diver-
gierenden Verwendung des Genbegriffs in anderen Forschungsbereichen aus.
Moderne molekulare Genkonzepte sind daher nicht unbedingt im strengen Sinn
monistisch. Man mag dariiber streiten, ob fiir das molekulare Gen ein neues, ein-
heitliches Konzept gefunden werden kann und wenn ja, wie dieses aussehen
konnte. Im Hinblick auf das gesamte Spektrum der Verwendungsmoglichkeiten
des Genbegriffs in verschiedenen Forschungsfeldern ist die pluralistische Per-
spektive aber sicher plausibler.

133 Prohaska/Stadler (2008), 217.
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Tabelle 1: Wesentliche Eigenschaften moderner Genkonzepte
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Wenn wir auf den Begriff »Gen« nicht ganz verzichten und ihn vollstindig
durch neue Begriffe ersetzen wollen, miissen wir mit seiner Polyvalenz zu leben
lernen und die Notwendigkeit eines Genpluralismus anerkennen. Wie in den
meisten pluralistischen Ansétzen ausdriicklich betont wird, ermoglicht aber erst
die klare Trennung der einzelnen Ebenen und Bedeutungsvarianten des Genbe-
griffs den problemlosen Umgang mit mehreren parallelen Genkonzepten.
Wichtig ist dabei nicht nur, dass etwa das evolutiondre Gen im Hinblick auf ex-
planatorische Rolle und Anwendungsbereich von der Ebene des molekularen
Gens unterschieden wird. Auch ein falsches oder den aktuellen Forschungser-
gebnissen nicht angemessenes Verstidndnis des molekularen Gens selbst kann in
die Irre fithren. Wie der Ansatz von Scherrer und Jost zeigt, kommt es zum
Beispiel auf der molekularen Ebene leicht zu Vermischungen unterschiedlicher
Aspekte des Gens (Codierungs- und Regulationsfunktion), die durch eine
sprachliche Trennung der Bedeutungsebenen vermieden werden konnten. Auf-
grund der unterschiedlichen Funktionen des molekularen Gens kann man daher
auch hier von einer pluralistischen Position sprechen.

Die aktuelle Tendenz zu explizit pluralistischen Interpretationen des Gen-
konzeptes konnte den Eindruck erwecken, dass der Pluralismus ein typisches
Kennzeichen des modernen Gens ist. Ein Blick auf die Geschichte der Genetik
zeigt jedoch, dass dies keineswegs der Fall ist."** Vielmehr steht »das Gen« seit
jeher fiir eine Vielzahl von Konzepten und ist daher eigentlich immer schon plu-
ralistisch.” Seit seiner Einfiihrung durch Johannsen hat der Genbegriff Schicht
fiir Schicht an zusitzlicher Bedeutung angesammelt. Die semantische und kon-
zeptuelle Mehrdeutigkeit des Genkonzeptes hat sich dabei bereits vor dem Auf-
kommen der Molekulargenetik, in der Aufspaltung des klassischen Konzeptes in
eine instrumentelle und eine materielle Interpretation, angedeutet. Wie ein hete-
rogener »Baumkuchen« ist das Genkonzept mit jeder neuen genetischen und mo-
lekularbiologischen »Erkenntnisschicht« und jeder neuen Vorstellung iiber
Struktur und Funktion der Gene weiter angewachsen: Gene sind die Einheiten
der Vererbung, konnen auf den Chromosomen lokalisiert werden, bestehen aus
DNA, codieren fiir Proteine, sind Teil eines komplexen regulatorischen Netz-
werks und so weiter.

134 Vgl. zur Geschichte des genetischen Denkens und zu den vielfiltigen Bedeutungs-
ebenen des Genbegriffs Falk (2009).

135 Vgl. etwa Piro (2011), 595: »During over hundred years of genetic research, gene
concepts have often and dynamically changed to accommodate novel experimental

findings, without ever providing a generally accepted definition of the >gene.<«
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Die verbreitete Einteilung der Entwicklung des Genbegriffs in drei eindeutig
voneinander abgrenzbare Stufen (klassisches, klassisch-molekulares und moder-
nes Genkonzept) wird daher der Komplexitit des Genkonzeptes nicht vollstandig
gerecht. Da die urspriingliche Bedeutung bei der Konstruktion einer »neuen«
Stufe des Konzeptes nicht eliminiert oder vollstidndig ersetzt, sondern vielmehr
um weitere Bedeutungsaspekte erginzt wird, ist die Vorstellung einer graduellen
Verdnderung im Zuge einer »organic extension«'* des klassischen Genkon-
zeptes zutreffender. So wurde beim Ubergang zum klassisch-molekularen Gen
das klassische Konzept um die molekulare Komponente erweitert, ohne dass da-
bei zugleich die funktionale Bedeutung des Gens fiir die Vererbung von Merk-
malen grundsitzlich in Frage gestellt wurde. Wie die in Abschnitt 4.2.3 disku-
tierten pluralistischen Konzepte zeigen, ist dieses Vorgehen jedoch nicht unpro-
blematisch, da das jeweils aktuelle Genkonzept stets mit dem »Ballast« der mit
der vorherigen Interpretation des Gens verbundenen Vorstellungen beladen ist
und unbemerkt mit diesen vermischt wird.

Dass gerade moderne Genkonzepte den genetischen Pluralismus besonders
betonen ist als Reaktion darauf zu verstehen, dass es nach der Identifizierung der
DNA als materieller Trigerin der Erbinformation fiir kurze Zeit die Hoffnung
gab, alle wesentlichen strukturellen und funktionalen Bedeutungsaspekte in
einem einzigen monistischen Genkonzept — dem klassisch-molekularen Gen —
vereinen zu konnen. Wie die Probleme des klassisch-molekularen Konzeptes
zeigen, hat sich diese Hoffnung nicht erfiillt. Obwohl es, wie wir in Abschnitt
4.2.2 gesehen haben, immer noch Versuche zu einer Reduktion des Genkonzep-
tes auf einen fest umrissenen Bedeutungsaspekt gibt, erscheint die Riickkehr
zum Pluralismus als der natiirlichere Ausweg. Denn aus heutiger Sicht ist es zu-
nehmend zweifelhaft, ob ein Konzept allein sdmtliche Bedeutungsschichten
tragen kann. Nicht alle mit der Zeit hinzugefiigten Bedeutungsaspekte sind
untereinander sowie mit der urspriinglichen Idee von Johannsen vollstindig
kompatibel, auch wenn hinter allen die Frage nach der funktionalen und/oder
strukturellen Einheit der Vererbung steht. Sowohl im Hinblick auf die unter-
schiedlichen explanatorischen Rollen des Gens (Gen-P und Gen-D) und die
unterschiedlichen Forschungsbereiche (evolutionédres und molekulares Gen) als
auch auf die verschiedenen funktionalen Aspekte des molekularen Gens (codie-
rendes Gen und regulatorisches Genon) und die unterschiedlichen Produkte der
Genomexpression (Proteine und ncRNAs) ist vor diesem Hintergrund eine ter-
minologische und konzeptuelle Aufspaltung des vielfiltigen Genkonzeptes zu-
mindest bedenkenswert. Eine differenzierende Terminologie, wie sie mit den in

136 Falk (2009), 4.



https://doi.org/10.14361/transcript.9783839425831
https://www.inlibra.com/de/agb
https://creativecommons.org/licenses/by-nc-nd/4.0/

212 | WAS SIND GENE NICHT?

Abschnitt 4.2.3 vorgestellten Ansitzen vorschlagen wird, ist hilfreich, um den
jeweiligen Unterschied zwischen den einzelnen Ebenen des Genbegriffs besser
zu verdeutlichen. Die notwendige Klarheit konnte damit sicher leichter erreicht
werden als durch den aktuellen Sprachgebrauch, in dem meist einheitlich von
»dem Gen« die Rede ist.

4.3.2 Genomische Perspektive

Eine weitere wesentliche Gemeinsamkeit moderner Genkonzepte ist, dass Genen
keine festen Grenzen und kein genau bestimmbarer Ort auf der DNA zuge-
schrieben wird. Die strukturelle und konzeptuelle Bindung zwischen Gen und
DNA, die zu Zeiten des klassisch-molekularen Gens noch so eng war, dass das
eine kaum ohne die andere gedacht werden konnte, wird zunehmend schwécher.
Wie das ENCODE-Projekt und die aktuelle Genomforschung zeigen, konnen die
rdumlichen Umrisse des Gens, vor allem aufgrund von Transkriptiiberlappungen
und vielfdltigen post-transkriptionalen Modifikationen wie dem alternativen
SpleiBen, nur mehr in Ausnahmefiéllen unmittelbar an der DNA-Sequenz abgele-
sen werden. Héufiger sind die einzelnen Bestandteile des Gens iiber das ganze
Genom verteilt und werden erst wihrend des Expressionsprozesses kontextab-
hingig kombiniert.

Auf der strukturellen Ebene dndert sich daher unsere Wahrnehmung der ma-
teriellen Grundlage des Erbgutes: Es findet ein Wechsel von der genischen zur
genomischen Perspektive statt. Da Gene nicht mehr als diskrete strukturelle Ein-
heiten angesehen werden, tritt die Frage nach der Struktur des einzelnen Gens im
Zeitalter der Postgenomik in den Hintergrund und wird durch die Frage nach den
durch das »genetische Kontinuum« des Genoms vermittelten Mechanismen von
Vererbung und Entwicklung ersetzt. Zudem scheint nahezu das gesamte Genom
transkribierbar zu sein, wobei die Transkripte in den meisten Fillen nicht pro-
teincodierende mRNAs sondern ncRNAs sind. Wo letzteren eine Funktion zu-
kommt (zum Beispiel bei der Regulation der Genomexpression oder epigeneti-
scher Prozesse), werden die entsprechenden DNA-Abschnitte heute im Allge-
meinen als Teil des »Genpools« angesehen.137 Der Fokus der molekularbiologi-
schen Forschung entfernt sich daher insgesamt vom einzelnen Gen und konzen-
triert sich stattdessen auf die Betrachtung des gesamten Genoms.

Das fiihrt gegeniiber dem klassisch-molekularen Genkonzept im mehrfachen
Sinn zu einer Neubewertung des ontologischen Status des Gens. Vor allem kann
und muss das Gen eindeutig vom genetischen Material der DNA bezie-

137 Vgl. etwa Costa (2010).
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hungsweise des Genoms unterschieden werden. Gene haben keine dauerhafte
strukturelle und materielle Entsprechung auf der DNA, sie sind ontologisch nicht
mit fest umrissenen DNA-Abschnitten gleichzusetzen. Dies bedeutet jedoch
nicht, dass der Begriff des Gens in der Biowissenschaft iiberfliissig geworden ist
und vollstindig durch den Genombegriff ersetzt werden kann. In den meisten
modernen Genkonzepte spielen Gene weiterhin eine zentrale Rolle. Aber die
Trennung von Gen und genomischem Material fiihrt zu einer zunehmenden Dis-
soziation von Struktur- und Funktionskomponente des Gens, die eng mit einem
weiteren Perspektivwechsel verbunden ist: Dem Wechsel von der strukturellen
zur funktionalen Perspektive.

4.3.3 Funktionale Perspektive

Die konstatierte Bedeutungsschwiéchung der strukturellen Genkomponente geht
hiufig mit einer Stirkung der funktionalen Komponenten des Genbegriffs, teil-
weise sogar mit einer partiellen Riickkehr zur urspriinglichen Interpretation des
Gens als funktionaler Entwicklungsinvarianten einher. Diese Entwicklung ist in
den unterschiedlichen Ansitzen verschieden stark ausgepragt. Zwar geht sie nur
selten so weit, dass die strukturelle Komponente nahezu vollstindig ausgeklam-
mert wird."”® Dennoch unterscheiden sich moderne Genkonzepte durch den
Wechsel des Schwerpunktes von der strukturellen zur funktionalen Perspektive
insgesamt vom klassisch-molekularen Genkonzept.

Wie Gerstein et al. zu Recht betonen, lautet die groe Frage im Hinblick auf
den modernen Genbegriff zum gegenwirtigen Zeitpunkt damit nicht mehr »Was
ist ein Gen?«, sondern »Was ist Funktion?«. Dass dieses Problem keineswegs
trivial ist, zeigt sich wenn man vergleicht, wie der Funktionsbegriff in Konzep-
ten verstanden wird, die fiir sich eine funktionale Interpretation des Genbegriffs
in Anspruch nehmen. Die einzelnen Ansitze unterscheiden sich nicht nur im
Hinblick auf ihre Interpretation des Funktionsbegriffs, sondern auch auf die Art
der Elemente, der sie ihren funktionalen Charakter verdanken.

In Abhéngigkeit davon, was ein biologisches Funktionskonzept erkléren soll,
kann es entweder édtiologisch oder dispositional interpretiert werden.'” Im Rah-
men eines dgtiologischen oder historisch-kausalen Funktionskonzeptes soll durch
die Funktionszuschreibung erkldrt werden, woher ein bestimmtes Merkmal
kommt. »[...] functions are identified with those past effects that explain the cur-

138 Eine besonders starke Betonung des funktionalen Aspektes findet man im Ansatz
von Falk, vgl. Abschnitt 4.2.2.
139 Vgl. dazu etwa McLaughlin (2005).
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rent presence of a thing by means of a historical selection process [.. 1.<'* Bei
der Entstehung eines biologischen Merkmals ist die natiirliche Selektion der
entscheidende Faktor, auf den die Funktionalitit eines Merkmals zuriickgefiihrt
werden kann.

Dispositionale oder system-analytische Funktionskonzepte versuchen da-
gegen zu erkldren, was das funktionale Element aktuell zur Leistung eines
Systems (etwa einer Zelle oder eines Organismus) beitrdgt, das heil3t was seine
kausale Rolle innerhalb des Systems ist.""!
bung erfolgt dabei unabhingig von der historischen Entstehungsgeschichte des
Merkmals.

Beide Interpretationen des Funktionsbegriffs, die dtiologische und die dis-

Die dispositionale Funktionszuschrei-

positionale, sind bei modernen funktionalen Genkonzepten zu finden. So wird
Funktion bei Falk explizit im é&tiologisch-historischen Sinn verstanden. Falks
Genbegriff ist funktional, weil er die Entstehung funktionaler Merkmale auf mo-
lekularer Ebene (etwa die Fihigkeit zur Synthese von Proteinen) durch die evo-
Iutiondre Entstehungsgeschichte und das Wirken der natiirlichen Selektion er-
klart.

Im molekulargenetischen Kontext wird der Funktionsbegriff jedoch meist
dispositional-systemisch interpretiert. Im Fokus molekularbiologischer For-
schung steht die Frage, welche aktuelle Funktion ein bestimmtes molekulares
Element, etwa ein Gen oder ein Protein, fiir biologische Prozesse wie die Ent-
wicklung der Eigenschaften und Verhaltensweisen des Organismus hat. Diese
Tendenz zeigt sich auch bei einem Grofteil der Genkonzepte, die die funktionale
Ebene des molekularen Gens gegeniiber der strukturellen Ebene betonen. Be-
sonders deutlich wird dies beim Ansatz von Waters, der die funktionale Rolle
des Gens in den interaktiven kausalen Netzwerken der Zelle und des Organismus
hervorhebt. Die Zuschreibung einer Funktion der Gene erfolgt hier aufgrund ih-
rer spezifischen kausalen Wirkungen innerhalb eines Systems.

Insgesamt impliziert die Einnahme einer funktionalen Perspektive also, dass
dem Gen eine dtiologische und/oder eine dispositionale Funktion zugesprochen
wird. Beide Perspektiven konnen im Hinblick auf die Funktion eines Gens sinn-
voll verwendet werden: Gene wurden einerseits, zuriickblickend, aufgrund ihrer
dtiologischen Funktion selektiert und besitzen andererseits, aktuell, eine disposi-
tionale Funktion fiir den Organismus.

140 Allen (2002), 375.
141 Vgl. Allen (2002), 375: »Functions of components are identified with their causal

contributions to broader capacities of the system.«
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Allerdings ist damit noch nicht gesagt, dass alle als funktional bezeichneten
Definitionen des Gens tatséchlich eine funktionale Perspektive auf das Gen ein-
nehmen. Der dispositionale Funktionsbegriff kommt in vielen Genkonzepten
nicht unmittelbar aufgrund der Funktionalitit der Gene ins Spiel, sondern mittel-
bar, durch die Funktionalitit nichtgenetischer Biomolekiile wie Proteinen oder
RNAs. Dabei wird die Funktionskomponente mit dem funktionalen Produkt
gleichgesetzt, zu dessen Synthese das Gen beitridgt. Ein Produkt besitzt eine
Funktion, wenn es im Rahmen biologischer Prozesse eine bestimmte Aufgabe
erfiillt, etwa die enzymatische Funktion eines Proteins oder die regulatorische
Funktion eines RNA-Molekiils. Und allein aufgrund seiner maBgeblichen kausa-
len Rolle bei der Synthese eines solchen funktionalen Molekiils wird in vielen
funktionalen Genkonzepten auch dem entsprechenden Gen eine funktionale Be-
deutung fiir das Gesamtsystem des Organismus zugeschrieben.

Schon im Rahmen des klassisch-molekularen Genkonzeptes wurde die funk-
tionale Ebene des Gens im Allgemeinen in diesem Sinn interpretiert — die struk-
turelle Seite des Gens ist seine DNA-Sequenz, die funktionale Seite ist das Pro-
dukt, fiir welches das Gen codiert. Auch bei Gerstein et al., die nach eigener Ein-
schitzung ein funktionales Konzept vertreten, wird der Funktionsbegriff auf die
Genprodukte bezogen. Die Funktionalitidt der Produkte dient dabei zugleich zur
Lokalisierung eines Gens auf der DNA: Nur Produkte, die eine Funktion besit-
zen, konnen zur Vereinigung tiberlappender Transkripte zu einem Gen herange-
zogen werden. Ahnlich ist es beim Genon-Konzept. Obwohl Scherrer und Jost,
im Gegensatz zu Gerstein et al., den »Ort« des Gens von der Ebene der DNA auf
die Ebene des kontinuierlichen RNA-Transkriptes verlegen, setzen auch sie
Funktion mit dem funktionalen Genprodukt gleich.

Die verbreitete Gleichsetzung von Funktion und Genprodukt ist jedoch in
mehrfacher Hinsicht problematisch. Zum einen fiihrt sie, wie Prohaska und Stad-
ler kritisieren, zu der falschen Vorstellung, dass die Funktion eines Gens allein
durch den Nachweis des entsprechenden Genproduktes bestimmbar ist. Aber
»[...] the existence of a product does not imply that it has any function at all, and
conversely, the same product may have multiple and mechanistically diverse
biochemical functions, depending on its context«'*’. Zwischen DNA und Pro-
teinfunktion besteht zwar hiufig eine Korrelationsbeziehung, aber keine gerich-
tete Kausalitéitsbeziehung.143 Daher fordern Prohaska und Stadler, dass die Funk-
tion eines Gens durch einen Funktionalitétstest experimentell messbar sein muss,
der tiber den bloBen Nachweis des Produktes hinausgeht.

142 Prohaska/Stadler (2008), 219.
143 Vgl. Turner (2010), 216.
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Zum anderen kann sich der Wechsel hin zu einer funktionalen Interpretation
des modernen Gens nicht auf die Betonung der Funktionalitit der Genprodukte
beschrianken, die dann zur Identifizierung struktureller genischer Komponenten
auf DNA oder RNA verwendet werden. Ein solches Vorgehen mag zwar von
groBem pragmatischem Wert sein. Aber an der Wahrnehmung des Gens im onto-
logischen Sinn &dndert sich damit nichts, da das Gen auf der strukturellen Ebene
weiterhin als ein materieller »stretch of code«'** gilt, auch wenn dieser gegen-
tiber dem klassisch-molekularen Konzept seine Beschaffenheit verdndert haben
mag und nun etwa aus RNA oder aus nichtkontinuierlichen DNA-Abschnitten
besteht.

Das Festhalten an der Funktionalitét des finalen Protein- oder RNA-Produk-
tes als Kriterium zur Spezifizierung eines Gens trigt dazu bei, dass sich weder
der Ansatz von Gerstein et al. noch der von Scherrer und Jost vollstindig von der
engen Verbindung zwischen struktureller und funktionaler Ebene 16sen. Durch
die Riickkopplung der funktionalen Komponente an die materielle Grundlage der
Nucleinsdure tendieren beide Ansitze, dhnlich wie das klassisch-molekulare
Genkonzept, stark zur strukturellen Ebene des Gens und kénnen damit nur ein-
geschrinkt als funktionale Genkonzepte im eigentlichen Sinn verstanden wer-
den.'”

Fiir einen wirklichen Perspektivwechsel muss entweder die Funktionalitit
des Gens unabhingig von seiner moglichen strukturellen Basis im Mittelpunkt
stehen. Damit konnten, wie der Ansatz von Falk zeigt, eine dtiologische Interpre-
tation des Funktionsbegriffs und eine zumindest partielle Riickwendung zum
klassischen instrumentellen Genkonzept verbunden sein. Oder aber dem Gen
selbst (nicht nur seinen Produkten) wird, wie im Ansatz von Waters, eindeutig
eine funktionale Komponente im dispositionalen Sinn, das heif3t eine bestimmte
funktionale Rolle im System Organismus, zugesprochen, durch die das Gen defi-
niert wird. Zwar klammert auch Waters’ »mixed functional«-Konzept die struk-
turelle Komponente nicht aus: Das molekulare Gen besitzt eine spezifische
Nucleinsduresequenz und damit eine innere materielle Struktur. Anders als bei
Gerstein et al. kann jedoch bei Waters nicht nur das eindeutig funktionale End-
produkt (das heif3it ein Protein oder eine ncRNA) zur Identifizierung eines Gens
auf der DNA-Ebene herangezogen werden, sondern alle (Zwischen-)Produkte
des Expressionsprozesses mit einer linearen und durch die DNA-Sequenz
spezifizierten Struktur. Diese Zwischenprodukte miissen nicht notwendigerweise

144 Prohaska/Stadler (2008), 216.
145 Vgl. dazu auch Prohaska/Stadler (2008), 218, die den Ansatz von Gerstein et al. als

strukturelle Definition des Gens interpretieren.
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im tiblichen Sinne funktional sein, also etwa eine enzymatische oder regulato-
rische Aufgabe fiir den Organismus erfiillen. Denn fiir das Genkonzept von
Waters ist nicht die Funktion der Produkte ausschlaggebend, sondern die funk-
tionale Rolle der Gene.

Nimmt man die funktionale Perspektive ernst, so fiihrt diese nicht nur (wie in
den Ansitzen von Gerstein et al. oder Scherrer und Jost) zu einer veridnderten
Vorstellung von der Genstruktur, sondern dariiber hinaus (wie bei Falk oder Wa-
ters) zu einem neuen Blick auf die Ontologie des Gens, der im Hinblick auf die
materiellen Grundlagen des Gens viel flexibler ist, als im Rahmen des klassisch-
molekularen Konzeptes. Statt als strukturelle Einheiten der Vererbung miissen
wir Gene wieder als erbliche funktionale Einheiten verstehen. Wie Prohaska und
Stadler anmerken, zeichnet sich eine Einheit dadurch aus, dass sie eine stirkere
Kohision unter seinen eigenen Bestandteilen zeigt als gegeniiber anderen Kom-
ponenten, »thereby ensuring its integrity in isolation. Consequently, a unit of
function should execute its function in isolation, thereby representing a >building
block« or >basis element« of the space of functions.«'** Gene bilden nicht deshalb
eine Erbeinheit, weil sie durch einen kontinuierlichen Abschnitt auf der DNA
oder RNA reprisentiert werden, sondern weil die unterschiedlichen materiellen
Komponenten, die Teil des Gens sind oder zu seiner Funktion beitragen (geni-
sche Elemente, aber auch extragenische und nichtgenetische) nur gemeinsam —
als eine Einheit — die funktionale Rolle des Gens erfiillen konnen.

Die Strukturkomponente verschwindet jedoch auch in der funktionalen Per-
spektive nicht vollstindig. So kann man im Hinblick auf die Kohésion der funk-
tionalen genischen Einheiten durchaus von einer strukturellen Reprisentation
der Gene auf DNA-Ebene sprechen. Die Entwicklung dieser Reprisentation
kann sowohl ontogenetisch als auch phylogenetisch interpretiert werden. Im er-
sten Fall ist die strukturelle Seite des Gens fliichtig und tritt erst im bezie-
hungsweise durch den Verlauf der Proteinsynthese in Erscheinung. Das geno-
mische Material wird durch die funktionalen Produkte des Syntheseprozesses
oder durch den Prozess selbst riickblickend genisch strukturiert, das heif3t in
strukturelle Geneinheiten unterteilt.'*” Im zweiten Fall erfolgt die Strukturierung
des Genoms in evolutionédren Zeitrdumen. Die strukturellen genischen Einheiten
bleiben dabei zwar iiber einen lingeren Zeitraum bestehen. Ihre Entstehung wird
aber durch die Selektion der gemeinsamen zelluldren Funktion unterschiedlicher
DNA-Abschnitte bestimmt. Die strukturelle Komponente des Genoms ist daher

146 Prohaska/Stadler (2008), 219.
147 Vgl. das in Abschnitt 4.2.4 diskutierte PMG-Konzept von Neumann-Held.
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auch hier der funktionalen Komponente des eigentlichen Gens zeitlich und kon-
zeptuell nachgeordnet. 148

Die funktionale Interpretation des modernen Gens fiihrt nicht nur zu einer
Verschiebung des Forschungsschwerpunktes von der DNA- auf die RNA- oder
Protein-Ebene. Sie ist insgesamt viel umfassender als das klassisch-molekulare
Konzept und besitzt das Potential dazu, auch bisher nichtgenische Elemente wie
Regulationsfaktoren oder epigenetische Markierungen in das Genkonzept zu in-
tegrieren und so den empirischen Befunden der postgenomischen Forschung an-
gemessen Rechnung zu tragen. Die zunehmende Entkopplung von Struktur- und
Funktionskomponente ermdglicht aber noch einen weiteren Perspektivwechsel,
der iiber die funktionale Perspektive hinausgeht.

4.3.4 Prozessperspektive

Wie wir gesehen haben, ist bei vielen modernen Genkonzepten anstelle der bis-
herigen starken Konzentration auf die strukturelle Seite des Gens eine Tendenz
zur funktionalen Interpretation zu beobachten. Damit ist, neben der Einnahme
der funktionalen und der genomischen Perspektive, die Moglichkeit eines weite-
ren Perspektivwechsels eng verbunden: die Erginzung der strukturellen und
funktionalen Sicht durch eine Prozessperspektive. Erste Hinweise auf eine stér-
kere Betonung des prozessualen Aspektes finden sich bereits innerhalb von
funktionalen Ansitzen, da hier Gene verstirkt als Teil eines Prozesses betrachtet
werden. So stellen etwa Gerstein et al. auf ihrer Homepage zum ENCODE-
Projekt fest: »[The] functional view [...] focuses on the biological processes the
genes are involved in.«'*’ Indem statt materieller Entititen biologische Prozesse
in den Mittelpunkt des Forschungsinteresses riicken, macht die funktionale Per-
spektive im Vergleich mit der entititenzentrierten Perspektive des klassisch-mo-
lekularen Konzeptes bereits einen entscheidenden Schritt in Richtung Prozess-
denken. Besonders deutlich kommt der prozessuale Charakter des Gens aber in
den in Abschnitt 4.2.4 vorgestellten Konzepten des postgenomischen Gens und
des PMG zum Vorschein. Wie ich im Folgenden zeigen werde, ist die durch die
Prozessperspektive ermoglichte radikale Anderung der Interpretation des Kon-
zeptes »Gen«, obwohl insgesamt nicht so weit verbreitet wie die funktionale In-
terpretation, fiir die Annidherung an den ontologischen Status des Gens im Zeital-
ter der Postgenomik besonders hilfreich.

148 Vgl. den in Abschnitt 4.2.2 diskutierten Ansatz von Falk.
149 http://info.gersteinlab.org/What_is_a_gene%3F vom 25.08.2011.
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Bevor wir uns der Frage zuwenden, ob das Gen tatsichlich als biologischer
Prozess interpretiert werden kann, muss zunéchst prazisiert werden, was mit
»Prozess« gemeint ist. Auf den ersten Blick erscheint die Bedeutung klar. So de-
finiert etwa Neumann-Held »Prozess« als »course of events«lso, also als einen
Verlauf oder eine Abfolge von Ereignissen. Allerdings beinhaltet der Prozessbe-
griff bei ndherem Hinsehen noch weitere Aspekte. So folgen die einzelnen Er-
eignisse nicht zuféllig aufeinander, sondern sind miteinander rdaumlich und zeit-
lich verbunden. Mahner und Bunge definieren »Prozess« daher genauer als »eine
Sequenz von Ereignissen« oder als ein »komplexes Ereignis«:

»Wihrend ein Einzelereignis als geordnetes Paar (Ausgangszustand, Endzustand) be-
schreibbar ist, wird [...] ein ProzeB als eine Reihe von mehr als zwei, vielleicht sogar
unendlich vielen Zustéinden beschrieben, d.h. als Kurve oder Trajektorie in einem Zu-
standsraum. [...] Um einen ProzeB zu bilden, muf} eine Menge von Ereignissen folgende
Bedingungen erfiillen: (a) die Ereignisse diirfen nur in einem Ding, wie komplex es auch
sei, auftreten und (b) die Ereignisse miissen intrinsisch geordnet sein, d.h. sie miissen sich

S 151
als Kurve in einem Zustandsraum darstellen lassen.«

Ahnlich versteht Nicholas Rescher »Prozess« als »a sequentially structured se-
132 Nach Rescher ist ein Prozess kom-
plex, da er unterschiedliche Zusténde beinhaltet, und er hat sowohl eine kohéren-

te zeitliche als auch eine rdumliche Dimension oder Struktur.

quence of successive stages or phases«

Dariiber hinaus findet bei vielen Prozessen ein auf ein Endergebnis gerich-
teter Ablauf eines Geschehens — eine Entwicklung — statt, der jedoch nicht not-
wendigerweise deterministisch verlaufen muss."” Dieser teleologische Aspekt
betrifft vor allem (bio)chemische Prozesse, bei denen eine Umwandlung einer
Entitdat in eine andere stattfindet. Auch im Bereich der Technik, wo Prozesse
hiufig als Blackbox mit bekanntem Input und Output angesehen werden, ist der
Aspekt der Zielgerichtetheit von Bedeutung.

Fiir eine moglichst fruchtbare Diskussion des Genkonzeptes fiihre ich die
genannten Merkmale eines Prozesses in der folgenden Arbeitsdefinition des Pro-
zessbegriffs zusammen: Ein Prozess ist eine zeitlich und rdumlich strukturiert
ablaufende Folge von Ereignissen, wihrend der eine Entitdit (die komplex, das
heif3t aus mehreren Entitdten zusammengesetzt sein kann) sich hinsichtlich ihrer

150 Neumann-Held (2001), 74.

151 Mahner/Bunge (2000), 19f.

152 Rescher (2008).

153 Vgl. dazu etwa Carrier/Wimmer (1995).
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Beschaffenheit oder ihres Aufbaus so verdndert, dass sich ihr Zustand am Ende
des Prozesses vom Anfangszustand unterscheidet.

Im Vergleich mit vielen anderen Wissenschaften liegt das Prozessdenken in
der Biologie besonders nahe, da Lebewesen sich per definitionem in einem stéin-
digen Stoff- und Energiefluss befinden und notwendigerweise in zahlreiche in-
tra- und extrakorporale Prozesse eingebunden sind. Biologische Prozesse, etwa
Evolutions-, Entwicklungs-, Stoffwechsel- oder Regenerationsprozesse, sind seit
jeher zentrale biologische Forschungsgegenstinde. Aber interessanterweise stoft
das Prozessdenken meist dort an Grenzen, wo wir es mit Genen zu tun haben.
Gene werden natiirlich als ein Teil biologischer Prozesse, etwa der Proteinsyn-
these oder des Vererbungsprozesses, wahrgenommen und untersucht. Aber so-
wohl im Rahmen des klassisch-molekularen Genkonzeptes als auch bei vielen
modernen molekularen Genkonzepten gelten Gene letztlich als eine spezifische
Art von Biomolekiil, das heifit als eine dingliche Entitit, die Akteur in bezie-
hungsweise Bestandteil von Prozessen ist.

Die prozessuale Interpretation des Genkonzeptes geht jedoch iiber die iibli-
che wissenschaftliche Auseinandersetzung mit biologischen Prozessen hinaus
und konnte so auch zu einer neuen Einschitzung des ontologischen Status des
Gens fithren. Der zentrale Perspektivwechsel, den Neumann-Held mit ihrem
PMG vollzieht, besteht darin anzuerkennen, dass Gene in grundlegend anderer
Weise ein Teil biologischer Prozesse sind, als dies etwa bei materiellen Kompo-
nenten wie einem Enzym oder einem DNA-Strang der Fall ist. Es besteht ein be-
deutender Unterschied zwischen einem Gen und einem biochemischen Molekiil,
das als greifbarer Interakteur innerhalb eines Stoffwechselprozesses fungiert:
Gene sind Prozesse, sie sind keine Dinge.

Was folgt aus dieser Interpretation fiir unser Verstidndnis der funktionalen
Rolle des Gens? Ubertrigt man die oben vorgeschlagene Definition des Prozess-
begriffs auf den Prozess der Genomexpression, dann ist die komplexe Entitit,
welche sich im Laufe des Prozesses verindert, nicht etwa das Gen (wie es aus
klassisch-molekularer Sicht naheliegen wiirde), sondern die Zelle beziehungs-
weise der die Zelle beherbergende Organismus. Beide sind aus zahlreichen Ein-
zelkomponenten unterschiedlichster Art zusammengesetzt (neben der DNA etwa
RNA, Proteine, Lipide und weitere strukturelle Komponenten der Zelle), die
ebenso wie extrazelluldre Umwelteinfliisse wihrend des Expressionsprozesses
interagieren konnen."* Zwar lassen Bezeichnungen wie Transkription, posttran-

154 Wie das Beispiel der Lipide zeigt, gilt keineswegs fiir alle in biologischen Prozessen
essentiell wichtigen Zellkomponenten, dass ihre Struktur in Form einer DNA-
Sequenz codiert sein muss. Vgl. dazu Noble (2008a), 3004.
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skriptionale Modifikation oder Translation den Expressionsprozess als eine Ab-
folge deutlich voneinander abgrenzbarer Entwicklungsstufen erscheinen. Wie
bereits erwihnt, kann er jedoch besser als eine kontinuierliche, zeitlich und
raumlich strukturiert ablaufende Folge von Ereignissen beschrieben werden. Der
Endzustand der Zelle und des Organismus unterscheidet sich vom Ausgangs-
zustand unter anderem darin, dass nun ein neues Protein- oder RNA-Molekiil in
der Zelle vorliegt. Setzt man das Gen mit dem gesamten Prozess der Expression
gleich, so wird davon nicht nur die urspriingliche strukturelle und funktionale
Komponente des Genbegriffs (die DNA als ein materieller Bestandteil der im
Prozess umgewandelten Entitit Zelle sowie der durch das Produkt verdnderte
Endzustand der Zelle) erfasst. Durch die rdumliche und zeitliche Komponente
des Expressionsprozesses wird dariiber hinaus auch der genetische und nicht-
genetische Kontext einbezogen, der beim klassisch-molekularen Konzept weit-
gehend ausgeblendet wurde.

Die Interpretation des Gens im Sinne eines genetischen Prozesses besitzt
damit auch aus biophilosophischer Sicht deutliche Vorteile gegeniiber dem enti-
tiatenzentrierten Denken. Zwar spielte das Prozessdenken in der Biophilosophie
bis vor wenigen Jahren eine eher untergeordnete Rolle. Aber mit der Krise des
klassisch-molekularen Gens und der zunehmenden Etablierung von Systembio-
logie und Entwicklungssystemtheorien gewinnen Uberlegungen zum Prozess-
charakter biologischer Phdnomene heute immer mehr an Bedeutung. Neben
Neumann-Helds PMG versucht etwa James Griesemer, im Bereich der Entwick-
lungsbiologie und Genetik eine radikale Prozessperspektive durchzusetzen.'”
Fiir Griesemer sind Prozesse, nicht Strukturen oder Funktionen, die fundamenta-
len Entititen der Biologie. Er fordert daher einen grundlegenden Perspektiv-
wechsel in Genetik und Entwicklungsbiologie:

»Genetics is about genetic processes. Development is about developmental processes.
Whether, when, and how entities of a particular structural or functional kind serve such
processes are empirical questions. [...] The functions that are carried by such structures
when they serve a process of reproduction are determined by the relation between heredity
and development in the process: Functions need not be invariant to changes of structure
and structures need not be invariant to changes of function in order to serve reproduc-

. 156
t1on.«

155 Vgl. Griesemer (2000); Griesemer (2006).
156 Griesemer (2000), 240f.
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Eine Definition des Gens auf der Grundlage von strukturellen und/oder funk-
tionalen Merkmalen kann deshalb nach Griesemer nicht funktionieren. Die Frage
nach der Beziehung zwischen Struktur- und Funktionskomponente des Gens
wird bedeutungslos, da sich beide Aspekte im Verlauf des jeweiligen geneti-
schen Prozesses und in Abhingigkeit vom zelluldren Kontext fortwéhrend veréan-
dern. Noch weiter gehen John Dupré und Maureen O’Malley, die ein Prozess-
denken auf allen Ebenen der Biologie fordern, da scheinbar ontologisch stabile
Entititen wie Gene oder Organismen nur idealisierte Abstraktionen hierarchi-
scher biologischer Prozesse sein konnen."” Auch Evelyn Fox Keller denkt tiber
mogliche Vorteile einer biologischen Prozessperspektive nach. Wie bereits in
Kapitel 3 erwihnt, schldgt sie vor, den Begriff »Gen« nicht mehr als Nomen (im
Sinne eines materiellen Dinges) zu verwenden, sondern als Verb zur Kennzeich-

: 158
nung €ines Prozesses.

4.4 WASIST EIN GEN NICHT?

Der vierfache Perspektivwechsel, den moderne Genkonzepte in mehr oder weni-
ger ausgeprigter Form vollziehen, erdffnet einen neuen Blick auf das Gen im
postgenomischen Zeitalter. Allerdings steht in den meisten Ansitzen die metho-
dologisch-pragmatische Ebene des Gens im Forschungskontext im Mittelpunkt.
Zur Widerlegung der Vorstellung, dass Gene die kausale Essenz des Organismus
sind, ist dagegen die ontologische Beschaffenheit der Gene entscheidend: Was
sind Gene auf der ontologischen Ebene? Diese Frage ldsst sich nach der verglei-
chenden Analyse der modernen Genkonzepte nicht auf direktem Wege beant-
worten. Der gemeinsame ontologische Kern der Genkonzepte (so es ihn denn
gibt) ist offenbar nicht einfach zu finden. Denn durch die Integration heterogener
Konzepte erscheint der Genbegriff so ambivalent und schillernd, dass ein ver-
lasslicher, fester Kern des Konzeptes nicht zu sehen ist. Will man nicht einem
einzigen Konzept den Vorzug vor allen anderen geben, so stellt sich die Frage,
wie man entscheidet, welche Komponenten der einzelnen modernen Ansitze
nicht nur auf der methodologischen, sondern auf der ontologischen Ebene sinn-
voll integriert werden konnten. Die Tatsache, dass sich die Molekularbiologie
zur Zeit in einer Phase des Umbruchs befindet, ldsst den Versuch, den ontologi-
schen Status des Gens eindeutig zu bestimmen, als verfriiht oder gar grundsétz-
lich vergeblich erscheinen. Denkbar ist allenfalls ein vorldufiges ontologisches

157 Vgl. Dupré/O’Malley (2007).
158 Vgl. Keller (2005), 9.
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Konzept mit dem Vorbehalt, dass neue empirische Ergebnisse jederzeit Modi-
fizierungen erforderlich machen konnten.

Mein Vorschlag ist daher, die Umrisse des Genbegriffs sichtbar zu machen,
indem wir ermitteln, was ein Gen nicht ist. Bei dieser Annéherung an den onto-
logischen Status des Gens sind die im letzten Abschnitt herausgearbeiteten Ge-
meinsamkeiten moderner Genkonzepte {iberaus hilfreich. Denn die Uberlegun-
gen zur pluralistischen, genomischen, funktionalen und prozessualen Perspektive
geben eine Reihe von Hinweisen darauf, welche Eigenschaften das Gen auf on-
tologischer Ebene sicher nicht besitzen kann. Statt unmittelbar auf den Kern des
Genkonzeptes zuzusteuern und ihn dabei hochstwahrscheinlich zu verfehlen,
kreisen wir ihn also zunichst ein und legen ihn dadurch bloB3, dass wir weg-
schneiden und streichen, was heute mit hoher Wahrscheinlichkeit (wenn auch
vielleicht entgegen der tiblichen Auffassung) nicht oder nicht mehr zum Gen-
konzept gehort.

Das Bestreben, den ontologischen Kern des Gens so weit wie moglich einzu-
grenzen und sich nicht mit der Konstatierung einer heterogenen Ansammlung
von Einzelphdnomenen zu begniigen, ist nicht nur fiir das Problem des gene-
tischen Essentialismus von Bedeutung. Zwar liegt angesichts des eingangs
erwihnten postmodernen Zweifels an letztgiiltigen wissenschaftlichen Definitio-
nen eine »anything goes«-Einstellung gegeniiber dem Genkonzept nahe. Und auf
den ersten Blick gehen auch die Biologen einen dhnlichen Weg, wenn sie unter-
schiedliche genihnliche Strukturen (von iiberlappenden bis zu alternativ ge-
spleiBiten Genen) als Gene bezeichnen, obwohl sie dem Stereotyp des nominalen,
methodisch hilfreichen Konsensusgens nur zum Teil entsprechen. Solange das
nominale Genkonzept innerhalb des jeweiligen Forschungskontextes zufrieden-
stellend funktioniert, gibt es aus biologisch-pragmatischer Sicht tatsdchlich
wenig Anlass, es gegen ein ontologisch vielleicht angemesseneres aber methodo-
logisch weniger niitzliches Konzept einzutauschen. Die pragmatische Definition
des Gens konnte vor diesem Hintergrund als ein Annehmen der notwendigen on-
tologischen Unbestimmtheit und Diversitit oder gar der Nicht-Existenz des Gens
jenseits seiner Rolle als epistemischem Objekt der Forschung verstanden wer-
den.

Diese Strategie ist jedoch nicht unproblematisch. Die in Kapitel 1 angespro-
chene postmoderne Erkenntnisskepsis gegeniiber der Moglichkeit préziser und
widerspruchsfreier Definitionen mag zwar bei kulturwissenschaftlichen Konzep-
ten wie »Literatur« oder »Kunst« durchaus plausibel sein. Aber im Hinblick auf
den Genbegriff ist es trotz berechtigter Zweifel an einem absoluten wissenschaft-
lichen Wahrheitsanspruch aus mehreren Griinden unerldsslich, wenigstens den
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Versuch zu unternehmen, zu einer umfassenden und eindeutigen Begriffsbe-
stimmung jenseits der methodologischen Ebene des Konsensusgens zu gelangen.

Zum einen besteht die Gefahr, dass durch die Fokussierung auf das ideali-
sierte Konsensusgen die unproblematischen Fille erneut so weit in den Vorder-
grund riicken, dass die problematischen (sowohl auf epistemischer als auch auf
ontologischer Ebene) wie zu Zeiten des klassisch-molekularen Gens marginali-
siert werden. Darauf weist Thomas Fogle hin:

»The consensus gene implies a high degree of uniformity among genes and seems, at first
glance, to be an internally consistent description of parts and action. However, no simple
description embodies the breadth of molecular genes claimed by empiricists [...]. There-
fore, it is impossible to retreat to abstraction about genes without masking the diversity
within. The consensus gene is a framework, not a full elaboration of biochemical de-

. 15
tail.« o

Gerade durch die Abstraktion im Rahmen eines pragmatischen Konsensuskon-
zeptes droht die Vielfalt molekularer Prozesse verdeckt zu werden — von einer
Integration heterogener Konzepte kann in diesem Fall nicht mehr die Rede sein.
In dhnlicher Weise konnen, wie wir gesehen haben, auch inklusive Genkonzepte
wie das von Waters als unterkomplex kritisiert werden. Das ist eine sehr wichti-
ge Kritik, wenn man bedenkt, dass die scheinbaren »Problemfiélle« heute ange-
sichts postgenomischer Projekte wie ENCODE immer mehr zum Normalfall
werden.'®

Zum anderen konnten gerade die Krise des klassisch-molekularen Genbe-
griffs, die daraus resultierende ontologisch unbestimmte Stellung des Gens und
die pragmatischen Losungsversuche der Biologen einen iiberaus negativen Ein-
fluss auf die offentliche Wahrnehmung der Biologie haben. Bleibt die Frage
»Was ist ein Gen?« auf ontologischer Ebene unbeantwortet, so entsteht eine
Leerstelle in der 6ffentlichen Wahrnehmung der Genetik. Aufgrund der enormen
kulturellen und sozialen Bedeutung, die die DNA und das Konzept des Gens
heute besitzen,161 muss dieser Zustand der Unsicherheit beunruhigen: Wenn die
Biologen eine Entitit, die einen so groen Einfluss auf das menschliche Leben
besitzt wie das Gen, nicht wissenschaftlich exakt definieren, kategorisieren und
beschreiben konnen, wie wollen sie dann zum Beispiel die Folgen gentechni-
scher Veridnderungen von Organismen kontrollieren und die Gesellschaft vor

159 Fogle (2000), 6.
160 Vgl. dazu etwa Costa (2010).
161 Vgl. dazu Nelkin/Lindee (2004).
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Schaden bewahren? Angesichts dieser moglichen Sorge ist zu vermuten, dass
pragmatische Losungsvorschlige der Wissenschaftler umso dankbarer aufgegrif-
fen werden, je vollstindiger diese die mit der Krise des klassisch-molekularen
Gens entstandene Liicke scheinbar wieder auffiillen. Dies gilt besonders fiir
Genkonzepte wie die von Waters oder Gerstein et al., die mit rein pragmatischer
Zielsetzung entwickelt wurden, aber dem klassisch-molekularen Konzept auf
den ersten Blick so sehr #dhneln, dass sie auBerhalb der Fachwissenschaft fast
zwangslaufig im ontologischen Sinn missverstanden werden miissen. Auf diese
Gefahr weist zum Beispiel Karola Stotz hin, die die Unvereinbarkeit einer on-
tologischen Interpretation pragmatischer Genkonzepte mit den empirischen
molekularbiologischen Befunden kritisiert.'*

Als eine weitere unangenehme Folge der Ontologisierung pragmatischer
Genkonzepte kann angefiihrt werden, dass die Kritik an der strukturellen und
funktionalen Einheit des klassisch-molekularen Gens auflerhalb der Biologie bis-
lang nur unzureichend wahrgenommen wird. Wie wir in Kapitel 3 gesehen ha-
ben, trdgt vor allem das Festhalten an genetischen Metaphern aus den Bereichen
Aktivitdt und Text dazu bei, dass sich dem biologischen Laien ein eher konser-
vatives Bild des modernen Gens aufdridngt. Zwar wird auch in populdrwissen-
schaftlichen Darstellungen zunehmend darauf hingewiesen, dass die biologische
Forschung in den letzten Jahren zahlreiche neue Details tiber die genaue Struktur
und Funktion von Genen herausgefunden hat. Interpretiert man die darauf auf-
bauenden modifizierten Genkonzepte jedoch im ontologischen Sinn, dann hat
sich dadurch an der Antwort auf die Frage, was ein Gen ist, scheinbar nichts
Grundlegendes gedndert: Ein Gen kann immer noch als eine Nucleinsdurese-
quenz verstanden werden, die fiir ein spezifisches funktionales Produkt codiert.

Das als unproblematisch und stabil wahrgenommene »offentliche Gen«
unterscheidet sich damit deutlich vom widerspenstigen Gen des Forschungskon-
textes.'” Entscheidend ist, dass mit dieser Einschiitzung auch mit dem klassisch-
molekularen Gen verbundene und aus heutiger biologischer Sicht unzutreffende
Vorstellungen iiber die mutmaBliche Kraft der Gene am Leben erhalten werden —
Gene erscheinen weiterhin als die Essenz, die »Seele« des Organismus, die den
Phénotyp determiniert. Wie die Diskussion um die Herstellung biologischer Chi-
miren zeigt, kann diese Beeinflussung der offentlichen Wahrnehmung biologi-
scher Forschung durch essentialistische Vorstellungen zu unbegriindeten Angs-

162 Vgl. Stotz (2006).

163 Zum gleichen Schluss kommen Eriksson/Webster (2008) im Hinblick auf die 6ffent-
liche und wissenschaftliche Einschidtzung embryonaler Stammzellen. Vgl. dazu auch
Marks (2010).
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ten gegeniiber der biologischen und vor allem der gentechnischen Forschung
fithren.

Der bewusste Verzicht auf eine konzeptuelle Schirfung des Genbegriffs, wie
ihn etwa Rheinberger fordert, erscheint vor diesem Hintergrund hochst proble-
matisch. Denn hinter der pragmatischen Verwendung des Genbegriffs im For-
schungskontext darf keine ontologische Leerstelle bestehen bleiben, die explizit
oder implizit mit tief sitzenden genessentialistischen Uberzeugungen gefiillt wer-
den kann. Trotz aller Schwierigkeiten muss moglichst klar gesagt werden, was
ein Gen im ontologischen Sinn heute noch auszeichnet und wie sich dieses Bild
von dem des klassisch-molekularen Konzeptes unterscheidet.

Das klassisch-molekulare Genkonzept definierte das Gen als eindeutig be-
stimmbaren und fest umgrenzten DNA-Abschnitt, dessen Basensequenz die In-
formation fiir die Synthese eines spezifischen funktionalen Produktes und damit
letztlich fiir den Phénotyp des Organismus trigt. Von dieser urspriinglichen Vor-
stellung von Struktur und Funktion eines Gens sollen nun alle Aspekte entfernt
werden, die angesichts der im letzten Abschnitt diskutierten postgenomischen
Perspektivwechsel nicht 1dnger haltbar sind. Wenn wir den Genbegriff in dieser
Weise von seinen konzeptuellen »Réndern« ausgehend umreiflen, indem wir fra-
gen, was ein Gen nicht ist, so erhalten wir keine singulidre und endgiiltige Defini-
tion im konventionellen Sinn, die potentiell ein Gegenstand neuer konzeptueller
Krisen und Spannungen wire. Stattdessen sollte die hervortretende Kontur des
ontologischen Status des Gens im Zeitalter der Postgenomik flexibel und offen
genug sein, um sie an neue und unter Umstinden {iberraschende zukiinftige For-
schungsergebnisse anpassen und durch diese zugleich weiter prézisieren zu kon-
nen. So kann sie die Leerstelle jenseits des pragmatischen Genkonzeptes viel-
leicht nicht exakt ausfiillen, aber zumindest von falschen Vorstellungen frei
halten. Der problematische Zustand des Gens als ein ewiges »concept in ten-
sion« wiirde damit in positiver und konstruktiver Weise durch ein »concept in
flux« ersetzt.

4.4.1 Es gibt nicht »das« Gen

Auf der methodologischen Ebene hingt die Bedeutung des Begriffs »Gen« und
seine wissenschaftliche Verwendung entscheidend vom Forschungskontext (zum
Beispiel Molekularbiologie, Entwicklungsbiologie oder Evolutionsbiologie) und
vom Gegenstand der jeweiligen Untersuchung ab. Die Versuche, dennoch eine
eindeutige Definition »des« Gens zu liefern, beziehen sich entweder explizit auf
einen bestimmten, meist molekularbiologischen Kontext, oder sie umfassen aus-
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driicklich unterschiedliche Varianten des Gens und tragen damit der Heterogeni-
tét des Genkonzeptes Rechnung.

Im Hinblick auf die Frage nach dem ontologischen Status des Gens reicht die
Unbestimmtheit jedoch noch tiefer. Selbst wenn wir uns auf einen bestimmten
explanatorischen Kontext beschridnken und etwa fragen, was das molekulare Gen
ontologisch ist, diirfen wir keine eindeutige Antwort erwarten. Denn erstens be-
sitzt das molekulare Genkonzept, wie Scherrer und Jost zeigen, unterschiedliche
Bedeutungsschichten (zum Beispiel im Hinblick auf Regulations- und Codie-
rungsfunktion der am Expressionsprozess beteiligten Komponenten), die sprach-
lich und konzeptuell unterschieden werden miissen. Und zweitens unterscheiden
sich die einzelnen »token« molekularer Gene in struktureller und funktionaler
Hinsicht zum Teil sehr deutlich. So konnen etwa die DNA-Abschnitte, die im
klassisch-molekularen Konzept als materielle Grundlage des Gens angesehen
werden, als kontinuierlicher, rdumlich zusammenhzngender Bereich auf einem
Chromosom vorliegen, aber auch iiber unterschiedliche Chromosomen verteilt
sein. Ahnlich vielfiltig sind die funktionalen Produkte der Genomexpression,
zum Beispiel Proteine und verschiedene Formen von RNAs, sodass eine Unter-
scheidung von Protein-Genen und RNA-Genen, wie sie Scherrer und Jost vor-
schlagen, angemessen und notwendig erscheint. Dariiber hinaus ist das moleku-
lare Gen kein aus DNA oder RNA bestehendes »Stiick Code«, das eindeutig
identifizier- und beschreibbar ist. Der biologische Kontext der Zelle und des ge-
samten Organismus hat einen entscheidenden Einfluss darauf, was im Rahmen
eines konkreten Expressionsprozesses als Gen anzusehen ist. Das Konzept
»(molekulares) Gen« bildet daher nicht im traditionellen Sinn ein »natural kind«,

164

dessen Mitglieder alle einen Satz essentieller Eigenschaften teilen. " Die on-

164 Statt das Konzept des molekularen Gens als ein »natural kind« im traditionellen es-
sentialistischen Sinn zu interpretieren, schldgt Robert Wilson vor, es als ein »homeo-
static property cluster« (HPC) zu verstehen. In Wilson (2005), 56 beschreibt er die
Grundannahmen des HPC-Ansatzes wie folgt: »The basic claim of the HPC view is
that natural kind terms are often defined by a cluster of properties. No one or par-
ticular n-tuple of this cluster need be possessed by any individual to which the term
applies, but some n-tuple of the cluster must be possessed by all such individuals.
The properties mentioned in HPC definitions are homeostatic in that there are
mechanisms and constraints that cause their systematic coinstantiation or clustering.
Thus, an individual’s possession of any one of them significantly increases the prob-
ability that that individual will also possess other properties that feature in the defini-
tion.« Wilsons monistischer Ansatz konnte durchaus hilfreich sein, um ein methodo-

logisch fruchtbares Genkonzept zu entwickeln, das auch Varianten und Ausnahme-
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tologische Frage »Was ist ein (molekulares) Gen?« kann nicht im Rahmen eines
monistisch-inklusiven Ansatzes beantwortet werden, da es »das« Gen nicht gibt.

4.4.2 Ein Gen ist kein Abschnitt auf der DNA

Gene sind keine materiellen Entitidten, deren Grenzen wir auf der DNA lokalisie-
ren konnen, denn ein Gen kann strukturell nicht mit einem Abschnitt auf der
DNA gleichgesetzt werden. Zwar besteht durchaus eine Verbindung zwischen
Gen und DNA, aber sie ist lediglich temporér: Durch den Expressionsprozess
entsteht eine strukturelle Reprisentation des Gens auf der DNA, die im Riick-
blick lokalisiert werden kann. Diese methodologisch hilfreiche Genreprisenta-
tion besteht aus allen DNA-Bereichen, die faktisch am Expressionsprozess betei-
ligt waren, unabhingig davon, ob diese auf der DNA in rdumlicher Nachbar-
schaft stehen. Der voriibergehende Zusammenhalt der DNA-Abschnitte zu einer
Gen-Einheit verschwindet jedoch, sobald der Prozess abgeschlossen ist. Er kann
zwar bei einer erneuten Expression des »gleichen« Gens wieder hergestellt wer-
den. Aber die einzelnen DNA-Abschnitte konnen, im Verlauf eines alternativen
Expressionsprozesses, auch zu Bestandteilen eines anderen Gens werden. Auf
der ontologischen Ebene sind Gene darum keine diskreten materiellen Entitéten,
deren Grenzen wir auf der DNA lokalisieren konnen.

4.4.3 Gene werden nicht als strukturelle
oder funktionale Einheiten vererbt

Die Gleichsetzung von Genen mit Einheiten der Vererbung, deren Besitz zur
Ausprigung eines bestimmten erblichen Merkmals fiihrt, ist eine Kernbedeutung
des Genkonzeptes sowohl im klassischen als auch im klassisch-molekularen
Sinn. Da Gene ontologisch keine dauerhafte materielle Entsprechung auf der

fialle umfasst. Er sagt jedoch, anders als die Vorstellung essentialistischer »natural
kinds«, nicht viel dariiber aus, was ein Gen auf ontologischer Ebene ist. Eine Entitit,
die Mitglied des »natural kind« »klassisch-molekulares Gen« ist, besitzt notwendi-
gerweise eine Reihe essentieller Eigenschaften: Es besteht aus einem lokalisier-
barem DNA-Abschnitt, tragt die Information fiir die Synthese eines Proteins und so
weiter. Ein Mitglied des HPC-»kinds« »Gen« kann diese Eigenschaften besitzen,
muss es aber nicht. Ich denke daher, dass uns die Umformulierung der ontologischen
Frage (»Was ist ein Gen nicht?«) dem ontologischen Status des Gens néher bringt,
als eine Auflistung der Eigenschaften, die ein bestimmtes Gen moglicherweise be-

sitzt.
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DNA besitzen, konnen sie jedoch nicht als eindeutig lokalisierbare strukturelle
Einheiten vererbt werden. Als eine mogliche Rettung der Vorstellung von geni-
schen Erbeinheiten bietet sich an, von einer Vererbung funktionaler Einheiten
auszugehen. Die Kohision, die eine Vererbung als Einheit ermoglicht, kdme in
diesem Fall nicht durch eine bestimmte strukturelle Anordnung einzelner Be-
standteile auf der DNA zustande, sondern durch ihr dtiologisch oder disposi-
tional funktionales Zusammenwirken bei der Hervorbringung eines Merkmals.'®®

Aber nicht nur Chromosomen werden molekular vererbt, sondern die kom-
plette véterliche Samen- und miitterliche Eizelle, mit all ihren zelluldren Struktu-
ren und Inhaltsstoffen wie Proteinen, RNAs und Lipiden. Und wie Denis Noble
betont, ist die (Ei-)Zelle, anders als das klassisch-molekulare Genkonzept glau-
ben ldsst, nicht nur ein passives »Lesegerit« fiir ein »DNA-Programm«:

»If epigenetic marking is important, then the egg cell also plays a determining, not a
purely passive, role. There are therefore two kinds of influence that the egg cell exerts.
The first is that it is totally necessary for any kind of organism at all to be produced. It is
therefore a primary >genetic cause« in the sense that it is essential to the production of the
phenotype and is passed on between the generations. The second is that it exerts an influ-

ence on what kind of organism we find.«'®

Die funktional gekoppelten Komponenten einer Erbeinheit konnen also nicht
allein aus DNA-Abschnitten bestehen, da nicht nur die DNA, sondern zahlreiche
weitere Zellkomponenten eine aktive Rolle bei der Entstehung phénotypischer
Merkmale spielen. Damit muss die funktionale Perspektive zu einer entscheiden-
den Erweiterung des klassisch-molekularen Genkonzeptes fiihren.

Auf der methodologischen Ebene der Analyse und Pridiktion ist die Inter-
pretation des Gens als funktionale Erbeinheit sicherlich sehr hilfreich, wenn man
die urspriingliche Vorstellung von Genen als Erbeinheiten nicht vollstindig auf-
geben und das Genom als ein Kontinuum untersuchen mochte. Die Frage ist je-
doch, inwieweit die Rede von funktionalen »Einheiten« vor dem Hintergrund der
an der Entstehung einzelner Merkmale beteiligten komplexen und wechselnden
Interaktionsmuster unterschiedlicher zelluldrer Bestandteile auch auf der ontolo-
gischen Ebene sinnvoll sein kann. Denn ebenso wie einzelne DNA-Abschnitte in
verschiedenen rdumlichen und zeitlichen Kontexten und im Verlauf unterschied-
licher Expressionsprozesse Teil der strukturellen Représentation verschiedener

165 Vgl. etwa Falk (2004), der Gene jedoch ausdriicklich als funktionale Einheiten im
epistemischen Sinn versteht.
166 Noble (2008a), 3008.
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Gene sein konnen, konnen Zellkomponenten kontextabhingig in unterschied-
licher Weise funktional gekoppelt sein. Wie die strukturelle Komponente des
Gens widersetzt sich damit auch die funktionale einer persistenten Existenz —
Gene sind sowohl strukturell als auch funktional allenfalls temporir (im Rahmen
eines aktuellen Expressionsprozesses) als Einheiten zu verstehen. Dies gilt in
noch hoherem MaSe fiir den Vererbungsprozess selbst, da »Geneinheiten« durch
diesen (anders als durch den Expressionsprozess) nicht einmal temporir in Er-
scheinung treten, geschweige denn in Form diskreter Einheiten an die nachfol-
gende Generation tibermittelt werden. Wie Noble betont, muss die gesamte Zelle
implizit ein Bestandteil des urspriinglichen (klassischen) Genkonzeptes sein.'”’
Auf der ontologischen Ebene gibt es daher keine unterscheidbaren genischen
Einheiten — allenfalls die befruchtete Eizelle kann als »Erbeinheit« angesehen
werden.

4.4.4 Die funktionale Rolle des Gens liegt
nicht allein in der Proteinsynthese

Eine weitere wichtige Anderung des klassisch-molekularen Konzeptes ist, dass
die funktionale Rolle des Gens nicht, wie urspriinglich angenommen, bis auf
wenige Ausnahmen (rRNAs, tRNAs) darin besteht, im Prozess der Proteinsyn-
these fiir die Sequenz eines Polypeptids zu codieren. Wie das ENCODE-Projekt
gezeigt hat, wird nahezu das gesamte Genom transkribiert, aber nur ein geringer
Prozentsatz der Transkripte werden translatiert. Der weit groere Anteil, etwa
die verschiedenen Typen von ncRNAs, besitzt dennoch vielfache regulatorische
Funktionen.'® Der genische Anteil des Genoms kann also nicht auf die »typi-
schen« proteincodierenden Gene beschriankt werden — nahezu das gesamte Ge-
nom ist im postgenomischen Zeitalter als genisch anzusehen, wenn man darunter
alle DNA-Bereiche versteht, deren Sequenz als Vorlage fiir funktionale Tran-
skripte dient.

4.4.5 Gene tragen keine Information
Im Hinblick auf die Erneuerung des molekularen Genkonzeptes ist die wohl

wichtigste Folge der Kontextabhingigkeit genetischer Prozesse, dass Gene auf
der ontologischen Ebene nicht als zum Ablesen bereite, fertige Informationsein-

167 Vgl. dazu auch Noble (2008a), 3013.
168 Costa (2010), 7 gibt an, dass etwa zwei bis drei Prozent des Genoms fiir Proteine
codieren und 70 bis 90 Prozent fiir funktionale ncRNAs.
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heiten in der Zelle vorliegen, die an die nachfolgende Generation weitergegeben
werden. Der Begriff der genetischen Information ist eine fiir die molekularbiolo-
gische Arbeit hilfreiche Metapher, die die Tatsache aufgreift, dass zwischen
transkribierter DNA- beziehungsweise RNA-Sequenz und der entsprechenden
Aminosduresequenz eines Polypeptids eine Beziehung von hoher Spezifitit be-
steht. Er sollte aber nicht in dem Sinne missverstanden werden, dass die Gene
ein in jeder Zelle bereitstehendes sInstruktionenbuch«'® fiir die Synthese von
Proteinen oder, in ihrer Gesamtheit, gar fiir den Bau eines kompletten Organis-
mus bilden. Die Synthese eines funktionalen Produktes wird nicht im Sinne des
klassisch-molekularen Konzeptes durch das Gen »instruiert« — Gene »tragen«
keine Information. Vielmehr konstituiert umgekehrt der Syntheseprozess, mit
seinem Zusammenspiel unterschiedlichster genischer, extragenischer und nicht-
genetischer Elemente, das Gen, das uns lediglich riickblickend als eine bereits
vor dem Prozess existierende und auf der DNA lokalisierbare Entitét erscheint.

4.4.6 Gene existieren nicht als Entitaten
auBerhalb der genetischen Prozesse

Molekulare Gene existieren nicht auflerhalb des Prozesses, der zur Synthese ei-
nes Proteins oder eines anderen funktionalen Produktes fithrt: Gene sind, anders
als zum Beispiel Proteine, keine persistenten Dinge. Die Rede von Genen als En-
titdten, die isoliert von ihrem zelluldren und extrazelluldren Kontext betrachtet
werden konnen, ist daher nicht sinnvoll. Ein DNA-Molekiil kann, fiir sich allein
genommen, im Verlauf eines Expressionsprozesses nicht nur faktisch nicht als
Gen wirksam werden, weil ihm die dafiir notwendige »Zellmaschinerie« fehlt.
Da wihrend des genetischen Prozesses, das heifit bei der Konstituierung des
Gens im Prozess, sowohl genische als auch extragenische und nichtgenetische
Elementen interagieren, sind Gene vielmehr ohne den Kontext der Zelle und des
Organismus ontologisch nicht existent. Der daraus folgenden Paritét genischer
und nichtgenischer Komponenten auf der molekularen Ebene der Genomexpres-
sion entspricht die von den Vertretern des DSA betonte Paritét genetischer und
nichtgenetischer Faktoren fiir die Individualentwicklung. Auch die Bedeutung
der DNA als materieller Grundlage von Vererbung und Ontogenese ist damit
gegeniiber anderen Kausalfaktoren, die ebenfalls ein Teil genetischer Prozesse
sind, nicht mehr singulir.

169 Rehmann-Sutter (2005¢), 15.
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4.5 DAS POSTGENOMISCHE GEN ALS PROZESSGEN

Insgesamt hat die Frage danach, was ein Gen auf der ontologischen Ebene nicht
ist, den Umriss des Genkonzeptes gegeniiber unserem bisherigen Bild merklich
verandert: Gene sind keine Abschnitte auf der DNA, die als Einheit vererbt wer-
den, ihre funktionale Rolle ist nicht auf die Proteinsynthese beschrinkt. Ja, sie
sind nicht einmal materielle Entitéten und tragen keine besondere Form der bio-
logischen Information. Vom klassisch-molekularen Gen bleibt damit wenig mehr
tibrig, als eine sich im Verlauf der Expression konstituierende spezifische Rela-
tion zwischen der strukturellen Reprisentation des Gens auf der DNA und dem
funktionalen Produkt des Prozesses.

Entscheidend ist nun die Frage, ob nach der Entfernung unzutreffender Vor-
stellungen dennoch ein fester Kern des Genkonzeptes sichtbar wird, oder ob sich
das Gen im ontologischen Sinn vollends im postmodernen Nebel auflost. Anders
gefragt: Existieren Gene immer noch als vom menschlichen Verstand unabhin-
gige Entitdten auf der ontologischen Ebene? Und kann das moderne Gen die on-
tologische Leerstelle auffiillen, die durch die Desintegration des klassisch-mole-
kularen Gens zuriickgeblieben ist? Oder konnen wir von Genen nun nur noch auf
der methodologischen Ebene reden, als rein nominalen Kategorien mit durch
pragmatische Zielsetzungen und Bedingungen vorgegebenen Grenzen?

Wie eingangs erwihnt, wire ein vollstdndiger Verzicht auf eine nidhere Be-
stimmung des ontologischen Status des Gens angesichts der wissenschaftlichen
und gesellschaftlichen Bedeutung des Genkonzeptes hochst problematisch. Und
wie die Anndherung an die Kontur des Gens im postgenomischen Zeitalter zeigt,
ist die ontologische Frage »Was ist ein Gen?« tatsdchlich weiterhin sinnvoll,
auch wenn wir momentan keine eindeutige Antwort darauf geben konnen. Gene
sind immer noch reale Entitéten, die auch auf der ontologischen Ebene existie-
ren. Aber was ontologisch existiert — soviel konnen wir mit einiger Sicherheit
sagen — ist nicht das, was urspriinglich angenommen wurde. Das heif3t: Wir kon-
nen den Umiriss eines neuen Genkonzeptes im ontologischen Sinn zwar erahnen.
Zugleich sind diese Gene aber offenbar viel fliichtiger als gedacht. Wie Dupré
und O’Malley es ausdriicken, sind Gene (wie andere »objektartige« Abstrak-
tionen in der Biologie) »temporarily stable nexuses in the flow of upward and
downward causal interaction«'”’. Sie sind weder an eine spezifische DNA-
Sequenz gebunden noch auf eine bestimmte Rolle im Zellgeschehen festgelegt,
sondern entstehen in jedem Augenblick der Expressions-, Vererbungs- und
Entwicklungsprozesse auf der Grundlage der jeweils vorhandenen materiellen

170 Dupré/O’Malley (2007), 842.
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und strukturellen Ressourcen und deren Beziehungen untereinander immer wie-
der neu. Der ontologische Kern des molekularen Gens ist nicht statisch (wie es
das klassisch-molekulare Bild der strukturell vererbbaren Einheiten nahelegt),
sondern dynamisch und verinderlich.

Entscheidend ist, dass der verbleibende Kern des molekularen Gens im post-
genomischen Zeitalter durch seinen Aufbau (strukturale Komponente), seine
Aufgaben und Fihigkeiten (funktionale Komponente) und hinsichtlich des Kon-
textes, in dem es diese Strukturen und Funktionen entwickelt (prozessuale Kom-
ponente) eindeutig an einen ganz bestimmten Syntheseprozess — den Genomex-
pressionsprozess — gekoppelt ist. Zwischen Gen und dem am Ende des Prozesses
stehenden Produkt besteht eine besondere Beziehung, die in dieser Form in kei-
nem anderen biologischen Prozess besteht und die zur konstanten Synthese
strukturell hochspezifischer Molekiile fithrt. Nur im Verlauf eines genetischen
Prozesses findet in der Zelle die zeitlich und raumlich strukturierte Abfolge von
Ereignissen statt, die in der Synthese eines spezifischen Proteins oder RNA-
Molekiils aus einzelnen Aminoséduren beziehungsweise Nucleinsduren miindet.

Wie wir in Kapitel 3 gesehen haben, ist bei der analytischen Zerlegung biolo-
gischer Prozesse jedoch Vorsicht geboten.'”' Die Interpretation von Genen als
molekularen »Dingen«, die im Verlauf eines Prozesses interagieren oder umge-
setzt werden, wire eine ontologische Abstraktion von Entitéten, die sich in stén-
diger Verdnderung befinden. Dies ist vor allem problematisch, wenn durch die
Zusammenfiigung der in Finzeldinge zerlegten genetischen Prozesse erneut die
Vorstellung einer materiellen und dauerhaften Entitdt »Gen« erweckt wird, die
das Konzept des klassisch-molekularen Gens zu bestitigen scheint. Wie wir
gesehen haben, kann diese Vorstellung auf der ontologischen Ebene nicht auf-
rechterhalten werden. Nimmt man die in den modernen Genkonzepten angereg-
ten Perspektivwechsel ernst, dann konnen Gene nicht in dieser Weise ontologi-
siert werden, sondern miissen vielmehr selbst als Prozesse angesehen werden.
Das wird deutlich, wenn man die in den modernen Genkonzepten angedachte
Entkopplung der funktionalen von der strukturellen Perspektive konsequent wei-
terdenkt. Wie wir gesehen haben, besitzt das »Etwas«, das sich im Verlauf des
Expressionsprozesses entwickelt und das von uns den Namen »Gen« erhilt, auf
der ontologischen Ebene keine persistente materielle Realitit — es wird lediglich
auf der methodologischen Ebene durch die riickwirts gerichtete (das heif3t nach
dem Expressionsprozess erfolgende) Lokalisierung auf der DNA strukturell re-
présentiert. Aber wenn die strukturelle Seite des Gens lediglich in der nachtrég-
lich rekonstruierten temporiren Représentation des Gens auf der DNA besteht,

171 Vgl. dazu Dupré/O’Malley (2007).
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dann kann auch die funktionale Rolle des Gens nicht allein darin liegen, dass es
zu einem bestimmten Zeitpunkt mit anderen zelluldren Komponenten interagiert
und dabei als ein materieller Kausalfaktor unter anderen (als eine Entwicklungs-
ressource, die eine bestimmte Position innerhalb einer strukturellen Hierarchie
einnimmt) wirksam ist. Da der funktionale Aspekt dem strukturellen konzeptuell
vorgeordnet ist, kann der ontologische Status des Gens also weder der einer per-
sistenten noch der einer materiellen Entitét sein: Ein Gen ist kein Ding, das
unabhingig von seiner Funktion und vom Expressionsprozess existiert. Es ent-
steht vielmehr erst wihrend des Prozesses.

Aber es »entsteht« nicht auf dieselbe Weise, wie etwa ein neues Molekiil
durch die Interaktion von anderen Molekiilen, Enzymen und Zellbestandteilen
synthetisiert wird. Endpunkt des Expressionsprozesses ist nicht die Synthese
eines materiellen »Genmolekiils«, sondern die Synthese eines Polypeptids oder
einer ncRNA. Das Gen entsteht vielmehr durch den Expressionsprozess, weil es
selbst der Expressionsprozess ist: Es ist wdhrend des Prozesses (und nur wih-
rend des Prozesse) als Prozess existent. Dass Gene keine mit anderen Biomole-
kiilen vergleichbare Entstehungsgeschichte und keine dauerhafte materielle
Struktur besitzen, bedeutet daher nicht, dass sie ontologisch nicht existent sind —
sie existieren nur nicht als Dinge unter anderen Dingen. Wenn der Begriff »Gen«
nicht nur methodologische Bedeutung hat, sondern dariiber hinaus auf der on-
tologischen Ebene einen realen Referenten besitzt, dann muss es sich dabei um
einen Prozess handeln. Nur aus der Prozessperspektive ist verstindlich, wie das
Gen eine funktionale Rolle und eine temporire strukturelle Représentation haben
kann, obwohl es keine dauerhafte materielle Struktur besitzt. Gene sind keine
materiellen Komponenten, die an einem Prozess beteiligt sind. Sie sind vielmehr
genetische Prozesse, die aus der Interaktion materieller Komponenten entstehen.
Als Prozesse gehoren Gene damit in eine vollig andere ontologische Kategorie
als dingliche Biomolekiile wie DNA-Striinge oder Proteine.

Die sich abzeichnende Kontur des Gens im postgenomischen Zeitalters &h-
nelt mit ihrem flexiblen und prozessualen Charakter dem von Neumann-Held
vorgeschlagenen Konzept des PMG deutlicher als allen anderen hier diskutierten
modernen Genkonzepten. Auf der ontologischen Ebene konnen »Gene« nach
dem aktuellen biologischen Erkenntnisstand am besten als genetische Prozesse
verstanden werden. Anders formuliert: Ohne damit eine eindeutige Positivdefini-
tion zu geben, kann man sagen, dass das Gen im Zeitalter der Postgenomik ein
molekulares Prozessgen sein muss. Im Gegensatz zu Neumann-Held méchte ich
mit dieser Bezeichnung aber nicht nur die besondere Beziehung zwischen Gen
und Protein charakterisieren. Da das Genkonzept, wie wir gesehen haben, als
pluralistisch und heterogen verstanden werden muss, umfasst meine Variante des
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Prozessgens dariiber hinaus auch den Prozess der Expression funktionaler
ncRNAs. In Anlehnung an Scherrer und Jost konnte man von Protein-
Prozessgenen und RNA-Prozessgenen sprechen, wenn die beiden Klassen funk-
tionaler Produkte des genetischen Prozesses unterschieden werden sollen. Im
Hinblick auf die unterschiedlichen funktionalen Bedeutungsebenen des moleku-
laren Prozessgens, zum Beispiel seine Regulations- und Codierungsfunktion,
wire eine strikte terminologische Trennung von Gen und Genon dagegen wenig

. 172
sinnvoll.

Denn dass der Expressionsprozess (und damit das Prozessgen selbst)
beide Aspekte in untrennbarer Weise umfasst, wird sowohl in Stotz’ Konzept
des postgenomischen Gens als auch im PMG-Konzept betont.'”

Eine grundlegende Veridnderung der Bedeutung des Genkonzeptes im Sinne
einer dynamischen und relationalen Prozessperspektive erscheint auf den ersten
Blick vielleicht unpraktikabel oder allzu radikal. Die Frage ist, ob diese Vorbe-
halte mit zunehmender Gewohnung verschwinden wiirden oder ob sie auf ernst
zu nehmende konzeptuelle Probleme hinweisen. So lautet ein hidufig gegeniiber
Prozesskonzepten in der Biologie geduBerter Vorwurf, dass diese die Gleich-
formigkeit biologischer Phinomene und die Konstanz der Ergebnisse dieser Pro-
zesse nicht erklidren konnen. Am Ende eines Entwicklungsprozesses steht im
Allgemeinen ein Individuum mit einem fiir die jeweilige Art charakteristischen
Phénotyp. Ein bestimmter Expressionsprozess fiihrt regelméBig zur Synthese ei-
nes Produktes p mit der Sequenz /. Und ein an diesem Prozess beteiligtes Gen
(auch wenn es ein im Rahmen dieses Prozesses kurzfristig entstandenes moleku-
lares Prozessgen ist) entspricht strukturell im Wesentlichen den Genen, die zu

172 Dazu kommt, dass neuere empirische Befunde den Schluss nahelegen, dass auch
»Strukturgene« eine regulatorische Funktion besitzen konnen, die unabhingig von
ihren Produkten ist, sodass nicht mehr sinnvoll zwischen Regulator- und Struktur-
genen unterschieden werden kann. Vgl. dazu Poliseno et al. (2010); Piro (2011).

173 Im Sinne einer weiteren Einbeziehung der pluralistischen Perspektive kann man fra-
gen, ob das Prozessgenkonzept nicht nur auf der Ebene molekularer Prozesse frucht-
bar verwendet werden kann, sondern auch auf den organismischen Ebenen der
Vererbungs- und Entwicklungsprozesse. So ist es denkbar, neben dem Expressions-
prozess weitere biologische Prozesse und damit weitere zelluldre und extrazelluldre
Komponenten transgenerational stabiler Interaktionsmuster in den Genbegriff
einzubeziehen, wenn diese etwa zur Ausbildung eines bestimmten phénotypischen
Merkmals beitragen. Neben dem molekularen Prozessgen (das weitgehend Neu-
mann-Helds PMG entspricht) konnte man dann ein ontogenetisches Prozessgen
ausmachen, das eher Moss’ Gen-P #hnelt. Ich werde auf diese Uberlegungen in

Kapitel 6 zuriickkommen.
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anderen Zeiten und an anderen Orten im Organismus zur Synthese von p bei-
tragen.

Im Rahmen eines entitdtenzentrierten Ansatzes wie dem klassisch-mole-
kularen Genkonzept konnen diese RegelmiBigkeiten durch die generationen-
iibergreifende Konstanz der Gene als Entititen mit materieller Existenz auf der
DNA erklédrt werden. Die Vererbung der Chromosomen und der darauf lokali-
sierten genetischen Information in weitgehend unveréinderter Form ermoglichen
es aus dieser Sicht, dass Entwicklungs- und Expressionsprozesse stets nach dem
gleichen genetisch determinierten Programm ablaufen, sofern es nicht zu gravie-
renden Storungen kommt. Aus einer Prozessperspektive scheinen die beobacht-
baren »GesetzmaBigkeiten« dagegen auf den ersten Blick problematisch zu sein.
Wire nicht eine viel gro3ere Variationsbreite im Hinblick auf die Ergebnisse von
Entwicklung und Vererbung zu erwarten, wenn der Kern dieser Phidnomene
nicht das Gen als materiell vererbbarer Partikel ist, sondern ein fliichtiger und
kontextabhéngiger Prozess?

Entgegen dieser Befiirchtungen ist die Gleichférmigkeit biologischer Phéno-
mene jedoch auch innerhalb eines Prozesskonzeptes begriindbar, wenn man von
einem konstanten Muster der interagierenden Komponenten ausgeht.'”* Denn fiir
die Konstanz in der Entwicklung eines Lebewesens ist, wie Russell Gray betont,
nicht die Konstanz einzelner materieller Faktoren wie der klassisch-molekularen
Gene verantwortlich, sondern der weitgehend konstante Verlauf des Prozesses.
Und dieser ist auch im Rahmen eines konstruktionistischen Prozessansatzes
nicht beliebig, sondern zu jedem Zeitpunkt durch den Zustand und die Interak-
tionen der einzelnen Komponenten des Entwicklungssystems beschrinkt. Im
Hinblick auf die vermeintliche Notwendigkeit der Annahme eines Entwicklungs-
programms schreibt Gray:

»Developmental and evolutionary constancy are due to the constancy of patterns of inter-
action rather than the constancy of any single factor. Any adequate view of development
must explain the remarkable developmental constancy that exists across generations [...].
Dichotomous views of development achieve this by appealing to either the constancy of a
preformed genetic programme or to the constancy of the environment. However, [...] in
development it is the constancy of process that counts. [...] The absence of an underlying
programme controlling development does not mean that the transgenerational reconstruc-
tion of the phenotype is free to proceed in any direction. At any point in development it is

constrained by the current state of the organism (which is the product of past organism-

174 Vgl. dazu auch Neumann-Held (2001), 119.
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environment transactions) and its current environmental context. Phenotypic reconstruc-

P : : 175
tion is reciprocally constrained.«

Ahnliches gilt auch fiir die prozessuale Interpretation des Genkonzeptes. Es
muss kein genetisches Programm existieren und es miissen keine materiellen
genischen Entitéten vererbt werden, um die Konstanz genetischer Prozesse in der
Ontogenese erkldren zu konnen. Die Einheit der Replikation ist keine Entitit —
weder ein molekulares Gen noch eine spezifische nichtgenetische Entitédt — son-
dern eine Beziehung. Vererbt werden neben einigen materiellen Komponenten
des Interaktionsnetzes weitgehend konstante Interaktionsmuster, die zur Rekon-
struktion der genetischen und Entwicklungsinformationen fiithren. »The unit of
replication is these temporally structured patterns of developmental interactions
— life history trajectories.«176

Der eben diskutierte Zweifel daran, ob die Prozessperspektive der weitge-
henden Verlidsslichkeit und Vorhersagbarkeit biologischer Phinomene gerecht
werden kann, liefert damit keinen generellen Einwand gegen biologische Pro-
zesskonzepte. Dennoch verweist die Kritik auf eine wichtige Einschrinkung der
Prozessperspektive: Es ist logisch nicht plausibel, die Interpretation biologischer
Phiénomene ausschlieflich auf einer Prozessperspektive aufzubauen. Es miissen
dariiber hinaus auch zahlreiche Interaktionskomponenten existieren, die selbst
keine Prozesse sind, sondern Dinge. Der Versuch, einen »Prozess an sich,
unabhiéngig von den sich veridndernden Dingen und ihren Eigenschaften und
Funktionen innerhalb des Prozesses, zu definieren, ist nach Mario Bunge und
Martin Mahner

»logisch unhaltbar, weil es unmoglich ist, den Eigenschaftsbegriff mithilfe des Ereignis-
begriffs zu definieren. Da ein Ereignis per definitionem eine Veridnderung von Eigen-
schaften eines Dings beinhaltet, sind der Ding- und der Eigenschaftsbegriff dem Ereignis-
begriff logisch vorgeordnet. Verldsst man sich zu sehr auf die Alltagssprache, wozu viele
sprachphilosophisch orientierte Ontologen neigen, dann scheint es, als hitten nicht nur
Dinge, sondern auch Ereignisse und Prozesse Eigenschaften. [...] Bei genauerer Betrach-
tung zeigt sich aber auch hier, dass es um die Intensitit der Zustandsénderung der beteilig-
ten Dinge geht, d.h. Verdnderungsraten werden wiederum mithilfe des Zustandsbegriffs
definiert [...]. Und alle Zustdnde sind Zustinde von Dingen: Es gibt keine Zustinde an
sich. Ebenso vergessen wir in unserer Rede von Prozessen leicht, dass es keine Ereignisse

oder Prozesse an sich gibt, d.h. unabhéngig von sich verdndernden Dingen: Wir sprechen

175 Gray (1992), 181f.
176 Gray (1992), 187.
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iiber sie, als handele es sich um eigenstindig existierende Entitdten. Dies ist durchaus
zuldssig, solange klar ist, dass es sich dabei um eine Form methodischer Abstraktion han-
delt, [...] nicht um eine ontologische These iiber den Primat von Ereignissen und Prozes-
sen tiber Dinge. Daher sollte eine prizise Beschreibung eines Ereignisses oder Prozesses

das zugrunde liegende sich veréindernde Ding nennen.«'”’

Damit ist klar, dass es sich bei der Hinwendung zur Prozessperspektive beim
Entwurf moderner Genkonzepte in der Biophilosophie nicht um eine Prozessphi-
losophie im Sinne Alfred North Whiteheads handeln kann, bei der »Ereignis«
und »Prozess« als undefinierte Basisbegriffe verstanden werden und die »letzten
Bausteine der Realitiit [...] nicht unveridnderlich [sind], sondern [...] Prozess-

'8 Die These von Neumann-Held und anderen Vertretern der

charakter [haben]«
biologischen Prozessperspektive ist nicht, dass Prozesse statt Dingen die ontolo-
gische Grundlage fiir alle biologischen (und nichtbiologischen) Phinomene sind,
sondern dass Gene (im Gegensatz etwa zu DNA-Molekiilen) keine Dinge sind,
sondern Prozesse. Ziel des Perspektivwechsels ist eine neue, erweiterte Sicht auf
biologische Vorginge und Entwicklungen, die sich nicht durch die ausschlief3li-
che Wahrnehmung von dinglichen Entitiiten, die miteinander interagieren, selbst
einschrinkt. Der Blick auf den Prozess als Prozess (und nicht als Ansammlung
von Einzelteilen) darf nicht ausgeklammert werden.

Wenn, wie Griesemer annimmt, Prozesse und nicht Strukturen oder Funktio-
nen die fundamentalen Entititen der Biologie sind, dann kann das Gen nicht
allein auf der Grundlage von strukturellen oder funktionalen Merkmalen defi-
niert werden. Aber andererseits kann die Prozessperspektive kein vollstandiger
Ersatz fiir die strukturelle und funktionale Perspektive sein. Gene sind alles zu-
gleich: Sie besitzen eine temporire strukturelle Komponente (bestehend aus ihrer
strukturellen Reprisentation auf der DNA sowie weiteren am Expressionspro-
zess beteiligten materiellen Entitiiten), eine funktionale Ebene (sie spielen eine
bestimmte kausale Rolle im System des Organismus) und eine prozessuale
Ebene, die ihren ontologischen Status auf eine Existenz jenseits der Dinglichkeit
eingrenzt. Am sinnvollsten erscheint fiir die Interpretation des Gens im postge-
nomischen Zeitalter daher eine integrative Sicht, bei der sowohl die strukturelle
als auch die funktionale und prozessuale Perspektive beriicksichtigt werden.

Es bleibt die Frage, wie wir uns angesichts dieser Neubewertung des ontolo-
gischen Status des Gens, die sich gegeniiber dem klassisch-molekularen Gen-
konzept grundlegend verdndert hat, verhalten sollen. Das molekulare Prozessgen

177 Bunge/Mahner (2004), 61.
178 Carrier/Wimmer (1995), 386. Vgl. dazu Whitehead (2008).
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ist ontologisch offenbar so fragil, dass es im Bereich der biologischen Forschung
weder die explanatorische Rolle des Gen-D (die Analyse molekular- und ent-
wicklungsbiologischer Interaktionen) noch die des Gen-P (Vorhersagen iiber
Phinotypen) uneingeschrinkt iibernehmen kann. Gerade fiir einen GroBteil der
experimentellen molekularbiologischen Arbeit, vor allem wenn es dabei um die
gezielte Manipulation des Genoms geht, erscheint der pragmatische Weg, den
die meisten Biologen gewéhlt haben, durchaus sinnvoll. Um weiterhin wissen-
schaftlich handhabbar zu sein kann sich das molekulare Genkonzept in diesem
Forschungskontext entweder am Idealbild des klassisch-molekularen Konsen-
susgens orientieren oder an einem der Vorschlidge fiir ein modifiziertes moleku-
lares Genkonzept. In anderen Forschungsbereichen, etwa bei der Untersuchung
von Vererbungs- und Entwicklungsprozessen, konnten die mit dem Prozessgen-
konzept verbundenen Perspektivwechsel jedoch durchaus hilfreich sein. Dass
eine Ausweitung des Blicks von der DNA auf den gesamten genetischen Prozess
und auf dessen Wechselwirkungen mit anderen biologischen Prozessen (auf
molekularer und zelluldrer Ebene sowie auf der Ebene des Organismus und
seiner Umwelt) bereits stattfindet, zeigt das Beispiel der Systembiologie.

Bei der Bewertung von biologischen Prozessen und Phidnomenen, seien es
natiirliche oder im Forschungslabor stattfindende, sollten wir uns auf die genann-
ten Einschrdnkungen des klassisch-molekularen Genkonzeptes auf der ontolo-
gischen Ebene besinnen, um die Wirkmichtigkeit sowohl »der Gene« als auch
der Forscher, die mit ihnen arbeiten, nicht zu tiberhdhen. Das gilt besonders fiir
die Darstellung molekularbiologischer Forschung in der Offentlichkeit. Gerade
hier brauchen wir, nach der Aufspaltung des Genkonzeptes in eine Vielzahl
unterschiedlicher moderner »Gene« als Reaktion auf die Krise des klassisch-
molekularen Gens, ein integrierendes Genkonzept, das strukturelle, funktionale
und prozessuale Aspekte vereint. Dieses sollte jedoch nicht als letztgiiltige Ant-
wort verstanden werden, sondern den Unwégbarkeiten und Unsicherheiten ak-
tueller und zukiinftiger Forschungsergebnisse flexibel Rechnung tragen konnen
und zugleich die ontologische Leerstelle, die das klassisch-molekulare Gen zu-
riickgelassen hat, von essentialistischen Vorstellungen freihalten. Die Diskussion
um die Postmoderne birgt vor diesem Hintergrund auch fiir Biologie und Gene-
tik eine wichtige Lektion: Wir konnten etwas verpassen, wenn wir alternative
Perspektiven von vornherein aus unseren Uberlegungen ausschlieBen. Stattdes-
sen sollten wir die Mehrdeutigkeit und Unsicherheit biologischer und geneti-
scher Konzepte annehmen und zu unserem Vorteil nutzen: »While uncertainty,
literal and figurative, may overwhelm or confuse investigators in such a post-
modern era of biology, it also provides the door to astonishing potential [...]. We
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should embrace such change with energetic creativity, balanced of course by
rigorous experimental testing and careful assessments of reproducibility.«'”

Zwar konnen Gene nicht lidnger als materielle Entitdten angesehen werden,
die ein Lebewesen besitzt, die es an seine Nachkommen weitergeben kann und
die seine Eigenschaften und seine Entwicklung bestimmen — aber vielleicht
konnte man in Anlehnung an Fox Keller stattdessen sagen, dass eine Zelle oder
ein Organismus in seinen Expressions- und Entwicklungsprozessen »gent« oder
Prozesse des »Genens« durchlduft, in deren Verlauf unterschiedliche Kompo-
nenten in rdumlich und zeitlich strukturierter Weise interagieren und durch die
sich der Zustand des Organismus in signifikanter Weise verdandert? Wem dieser
Vorschlag albern erscheint, der moge sich an den Wandel in der Verwendung
des Lebensbegriffs in der Biologie erinnern. Wegen der hartnidckigen Probleme
bei dem Versuch, »Leben« im Sinne einer Entitiit zu definieren, hat sich die Auf-
merksamkeit der Biologie von der Beantwortung der ontologischen Frage »Was
ist Leben?« zunehmend auf die Untersuchung der Eigenschaften, Fihigkeiten
und Kriterien lebender Systeme — und damit auf die Frage »Was heif3t es zu le-
ben?« — verlagert."™ »Leben« ist nicht linger eine Entitit, die ein Organismus
besitzt oder nicht besitzt, sondern etwas, das ein Organismus tut. Der Wechsel
vom entititenzentrierten Denken zum Prozessdenken konnte im Hinblick auf den
Genbegriff ebenso fruchtbar sein.

Insgesamt zeigt die vergleichende Analyse moderner Genkonzepte nicht nur,
dass das klassisch-molekulare Genkonzept in der eingangs beschriebenen Form
heute in der Biologie nicht mehr vertreten wird. Die dargestellten aktuellen bio-
logischen Forschungsergebnisse sprechen zugleich auch gegen die Annahme,
dass Gene im ontologisch-kausalen Sinn als Essenz eines Organismus verstan-
den werden konnen, die kausal zur Entwicklung der wesentlichen Eigenschaften,
charakteristischen Merkmale und Verhaltensweisen eines Organismus fiihrt.
Auch wenn dieser Aspekt in den meisten Ansétzen nicht ausdriicklich angespro-
chen wird, ist er eine logische Folge der Negativbestimmung des Gens. Das
Hauptargument dafiir ist die grundsitzliche Kontextabhéngigkeit aller Prozesse
auf molekularer und genetischer Ebene. Die Verbindung zwischen DNA-
Struktur und Gen-Funktion ist keine 1:1-Beziehung, sondern héngt von zahlrei-
chen nichtgenischen Faktoren ab. Gene sind keine diskreten Einheiten mit ma-
terieller Existenz und sie tragen keine den Vererbungs- und Expressionsprozess
tiberdauernde Information iiber Eigenschaften und Wesen des Organismus. Auch

179 Theise (2006), 342.
180 Vgl. etwa Toepfer (2005).
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die inhdrente Dynamik und Verénderlichkeit des Prozessgens deutet auf diesen
fiir unsere Diskussion zentralen Aspekt des ontologischen Status des Gens hin.
Wie ich im folgenden Kapitel zeigen werde, kann auch die Gesamtheit der
Gene — das Genom — nicht als Essenz eines Organismus verstanden werden. Dies
wird deutlich, wenn wir uns nun die Bedeutung genetischer gegeniiber nicht-
genetischen Faktoren fiir die Entwicklung eines Individuums néher anschauen.
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Kapitel 5:

Was kann das Genom nicht?
Grenzen der Bedeutung genetischer
Faktoren flr die Ontogenese

Wie die Anndherung an das postgenomische Genkonzept im letzten Kapitel ge-
zeigt hat, kann die Rolle der Gene im Prozess der Proteinsynthese nicht essentia-
listisch verstanden werden, da die Konstituierung eines molekularen Gens in
hohem Mafle kontextabhéngig ist. Gene existieren auf der ontologischen Ebene
nicht als persistente, iibertragbare und individuierbare materielle Entitdten. Sie
haben daher nicht die notwendige ontologische Beschaffenheit, um im klassi-
schen Sinn kausale Essenzen zu sein.' Zugleich impliziert die inhidrente Kontext-
abhingigkeit des Expressionsprozesses, dass proteincodierende Gene nicht die
Essenz des Individuums sein konnen, die die Herausbildung all seiner wesentli-
chen Merkmale im Verlauf der Ontogenese bestimmt.

Aber das Aufzeigen des nichtessentialistischen Charakters iiblicherweise als
»Gen« bezeichneter Abschnitte der DNA allein reicht nicht aus, um zu zeigen,
dass auch das Genom, also die vollstindige genetische Ausstattung eines Lebe-
wesen insgesamt nicht essentialistisch interpretiert werden kann. Die genomes-
sentialistische Vorstellung, dass das gesamte Genom die Essenz des Organismus
bildet, erfordert nicht zwingend eine Einteilung des genetischen Materials in
genische Einheiten. Der unbestimmte ontologische Status des postgenomischen
Gens spricht daher nicht per se gegen jede Form des genetischen Essentialismus.
Denn die DNA, mit ihrer individuellen Basensequenz und unbestreitbarer Mate-
rialitdt, konnte immer noch der essentielle Faktor der Ontogenese sein, zu dem
andere Kausalfaktoren nur mehr oder weniger zufillig hinzukommen.

1 Ich werde in Kapitel 6 darauf zuriickkommen, ob das Prozessgen stattdessen im Rah-
men eines alternativen Essentialismuskonzeptes die Rolle einer dynamischen und ver-

anderlichen »Prozessessenz« spielen konnte.
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Die Moglichkeit eines Genomessentialismus kann nur durch eine Untersu-
chung der Rolle genetischer im Vergleich mit nichtgenetischen Faktoren fiir bio-
logische Entwicklungsprozesse beurteilt und gegebenenfalls ausgeschlossen
werden: Was kann, was »tut« das genetische Material als solches, was ist seine
Funktion im Prozess der Entwicklung eines individuellen Lebewesens? Und vor
allem: Was kann das genetische Material nicht? Aufbauend auf den Ergebnissen
der Analyse des Genkonzeptes in Kapitel 4 und den Uberlegungen zu geneti-
schen Aktivitits- und Textmetaphern in Kapitel 3 sollen im Folgenden die Gren-
zen der Bedeutung des genetischen Materials fiir die individuelle Entwicklung
eines Lebewesens aufgezeigt werden.

In weiten Teilen der Biologie wird der Genomzentrismus als grundlegend fiir
das moderne Verstindnis des Entwicklungsprozesses angesehen (5.1).> Aller-
dings sind seit Jahrhunderten zahlreiche Beispiele fiir den richtungweisenden
Einfluss nichtgenetischer Faktoren auf die Ontogenese bekannt, die gegen die
Vorstellung eines rein genetischen Entwicklungsprogramms sprechen. Vor allem
im Kontext der Entwicklungsbiologie wurde die genomzentrierte Sicht von Be-
ginn an héufig kritisch beurteilt und durch eine interaktionistische Interpretation
der Ontogenese erginzt oder gar ersetzt (5.2). Im Zuge der Etablierung neuer
Forschungsrichtungen wie der »Evolutionary Developmental Biology«
(EvoDevo) oder der »Ecological Developmental Biology« (EcoDevo) riickt in
den letzten Jahren auch der Einfluss nichtmolekularer Umweltfaktoren wie der
Temperatur oder der Interaktion mit Artgenossen verstirkt in den Blickpunkt.’
Wie sich gezeigt hat, konnen viele Entwicklungsdifferenzen letztlich auf Verédn-
derungen oberhalb der molekularen Ebene, etwa auf der Ebene des Organismus
und seiner Umwelt, zuriickgefiihrt werden. Fiir die Widerlegung des genetischen

2 Die Begriffe »genomzentriert« und »Genomzentrismus« umfassen im Folgenden alle
Konzepte, die entweder einzelnen Genen (»Genzentrismus«) oder dem Genom als
Ganzem eine Sonderrolle in der Ontogenese zusprechen. Um deutlich zu machen, dass
genomzentrierte Vorstellungen, obwohl sie tiblicherweise in der Terminologie des
klassisch-molekularen Genkonzeptes und des Genzentrismus verfasst werden, prinzi-
piell unabhéngig von der Existenz oder Nicht-Existenz singulérer persistierender Gene
sind, werde ich den Begriff »Gen« wenn moglich durch »Genom« ersetzen. Wenn
vom molekularen Gen im klassisch-molekularen oder im modernen pragmatischen
Sinn eines lokalisierbaren DNA-Abschnitts die Rede ist, werde ich den Begriff »Gen«
in Anfiihrungszeichen setzen.

3 Als Beispiel fiir neue Entwicklungen in der Entwicklungsbiologie vgl. Gilbert/Epel
(2009); West-Eberhard (2003). Zur Entstehungsgeschichte des EvoDevo-Konzeptes
vgl. Laubichler/Maienschein (2007).
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Essentialismus ist es jedoch von besonderem Interesse, dass die kausale Wirkung
divergierender nichtgenetischer Faktoren auf die Entwicklung des Organismus in
den meisten Fillen durch molekulare Mechanismen vermittelt wird, die nicht
oder nicht ausschlieBlich auf den spezifischen Eigenheiten der DNA-Basen-
sequenz beruhen, sondern auf epigenetischen Aspekten wie chemischen Markie-
rungen der DNA und der Zusammensetzung und rdumlichen Struktur der ein-
zelnen Zellkomponenten. Ich werde mich in meiner Argumentation gegen den
Genomessentialismus vor allem auf Beispiele fiir epigenetische Regulations-
mechanismen auf der molekularen Ebene stiitzen (5.3). Denn um zu zeigen, dass
weder diskrete »Gene« noch das genetische Material als solches in der Entwick-
lung des Organismus die Rolle einer kausalen Essenz spielen konnen, ist es nicht
notwendig, die molekulare Ebene zu verlassen. Bereits hier treten die Grenzen
der Bedeutung genetischer Faktoren fiir die Ontogenese und damit die Grenzen
des genomzentrierten Blicks deutlich hervor, da der Einfluss des Kontextes auf
die Individualentwicklung nicht nur auf der Komplexititsstufe des gesamten Or-
ganismus in seiner Umwelt, sondern auch auf Molekiilebene zu beobachten ist.
Eine Beschrinkung auf die Untersuchung epigenetischer Mechanismen kann da-
her allenfalls als ein methodischer, nicht jedoch als ein ontologischer Reduktio-
nismus verstanden werden. Zudem ist die Fokussierung auf die epigenetische
Ebene insofern nicht reduktionistisch, als molekulare Prozesse in ihrer ganzen
Komplexitit und unter Beriicksichtigung intra- und extrazelluldrer Einfliisse in
den Blick genommen werden sollen. Eine dariiber hinausgehende umfassende
Auseinandersetzung mit dem nichtessentialistischen Charakter biologischer Ent-
wicklungsprozesse auf der Ebene des Organismus und seiner Umwelt ist im
Rahmen dieser Arbeit realistischerweise nicht zu leisten, bietet aber einen inter-
essanten Ansatz fiir mogliche Nachfolgeprojekte.

Insgesamt werden die im Folgenden dargestellten empirischen Befunde zum
Einfluss nichtgenetischer Faktoren auf die Ontogenese eindeutig zeigen, dass
weder Genomzentrismus noch Genomessentialismus biologisch haltbar sind. Die
in Kapitel 4 beschriebene Krise des klassisch-molekularen Gens ist damit nicht
nur ein begriffliches Problem, das unsere Interpretation des Expressionsprozes-
ses betrifft und das durch eine Neudefinition des Gens und die Umbenennung
der »Genexpression« in »Genomexpression« 1osbar wire. Die Krise reicht tiefer.
In Frage steht die herausgehobene Rolle des genetischen Materials insgesamt fiir
die Entwicklung des Organismus. Denn auch die Entwicklung der wesentlichen
Eigenschaften eines Lebewesens kann nicht allein durch ein im Genom eindeutig
festgeschriebenes »Programm« erklédrt werden, da sie in hohem MaBe kontext-
abhingig ist — das Genom kann genauso wenig wie »die Gene« die kausale Es-
senz des Organismus sein (5.4).
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5.1 DIE GENOMZENTRIERTE INTERPRETATION
DER ONTOGENESE

5.1.1 Das Genom als Programm:
Die genomzentrierte Standardauffassung

Wie entwickelt sich ein Lebewesen von der Zygote zum ausgewachsenen Orga-
nismus, mit all seinen spezifischen Eigenschaften und Fihigkeiten? Was treibt
die Entwicklung an, gibt ihre Richtung vor? Und warum verlduft die Ontogenese
in den meisten Fillen mit artspezifischer RegelmiBigkeit, sodass sich Lebewe-
sen einer Spezies in charakteristischer Weise von Mitgliedern anderer Arten un-
terscheiden?

Im Rahmen des klassisch-molekularen Genkonzeptes in der zweiten Hilfte
des 20. Jahrhunderts schien alles darauf hinzudeuten, dass der »interessante«
Teil der Antwort auf diese Fragen in der DNA zu suchen ist. Allerdings war
schnell klar, dass sich die Ontogenese nicht auf die einfache Formel »Ein Gen —
ein Protein — ein Merkmal« reduzieren ldsst. Wihrend sich die Vorstellung einer
durch den Prozess der Proteinsynthese vermittelten 1:1-Kopplung zwischen Gen
und Protein noch lange Zeit gegen abweichende Befunde behauptete, war es be-
reits unstrittig, dass am regelmifligen Ablauf des Entwicklungsprozesses zahlrei-
che nichtcodierende Bereiche des Genoms regulativ beteiligt sind. Insbesondere
die Koordinierung der einzelnen Entwicklungsschritte, die sich im Normalfall
mit hoher rdumlicher und zeitlicher Spezifitit wie nach einem vorgegebenen
Plan abspielen, scheint eine Ebene der Steuerung der Expression der einzelnen
Gene vorauszusetzen, die diese selbst nicht leisten konnen. Wie in Kapitel 3 be-
schrieben, erwies sich die Metapher eines »genetischen Programms, in dem ge-
netische Elemente mit strukturbildender und mit regulativer Funktion interagie-
ren, zum Umgang mit diesem Problem als besonders fruchtbar.

Nach der eng mit der Programmmetapher verkniipften genomzentrierten
Standardvorstellung der Ontogenese, die vor allem unter Nicht-Biologen immer
noch weit verbreitet ist, trigt jeder Organismus in seinem Inneren ein geneti-
sches Entwicklungsprogramm, das heifit eine in kleine Einzelschritte zerlegte
Vorschrift, die in der DNA gespeichert ist und detaillierte Informationen iiber
den Bau des Organismus enthilt. Durch die spezifische Sequenz der Basenpaare
der DNA enthélt das Genom alle wesentlichen Instruktionen, die in der Individu-
alentwicklung, Schritt fiir Schritt und in der richtigen Reihenfolge befolgt, zur
Herstellung der jeweils bendtigten Proteine und damit letztlich zum gewiinschten
Endresultat — dem »fertigen« Organismus in seiner individuellen und zugleich
artspezifischen Ausfithrung — fiihren.
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Kennzeichnend fiir den Genomzentrismus ist, dass die Bedeutung des
Genoms fiir den Entwicklungsprozess als singuldr und eindeutig von der Rolle
nichtgenetischer Kausalfaktoren zu unterscheiden angesehen wird. Nur das Ge-
nom besitzt demnach Informationen im Sinne semantischer beziechungsweise in-
tentionaler Information, das heifit das Genom trigt Informationen iiber den aktu-
ellen oder zukiinftigen Zustand des Organismus, dariiber, wie das Lebewesen
aussehen und sich verhalten sollte. Nur genetische Einfliisse konnen daher im ei-
gentlichen Sinne fiir die charakteristischen, essentiellen Eigenschaften eines We-
sens »verantwortlich« gemacht werden. Die individuelle Zusammenstellung ge-
nomischer Sequenzen, interpretiert als »Gene fiir« eine bestimmte Eigenschaft,
entscheidet iiber Aussehen und Verhaltensweisen eines jeden Organismus,
sowohl im Hinblick auf die Merkmale, die er mit manchen anderen Lebewesen
teilt, als auch auf die, die ihn von allen anderen unterscheiden und einzigartig
machen.

Nichtgenetische Faktoren besitzen dagegen in genomzentrischen Ansitzen
keine instruktive Bedeutung. Sie werden entweder als materielle Grundlage und
als notwendige Rahmenbedingungen angesehen, die gegeben sein miissen, um
die Entwicklung des Organismus nach dem vorgegebenen Programm zu er-
moglichen. Oder sie treten als Storfaktoren auf, als Grund, warum ein Gen nicht
die »beabsichtigte« Wirkung hat, warum seine »eigentliche« Bedeutung fehlre-
préasentiert wird. Im Gegensatz zu dieser potentiell destruktiven Wirkung nicht-
genetischer Faktoren steuert das Genom im Inneren des Organismus vor allem
den vermeintlich normalen Verlauf der Entwicklung: » Abnormality can certainly
have either genetic or nongenetic origins, people readily agree, while normality
is believed to be a result of the homunculoid gene’s ability to organize matter in-
to living beings.«* In der genomzentrierten Interpretation der Ontogenese sind
genetische und nichtgenetische Faktoren damit von qualitativ grundsitzlich un-
terschiedlicher Bedeutung fiir die Entwicklung eines Wesens mit einem be-
stimmten Phénotyp.

5.1.2 Essentialistische Aspekte des Genomzentrismus

Obwohl sich die genomzentrierte Sicht auf das genetische Material insgesamt
richtet, ist sie sprachlich und inhaltlich eng mit dem Konzept des klassisch-mole-
kularen Gens verkniipft. Daher geht auch die Unterscheidung zwischen kon-
struktivem Genom und permissiver oder destruktiver Umwelt mit der in Kapitel
3 beschriebenen Gensprache einher, die die spezifische Rolle des Genoms mit

4 Oyama (2000), 17.
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Aktivitits- und Textmetaphern wie »master control genes«, »genetisches Pro-
gramm« oder »genetische Information« untermauert. Entsprechend ist auch die
genomzentrierte Interpretation ontogenetischer Prozesse im Sinne eines geneti-
schen Entwicklungsprogramms mit essentialistischen Assoziationen durchsetzt,
die uns in ganz dhnlicher Weise bereits bei der Diskussion des klassisch-moleku-
laren Genkonzeptes und bei der Analyse der Gensprache begegnet sind. Alle As-
pekte kausaler Essenzen finden sich in der genomzentrierten Standardvorstellung
der Ontogenese wieder:

1. Das Genom liegt in Form spezifischer DNA-Sequenzen in den Zellen im In-
neren des Organismus verborgen.

2. Die genetische Ausstattung bestimmt die artspezifischen Eigenschaften und
legt dadurch fest, zu welcher Spezies ein Individuum gehort.

3. Die besondere kausale Kraft des gesamten genetischen Materials der DNA,
das die genetische Information trigt, steuert den Verlauf der Ontogenese ent-
lang eines »vorinstallierten« genetischen Entwicklungsprogramms.

4. Das Genom eines Lebewesens ist der Grund fiir seine individuelle Unter-
scheidbarkeit. Gleichzeitig erscheint das Genom als Losung fiir das Ritsel
der numerischen Identitéit (und tibernimmt damit die Rolle der Seele bei der
Festlegung unserer Einzigartigkeit): Unser genetischer Fingerabdruck bleibt
als Grundlage unserer individuellen Identitit iiber alle Verdnderungen im
Laufe des Lebens hinweg immer gleich.” Verinderungen des Genoms, etwa
durch gentechnische Eingriffe, konnen zu Verinderungen des Phénotyps und
damit zu einer verdnderten Identitét fiihren.

5. Die »Entschliisselung« des Genoms einer Art oder eines Individuums erlaubt
gezielte Vorhersagen iiber gegenwirtige und zukiinftige Variationen des
Phinotyps, zum Beispiel iiber krankhafte Abweichungen.

6. Einzelne Abschnitte des Genoms sind mitsamt ihrer spezifischen Kausal-
wirkungen und der durch diese verursachten essentiellen Eigenschaften auf
ein anderes Lebewesen iibertragbar. Ein solcher Ubertragungsprozess findet
etwa bei der Herstellung transgener Lebewesen statt.

Die Idee des kausalen genetischen Essentialismus passt offenbar nicht nur in al-
len Punkten zur klassisch-molekularen Vorstellung von Struktur, Funktion und
besonderer Bedeutung der proteincodierenden Gene, sondern auch zur genom-
zentrierten Standardauffassung der Ontogenese. Denn Genzentrismus und Ge-
nomzentrismus wecken #dhnlich starke essentialistische Assoziationen, die dazu

5 Vgl. dazu etwa Nordgren/Juengst (2009); Hauskeller (2004).
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filhren konnen, dass beide Konzepte im Sinne eines Gen- beziehungsweise Ge-
nomessentialismus interpretiert werden.

Allerdings unterscheiden sich Gen- und Genomzentrismus an einer zentralen
Stelle: in ihrer Interpretation der kausalen Kraft, die mit der jeweiligen geneti-
schen Essenz verkniipft wird. Die genessentialistische Vorstellung, dass klas-
sisch-molekulare Gene als Essenz des Organismus fungieren, indem sie zur Syn-
these der fiir die Ausbildung phinotypischer Merkmale entscheidenden Proteine
fithren, setzt auf eine direkte Kausalwirkung vom aktiven Gen zum Protein und
letztlich zum Merkmal. Die Kausalverbindung zwischen dem Vorhandensein
einer verborgenen Essenz auf molekularer Ebene — dem molekularen Gen — und
ihrer Wirkung auf der sichtbaren Ebene — den Eigenschaften des Organismus —
erscheint hier intuitiv plausibel und fiigt sich umstandslos in ein essentialistisch
geprigtes Bild der belebten Welt.

Dagegen bricht der Genomzentrismus mit der Vorstellung einer kausalen
Einbahnstrae mit aktiven Genen als eindeutig identifizierbaren Ausgangspunk-
ten und ersetzt sie durch ein Netz kausaler Wechselwirkungen zwischen codie-
renden und nichtcodierenden Bereichen des Genoms. Essentialistische Assozia-
tionen drédngen sich bei diesem komplexeren Modell nicht in gleichem MaBe auf
wie im Fall des Genessentialismus. Der Genomzentrismus kann damit als ein
Versuch angesehen werden, den genessentialistischen Ansatz ein Stiick weit hin-
ter sich zu lassen und der Komplexitit des Entwicklungsgeschehens Rechnung
zu tragen. Wie wir im néchsten Abschnitt sehen werden, geht diese Strategie
aber nicht weit genug. Denn vermittelt durch sprachliche Bilder wie die Pro-
grammmetapher erhilt die Idee, dass das Genom als kausale Essenz des Orga-
nismus verstanden werden kann, eine vergleichbare Plausibilitdt wie der Genes-
sentialismus.

5.2 DIE INTERAKTIONISTISCHE INTERPRETATION
DER ONTOGENESE

5.2.1 Erste Kritik am Genomzentrismus:
Der interaktionistische Konsens

Die im letzten Abschnitt formulierte essentialistische Lesart des Genomzentris-
mus stellt in gewisser Weise ein Zerrbild der modernen Biologie dar. Denn
natiirlich leugnen Biologen nicht, dass auch Umweltfaktoren einen entschei-
denden Einfluss auf die Entwicklung jedes Organismus haben und dass die
ausschliefliche Fokussierung auf die genetische Ausstattung eines Lebewesens
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nicht ausreicht, um die Entstehung seiner wesentlichen Merkmale, sein So-Sein
angemessen beschreiben und verstehen zu konnen. Jason Scott Robert kon-
statiert daher in der Biologie heute einen interaktionistischen Konsens »in which
nature (genes) versus nurture (environment, experience) is superseded by the
view that nature and nurture are borh required to effect development<«’. Im Rah-
men des interaktionistischen Konsenses gilt es als unstrittig, dass sowohl ge-
netische als auch nichtgenetische Faktoren innerhalb und auflerhalb der Zelle
eine wichtige Rolle in der Individualentwicklung spielen.

Kern der interaktionistischen Kritik am Genomzentrismus ist erstens, dass,
wie wir in Kapitel 4 gesehen haben, eine bestimmte DNA-Sequenz nicht allein
die Sequenz eines Proteins (geschweige denn ein komplexes Merkmal) eindeutig
festlegen kann, da zwischen DNA-Struktur und Proteinfunktion keine 1:1-Bezie-
hung besteht. Ein zweiter wichtiger Kritikpunkt ist, dass die DNA fiir sich ge-
nommen, ohne ihre komplexe biochemische Umwelt, gar nichts »bewirken«
konnte. »[...] without the highly structured cellular environment, [...] DNA is
inert, relatively unstructured, non-functional, and so ontologically meaning-
less.«’ Auch das genetische Material insgesamt ist daher im ontologischen Sinn
nicht ausreichend fiir die »Produktion« von Phénotypen im Verlauf der Onto-
genese, weil zahlreiche weitere Kausalfaktoren an diesem Prozess beteiligt sind.
Die DNA ist selbst nicht aktiv, erst recht nicht in so koordinierter und zielgerich-
teter Weise, wie es die Programmmetapher nahelegt. Entscheidend ist vielmehr
vor allem, wie das Genom reguliert wird, das heifit zu welchem Zeitpunkt der
Ontogenese und in welchen Zellen des Organismus welche DNA-Bereiche »ak-
tiviert« oder »deaktiviert« werden. Und diese Regulationsprozesse sind ohne den
konstruktiven Beitrag nichtgenetischer Faktoren nicht denkbar. Wie Karola Stotz
ausfiihrt, wird daher in den letzten Jahren, zumindest im Bereich der Entwick-
lungsbiologie, die Vorstellung von »aktiven Genen« zunehmend durch die Idee
eines »reaktiven Genoms« ersetzt.

»Genuine understanding of development depends on a knowledge not merely of the se-
quence of the genome, but of the regulated differential expression of these sequences. [...]
Postgenomic biology has brought with it a new conception of the >reactive genome< —
rather than the active gene — which is activated and regulated by cellular processes that in-
clude signals from the internal and external environment [...]. In the last two decades de-
velopment has become equated with differential gene expression, but what is hidden be-

hind this equation is the complex network of molecules other than DNA (such as proteins

6  Robert (2004), 37f.
7  Vinci/Robert (2005), 204.
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and metabolites), cellular structures, three-dimensional cellular assemblages, and other
higher-level structures that control or are otherwise involved not only in the differential
expression of genes but in a wide range of other developmental processes decoupled from

the direct influence of the DNA sequences. «®

Drittens gewinnen im Rahmen des interaktionistischen Konsenses neben dem
Zellkontext auch extrazellulire Umwelteinfliisse bei der Erkldrung von individu-
ellen Entwicklungsprozessen immer mehr an Bedeutung.” Das ist keineswegs
selbstverstindlich. Denn mit dem Erstarken genomzentrierter Vorstellungen in
der zweiten Hilfte des 20. Jahrhunderts wurde der Einfluss der Umwelt auf den
Entwicklungsprozess zunehmend marginalisiert. Obwohl Phidnomene wie die
phinotypische Plastizitit, also die Fihigkeit eines Organismus, auf einen Um-
weltreiz (zum Beispiel eine Temperaturverdnderung oder die Anwesenheit von
Fressfeinden) mit einer Verdnderung seines Aussehens oder Verhaltens zu rea-
gieren, schon seit langem bekannt sind, wurden sie meist als bloe »source of
nuisance«'’ fiir die regulire Entwicklung angesehen. So stellen Scott F. Gilbert
und David Epel fiir die Zeit nach dem Zweiten Weltkrieg eine regelrechte Ab-
neigung gegen die Vorstellung der phinotypischen Plastizitit fest.'' In den letz-
ten Jahren hat sich diese Einstellung grundlegend geidndert. Wie die Vielzahl ak-
tueller wissenschaftlicher Veroffentlichungen zum Thema zeigt, hat das Konzept
der phinotypischen Plastizitit mittlerweile wieder einen festen Platz in der
Entwicklungsbiologie erhalten."

Da auch die Umwelt eines Organismus zahlreiche unentbehrliche Kausalfak-
toren zum Entwicklungsprozess beitrigt, kann derselbe Genotyp zur Entwick-
lung ganz unterschiedlicher Phinotypen fiihren:

»It is well known that there is no necessary one-to-one relationship between the genetic
makeup of an organism — its genotype — and the various characters and properties that
constitute its phenotype. [...] A single genotype can produce many different phenotypes,
depending on various contingencies encountered during development. That is, the pheno-
type is the outcome of a complex series of developmental processes that are influenced by

environmental factors as well as by genes. Different environments can have an effect on

8  Stotz (2008), 363.

9 Vgl. dazu etwa Gilbert/Epel (2009); West-Eberhard (2003).

10 Pigliucci/Miiller (2010), 4. Vgl. dhnlich auch West-Eberhard (2003), 4.

11 Vgl. Gilbert/Epel (2009), 8.

12 Einen Uberblick iiber aktuelle Biicher zum Thema phinotypische Plastizitit geben
Piersma/van Gils (2010), 88f.
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the outcome of development that is as profound as that produced by different genes. This

phenomenon, which is nearly universal, is called phenotypic plasticity.«'®

Durch die phénotypische Plastizitit wird die Kopplung zwischen Genotyp und
Phinotyp in der Entwicklung flexibler: Ausgehend von einem Genotyp A kon-
nen sich in Abhingigkeit von den jeweiligen Umweltbedingungen unterschiedli-
che Phénotypen A, B usw. entwickeln. Dabei werden zwei Haupttypen von Plas-
tizitdt unterschieden. Weit verbreitet sind graduelle Abweichungen individueller
Phinotypen innerhalb der so genannten Reaktionsnorm, die Pigliucci wie folgt
definiert: »A norm of reaction is a genotype-specific function that relates the
range of environments experienced during ontogeny to the range of phenotypes
that the particular genotype produces in that range of environments |[...].«'* Ein
Beispiel ist die Hornlédnge bei médnnlichen Mistkifern der Gattung Onthophagus,
die mit der Qualitdt und Quantitéit der von ihnen im Larvenstadium aufgenom-
menen Nahrung variiert.””

Allerdings bleiben Kifer, deren Korpergrole aufgrund einer schlechten Er-
nihrungssituation im Larvenstadium unterhalb eines bestimmten Schwellen-
wertes liegen, vollstindig hornlos. Onthophagus liefert damit zugleich auch ein
Beispiel fiir die zweite Form der Plastizitét, den Polyphénismus, bei dem ein Or-
ganismus in Abhingigkeit von spezifischen Umweltreizen zwei oder mehr dis-
kontinuierliche alternative Phénotypen (zum Beispiel hornlos und behornt) ent-
wickeln kann. Eines der dltesten Beispiele fiir einen Polyphédnismus ist das be-
reits 1554 im »Cruydeboeck« von Rembert Dodoens dokumentierte Phinomen
der induzierten Heterophyllie (Verschiedenblittrigkeit) beim Wasserhahnenfuf3
Ranunculus aquatilis.“’ Bei dieser semi-aquatischen Pflanze hidngt die Form
eines Blattes davon ab, ob es sich unter Wasser, an der Luft oder zwischen Luft
und Wasser befindet. Die submersen Unterwasserblitter sind fein gefiedert und
tief geschlitzt, Schwimm- und Luftblétter dagegen flichig gelappt und nur leicht
gezihnt.

Wihrend sich die Fahigkeit zur phédnotypischen Plastizitit beim Mistkéfer
durch die umweltinduzierte und irreversible Beschreitung eines von mehreren
moglichen Entwicklungswegen bereits in einem frithen Entwicklungsstadium &u-

13 Nijhout (1999), 181. Vgl. zur Plastizitit auch Gilbert/Epel (2009); Pigliucci (2010);
West-Eberhard (2003).

14 Pigliucci (2010), 355. Die Bezeichnung »Reaktionsnorm« wurde im Jahr 1909 von
Richard Woltereck eingefiihrt.

15 Vgl. dazu Gilbert/Epel (2009), 11 und 21f.

16 Vgl. Cook (1969).
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Bert, zeigen sich die alternativen Entwicklungswege im Fall der Heterophyllie
gleichzeitig an den verschiedenen Organen eines und desselben Individuums,
welche unterschiedlichen Umweltreizen ausgesetzt sind. In beiden Fillen fiihrt
die Plastizitidt jedoch zu Variationen des Phinotyps, die essentielle Eigen-
schaften des jeweiligen Lebewesens betreffen. Und das gilt auch fiir zahlreiche
weitere Beispiele phinotypischer Plastizitit, etwa die temperaturabhiingige Ge-
schlechtsdetermination bei Krokodilen und anderen Reptilien oder der durch
Fressfeinde ausgeldste Polyphinismus bei vielen Amphibien.'” Umweltfaktoren
sind offenbar fiir die Herausbildung der charakteristischen individuellen Eigen-
schaften eines Lebewesens von nicht zu unterschitzender Bedeutung — und
dieser Aspekt wird im Rahmen des modernen interaktionistischen Konsenses
von Biologen immer wieder explizit betont.

5.2.2 Ist der interaktionistische Konsens
nur ein Lippenbekenntnis?

Mit dem Erstarken des interaktionistischen Konsenses gerit der feste Glaube an
eine Sonderrolle des Genoms, die den meisten Menschen auch heute noch selbst-
verstindlich erscheint, im biologischen und biophilosophischen Diskurs langsam
ins Wanken. Allerdings konnen die Befunde, die auf den ersten Blick fiir eine
Paritit genetischer und nichtgenetischer Faktoren in der Ontogenese sprechen,
unterschiedlich interpretiert werden.

Oft wird versucht, die immer noch weit verbreitete Ablehnung einer zu star-
ken Interpretation des Interaktionismus mit gleichberechtigten Interaktionspart-
nern auf genetischer und nichtgenetischer Ebene wissenschaftlich zu begriinden.
So weist Massimo Pigliucci zu Recht darauf hin, dass die Eigenschaft der Plasti-
zitdt nicht einfach mit der fiir die Entwicklung notwendigen Umweltkomponente
gleichgesetzt und der genetischen Komponente gegeniibergestellt werden kann.'®
Als eine Féhigkeit des Organismus hingt Plastizitdt vielmehr selbst von geneti-
schen Faktoren ab und kann nur innerhalb des durch das Genom vorgegebenen
Rahmens (etwa der oberen und unteren Grenze einer Reaktionsnorm) zu ganz
spezifischen Reaktionen innerhalb eines bestimmten Umweltkontextes fiihrt. Die
alternativen Formen eines Organismus sind nicht beliebig »plastisch« im Sinne
unbegrenzter Moglichkeiten, sondern bewegen sich in einem Spektrum genetisch
vorgegebener Entwicklungswege. Die genetisch bedingte Einschrdnkung der
Entwicklungsméglichkeiten wird auch im Rahmen eines vorgeblich interaktio-

17 Vgl. dazu Gilbert/Epel (2009), 3-33.
18 Pigliucci (2010), 355.
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nistischen Ansatzes héufig im Sinne einer Sonderrolle des Genoms interpretiert,
das damit letztlich immer noch am »Schalthebel der Macht« sitzt. Dazu kommt,
dass auch der in Kapitel 3 konstatierte fortdauernde Einfluss genomessentialis-
tisch geprigter Metaphern wie der des »genetischen Entwicklungsprogramms«
oder der »master control genes« auf unsere Gensprache der Vorstellung eines
gleichrangigen Interaktionismus von genetischen und nichtgenetischen Faktoren
entgegensteht.

In vielen interaktionistischen Ansitzen wird dem Genom daher, dhnlich wie
in genomzentrierten Ansitzen, eine besondere Bedeutung fiir den Entwicklungs-
prozess zugesprochen, die auf ihre vermeintlich einzigartige Fihigkeit zur Spei-
cherung spezifischer biologischer Information in der DNA-Sequenz und der
schrittweisen Umsetzung dieser Information im Rahmen des Entwicklungspro-
gramms zuriickgefiihrt wird. Das Genom verliert damit zwar im quantitativen
Sinn an Bedeutung (»Das Genom ist nicht alles«) aber nicht im qualitativen
(»Ohne das Genom ist alles nichts«). Auch wenn das Entwicklungsprogramm im
Kontext der modernen interaktionistischen Entwicklungsbiologie nicht mehr als
ausschlieflich genetisch verstanden wird, bleibt daher die Dichotomie zwischen
internen »essentiellen« Faktoren wie dem Genom und externen »akzidentiellen«
Faktoren zumindest implizit weiterhin bestehen.

Diese Tendenz zeigt sich zum Beispiel in einem Artikel japanischer Ent-
wicklungsbiologen zur induzierten Organogenese.'~ Bei den Versuchen von Ei-
raku und Kollegen entwickelten sich dreidimensionale aber homogene Kulturen
embryonaler Stammzellen von Miusen in einem spezifischen Ndhrmedium zu
Netzhautgewebe und bildeten eine heterogene Struktur, die dem Augenbecher,
der embryonalen Vorstufe von Netzhaut und Pigmentepithel, dhnelt. Die For-
scher selbst interpretieren ihre Ergebnisse ganz selbstverstindlich so, als wiirde
im Inneren der Zellen ein vorinstalliertes Programm ablaufen:

»[...] optic-cup morphogenesis in this simple cell culture depends on an intrinsic self-
organizing program involving stepwise and domain-specific regulation of local epithelial
properties. [...] This study has revealed that the complex morphogenesis of the retinal
anlage, at least in the in vitro context, possesses a >latent intrinsic order< involving dy-
namic self-patterning and self-formation driven by a sequential combination of local rules

and internal forces within the epithelium. «*°

19 Vgl. Eiraku et al. (2011).
20 Eiraku et al. (2011), 51 und 55.
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Obwohl die Moglichkeit einer unterstiitzenden Rolle von externen Signalen,
Kriften und Strukturen in der in vivo-Situation von ihnen ausdriicklich anerkannt
wird, beschreiben die Autoren den Entwicklungsprozess als solchen mit Begrif-
fen wie »self-directed«, »autonomous« und »spontaneous«21. Umweltfaktoren
wie dem spezifische Medium, die im konkreten Versuchsaufbau vorhanden wa-
ren, kann nach dieser Interpretation allenfalls die Aufgabe des Auslosers fiir den
Start und das reibungslose Ablaufen des internen Entwicklungsprogramms zu-
kommen; sie sind jedoch kein wesentlicher Bestandteil des Entwicklungsprozes-
ses selbst.

Viele der von Eiraku und Kollegen verwendeten Metaphern (»intrinsic pro-
gramg, »internal forces«, »latent intrinsic order« und so weiter) stammen aus den
Kontexten »Aktivitit« und »Text« und besitzen einen deutlich essentialistischen
Beigeschmack. Die Frage ist, ob das beobachtete Phinomen, der Prozess der Bil-
dung des Augenbechers aus undifferenzierten Zellen, ohne den starken Einfluss
der gewohnten genetischen Metaphern nicht ganz anders interpretiert werden
konnte oder sogar miisste. So zeigt sich etwa in Hannah Waters’ Zusammen-
fassung des Versuchs im Wissenschaftsmagazin »The Scientist«, die auf den
Begriff »Programm« vollstandig verzichtet, eine deutliche Verschiebung der
Aufmerksamkeit von internen auf externe Kausalfaktoren. Waters legt grofleres
Gewicht auf die Suche der Forscher nach dem perfekten Rezept fiir das »culture
medium that could induce mouse embryonic stem cells to form organs with no
additional ingredients. [...] what this research does show is that it is possible to
stimulate early organ growth from the right mix of molecules and stem cells
alone.«™ Allerdings kommt den externen Reizen auch in Waters’ Darstellung in
erster Linie die Rolle von Signalen zu, die die ansonsten autonome Entwicklung
der Zellen in genetisch vorgegebenen Bahnen induzieren oder stimulieren.

Fiir Jason Scott Robert geht eine solche Interpretation der Versuchsergeb-
nisse im Sinne einer Arbeitsteilung zwischen externen Signalgebern und internen
Informationstrdgern nicht weit genug. Denn sie beruht auf einem additiven
»genes plus«-Verstdandnis der Interaktion, bei dem Gene und Umwelt als vonein-
ander unabhiingige Faktoren angesehen werden und ein im Genotyp verborgener
Phénotyp durch Aktivierung von auflen ans Licht gebracht wird: »This is what I
call a genes-plus account of interaction: genes (primary) + environmental trigger
(secondary) = phenotype.«> Fiir Robert wird dabei vor allem die Bedeutung des
Organismus fiir den Entwicklungsprozess ignoriert: »[...] organisms are not the

21 Eiraku et al. (2011), 55.
22 Waters (2012).
23 Robert (2004), 63.
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product of epigenetically triggered, preformed genetic programmes. [...] Devel-
opment is not a matter of genes-plus anything but rather a matter of the organ-
ism’s semi-autonomous self-constitution from a range of ontogenetic raw mate-
rial.«** Sein Vorwurf an die Vertreter des modernen entwicklungsbiologischen
Konsenses lautet daher, dass der von ihnen propagierte Interaktionismus nur ein
Lippenbekenntnis sein kann, solange sie Gene weiterhin als »primary generating
and determining factor«” behandeln und ihnen damit faktisch die Hauptrolle im
Entwicklungsprozess zusprechen. Vor allem drei zentrale Elemente entwick-
lungsbiologischer Konzepte, die den Genomzentrismus iiberdauert haben, stehen
nach Robert einem im eigentlichen Sinne interaktionistischen Ansatz im Wege.”®

* Genetischer Informationismus (»genetic informationism«): Das Genom enthilt
die vollstiandige artspezifische Entwicklungsinformation.

o Genetischer Animismus (»genetic animism«): Es gibt ein genetisches Pro-
gramm, das die Entwicklung des Organismus kontrolliert.

e Genetischer Primat (»genetic primacy«): »Gene« sind die Primirkrifte
(»prime mover«) und zugleich die primiren Lieferanten und Organisatoren der
materiellen Ressourcen der Entwicklung.

Auch wenn moderne entwicklungsbiologische Konzepte die Rolle des Genoms
relativieren (»Das Genom ist nicht alles«) und seine Interaktion mit nichtgeneti-
schen Entwicklungsressourcen in der Ontogenese anerkennen, konnen sie gerade
der letzten dieser drei »Altlasten« nach Robert nur schwer entgehen:

»[...] those who hold to genetic primacy also often subscribe to the interactionist consen-
sus. [...] this is because we too easily fall into the trap of interpreting development in ad-
ditive terms — what I call a genes-plus interpretation of development: a standard [...] envi-
ronment triggers or activates a particular ontogenetic response from the genes [...].
Though we now recognise that these >triggers«< exist at a variety of levels, [...] we have yet
to digest the fact that gene structure is not immutable but rather that genes are assembled
on the spot in response to the needs of the organism-in-its-surround and also that »trigger-

ing« is therefore not an adequate explanation of developmental interactionism. «*’

24 Robert (2004), 87.
25 Robert (2004), 50.
26 Vgl. zum Folgenden Robert (2004), 39ff.
27 Robert (2004), 57f.
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Als Alternative zum »genes plus«-Ansatz, der den Anspruch des Interaktionis-
mus nur halbherzig umsetzt, entwickelt Robert ein von ihm als »constitutive epi-
genetics« bezeichnetes Konzept, das die Pridmisse eines genetischen Primats
ausdriicklich ablehnt:

»[On the account I prefer], ontogenetic interactionism is seen as more complex, consisting
in a broader range of comparably important inherited and non-inherited factors [...], char-
acterised by their context sensitivity [...], developmental history, and spatiotemporal posi-
tioning in the cell and in the organism. [...] the developmentally specific information re-
sides not in the genes but rather in the spatiotemporally delimited developing system,
which is therefore the ontogenetically primary unit; accordingly, interaction is not limited
to gene activation [...]. [...] epigenetic inheritance systems [...] are not best thought of as
»>in addition to< genetic inheritance systems; rather, the two systems are in a non-additive
relationship of interaction. [...] epigenetics is constitutive, not additive. According to a
constitutive account of epigenetics, epigenetics does not reduce to gene regulation, for
genes themselves do not pre-exist developmental processes. The starting point of epige-
netic control cannot be the genome, for the genome does not precede the cell-organism,
nor is the latter ever coextensive with or delimited by the former. Constitutive epigenetics
is therefore not a genes-plus account of epigenetics. My definition of constitutive epige-
netics is as follows: epigenetic events are developmental interactions within the whole
cell-organism in its developmental context, between any and all of such factors as cyto-
plasmic structures, DNA sequences, mRNA, histone- and non-histone proteins, enzymes,
hormones, positional information, parental effects, temperature cues, and metabolites.
Many epigenetic structures are not stable and do not pre-exist the interaction but rather
emerge from these interactions in ontogenetic space and time [...]. These interactions gen-
erate genes, which are not sequences of DNA encoding amino acid sequences; on my ac-
count, a »gene<, qua developmental unit, is assembled from multiple resources including
nucleotide bases scattered throughout the chromosome and used at particular places and

times as a template to co-generate functional, folded, three-dimensional structures [...].<*

Roberts Verstindnis des Gens als Entwicklungseinheit, die durch Interaktion
unterschiedlicher genetischer und nichtgenetischer Entwicklungsressourcen erst
im Verlauf der Ontogenese entstehen, dhnelt dem in Kapitel 4 vorgestellten Pro-
zessgen-Konzept von Neumann-Held, erweitert jedoch dessen Rolle iiber den
Prozess der Proteinsynthese hinaus: Neben das molekulare Prozessgen tritt ein
ontogenetisches Prozessgen. Ich werde in Kapitel 6 darauf zuriickkommen, in-

28 Robert (2004), 63 und 74.
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wieweit diese Unterscheidung als Grundlage fiir einen genetischen Pluralismus
von Prozessgenen auf unterschiedlichen Ebenen dienen kann.

Die Frage ist an dieser Stelle zunéchst: Wie ist das von Robert und anderen
im Hinblick auf den modernen interaktionistischen Konsens konstatierte Festhal-
ten an einer Sonderrolle des Genoms zu bewerten? Ist die Kritik berechtigt, dass
der Interaktionismus in seiner heutigen Form nur ein Lippenbekenntnis ist? Oder
geht die Behauptung einer Paritit genetischer und nichtgenetischer Faktoren zu
weit? Denn zur Erkldrung der bisher diskutierten Beispiele fiir Variationen der
organismischen Form, so beeindruckend diese im Einzelfall auch sein mogen,
scheint eine schwache Interpretation des Interaktionismus, welche die grobe Ein-
seitigkeit des Genomzentrismus vermeidet und das Genom als primus inter
pares versteht, in der Tat auszureichen: Der Phénotyp variiert nur innerhalb ge-
netisch vorgegebener Grenzen, und Umweltreize bewirken allenfalls ein Um-
schalten zwischen mehreren moglichen Entwicklungswegen. Konnten die Kriti-
ker des interaktionistischen Konsenses nur auf Phinomene wie die phinotypi-
sche Plastizitidt verweisen, erschiene ihre Forderung einer Zuriicksetzung des
Genoms als eines gleichwertigen Kausalfaktors unter vielen wohl iibertrieben.
Und auch die Vorstellung eines Genomessentialismus miisste in diesem Fall al-
lenfalls relativiert, aber nicht grundsitzlich abgelehnt werden.

Mit seinem Konzept der »constitutive epigenetics« verweist Robert jedoch
auf eine Gruppe von nichtgenetischen biologischen Phinomenen, deren kausale
Rolle in der Ontogenese der Rolle genetischer Faktoren erstaunlich nahe kommt:
epigenetische Regulationssysteme, die neben der DNA-Ebene existieren und mit
dieser interagieren. Anders als im heutigen Sprachgebrauch der Biologie iiblich,
bezieht sich Robert mit dem Begriff »Epigenetik« nicht nur auf molekulare Phé-
nomene, sondern auf alle Formen der Interaktion von Entwicklungsressourcen,
die vom Genotyp zum Phénotyp fiihren:

»[...] development does [...] require specific information beyond the genome: epigenetic
information. To understand the relationship between genotype and phenotype, we must
transcend the dichotomy between them in two ways: we must grasp the phenotype of the
gene and we must recognise that the relevant develomental space does not begin nor does
it end with the genome-in-context. It begins, instead, with the genetically co-defined pri-
mary, initially unicellular, organism: the cell, the zygote, the embryo; and it ends with the

developed adult organism [...].<*

29 Robert (2004), 66f.
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Wie andere Kritiker des interaktionistischen Konsenses betont Robert vor allem
die ontologisch herausgehobene Rolle des Organismus gegeniiber der des Ge-
noms. »[...] although genes may be primus inter pares methodologically, onto-
genetically the developing organism (including but not reducible to its genes)
has pride of place.«” Ich halte diese Kritik fiir sehr plausibel, mochte aber im
Folgenden zeigen, dass man die molekulare Ebene nicht verlassen muss, um zu
einer stirkeren Lesart des Interaktionismus jenseits genomessentialistischer Vor-
stellungen zu gelangen. Denn bereits die im nidchsten Abschnitt diskutierten em-
pirischen Befunde zu molekularen epigenetischen Regulationsmechanismen ma-
chen deutlich, dass sich das Genom und sein molekulares Umfeld in der Zelle im
Hinblick auf ihre jeweiligen kausalen Rollen »auf Augenhthe« begegnen.

5.3 EPIGENETISCHE MECHANISMEN
ALS HERAUSFORDERUNG
FUR DEN GENOMESSENTIALISMUS

5.3.1 Das Konzept der Epigenetik als Mittler
zwischen Geno- und Phanotyp

Wihrend eine stark genomzentrierte Interpretation der Ontogenese von einer en-
gen unidirektionalen Kopplung zwischen Geno- und Phénotyp ausgeht (Genotyp
A fiihrt zu einem spezifischen Phinotyp A, Genotyp B zu Phinotyp B und so
weiter), wird in interaktionistischen Ansitzen anerkannt, dass der 1:1-Entspre-
chung von Erbanlage und Erscheinungsbild Grenzen gesetzt sind. Besonders
deutlich wird dies im Fall von Entwicklungsdifferenzen. Warum entwickeln sich
Organismen mit gleicher oder sehr dhnlicher genetischer Ausstattung oft so
unterschiedlich, dass man von einer Entkopplung der genetischen und phénoty-
pischen Variation sprechen kann, da ein einziger Genotyp A zu ganz verschie-
denen Phénotypen Al, A2, A3 fiihrt? Und warum unterscheiden sich Zellen,
Gewebe und Organe eines einzigen Individuums, wenn alle seine Zellen densel-
ben Chromosomensatz tragen?

Offenbar verlduft die Ontogenese nicht immer auf geradem und eindeutigem
Weg vom Genom zum Organismus. Neben der genetischen Ebene der DNA
muss es noch eine epigenetische Ebene geben, die als Mittler zwischen genotypi-
scher und phénotypischer Ebene fungiert. Auf der epigenetischen Ebene finden
die komplexen Interaktionen zwischen Genen, Genprodukten und Umweltfak-

30 Robert (2004), 90. Vgl. dazu zum Beispiel die Kritik von Oyama (2000).
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toren statt, die letztlich (auf mehr oder weniger verschlungenen Wegen) vom
Geno- zum Phinotyp fiihren.

Conrad Hal Waddington schlug in den frithen 1940er Jahren den Begriff
»epigenetics« als englischsprachiges Aquivalent zur deutschen Entwicklungsme-
chanik vor. Sprachlich und inhaltlich verbindet dieser Ausdruck Entwicklungs-
biologie (Epigenesis) und Genetik.”' Waddington versteht das Forschungsgebiet
der Epigenetik als kausale Embryologie, die die Mechanismen untersucht, durch
die Gene im Laufe der Ontogenese phénotypische Eigenschaften hervorbringen.
Epigenetik in diesem Sinne umfasst alle drei Hauptprozesse der Embryonal-
entwicklung: Histogenese, Organogenese und Morphogenese.32

Der bereits 1939 von Waddington als Ergédnzung zu den vor allem auf Unter-
scheidungen zwischen ganzen Organismen bezogenen Konzepten Genotyp und
Phinotyp eingefiihrte Begriff »Epigenotyp«, der sich in der Biologie im Gegen-
satz zu »Epigenetik« nicht durchsetzen konnte, bezeichnet alle Interaktionen und
Prozesse, die bei der Individualentwicklung zwischen geno- und phénotypischer
Ebene ablaufen. »One might say that the set of organizers and organizing rela-
tions to which a certain piece of tissue will be subject during development make
up its [...] »epigenotypes; then the appearance of a particular organ is the product
of the genotype and the epigenotype, reacting with the external environment.«>

An dieser Beschreibung wird deutlich, dass ein wichtiger Ausgangspunkt fiir
Waddingtons Entwicklung des Epigenetik-Konzeptes die Frage der Zelldifferen-
zierung ist: Wie entscheidet sich, welchen Weg eine undifferenzierte Zelle in der
Ontogenese einschligt, ob sie etwa zu einer Nerven- oder Muskelzelle wird? Mit
seiner berithmt gewordenen Metapher der epigenetischen Landschaft versucht
Waddington, dieses Problem bildlich darzustellen und zugleich eine mogliche
Losung anzudeuten. Er beschreibt die epigenetische Landschaft als

31 Vgl. Waddington (1942); van Speybroeck (2002). Das Adjektiv »epigenetic« ist schon
vor Waddington in Gebrauch, am hidufigsten in der Diskussion zwischen Anhingern
von Priformations- und Epigenesetheorien der Entwicklung, vereinzelt aber auch zur
Bezeichnung nichtgenetischer Umweltfaktoren, die einen nicht erblichen Einfluss auf
die Ontogenese haben. Vgl. dazu Mitchell (1915), 84: »In my opinion the most impor-
tant of the moulding forces that produce the differences in nationality are epigenetic,
that is to say that they are imposed on the hereditary material and have to be re-
imposed in each generation.«

32 Vgl. Waddington (1956), 11f.

33 Waddington (1939), 156.
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»symbolic representation of the developmental potentialities of a genotype in terms of a
surface, sloping towards the observer, down which there run balls each of which has a bias
corresponding to the particular initial conditions in some part of the newly fertilised egg.
The sloping surface is grooved, and the balls will run into one or other of these channels,

finishing at a point corresponding to some typical organ.«34

Die epigenetische Landschaft wird durch den Epigenotyp, durch die vielfiltigen
kausalen Interaktionen zwischen Genen, Genprodukten und Umwelt, in charak-
teristischer Weise geformt.

Aus heutiger Sicht mag es vielleicht iiberraschend erscheinen, dass Gene fiir
Waddington stets im Mittelpunkt aller Entwicklungsprozesse stehen: »[...] the
genotype is continual and unremitting control of every phase of development.
Genes are not interlopers, which intrude from time to time to upset the orderly
course of a process which is essentially independent of them; on the contrary,
there are no developmental events which they do not regulate and guide.«35

Durch die Betonung der Bedeutung von Genen fiir die Regulation der Onto-
genese hebt sich Waddington explizit von der in den 1930er und 40er Jahren
vorherrschenden Vorstellung ab, dass Gene lediglich fiir die Feinheiten des Ent-
wicklungsprozesses zustidndig sind. Sein Konzept ist damit im Vergleich mit
modernen epigenetischen Ansitzen ein Stiick weit genomzentrierter. Denn die
epigenetische Ebene ist fiir ihn nicht etwa, wie im heutigen Verstindnis, durch
ausdriicklich nichtgenetische Regulationsmechanismen gekennzeichnet, sondern
umfasst samtliche kausalen Prozesse, die wéihrend der Ontogenese zwischen Ge-
notyp und Phénotyp ablaufen. Wie Scott F. Gilbert anmerkt, leitet sich der Wort-
bestandteil »epi« in Epigenetik nicht direkt vom griechischen Prifix fiir »auf«
ab, wie es die molekulare Verwendung des Begriffs zur Bezeichnung einer
nichtgenetischen regulativen Ebene nahelegt, sondern vielmehr vom Konzept der
Epigenesis im Sinne einer schrittweisen Entwicklung des Organismus. In der
heutigen Terminologie wiirde Waddingtons Epigenetik nach Gilbert daher eher
als Entwicklungsgenetik bezeichnet.*

Da zu Waddingtons Zeit genauere biochemische Kenntnisse zum Verstind-
nis epigenetischer Entwicklungsprozesse weitgehend fehlten, musste sein Kon-
zept zundchst unscharf bleiben. Es lieferte eher eine Richtschnur fiir zukiinftige
Forschung als ein konkretes molekularbiologisches Forschungsprogramm.37

34 Waddington (1956), 351.

35 Waddington (1942), 20.

36 Vgl. Gilbert (2012).

37 Vgl. van Speybroeck (2002), 68.
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Hierin liegt wohl ein Hauptgrund dafiir, dass das Epigenetikkonzept zeitweilig
nahezu in Vergessenheit geriet. Die Offenheit Waddingtons fiir Entwicklungs-
faktoren jenseits singuldrer Gene ist aber zugleich einer der Griinde, warum sei-
ne Ideen heute, vor dem Hintergrund neuer epigenetischer Forschungsergebnisse
auf der molekularen Ebene, wieder zunehmend diskutiert werden.

Waddingtons Offenheit gegeniiber neuen Ideen in der Genetik wurde da-
durch erleichtert, dass man in den 1940er Jahren die molekulare Struktur des Ge-
noms noch nicht kannte. Sobald ab den 1950er, und vor allem in den 1960er und
70er Jahren die Molekular- und Entwicklungsgenetik an Einfluss gewann,
gerieten Waddingtons urspriingliche Ideen in Vergessenheit:

»[...] the influence of his epigenetic approach was short-lived. As molecular biology be-
came fashionable in the 1960s and 1970s, ideas about development began to be couched in
terms of gene action [...]. Consequently, as interest in molecular genetics grew, woolly
abstractions such as epigenetic landscapes were increasingly seen as old-fashioned and

unnecessary, and quite quickly they fell from favor. <™

Der genomzentrierte Blick war nun vorherrschend. Als Forschungsfeld existierte
die Epigenetik praktisch nicht und der Begriff »Epigenetik« wurde kaum ver-
wendet. Allerdings bekam der Epigenetikbegriff zur selben Zeit eine zweite, mo-
lekulare Bedeutungsebene, die Waddingtons Konzept im Folgenden immer mehr
iberlagerte. David L. Nanney definierte 1958 epigenetische Unterschiede als
erbliche Unterschiede im Phinotyp von Zellen oder Organismen, die nicht auf
Verinderungen der DNA-Sequenz zuriickgehen.39 Heute findet man meist die
dhnliche, aber etwas weiter gefasste Definition der Epigenetik als Untersuchung
erblicher Verdnderungen der Genomfunktion ohne Verdnderungen der DNA-
Sequenz.40

Da der Einfluss epigenetischer Faktoren auf den Phénotyp vor allem iiber die
Regulation genetischer Prozesse stattfindet, ist die epigenetische Ebene auch in
dieser molekularen Interpretation weitgehend von der genetischen abhiingig. In
einem weiteren Sinn kann die molekulare Epigenetik jedoch als eine metaphy-
sische und epistemologische Herausforderung fiir den Genomzentrismus ver-
standen werden:

38 Jablonka/Lamb (2006), 265.
39 Vgl. Nanney (1958); Haig (2004); Haig (2007).
40 Vgl. etwa Probst et al. (2009), 192.
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»[...] instead of containing the core program or the basic instructions of the living, the ge-
nome is viewed as a regulatory system that actively responds to internal and external fluc-
tuations of various kinds and that is embedded in a variety of contexts that can selectively
determine its expression. This viewpoint is incompatible with a >centrism< of any kind.
[...] the genome is viewed as surrounded by constraining and enabling contexts as part of

. . 41
a circular causal system and not as the onset of a linear causal change [...].«

Auch im molekularbiologischen Kontext setzte sich der Begriff »Epigenetik« an-
fanglich nur langsam durch. Heute ist von diesem Zogern nichts mehr zu spiiren:
Die molekulare Epigenetik ist mittlerweile zu einem anerkannten Forschungsfeld
geworden, das neben der genetischen Forschung durchaus bestehen kann. Wad-
dingtons Idee einer epigenetischen Ebene zwischen Gen und Phén wird von
modernen Epigenetikern in erster Linie in Nanneys selektiv-molekularem Sinne
interpretiert und zunehmend positiv rezipiert.42 Meist werden die beiden Bedeu-
tungsvarianten dabei entweder nicht klar getrennt oder die molekulare Epigene-
tik wird (wie etwa bei Jablonka und Lamb) als ein Spezialfall der Epigenetik
Waddingtons angesehen.43

In den letzten Jahren ist in allen Bereichen der Entwicklungsbiologie eine
Tendenz zur Verschiebung der Aufmerksamkeit von der rein genetischen zur
epigenetischen Ebene zu beobachten. David Haig diagnostiziert eine regelrechte
Epidemie von Artikeln zur Epigenetik:

41 van de Vijver et al. (2002), 4.

42 Zu den Griinden fiir die Wiederentdeckung Waddingtons vgl. Jablonka/Lamb (2006),
265f.

43 Vgl. zum Beispiel van de Vijver et al. (2002), 3. Zu unterschiedlichen Verwendungen
der beiden Epigenetik-Interpretationen in verschiedenen biologischen Disziplinen vgl.
Miiller/Olsson (2003). Fiir eine eindeutige Unterscheidung von epigenetischen Effek-
ten im weiten waddingtonschen Sinn und epigenetischer Vererbung im engeren Sinne
des molekularen Epigenetik-Begriffs plddieren Youngson/Whitelaw (2008), 234: »In
the phrase >transgenerational epigenetic effects<, epigenetic is being used in its broa-
der (and original) sense to include all processes that have evolved to achieve the non-
genetic determination of phenotype. [...] Although in most cases the underlying mo-
lecular mechanisms are not understood, modifications to the chromosomes that pass to
the next generation through the gametes are sometimes involved. The latter has to-
date been called >transgenerational epigenetic inheritance<. Here, the word epigenetic
refers to mitotically and/or meiotically heritable changes in gene function that cannot
be explained by changes in gene sequence. This narrower definition of epigenetics has

recently become widely accepted among molecular biologists.«
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»We are in the midst of an epidemic of the words >epigenetic< and >epigenetics«. In the da-
tabase of ISI Web of Knowledge, more than a 1300 articles published in 2010 contain epi-
genetic(s) in their title, whereas the corresponding number for each year prior to 2000 is
less than a hundred. [...] Roughly speaking, there was little change in relative frequency
from the 1950s until 1999, but since then epigenetics has increased in each successive
year, with a 10-fold increase from 1999 to 2009.«*

Vor allem die Differenzierung genetisch identischer Individuen oder Zelllinien
wird heute meist durch epigenetische, das hei3t hier den genetischen bei- oder
iibergeordnete Regulationsmechanismen auf molekularer Ebene erkliart. Durch
die Moglichkeit eines umweltinduzierten regulativen Einflusses auf die Genom-
expression kommt epigenetischen Prozessen, wie wir im folgenden Abschnitt
sehen werden, eine ganz entscheidende Rolle in der Ontogenese zu.

5.3.2 Beitrag molekularer epigenetischer Mechanismen
zur Ontogenese

Die in genomzentrierten Ansitzen, hdufig aber auch im Rahmen des interaktio-
nistischen Konsenses, unterschitzte Bedeutung nichtgenetischer Faktoren fiir die
Individualentwicklung zeigt sich besonders eindriicklich im Hinblick auf die
molekularen Mechanismen zur Regulation der Genomexpression. Jede Zelle ei-
nes Organismus enthilt (bis auf wenige Ausnahmen) die gleiche DNA. Zur Ent-
wicklung des Organismus ist es aber entscheidend, dass zu einem bestimmten
Zeitpunkt und in einem bestimmten Gewebe nur jeweils ganz bestimmte »Gene«
exprimiert werden. Entsprechend gibt es spezifische Expressionsmuster: In einer
Zelle sind, je nach Ort und Entwicklungszeitpunkt, manche »Gene« angeschaltet
(sie werden exprimiert), andere sind abgeschaltet (sie werden nicht exprimiert).
Schon die inhdrente Raum-Zeitlichkeit dieser Expressionsmuster weist auf
die starke Kontextabhingigkeit der Genomexpression hin.*’ Die entscheidende
Frage ist aber: Wie wird die Genomexpression reguliert? Wie entscheidet sich,
wann und wo ein »Gen« (das heiflt hier: ein im pragmatischen Sprachgebrauch
der Biologie als »Gen« bezeichneter Bereich der DNA) abgelesen wird und
wann nicht? Genaktivierung oder -inaktivierung und das Ausmal, in dem ein
»Gen« raum- und zeitspezifisch exprimiert wird, werden von einer Vielzahl von
Faktoren reguliert. Die groften Auswirkungen auf die biochemischen Eigen-
schaften von Zelle und Organismus haben Regulationsmechanismen, die den

44 Haig (2012), 13.
45 Vgl. Futuyma (2005), 476.
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Beginn der Transkription kontrollieren: »Es ist sinnvoll, dass die Transkriptions-
initiation, die den ersten Schritt in der Genomexpression bildet, die Phase ist, in
der die >primire< Regulation stattfindet, also festgelegt wird, welche Gene expri-
miert werden. Von spiteren Schritten auf diesem Weg ist zu erwarten, dass sie
einer >sekundiiren< Regulation unterliegen.«*

Im Rahmen des klassisch-molekularen Genkonzeptes lag das Hauptaugen-
merk bei der Untersuchung von Genregulationsmechanismen auf Proteinen, die
durch die Bindung an spezifische DNA-Bereiche wie Promotoren und Enhancer
eine regulatorische Funktion ausiiben. Auf den ersten Blick scheint es, als seien
alle an dieser Art von regulativen Prozessen beteiligten Faktoren genetisch.
Denn zum einen werden Promotoren, wie wir gesehen haben, in vielen Genkon-
zepten als ein Bestandteil des molekularen Gens angesehen. Auf jeden Fall be-
stehen sie aber, ebenso wie die in nicht transkribierten extragenischen Bereichen
lokalisierten Enhancer, aus DNA. Und zum anderen sind auch die an der Regula-
tion beteiligten Proteine keine im engen Sinn nichtgenetischen Faktoren. Denn
da ihre Synthese letztlich wieder auf die Aktivitit des Genoms zuriickzufithren
ist, konnen sie im Rahmen eines genomzentrierten Ansatzes selbst als ein gene-
tisch instruierter und kontrollierter inhdrenter Bestandteil des genetischen Ent-
wicklungsprogramms angesehen werden.

Die rein genomzentrierte Erkldarung der differentiellen Genomexpression
greift jedoch zu kurz. Denn Enhancer und Promotoren besitzen in jeder Zelle
eines Organismus dieselbe DNA-Sequenz. Ihre regulative Wirkung entfalten sie
aber erst in Kombination mit den jeweils in einer Zelle vorliegenden Transkrip-
tionsfaktoren: »Enhancers can bind several transcription factors, and it is the
specific combination of transcription factors that allows a gene to be active in a
particular cell type. That is, the same transcription factor, in conjunction with
different other transcription factors, will activate different promoters in different
cells.«*’

Schon die Kontextabhéngigkeit der Verteilung von Proteinen, die als Tran-
skriptionsfaktoren fungieren, zeigt eine erste Grenze des genomzentrierten Den-
kens auf. Dariiber hinaus gibt es aber neben den Regulationsproteinen auch
Mechanismen zur Regulation der Genomexpression, die unabhingig von der
Proteinsynthese und vom unmittelbaren Wirken des Genoms arbeiten. Ich werde
mich im Folgenden vor allem auf diese epigenetischen Mechanismen der Ge-
nomregulation konzentrieren.

46 Brown (2007), 342.
47 Gilbert/Epel (2009), 39.
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Histonmodifikationen
Die Wirkweise epigenetischer Regulationsmechanismen ist gegenwirtig Gegen-
stand intensiver Forschungsbemiihungen in der Biologie.48 Viele epigenetische
Mechanismen setzen bei der »Verpackung« der DNA in der Zelle an. Wie man
weil, ist es fiir die Regulation der Genomexpression von grofler Bedeutung, ob
und, wenn ja, in welchem Maf} die an der Transkription beteiligten Proteine Zu-
gang zum Promotor, dem Startpunkt der Transkription, bekommen. Denn nicht
alle Teile des Genoms sind fiir DNA-bindende und an der Expression beteiligte
Proteine zu jedem Zeitpunkt der Entwicklung und in allen Zellen und Geweben
im gleichen MaBle zuginglich. Die Transkriptionsrate, das heif3t die Aktivitét der
»Gene« innerhalb eines bestimmten Chromosomensegments, nimmt daher mit
der Dichte der DNA-Verpackung ab. Der kondensierte, dicht verpackte Zustand
der DNA scheint der Normalfall zu sein. Die Genaktivierung erfolgt durch eine
zell- und gewebespezifische lokale Unterbrechung der damit verbundenen Re-
pression.49

Bei Eukaryoten, also bei Lebewesen mit einem Zellkern, ist die Genregula-
tion liber den Zugang zur DNA von besonderer Bedeutung. Denn ihre chromo-
somale DNA liegt im Zellkern nicht »nackt« vor, sondern ist bereits vor Beginn
der Expression mit einer Vielzahl von Proteinen assoziiert. Der auf diese Weise
gebildete DNA-Protein-Komplex wird als Chromatin bezeichnet.” Seine charak-
teristische Struktur erinnert an Protein-»Perlen« auf einer DNA-»Schnur«, denn
in regelmédBigen Abstinden verbinden sich etwa anderthalb Windungen des
DNA-Strangs mit acht Histonproteinen zu einem so genannten Nucleosom. In je-
dem Nucleosom sind je zwei Histonproteine aus vier verschiedenen Histonklas-
sen zu finden, die sich in ihrer Aminosiduresequenz unterscheiden. Lange Zeit
wurden Nucleosomen vor allem als weitgehend statische »Verpackungseinhei-
ten« der genomischen Organisation angesehen. Wie Untersuchungen in den letz-
ten zwanzig Jahren gezeigt haben, befindet sich jedoch die Struktur des Chro-
matins — und mit ihr die Nucleosomen — in stindigem Umbau und kann hochst
flexibel auf den aktuellen Zustand der Zelle reagieren. Das Nucleosom gilt daher
heute als hochdynamische Einheit der genomischen Regulation — es ist zu einem

48 Vgl. dazu etwa den Uberblick in Costa (2010). Fiir eine ausfiihrliche Darstellung des
Forschungsfeldes der Epigenetik vgl. die Beitridge in Allis et al. (2009).

49 Vgl. dazu Gilbert/Epel (2009), 41f.

50 Zur Struktur und Funktion des Chromatins in eukaryotischen Zellen vgl. Felsenfeld/
Groudine (2003). Fiir einen Uberblick iiber die Funktion der Nucleosomen bei der Or-

ganisation und Regulation des Genoms vgl. Khorasanizadeh (2004).
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»truly exciting and colourful character«’’ geworden, der die Transkription
sowohl kurzfristig als auch langfristig steuern kann: »[...] the nucleosome [...] is
not just a humble packer of DNA, but a carrier of epigenetic information that de-
termines both how genes are expressed and how their expression patterns are
maintained from one cell generation to the next.«>

Wie erdffnen die Nucleosomen neue regulative Moglichkeiten? Da die Tran-
skription vieler Gene durch Beschaffenheit und Position der Nucleosomen beein-
flusst wird, kann die Regulierung der Genaktivitit zum einen durch Umbau oder
rdumliche Verschiebung der Nucleosomen erfolgen. Dieser energieabhingige
Prozess, der den Zusammenhalt von DNA und Nucleosom schwicht, wird als
»nucleosome remodeling« bezeichnet.”

Zum anderen bietet die chemische Modifikation der Nucleosomen spezifi-
schere Moglichkeiten zur Regulation des Transkriptionsprozesses iiber die
Struktur des Chromatins. Eine besondere Rolle kommt dabei den Proteinkompo-
nenten des Nucleosoms, den Histonen, zu. Auch Histone sind nicht nur statische,
strukturelle Elemente des Nucleosoms, sondern dynamische und funktionale Be-
standteile der Genregulationsmaschinerie.” Schon seit lingerem ist bekannt,
dass die auBerhalb der Nucleosomen liegenden Bereiche der Histonproteine, die
Histon-»Schwinze«, in vielfiltiger Weise chemisch modifiziert werden, etwa
durch Acetylierung, Methylierung oder Phosphorylierung einzelner Amino-
sduren, und dass diese Modifikationen zu Verdnderungen der Chromatinstruktur
fithren konnen.” So verringert die Histonacetylierung die Affinitit der Histone
zur DNA und destabilisiert dadurch das Chromatin. Die Folge ist eine weniger
dichte Chromatinverpackung und eine erleichterte Zugénglichkeit der DNA fiir
Transkriptionsproteine.

Uber diesen direkten Einfluss auf die Struktur des Chromatins hinaus
fungieren die molekularen Markierungen der Histone jedoch auch als Bindestelle
fiir Nicht-Histon-Proteine, die tiber spezifische Protein-Doménen mit der jeweili-

51 Spotswood/Turner (2002), 577. Vgl. auch Khorasanizadeh (2004).

52 Spotswood/Turner (2002), 577. Auch die Beobachtung, dass das vergleichsweise
kleine Genom von Archaebakterien in dhnlicher Weise mit Histonen assoziiert ist wie
das von Eukaryoten, spricht dafiir, dass die urspriingliche Aufgabe der Nucleosomen
nicht die platzsparende Verpackung der DNA war, sondern die Genregulation, vgl.
dazu Yong (2012b).

53 Vgl. Brown (2007), 305f.

54 Vgl. etwa Strahl/Allis (2000), 41.

55 Vgl. dazu die Zusammenfassung frither Befunde in Strahl/Allis (2000).
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gen Modifikation interagieren.’® Die auf diese Weise »rekrutierten« Chromatin
bindenden Enzyme konnen die Chromatinstruktur aktiv veridndern und iiber die
Zugianglichkeit der DNA zum Beispiel die Transkriptionsrate eines Gens fordern
oder hemmen. Auch andere biologische Prozesse, etwa Replikation, Rekombina-
tion und Reparatur der DNA, werden auf diese Weise reguliert. Im Gegensatz
zum oben beschriebenen unmittelbaren Effekt der Stabilisierung und Destabili-
sierung des Histon-DNA-Komplexes beruht die Regulierung in diesem Fall auf
der Spezifitit der Wechselwirkung zwischen einer bestimmten Histonmodifika-
tion (oder einer Kombination unterschiedlicher Modifikationen) und dem mit
genau dieser Modifikation interagierenden Protein, das erst nach der Bindung
seine jeweilige Funktion ausiibt. Diese Spezifitit ist so groB, dass einige
Biologen mittlerweile, in Analogie zum genetischen Code, von einem »Histon-
code« sprechen, der von den Regulationsproteinen »gelesen« wird. Die von
Strahl und Allis im Jahr 2000 formulierte Histoncode-Hypothese besagt: »multi-
ple histone modifications, acting in a combinatorial or sequential fashion on one
or multiple histone tails, specify unique downstream functions.«’’

Die genaue Art und der Ort der Modifikationen an den aus dem Nucleosom
ragenden Enden der Aminoséureketten der verschiedenen Histontypen legt fest,
welche der zahlreichen Chromatin bindenden Enzyme bevorzugt an der entspre-
chenden Stelle binden und welche nicht. Diese Regulationsmechanismen ermog-
lichen den dynamischen Ubergang zwischen aktiven und inaktiven transkrip-
tionalen Zustinden des Chromatins und damit eine schnelle und flexible Regula-
tion der Genaktivitiit.”®

Zugleich spielen Histonmodifikationen auch eine zentrale Rolle fiir das
»Langzeitgeddchtnis« der Zellen. Indem sie als Marker fiir den aktuellen oder
potentiellen Zustand des genetischen Materials fungieren, bilden die Nucleoso-
men mit ihren Modifikationsmustern einen Gedichtnisspeicher der Zellidentitit:
»The maintenance of repressed or activated transcription states represents an ef-
ficient mechanism for progressive cellular differentiation. In such a model, fun-
damental decisions regarding the turning on or off of genes or groups of genes
need to be made only once.«”’

56 Domiénen sind Bereiche eines Proteinmolekiils, die eine charakteristische Aminosiu-
resequenz und eine bestimmte biochemische Funktion besitzen. La Cruz et al. (2005)
geben einen Uberblick iiber unterschiedliche Mechanismen der Interaktion zwischen
Histonmodifikationen und Chromatin bindenden Enzymen.

57 Strahl/Allis (2000), 43.

58 Vgl. Jenuwein/Allis (2001), 1074.

59 Felsenfeld/Groudine (2003), 452. Vgl. dazu auch Turner (2002), 285.
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Die Differenzierung von Zellen in verschiedene Zelllinien mit gleichem ge-
netischem Material aber unterschiedlichen epigenetischen Markierungen setzt
voraus, dass das Muster der Histonmodifikationen bei der Zellteilung verldsslich
repliziert werden kann. Im Gegensatz zur DNA und ihren Modifikationen kann
die Weitergabe des Histonmodifikationsmusters jedoch in den meisten Fillen
nicht anhand einer Vorlage (»template«) erfolgen. Der genaue Mechanismus der
Replikation ist bisher nicht bekannt, es gibt aber eine Reihe von Modellen. Inter-
essanterweise greifen sie teilweise auf dhnliche Textmetaphern zuriick, wie sie
im Kontext von Proteinsynthese und DNA-Replikation verwendet werden. So
beschreiben Probst et al., wie Histonmodifikationen mithilfe von »Lese«- und
»Schreib«-Proteinen in sich selbst fortpflanzenden Schleifen repliziert werden
konnten: »To avoid the dilution of histone marks, the maintenance of modifica-
tions could be achieved by using a neighbouring histone as a template. A possi-
ble mechanism could be envisaged in which the parental mark is recognized by a
chromatin-binding protein, or reader protein, that in turn recruits a chromatin
modifier, or writer protein.«* Allerdings wiirde dieser Mechanismus nur dort
funktionieren, wo viele nebeneinander liegende Nucleosomen die gleichen Mar-
kierungen tragen.

Eine weitere offene Frage ist, wodurch die Modifikationen ausgeldst und
durch welche Mechanismen sie gesteuert werden. Es wird vermutet, dass Histon-
markierungen nicht nur aufgrund von Signalen regulatorisch wirksamer Proteine
innerhalb der Zelle gesetzt werden konnen, sondern auch als Reaktion auf ex-
trazellulire Reize wie Hormone.®' Turner beschreibt die Histonmodifikationen
daher als Endpunkt eines epigenetischen Systems, durch das das Genom und
damit letztlich der Organismus zeitnah auf Verdnderungen seiner Umwelt rea-
gieren kann.” Da die Enzyme, welche die Histone modifizieren, von Stoffwech-
selprodukten und anderen Komponenten der intra- und extrazelluliren Umwelt
beeinflusst werden, konnen die Nucleosomen nach Turner als Sensor fiir den
metabolischen Zustand von Zelle und Umgebung und zugleich als Ansatzpunkt
fiir eine Beeinflussung der Genfunktion durch Umweltvariablen verstanden wer-
den.®” Das heif3t, wie Bernhard Kegel es ausdriickt, dass der »Histoncode«, an-
ders als die DNA-Sequenz, »von der Zelle selbst geschrieben«64 wird.

60 Probst et al. (2009), 197. Im gleichen Text werden auch weitere Replikationsmodelle
und ihre Einschriankungen diskutiert.

61 Vgl. Turner (2007), 2f.

62 Vgl. Turner (2007), 2f.

63 Vgl. Turner (2009), 3405f.

64 Kegel (2009), 144.
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Den verschiedenen Modifikationen konnten dabei aufgrund ihrer unter-
schiedlichen Halbwertszeit spezifische Rollen zukommen. So gibt es etwa deut-
liche Unterschiede im Hinblick auf die Stabilitdt von Acetylierungen und Lysin-
Methylierungen. Die Histon-Acetylierung ist eine sehr dynamische Form der
Modifikation:

»[...] most histone acetates are undergoing a continuous cycle of acetylation and deacety-
lation and turn over with half-lives ranging from just a few minutes to several hours [...].
Thus, the level of acetylation of a particular lysine in a particular histone is likely to be a
steady state maintained by the ongoing activities of histone acetyltransferases [...] and
deacetylases [...]. While this makes continuous demands on the cell’s energy resources, it
also offers an advantage to those genes whose expression may need to be up- or down-
regulated relatively quickly, such as those that respond to hormonal cues or growth factor

stimulation.«%

Anders ist es im Fall der Histon-Methylierungen, die erstaunlich stabil sind.
Zwar ist die Methylierung von Lysin oder Arginin nicht irreversibel, wie ur-
spriinglich angenommen wurde, sondern kann durch demethylierende Enzyme
gezielt riickgiingig gemacht werden.® Aber im Vergleich mit anderen Modifika-
tionsarten wird die Wirkung von Histon-Methylierungen immer noch als ldnger-
fristig und stabiler angesehen.

Obwohl viele Details noch unbekannt sind und die starke Interpretation, nach
der der »Histoncode« dem genetischen Code im Hinblick auf seine Spezifitit
und seine Bedeutung fiir den Entwicklungsprozess gleichgesetzt werden muss,
immer noch kontrovers diskutiert wird, stiitzen immer mehr Befunde die »His-
toncode«-Hypothese.”” Wie Brown zu Recht anmerkt, diirfen dabei jedoch nicht
Korrelation und Kausalitidt vermischt werden:

»[Die] Vorstellung [eines Histoncodes] ist bislang nicht bewiesen, doch es leuchtet ein,
dass das Muster von spezifischen Histonmodifikationen innerhalb des Genoms eng an die
Genaktivitdt gekoppelt ist. [...] Wie bei allen Aspekten der Chromatinmodifikation ist es
[aber] entscheidend, zwischen Ursache und Wirkung zu differenzieren: Sind diese Muster
der Histonmodifikation die Ursache fiir die Aktivitdt bestimmter Gene oder handelt es sich

eher um eine Nebenwirkung der Vorginge, die fiir die Aktivierung verantwortlich sind?«*®

65 Spotswood/Turner (2002), 578.

66 Vgl. Bannister/Kouzarides (2005).

67 Vgl. dazu etwa Margueron et al. (2005).
68 Brown (2007), 305.
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Histonmarkierungen konnten sowohl selbst die Ursache fiir Aktivierung und In-
aktivierung von »Genen« und damit regulatorisch wirksame Schalter sein als
auch Wirkung oder »passive Begleiterscheinungen der Aktion anderer zellulédrer
Protagonisten«®. Ein alternativer Kandidat fiir die Hauptrolle auf der Ebene der
epigenetischen Genregulation ist der Mechanismus der DNA-Methylierung.

DNA-Methylierungen

Epigenetische Markierungssysteme kdnnen nicht nur bei den Proteinkomponen-
ten des Chromatins, den Histonen, ansetzen. Die Genaktivitit kann auch durch
chemische Verdnderungen der DNA selbst reguliert werden. So verhindert be-
ziehungsweise reduziert das Anhidngen von Methylgruppen am Cytosin der DNA
im Bereich von Promotoren und Enhancern die Genomexpression, da die Tran-
skriptionsfaktoren ihre Zielsequenzen nicht erkennen kénnen, wenn diese methy-
liert sind. Die DNA-Methylierung fiihrt so zu einem voriibergehenden » Abschal-
ten« der methylierten Genombereiche. »Aktive Gene« (das heifit hier: Bereiche
der DNA, die transkribiert werden) befinden sich dagegen bevorzugt in nicht-
methylierten Regionen. Wihrend die DNA-Methylierung bei niederen Eukaryo-
ten nur selten vorkommt, sind bei Wirbeltieren bis zu zehn Prozent der Cytosin-
basen des Genoms methyliert, bei Pflanzen sogar bis zu 30 Prozent.”

Da das Methylierungsmuster nach einer Zellteilung iiblicherweise erhalten
bleibt, wird die Information dariiber, wie stark jedes »Gen« exprimiert werden
soll, an die Tochterzellen weitergegeben. So entstehen Zelllinien mit einem kon-
stanten Methylierungsmuster, das bei der Zellteilung dhnlich zuverlissig weiter-
vererbt wird, wie die Basensequenz der DNA bei der Replikation des DNA-
Molekiils.”" Denn im Zuge der semikonservativen DNA-Replikation erfolgt auch
die Weitergabe der epigenetischen Information durch eine Kopie der Vorlage
(»template«) des Methylierungsmusters auf dem alten DNA-Strang. Man spricht
in diesem Fall von Erhaltungsmethylierung.

Im Laufe der Ontogenese finden jedoch auch Verinderungen der Methylie-
rungsmuster statt, bei denen es zu einem voriibergehenden, gewebespezifischen
oder individuell divergierenden An- oder Abschalten von Genen kommt. Im
Hinblick auf die Kritik an der genomzentrierten Vorstellung von einem im Orga-
nismus »vorinstallierten« genetischen Entwicklungsprogramm ist von besonde-
rer Bedeutung, dass DNA-Methylierungen (ebenso wie Histonmodifikationen)
durch Umwelteinfliisse induziert und wihrend der gesamten Ontogenese beibe-

69 Kegel (2009), 149.
70 Vgl. Brown (2007), 307.
71 Vgl. dazu Probst et al. (2009).
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halten werden konnen. Damit erhohen sie die phénotypische Plastizitit, also die
Fihigkeit eines Organismus, auf einen Umweltreiz mit einer Verinderung seines
Aussehens oder Verhaltens zu reagieren. Ein Beispiel ist die divergierende
Entwicklung fertiler Bienenkoniginnen und steriler Arbeitsbienen aus genetisch
identischen Individuen der Honigbiene. Durch Unterschiede in der Erndhrung
der Larven kommt es nur bei den Arbeitsbienen zu einer Zunahme der Methylie-
rungen, die unter anderem die Ausbildung von Ovarien hemmt.”

Auch die Methylierungsmuster von Sdugetieren werden durch Umweltfak-
toren beeinflusst. So konnen etwa Unterschiede im Verhalten von Ratten auf die
Qualitdt der miitterlichen Pflege in den ersten Wochen nach der Geburt zuriick-
gefiihrt werden.” Intensives Lecken und Fellpflege durch die Mutter fiihrt bei
der jungen Ratte zur dauerhaften Demethylierung einer bestimmten DNA-Binde-
stelle, was die Synthese von Glukokortikoid-Rezeptorproteinen steigert. Die
Folge ist, dass die erwachsene Ratte ihren Adrenalin-Spiegel in Stresssituationen
besser regulieren kann, als ein Artgenosse, dem weniger miitterliche Zuwendung
zuteil wurde.

Epigenetische Vererbung

Im Gegensatz zu den in Kapitel 4 diskutierten molekularen Mechanismen haben
Chromatinmodifikationen und DNA-Methylierungen keinen Einfluss auf die
Struktur des am Ende des Expressionsprozesses stehenden Proteins. Allen epige-
netischen Markierungssystemen ist gemeinsam, dass sie die Transkriptionsrate
der markierten »Gene« beeinflussen, also die Wahrscheinlichkeit, dass ein be-
stimmtes »Gen« transkribiert wird. Die epigenetischen Modifikationen konnen
jedoch unterschiedliche Funktionen fiir den Organismus erfiillen, etwa bei der
Aufrechterhaltung der Zelldifferenzierung oder Zellidentitit iiber mehrere Zell-
generationen oder bei der flexiblen Kurzzeit-Regulation von biologischen Pro-
zessen wie Proteinsynthese, DNA-Replikation oder DNA-Reparatur.

Bei der Ausiibung ihrer jeweiligen Aufgaben sind die unterschiedlichen epi-
genetischen Mechanismen kausal eng miteinander verbunden, auch wenn wir
bisher noch nicht im Detail verstehen wie. So scheinen sich die beiden Markie-
rungssysteme der DNA-Methylierung und der Histonmodifikation gegenseitig zu
verstirken. Einen Ansatz fiir einen entsprechenden Mechanismus bieten Chro-
matin bindende Proteine, die eine duale Affinitit sowohl zu DNA-Methylie-
rungen als auch zu Histonen besitzen. Auch sind bereits Interaktionen zwischen
solchen Enzymen, die DNA methylieren, und solchen, die Histone modifizieren,

72 Vgl. Kucharski et al. (2008).
73 Vgl. Weaver et al. (2004).
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beobachtet worden.”* Eine Methylierung der DNA kann so zur Methylierung
oder Deacetylierung der Histone und dadurch zur Inaktivierung der entspre-
chenden Gene fiihren.

Modifikationen der hochdynamischen Chromatinstruktur erweisen sich
damit als flexibles Werkzeug, mit dem die Entwicklung des Organismus den ak-
tuellen Gegebenheiten der intra- und extrazelluliren Umwelt angepasst werden
kann. Dazu kommt, dass Verdnderungen der Chromatinstruktur bei einer Zell-
teilung weitergegeben werden kénnen und so epigenetische Informationen iiber
die im Laufe ihrer Entwicklung erworbene Identitit einer Zelle oder Zelllinie tra-
gen.” Allen epigenetischen Markierungssystemen ist zudem gemeinsam, dass
sie unterschiedliche Interpretationen der genetischen Information, das heifit un-
terschiedliche molekulare und zelluldre Phinotypen, von Zelle zu Zelle iiber-
tragen.”

Insgesamt weisen sowohl DNA-Methylierungen als auch Histonmodifika-
tionen deutliche Ahnlichkeiten mit dem genetischen System auf: Auch die epige-
netische »Information« ist modular organisiert, ihre Weitergabe hingt von En-
zymaktivititen ab und die potentielle Anzahl an unterschiedlichen Methylie-
rungs- beziehungsweise Modifikationsmustern ist ebenso wie bei Basensequen-
zen sehr groB3. Allerdings besteht zwischen epigenetischer und genetischer Ebene
ein deutlicher Unterschied im Hinblick auf die Stabilitdt der dabei iibertragenen
»Information«:

»[...] epigenetic information provides a form of memory that is necessary for the mainte-
nance of genome function, including both the differential gene expression patterns of a gi-
ven cell lineage [...] and the propagation of essential architectural features [...] that are
required for cell viability or proliferation status. [...] In line with genetic information, epi-
genetic marks must be heritable to qualify as true epigenetic information. Furthermore, in
contrast to genetic information, which is meant to be highly stable, epigenetic information

reveals a certain level of plasticity and is inherently reversible.«”’

Hélt man an der Metapher vom Entwicklungsprogramm fest, so konnte man
sagen, dass epigenetische Regulationssysteme wie Histon- und DNA-Markierun-

74 Vgl. Probst et al. (2009), 198f. Vgl. auch Gilbert/Epel (2009), 42f.

75 Vgl. Duan/Blau (2012); Felsenfeld/Groudine (2003).

76 Vgl. Jablonka/Lamb (2006), 119: »[...] EISs [epigenetic inheritance systems] transmit
interpretations of information in DNA. They transmit phenotypes rather than geno-
types.« Vgl. auch Jablonka/Lamb (2006), 147.

77 Probst et al. (2009), 192.
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gen die DNA gemeinsam programmieren oder umprogrammieren.78 »[...] we
can be fairly confident that the transmission of cell phenotypes depends on a
mixture of heritable structural elements, biochemical loops, replicated RNA mo-
lecules, and chromatin marks. All are potentially variable. This means that an
awful lot of heritable variation is possible through EISs [epigenetic inheritance
systems] alone.«” Innerhalb des vertrauten sprachlichen Rahmens der Text-
metaphern eréffnen epigenetische Modifikationen damit eine zusitzliche Dimen-
sion vererbbarer, von einer Zelle an nachfolgende Zellgenerationen weitergege-
bener Information.80

Der Begriff »Vererbung« kann in diesem Zusammenhang leicht missver-
standen werden. Unter »epigenetischer Vererbung« verstehen Biologen in erster
Linie die Weitergabe epigenetischer Markierungen von der Mutterzelle an Toch-
terzellen. Jablonka und Lamb schlieen daher zu Recht: »The chromatin-mar-
king systems are [...] part of a cell’s physiological response system, but they are
also part of its heredity system.«gl Allerdings werden nur wenige epigenetische

78 Vgl. dazu Margueron et al. (2005).

79 Jablonka/Lamb (2006), 137.

80 Vgl. Paulsen (2009), 77-94. Ich werde gleich auf mogliche Probleme der Ausweitung
von Metaphern wie »Information« und »Programm« auf die epigenetische Ebene zu-
riickkommen.

81 Jablonka/Lamb (2006), 132. Jablonka und Lamb fiihren neben den Chromatinmodifi-
kationen drei weitere Typen epigenetischer Vererbungssysteme (EISs) an. Erstens
konnen Aktivitdtsmuster (»steady-state-systems«) wie die sich selbst erhaltenden
»feedback loops« Muster genetischer Aktivitit tibertragen. »The state of the loop is
[...] transmitted from generation to generation as a whole, and it varies as a whole.
Thus, it is the loop that is the unit of heritable variation.« (Jablonka/Lamb [2006],
121) Die auf diese Weise vererbte Information ist damit holistisch. Zweitens gibt es
strukturelle Vererbungssysteme (»structural inheritance systems«), bei denen alterna-
tive Versionen zelluldrer Strukturen (zum Beispiel bestimmte Anordnungen von Ci-
lien, Typen von Membranen oder Prionen) Erbinformationen tragen kénnen, wenn sie
zur Bildung éhnlicher Strukturen in Tochterzellen fithren. Auch in diesem Fall ist die
iibertragene Information holistisch. Die Féahigkeit zur Weitergabe und Rekonstruktion
der Information ist nicht, wie bei der genetischen Information, auf eine spezielle Re-
plikationsmaschinerie angewiesen, sondern erwéchst unmittelbar aus der inhdrenten
Organisation der jeweiligen Struktur, vgl. Jablonka/Lamb (2006), 126. Drittens disku-
tieren Jablonka/Lamb (2006), 132-137 einen epigenetischen Regulationsmechanis-
mus, der als RNA-Interferenz bezeichnet wird. Dabei werden bestimmte »Gene« vor-

iibergehend »stillgelegt« (»gene silencing«), weil sich die von ihnen transkribierte
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Verdnderungen auch an nachfolgende Generationen von Organismen vererbt.
Man spricht in diesem Fall von transgenerationaler epigenetischer Vererbung
(»transgenerational epigenetic inheritance«*).

Bei Saugetieren ist ein Hauptgrund fiir die Beschridnkung der transgenera-
tionalen epigenetischen Vererbung auf wenige Fille, dass der epigenetische Zu-
stand des Genoms zwei dynamische Phasen der Reprogrammierung durchléuft:
Zuerst bei der Bildung der Keimzellen, dann noch einmal nach der Befruchtung
in der Zygote, bevor die Blastozyste gebildet wird. Die meisten DNA-Methylie-
rungen werden in diesen Phasen geldscht und durch neue Markierungen ersetzt,
sodass die epigenetische Geschichte der Zelle und ihre elterliche Herkunft nicht
mehr erkennbar sind. Eine Ausnahme von der vollstindigen Loschung der epige-
netischen Markierungen, und damit ein Beispiel fiir transgenerationale epigene-
tische Vererbung bei Sédugetieren, ist das Phinomen der genomischen Prigung
(»genomic imprinting«"’). Bei einigen Genen werden die Markierungen zwar in
der ersten Phase der Reprogrammierung (bei der Bildung der Keimzellen)
geldscht und anschlieBend elternspezifisch wieder rekonstruiert. Aber im Gegen-
satz zu allen anderen Methylierungen iiberstehen sie die zweite Phase der Deme-
thylierung unverindert. Die Folge ist eine unterschiedliche Expression des véter-
lichen beziehungsweise miitterlichen Allels: Nur ein Allel eines homologen Gen-
paares — entweder das von der Mutter oder das vom Vater stammende — wird
durch Methylierung inaktiviert. Die geschlechtsspezifische epigenetische Infor-
mation zur Aktivierung oder Inaktivierung des Gens wird damit auf die nachfol-
gende Generation iibertragen.

mRNA mit kurzen komplementidren RNA-Fragmenten (RNAi) zu einem doppelstrian-
gigen RNA-Molekiil verbindet, das von der Zelle abgebaut wird. Wie bereits erwéhnt,
werden die vielfaltigen Moglichkeiten der Genregulation durch unterschiedliche Ty-
pen funktionaler nichtcodierender RNA momentan besonders intensiv diskutiert, fiir
einen Uberblick vgl. Costa (2010). Siomi/Siomi (2009) sprechen im Hinblick auf die
Erforschung der an der RNA-Interferenz beteiligten Faktoren von der »Entzifferung«
des »RNAi-Codes« — ein Ausdruck, der sich im Gegensatz zum »Histoncode« bisher
nicht durchsetzen konnte.

82 Vgl. zur Unterscheidung epigenetischer Vererbungssysteme (EISs) und transgenerati-
onaler epigenetischer Vererbungssysteme (TEISs) Jablonka/Raz (2009). Youngson/
Whitelaw (2008) weisen darauf hin, dass die unzureichende Unterscheidung des wad-
dingtonschen und des molekularen Epigenetik-Konzeptes in diesem Zusammenhang
zu Verwirrung fiithren kann, da nicht alle transgenerationalen epigenetischen Effekte
auf eine transgenerationale epigenetische Vererbung zuriickgehen miissen.

83 Vgl. Reik/Walter (2001).
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Die Gene, die auf diese Weise elterlich geprigt werden, sind nicht iiber das
gesamte Genom verstreut, sondern kommen meist zu mehreren in Genclustern
vor. »The clustered organization of imprinted genes is thought to reflect coordi-
nated regulation of the genes in a chromosomal domain.«* In einigen Clustern
wurden Prigungskontrollelemente entdeckt, das heiit DNA-Sequenzen, die die
Methylierung und die Expression der geprigten Region steuern. Der genaue
Mechanismus dieser Steuerung ist bisher nicht bekannt.*’

Im Fall der genomischen Prigung ist die transgenerationale epigenetische
Vererbung durch die Priagungskontrollelemente auf der DNA weitgehend gene-
tisch gesteuert. Zudem sind es immer dieselben etwa einhundert Gene, die elter-
lich auf eine bestimmte Weise gepriagt werden. Der Vorgang der Priagung ist Teil
des normalen Entwicklungsprozesses und wird nicht durch Umweltreize aus-
geldst.86 Diese Beschrinkung gilt jedoch nicht fiir alle bisher untersuchten
Beispiele fiir transgenerationale epigenetische Vererbung. In den letzten Jahren
wurde eine Reihe von Studien zur Vererbung von in spezifischer Weise modifi-
zierten Chromatinstrukturen an nachfolgende Generationen von Organismen ver-
offentlicht.” Dabei konnte unter anderem gezeigt werden, dass eine Umstellung
der miitterlichen Erndhrung wéhrend der Schwangerschaft bei Médusen den
Phénotyp der Nachkommen (zum Beispiel ihre Fellfarbe und ihr Gewicht) tiber
mehrere Generationen beeinflussen kann.**

Vor allem bei Pflanzen mehren sich die Beispiele fiir eine Vererbung von
Epimutationen. So konnen epigenetische Variationen des Phinotyps bei der
Ackerschmalwand Arabidopsis thaliana bei Selbstbefruchtung stabil tiber min-

84 Reik/Walter (2001), 22. Reik und Walter geben an, dass etwa 80 Prozent aller elter-
lich geprigten Gene in Clustern mit anderen geprigten Genen vorliegen.

85 Ein in den letzten Jahren zunehmend diskutierter Vorschlag fiir einen moglichen Me-
chanismus zur Steuerung epigenetischer Markierungen wie der genomischen Prigung
setzt auf IncRNAs. Darunter versteht man mehr als einhundert Basen lange, nichtco-
dierende RNA-Transkripte, die durch ihre stark begrenzte Lebensdauer dafiir prades-
tiniert scheinen, allelspezifisch und nahe am Ort ihrer Entstehung regulatorisch zu
wirken. Forscher vermuten, dass IncRNAs Enzyme gezielt zu der Stelle leiten, an der
eine epigenetische Markierung wie eine DNA-Methylierung eingefiihrt werden soll.
Vgl. dazu Morris (2012); Osterkamp (2012).

86 Vgl. Youngson/Whitelaw (2008).

87 Vgl. den Uberblick in Jablonka/Raz (2009).

88 Vgl. Waterland/Jirtle (2003). Vgl. aber Youngson/Whitelaw (2008) zur Kritik an der

Interpretation der Befunde als transgenerationale epigenetische Vererbung.
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destens acht Generationen weitergegeben werden.” Die groB3e Zahl von etwa
500 im Versuch beobachteten alternativen Phénotypen, die allein durch epige-
netische Variation entstehen, zeigt den starken Einfluss von Chromatinmodifika-
tionen auf den Phinotyp — die epigenetische Variationsbreite ist mit der geneti-
schen vergleichbar. Lolle und Kollegen diskutieren ein anderes Beispiel fiir die
nichtmendelsche Vererbung charakteristischer Eigenschaften bei Arabidopsis,
die ihrer Meinung nach auf RNA als Trédger der Erbinformation zuriickgefiihrt
werden konnte.”” Andere Versuche deuten dariiber hinaus auf die Moglichkeit
einer flexiblen Steuerung der transgenerationalen epigenetischen Vererbung
auch durch Umweltreize, die einen gezielten Einfluss auf den Entwicklungspro-
zess ausiiben konnen.”"

Nach anfinglicher Begeisterung iiber die Moglichkeit einer persistenten Ver-
erbung epigenetischer Merkmale wird heute vor allem die Bedeutung der DNA-
Methylierungen fiir die transgenerationale Vererbung von manchen Forschern
schon wieder als geringer eingeschitzt. Die Weitergabe der DNA-Methylie-
rungsmuster ist weit weniger zuverldssig als bei Nucleotidsequenzen, weil we-
gen der im Lebenszyklus regelmifBig auftretenden Demethylierungsphasen nicht
immer alle Markierungen iibertragen werden.”” Eine mogliche Folge ist, dass die
Frequenz einer epigenetischen Variante in einer Population von Generation zu
Generation weiter abnimmt. Da Methylierungen der Histone nicht so leicht ent-
fernt werden konnen wie Methylierungen der DNA wird dariiber nachgedacht,
ob stattdessen Histonmarkierungen vererbt werden und in der nidchsten Genera-
tion iiber einen noch nicht niher bekannten Mechanismus zur Wiedereinfiihrung
der DNA-Methylierungsmuster fiihren.”” Insgesamt wurde jedoch in den meisten

89 Vgl. Johannes et al. (2009).

90 Vgl. Lolle et al. (2005). Vgl. zur Kritik an der Interpretation dieser Befunde als trans-
generationale epigenetische Vererbung Shibata et al. (2012).

91 Vgl. dazu Turner (2009).

92 Vgl. zum Beispiel die Ergebnisse von Blewitt et al. (2006), die nahelegen, dass alle
Methylierungen geloscht werden, sodass ein spezifisches Methylierungsmuster nicht
direkt vererbt werden kann. Andere Autoren haben dagegen Hinweise darauf gefun-
den, dass Methylierungen in gepriagten DNA-Bereichen der Demethylierung entgehen
konnen, vgl. Lane et al. (2003).

93 Vgl. Jenuwein/Allis (2001), 1078. Wie bereits erwidhnt wurden jedoch mittlerweile
auch Histondemethylasen gefunden, vgl. Bannister/Kouzarides (2005).
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bisher untersuchten Fillen von vermeintlich transgenerationaler epigenetischer
Vererbung festgestellt, dass Epimutationen nicht so stabil sind wie Mutationen.”*

Abgesehen von den technischen Fragen nach dem genauen Mechanismus der
Weitergabe epigenetischer Markierungen an nachfolgende Generationen gibt es
jedoch auch eine grundlegendere Form der Kritik an einer vorschnellen Interpre-
tation von Forschungsergebnisse wie den oben beschriebenen als Beispiele fiir
transgenerationale epigenetische Vererbung. So kritisieren Shibata et al., dass
die von Lolle entdeckten ungewohnlichen Vererbungsmuster bei Arabidopsis
nicht notwendigerweise auf den Einfluss extrachromosomaler RNA zuriickzu-
fithren sind.”> Und Youngson und Whitelaw vermuten, dass viele Fille transge-
nerationaler Vererbung epigenetischer Merkmale fiir den Organismus nicht ad-
aptiv, also evolutionir vorteilhaft sind, sondern vielmehr auf einen Fehler in den
epigenetischen Regulationssystemen zuriickgehen.96

Am heftigsten umstritten ist die Bedeutung der transgenerationalen epigene-
tischen Vererbung fiir evolutionire Prozesse und die Frage, ob umweltinduzierte
epigenetische Verdnderungen, die ein Organismus im Laufe seines Lebens er-
wirbt, im vollen Sinne erblich sind — ob man also tatsdchlich von transgenera-
tionaler epigenetischer Vererbung sprechen sollte.”” Da diese strittigen Punkte
jedoch fiir die Argumentation gegen den Genomessentialismus nicht von Bedeu-
tung sind, kann und muss ich an dieser Stelle kein Urteil dazu abgeben, ob das
Konzept der Vererbung verdndert werden muss, weil nicht nur genetische Muta-
tionen, sondern auch Epimutationen iiber mehrere Generationen konstant bleiben
konnen. Entscheidend ist im Kontext der vorliegenden Untersuchung vielmehr,
dass epigenetische Informationen unzweifelhaft an nachfolgende Zellgeneratio-
nen weitergegeben werden konnen und dass umweltinduzierte epigenetische

94 Dies gilt allerdings nicht notwendigerweise, wenn der Umwelteinfluss, der zur epige-
netischen Veridnderung gefiihrt hat, bestehen bleibt.

95 Vgl. Shibata et al. (2012).

96 Vgl. Youngson/Whitelaw (2008).

97 Einige Autoren, etwa Jablonka/Lamb (2006), gehen sogar so weit, das Phanomen der
transgenerationalen epigenetischen Vererbung ausdriicklich als lamarckistisch zu be-
zeichnen. Dass man die von Jablonka und Lamb dargestellten Ergebnisse nicht not-
wendigerweise als lamarckistischen Paradigmenwechsel im Sinne einer »soft inheri-
tance« erworbener Eigenschaften interpretieren muss, zeigt zum Beispiel Pigliucci
(2007). Vgl. dazu auch die Beitrige in Pigliucci/Miiller (2010). Die Verwendung von
historisch vorbelasteten Ausdriicken wie »Lamarckismus« und »Vererbung erworbe-
ner Eigenschaften« sollte zugunsten neutralerer Begriffe wie »transgenerationale epi-

genetische Vererbung« vermieden werden.
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Markierungen die individuelle Entwicklung eines Organismus im Laufe seines
Lebens gezielt und regelméBig beeinflussen. Der tief greifende, wiederkehrende
regulative Einfluss nichtgenetischer Faktoren auf die Ontogenese ist mit dem
Einfluss genetischer Faktoren in allen wesentlichen Punkten vergleichbar. Nicht-
genetische Faktoren sind damit ebenso »essentiell« fiir den Verlauf und Ausgang
der Entwicklung, wie genetische Faktoren — zwischen genetischer und nichtge-
netischer Ebene, Genom und Umwelt, herrscht im Hinblick auf die Ontogenese
nicht nur Paritiit, sie sind in ihrer kausalen Wirksamkeit nicht sinnvoll zu tren-
nen. Ob eine solche Vergleichbarkeit der kausalen Rollen auch auf der phyloge-
netischen Ebene vorliegt, ist eine andere Frage, die hier nicht beantwortet wer-
den soll.

5.3.3 Gibt es einen »epigenetischen Code«?

Beriicksichtigt man alle Kombinationsmoglichkeiten der einzelnen Histonmodi-
fikationen, so konnten mehrere tausend Histon-Isoformen entstehen, die in Pro-
zessen wie der Regulation der Genaktivitidt jeweils eine spezifische funktionale
Rolle spielen.98 Im metaphorischen Kontext der Textmetapher besitzen Histone
damit das Potential, eine enorme Menge an »epigenetischer Information« zu
speichern, die — dhnlich wie die genetische Information — von Proteinen in genau
definierte biologische Prozesse und Funktionen »iibersetzt« werden kann. Dazu
kommen weitere epigenetische Markierungssysteme wie die spezifischen DNA-
Methylierungsmuster, durch die der Organismus zu jedem Zeitpunkt seiner Ent-
wicklung eine Vielzahl von zusétzlichen »epigenetischen Informationen« iiber
Aktivitit oder Inaktivitit bestimmter Bereiche des Genoms erhilt, die er bewah-
ren oder an nachfolgende (Zell-)Generationen weitergeben kann.

Schreibt man dem genetischen Code einen Informationsgehalt zu, dann wird
dieser durch die Einbeziehung des »epigenetischen Codes« offenbar deutlich er-
weitert.” Die Frage ist jedoch: Wie weit triigt die Ausweitung der Textmeta-
phern auf der epigenetischen Ebene wirklich? Bereits vor dem Erscheinen des
Artikels von Strahl und Allis im Jahr 2000, in dem die Hypothese eines »Histon-
codes« erstmals in dieser Form beschrieben wurde, war im Zusammenhang mit
der regulativen Funktion von Histonen die Rede von »Decodierung«, »Signal«

100

und »Informationsgehalt«.  Der Gedanke eines zweiten biologischen »Codes«

neben dem genetischen erscheint vor diesem Hintergrund als ein letzter konse-

98  Vgl. Spotswood/Turner (2002), 578.
99  Vgl. Jenuwein/Allis (2001), 1074.
100 Vgl. dazu die Literaturangaben 9 bis 13 in Strahl/Allis (2000).
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quenter Schritt. Die »Histoncode«-Hypothese wird mittlerweile durch zahlreiche
Forschungsergebnisse zu Mechanismen und Funktionen der Histonmodifika-
tionen gestiitzt. Heute ist sie bereits so weit etabliert, dass die Anfiihrungszei-
chen, die Begriffe wie »Histoncode« und »epigenetische Information« urspriing-
lich als eindeutig metaphorisch kennzeichneten, in vielen Texten verschwunden

. 101
sind.

Offenbar findet im Fall des »Histoncodes« eine dhnliche Entmetaphori-
sierung einer Textmetapher statt, wie sie ab den 1960er Jahren im Hinblick auf
den Begriff »genetischer Code« zu beobachten war. Und analog zum geneti-
schen Code erdffnet die Ausweitung der Textmetaphern auch bei der Darstellung
und Interpretation der an der Histonmodifikation beteiligten biologischen Pro-
zesse neue Denkrdume und lenkt das Denken in bestimmter Weise. So ist es ein
typisches Merkmal von Texten iiber Histonmodifikationen, dass darin auch na-
hezu alle weiteren genetischen Textmetaphern auf den Bereich jenseits der gene-
tischen Ebene ausgeweitet werden: Der Histon-»Code« wird »gelesen«, »iiber-
setzt«, »entschliisselt« und »entziffert«, er besitzt ein »Vokabular« und die
»Sprache« der Histonmodifikationen kombiniert einzelne Histon-»Buchsta-
ben«.'” Zudem wird das Feld der Textmetaphern im genetischen und im epige-
netischen Kontext in dhnlicher Weise abgeschritten und nutzbar gemacht — der
Prozess der zunehmenden Metaphorisierung folgt dhnlichen Regeln. Epigeneti-
sche Textmetaphern konnen zum Beispiel dhnlich wie genetische zu komplexe-
ren Bildern kombiniert werden. So heifit es bei der Beschreibung eines Modells
zur »Ubersetzung« der Modifikationen in Verinderungen der Chromatinstruktur:
»An extraordinary property of [...] histone code sreaders< is their ability to
spread the code’s biological message.«'”

Wie Bryan Turner ausfiihrt, ist der mittlerweile weit verbreitete zwanglose
Gebrauch solcher epigenetischer Textmetaphern jedoch problematisch.104 Turner
kritisiert vor allem, dass héufig nicht zwischen Kurz- und Langzeitfunktion epi-
genetischer Markierungen unterschieden wird. Denn wie bereits erwihnt, sind
Histonmodifikationen Teil der Losung fiir zwei ganz unterschiedliche Arten von
Problemen: zum einen der kurzfristigen Regulierung genetischer Prozesse wie
der Genomexpression, die eine unmittelbare Reaktion auf interne und externe
Reize voraussetzt, und zum anderen der liangerfristigen Beibehaltung des Tran-
skriptionsstatus einer Zelle iiber mehrere (Zell-)Generationen hinweg. Im ersten
Fall werden die Modifikationen nur voriibergehend aufrechterhalten und weisen

101 Vgl. etwa La Cruz et al. (2005).

102 Vgl. dazu etwa La Cruz et al. (2005); Margueron et al. (2005); Strahl/Allis (2000).
103 Margueron et al. (2005), 168.

104 Vgl. Turner (2007).
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starke Fluktuationen auf. Zwar miissen auch die erblichen Modifikationen nicht
statisch sein. Bei ihnen besteht jedoch zumindest ein stabiler Gleichgewichts-
zustand (»steady-state level«), durch den das jeweilige Modifikationsmuster eine
linger anhaltende Konsistenz besitzt.'”

Der Begriff »Histoncode« wird im Zusammenhang mit beiden Funktionen
der Histonmodifikationen verwendet, hiufiger jedoch zur Charakterisierung der
Kurzzeitfunktion. Die metaphorische Rede vom »Histoncode« dient hier im We-
sentlichen als bequeme sprachliche Abkiirzung fiir das Phédnomen der spezifi-
schen Interaktionen zwischen Histonmodifikationen und Proteinen.'” Wie
Turner kritisiert, ist die Bezeichnung »Histoncode« fiir die epigenetischen Pro-
zesse auf der Ebene der voriibergehenden Genregulation jedoch unangemessen,
da die Modifikationen hier eher den Endpunkt komplexer zelluldrer Signalwege
markieren als eine »Botschaft« an die Zelle zu transportieren:

»[...] it is useful to distinguish between short-term and long-term transcriptional effects.
Studies on the rapid transcriptional upregulation of inducible genes provide evidence for a
»cascade« of events, each dependent on the one preceding it and each involving specific
histone tail modifications [...]. The final pattern of modifications will represent the end
result of this cascade and thus may have no significance in itself. Also, high levels of in-
duced transcriptional activity are often necessarily transient, with no requirement for
heritability from one cell generation to the next. [...] there is as yet no evidence for a uni-

. : L o : 107
versal histone code involved in induced transcriptional upregulation.«

Anders als der genetische Code besitzt der Histon-»Code« im Kontext der kurz-
fristigen Regulationsprozesse nicht die Eigenschaften, die einen Code im lingu-
istischen Sinn auszeichnen: Ein Code im eigentlichen Sinne ist arbitrdr und es
besteht keine direkte kausale Beziehung zwischen den Zeichen des Codes und
ihrer Bedeutung, das hei3t dem Ergebnis, das sie produzieren. Der genetische
Code erfiillt nach Turner beide Bedingungen, die kurzfristig in spezifischer Wei-
se funktionierenden Histonmodifikationen dagegen nicht.

Dennoch sieht Turner ein grofles Potential fiir die Codemetapher im Bereich
der Epigenetik. Ein »echter« Histoncode wire nach Turner fiir den Organismus
vor allem dann von Nutzen, wenn es um die lingerfristige Aufrechterhaltung
und Weitergabe des Transkriptionsstatus einer Zelle an nachfolgende Zellgene-

105 Vgl. dazu Turner (2007), 2.
106 Vgl. Turner (2007), 3.
107 Turner (2002), 289.
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rationen, das heiBt also um Vererbung geht. Von diesen Uberlegungen ausge-
hend entwickelt Turner sein Konzept eines »epigenetischen Codes«:

»I suggest that the code comprises combinations of chromatin modifications that allow the
transcriptional status of specific genes to be switched (from on to off, or off to on), at a de-
fined stage of development or differentiation. A key property is that the modifications are
put in place before transcription of the target gene begins; they are neither contingent on,
nor contemporary with, transcription. This is a truly predictive epigenetic code [...]. [...] ]
suggest the following definition: the epigenetic code describes the way in which the poten-
tial for expression of genes in a particular cell type is specified by chromatin modifica-
tions put in place at an earlier stage of differentiation. [...] It is proposed that the meanings
specified by an epigenetic code are expression of defined genes, or sets of genes, at de-

fined stages of development [...] and in specific cell types [...].«'®

Der »epigenetische Code« umfasst nach Turner neben Histonmodifikationen
auch weitere epigenetische Mechanismen wie die DNA-Methylierung:

»With regard to the epigenetic coding elements (signs), a reasonably proposition is that
these signs comprise combinations of histone modifications, probably in association with
DNA methylation, when available. [...] the involvement of DNA methylation in setting
and reading an epigenetic code is likely if not inevitable, in those organisms in which it is
present. In contrast with the sequence-based genetic code, the number of modifications
that constitute the coding units of the epigenetic code need not be fixed. The code must be
combinatorial, but the number of modifications involved, or how they are configured, has
yet to be established. In some cases, two or more specifically modified histone tails may

. . . 10
be involved, and possibly involve more than one nucleosome.«'”

Ahnlich wie beim genetischen Code ist die »Ubersetzung« der »Zeichen« des
»epigenetischen Codes« nach dieser Definition in hohem Mafe vom zelluldren
Kontext abhingig, insbesondere vom rdumlichen Zustand des Chromatins, der
sich, wie wir gesehen haben, im Verlauf der Ontogenese unter dem Einfluss ex-
terner und interner Faktoren verindern kann, unter anderem durch kurzfristige
Modifikationen von Histonen und DNA oder die Bindung von nichtcodierenden
RNAs.'"

108 Turner (2007), 4.
109 Turner (2007), 4.
110 Vgl. Turner (2007), 4. Unter der Bezeichnung »nucleosome code« machen Jenu-

wein/Allis (2001), 1074f. einen dhnlichen Vorschlag zur Ausweitung des Konzeptes
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Im Gegensatz zur »Histoncode«-Hypothese von Strahl und Allis, die sich in
der epigenetischen Forschung mittlerweile fest etablieren konnte,""" ist Turners
spezifisches Konzept des »epigenetischen Codes« bisher rein hypothetisch. An-
gesichts der in Kapitel 3 aufgezeigten Probleme bei der Verwendung von Text-
und Informationsmetaphern im Kontext der Biologie kann man aber in beiden
Fillen fragen, ob die metaphorische Rede vom »Code« im Hinblick auf epigene-
tische Markierungssysteme tatsdchlich so hilfreich ist, wie sie auf den ersten
Blick erscheint. Denn dem unbestreitbaren Vorteil, eine sprachliche Abkiirzung
fiir die Bezeichnung tiberaus komplexer Prozesse zur Hand zu haben, steht der
Nachteil gegeniiber, dass die Interpretation epigenetischer Mechanismen
zwangslaufig in dhnliche Bahnen gelenkt wird, wie sie die vertraute Gensprache
mitsamt ihren essentialistischen Assoziationen vorgibt.

Bei aller gebotenen sprachlichen Vorsicht sind die hier diskutierten For-
schungsergebnisse aus dem Bereich der Epigenetik aber von zentraler Bedeutung
fiir die Widerlegung des Genomessentialismus. Denn epigenetische Regulations-
mechanismen wie Histonmodifikationen und DNA-Methylierungen erméglichen
nicht einfach unterschiedliche Lesarten der vorab in der DNA hinterlegten ge-
netischen Information — sie erdffnen, wenn man am sprachlichen Rahmen der
Textmetaphern festhalten mochte, eine neue Ebene der biologischen Information

des »Histoncodes«, der die Struktur des Chromatins und die Position der Nucleoso-
men bei der Interpretation der genetischen Information durch alternative epigeneti-
sche Zustinde miteinbezieht: »[...] chromatin structure plays an important regula-
tory role and that multiple signaling pathways converge on histones. [...] exquisite
variation is provided by covalent modifications [...] of the histone tail domains,
which allow regulatable contacts with the underlying DNA. The enzymes transduc-
ing these histone tail modifications are highly specific for particular amino acid po-
sitions, thereby extending the information content of the genome past the genetic
(DNA) code. This hypothesis predicts that (i) distinct modifications of the histone
tails would induce interaction affinities for chromatin-associated proteins, and (ii)
modifications on the same or different histone tails may be interdependent and gen-
erate various combinations on any one nucleosome. Here, we wish to extend this
concept for overall chromosome structure by proposing that (iii) distinct qualities of
higher order chromatin, such as euchromatic or heterochromatic domains, are
largely dependent on the local concentration and combination of differentially modi-
fied nucleosomes. We envision that this >nucleosome code< then permits the assem-
bly of different epigenetic states, leading to distinct >readouts< of the genetic infor-
mation [...].«
111 Vgl. dazu etwa Margueron et al. (2005).
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und enthalten damit ebenso sehr (oder ebenso wenig) »Instruktionen« fiir den
Bau des Organismus, wie die DNA-Sequenz selbst.

Oder, unter Verzicht auf essentialistisch vorbelastete Textmetaphern for-
muliert: Genetischen und epigenetischen Systemen kommt in der Ontogenese
eine im Hinblick sowohl auf ihre Bedeutung als auch auf ihre Beschaffenheit
vergleichbare kausale Rolle zu. Denn die angefiihrten Beispiele machen vor al-
lem deutlich, wie tief der Interaktionismus auch auf der molekularen Ebene ver-
wurzelt ist: Chromatinproteine und DNA fungieren bei der Kontrolle der Genak-
tivitit als Partner.'” Gerade am Beispiel der Chromatinmodifikationen zeigt
sich, dass der molekulare Interaktionismus ernster genommen werden muss, als
das bisher oft der Fall ist, da genetische und epigenetische Faktoren in vielen
Féllen nicht sinnvoll getrennt werden konnen. Fiir den Verlauf der Ontogenese
muss das Chromatin — die gesamte DNA und die mit ihr verbundenen Proteine —
vielmehr als eine einzige Entitit angesehen werden, in der der genetische und
der epigenetische Code kombiniert sind und zusammen wirken:

»TF [transcription factors] function, and thus correctly regulated gene expression, seems
to require an integrated network of genetic and epigenetic components, comprising a tri-
umvirate of DNA, TFs and chromatin, with none acting in isolation or having priority over
the other two [...]. Thus, while it is common to distinguish between genetic and epigenetic
processes, the former being based directly on information encoded in the DNA sequence
and the latter being those necessary for the interpretation of this information [...], the two
processes are often so closely interlinked and interdependent that attempts to tease them

apart are problematic and potentially misleading.«'"

Dabei sind die mit den genetischen gleichrangigen nichtgenetischen Kausalfak-
toren nicht notwendigerweise Proteinfaktoren, die iiber die Proteinsynthese letzt-
lich auf das Vorliegen einer spezifischen DNA-Sequenz zuriickgefiihrt werden
konnen. Entscheidend sind dariiber hinaus etwa rdumliche Aspekte des Zellkon-
textes, insbesondere die dreidimensionale Struktur des DNA-Molekiils. Wie die
abschlieenden Berichte des ENCODE-Projektes zeigen, ist die Erforschung der
Interaktionen genetischer Elemente im dreidimensionalen Raum heute ein wich-
tiges und schnell wachsendes Feld der Epigenetik.”4 So ist die spezifische Art
der raumlichen Faltung des Chromosoms fiir seine Funktion von entscheidender
Bedeutung. Wie Jan Dekker und Kollegen herausgefunden haben, dienen

112 Vgl. dazu Felsenfeld/Groudine (2003), 452.
113 Turner (2009), 3408. Vgl. dazu auch Felsenfeld/Groudine (2003), 452.
114 Vgl. dazu Maher (2012), 48.
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bestimmte DNA-Bereiche als Faltungs-Doménen. Durch die an diesen Stellen
besonders hdufige Interaktion zwischen genetischen und regulatorischen Ele-
menten kommt es bei der Wiederherstellung der Genomstruktur nach einer

Zellteilung zu einem Zhnlichen Muster an DNA-Schleifen.'"

Aber es gibt auch
gewebespezifische Unterschiede in der Genomstruktur, die nach Dekker ver-
mutlich auf nichtgenetische Faktoren zuriickgefiihrt werden konnen: »chromo-
some folding domains could be determined by some sort of marker in the cell,
depending on type and environmental factors.«''°

Eine weiteres Beispiel fiir die dynamische Struktur der DNA sind Extra-
schleifen, so genannte »supercoils« oder Plektoneme — verdrillte, superspirali-
sierte Bereiche der DNA, die sich an dieser entlang bewegen konnen.'” Inner-
halb von Millisekunden findet so eine Umstrukturierung der dreidimensionalen
Struktur des Genoms statt, durch die weit entfernte Bereiche der DNA zusam-
mengebracht werden. Einige Forscher sehen darin einen besonders schnellen
Mechanismus zur Regulation der Genomexpression.]18 Die Verdrillung ist keine
lokale, sondern eine globale Eigenschaft des DNA-Strangs. Beeinflusst wird das
»supercoil«-Verhalten wahrscheinlich vor allem durch die ionische Zellumge-
bung.

Die durch interne und externe Reize formbare dynamische Genomarchitektur
kann als ein weiteres Kennzeichen der Zellidentitiit neben epigenetischen Mar-

kierungen angesehen werden:

»Despite randomness in the spatial organization of eukaryotic genomes and the constant
influence of various nuclear activities on genome architecture, growing evidence supports
the idea that eukaryotic genomes are dynamic steady-state structures. [...] The dynamic
nature of genome architecture can be classified into two categories based on biological
origin: intrinsic or genomic activity-related. The former is a consequence of biophysical
properties of the individual components of a genome. [...] A second type of dynamic be-
havior is functionally related. Each living cell is in a meta-stable state that responds almost
instantaneously to diverse internal and external signals, including those associated with
the cell cycle, development, or cues from the environment. Hence, genome architecture

must be adaptable and responsive — in other words, functionally dynamic.«'"

115 Vgl. Richards (2012b).

116 Richards (2012b).

117 Vgl. van Loenhout et al. (2012).
118 Vgl. Richards (2012a).

119 Duan/Blau (2012), 806.



https://doi.org/10.14361/transcript.9783839425831
https://www.inlibra.com/de/agb
https://creativecommons.org/licenses/by-nc-nd/4.0/

286 | WAS SIND GENE NICHT?

Die im Rahmen des Genomzentrismus vermeintlich singulédre kausale Rolle der
zweidimensionalen Basensequenz der DNA in der Ontogenese muss aufgrund
der zentralen Bedeutung nichtgenetischer Kausalfaktoren grundlegend relativiert
werden. Das bedeutet zugleich: Nach dem Genessentialismus ist auch der Ge-
nomessentialismus — und damit der kausale genetische Essentialismus insgesamt
— nicht linger haltbar.

5.4 WARUM DER KAUSALE GENETISCHE
ESSENTIALISMUS NICHT HALTBAR IST

Wie wir in Abschnitt 5.1 gesehen haben, sind genomessentialistische Vorstellun-
gen eng mit dem Genomzentrismus verbunden. Aber auch im Rahmen des inter-
aktionistischen Konsenses sind sie nicht vollstindig verschwunden. Die in den
Abschnitten 5.2 und vor allem 5.3 vorgestellten empirischen Befunde aus Ent-
wicklungsbiologie und Epigenetik zeigen jedoch, dass auch die verbreitete
schwache Lesart des Interaktionismus im Sinne eines »genes plus«-Ansatzes
nicht mit dem aktuellen biologischen Kenntnisstand in Einklang steht. Denn die
DNA ist fiir viele, aber bei weitem nicht fiir alle Aspekte der Regulation und
Steuerung des Entwicklungsprozesses zustindig, in dem epigenetische Regula-
tionsmechanismen und Kausalfaktoren ebenso wichtig sind wie genetische. Dies
impliziert eine wesentliche Einschriankung der funktionalen Rolle des Genoms in
der Ontogenese. Fiir die Widerlegung des genetischen Essentialismus erhalten
wir damit das letzte fehlende Puzzlestiick: Das Genom als solches besitzt ebenso
wenig wie »die Gene« die Fihigkeiten einer kausalen genetischen Essenz, da sie
in der Ontogenese keine von anderen Kausalfaktoren eindeutig unterscheidbare
funktionale Rolle spielt. Dieses zentrale Ergebnis soll nun durch die Widerle-
gung der einzelnen genomessentialistischen Aspekte noch einmal explizit fest-
gehalten werden.

Versteht man das Genom als Essenz, als eine innere Entitit, die kausal zur
Entwicklung der wesentlichen Eigenschaften eines Organismus fiihrt, dann kon-
nen mit »wesentlichen Eigenschaften« zum einen solche Eigenschaften gemeint
sein, die ein Individuum als Mitglied einer bestimmten Spezies besitzt und mit
seinen Artgenossen teilt. Die Auseinandersetzung mit dem genetischen Essen-
tialismus zielt in diesem Fall auf die Phylogenese.

Zum anderen kann das Genom in der kausalen Interpretation aber auch unab-
hingig von einer moglichen Bedeutung fiir das Speziesproblem als Essenz eines
Lebewesens als Individuum, mit seinen ganz spezifischen und charakteristischen
Eigenschaften, angesehen werden: Das Genom ist die Essenz des Individuums,
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es ist dafiir verantwortlich, dass ein Individuum so ist wie es ist, und die Identitit
eines Organismus, sein wahres Wesen, liegt in seiner DNA. Hier steht die Onto-
genese im Vordergrund.

In beiden Fillen kann es sich, wie ich nun zeigen werde, nicht um eine Es-
senz im kausal-ontologischen Sinn handeln. Die Forschungsgegenstinde der Ge-
netik und verwandter Disziplinen aus dem Bereich der Molekularbiologie kon-
nen heute nur nichtessentialistisch verstanden werden.

5.4.1 Verborgenheit:
»Das Genom liegt im Inneren des Organismus verborgen«

Diese genomessentialistische Aussage ist unzutreffend, da im Inneren des Orga-
nismus kein Genom als solches zu finden ist. Die Hauptgriinde dafiir sind:

» Der genomische Pluralismus: Es gibt nicht »das Genom« im Sinne einer in
jeder Zelle vorliegenden gleichen oder sehr dhnlichen DNA-Sequenz.

» Die dynamische Struktur des Genoms: Das Genom ist keine statische Entitit,
sondern besitzt eine hochflexible rdumliche Struktur, die fiir die Funktion ge-
nomischer Elemente von vergleichbarer Bedeutung ist, wie die zwei-di-
mensionale Reihenfolge der DNA-Basen.

Genomischer Pluralismus
Ebenso wie wir bei der Diskussion des Genkonzeptes festgestellt haben, dass es
nicht ein Gen gibt, sondern viele verschiedene, miissen wir auf der Ebene des
vielzelligen Individuums sagen: In seinem Inneren liegt nicht ein Genom, son-
dern es liegen dort viele verschiedene Genome mit jeweils individueller Ent-
wicklungsgeschichte und Herkunft. Im Korper eines bestimmten Individuums
herrscht keine genetische Homogenitit, da die einzelnen Zellen des Korpers aus
unterschiedlichen Griinden eine voneinander abweichende genetische Ausstat-
tung besitzen konnen. »[...] both natural and artificial processes, but most com-
monly the former, generate significant degrees of chimerism in many, perhaps
almost all, multicellular organisms including ourselves. The assumption that all
the cells in a multicellular organism share the same genome is therefore seri-
ously simplistic [.. 1.

Dieser genomische Pluralismus ist mit der Annahme einer im Korper ver-
borgenen genomischen Essenz fiir charakteristische Wesensmerkmale nicht ver-
einbar. Er liefert ein wichtiges Argument, das uns in &hnlicher Form bereits bei

120 Dupré (2010), 25.
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der Diskussion um biologische Chimiren begegnet ist. Manche Formen des ge-
nomischen Pluralismus treffen, wie wir gesehen haben, nur auf einige Individuen
zu, etwa bei natiirlichen oder kiinstlichen Chimiren und Mosaikorganismen. An-
dere Beispiele finden sich dagegen bei nahezu allen Lebewesen. So sprechen
Forschungsergebnisse aus dem Feld der Metagenomik dafiir, das menschliche
Mikrobiom — Mikroorganismen, die mit dem Menschen zum Teil in einer unauf-
l16slichen Symbiose leben — nicht als Umweltfaktor anzusehen, sondern als einen
gleichberechtigten Teil des menschlichen Meta-Genoms. "'

Bestirkt wird die Vorstellung eines genomischen Pluralismus auch durch ak-
tuelle Studien, die gezeigt haben, dass der genomische Mosaizismus aufgrund
von Mikrodeletionen, bei denen in einzelnen Zellen oder Geweben kurze Frag-
mente aus der DNA entfernt werden, weit grofler ist, als bisher angenommen
wurde:

»[...] microDNAs are small, map to unique DNA sequence and appear from genes. [...]
The generation of microDNAs and microdeletions may produce a large pool of individual-
specific or somatic-clone-specific copy-number variations of small segments of the ge-
nome. The genetic mosaicism in somatic tissues may lead to functional differences be-

. . 122
tween cells in a tissue.«

John Dupre geht in seinem Pléddoyer fiir einen epistemischen und ontologischen
Pluralismus im Hinblick auf die genetische Ausstattung eines Lebewesens noch
weiter, indem er auch die Ebene der epigenetischen Markierungen der DNA zur
Differenzierung unterschiedlicher Genome in einem Organismus heranzieht:

»[...] the standard four letter representation of genomic sequence is an abstraction. As a
matter of fact there are about 20 nucleotides that can occur in DNA sequences, and it is
only our choice of representation that maintains the illusion that some chemically fixed
entity, the genome, can be found in all our cells. If we were to change the representation to
a more fine-grained description of chemical composition, we would find a much greater
genomic diversity than is disclosed by the more abstract and familiar four letter code. [...]
Whether epigenetic research shows that genomes are diverse throughout the animal body
of course depends on one’s definition of >genome< and one’s criterion for counting two as

the same. [...] if we choose a definition that [...] counts every cell as having the same ge-

121 Vgl. dazu etwa O’Doherty (2012) und kritisch dazu Juengst/Huss (2009).
122 Shibata et al. (2012).
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nome, we will be overlooking differences that make a great difference to what the cell ac-

tually does.«'?

Das Genom eines individuellen Organismus existiert nicht. Einerseits tragen,
aufgrund von Phidnomenen wie natiirlicher Chimédren- und Mosaikbildung, Mi-
krodeletionen und Symbiosen mit Mikroorganismen, nicht alle Zellen des Kor-
pers eines Individuums ein identisches DNA-Molekiil. Und andererseits besitzt
jedes dieser Genome individuelle epigenetische Merkmale, die es eindeutig von
anderen Genomen unterscheiden konnen, auch wenn beide dieselbe Basense-
quenz tragen.

Dynamische Struktur des Genoms

Die Individualitit des Genoms zeigt sich nicht nur im Hinblick auf epigenetische
Markierungen, sondern auch auf seine rdumliche Struktur. Fiir die Ausiibung der
vielféltigen funktionalen Rollen genomischer Elemente in biologischen Prozes-
sen wie Proteinsynthese und Ontogenese ist — neben anderen genetischen und
nichtgenetischen Faktoren wie Position und Modifikation der DNA-Basen und
Nucleosomen — die dreidimensionale Organisation des Genoms von hochster Be-
deutung. Entscheidend ist dabei der lange Zeit unterschitzte Aspekt der Verin-
derlichkeit des Genoms: Die dynamische Natur der genomischen Struktur ent-
steht nicht nur aufgrund von intrinsischen Eigenschaften des Genoms wie der
zweidimensionalen Abfolge der Basen in der DNA; sie kann durch nichtgene-
tische intra- und extrazelluldre Signale stindig verdndert und im Sinne eines
FlieBgleichgewichtes flexibel an die jeweiligen Gegebenheiten und Anforderun-
gen angepasst werden.'**

Da die verinderliche dreidimensionale Struktur als eine wesentliche Eigen-
schaft des Genoms unauflosbar mit dessen Funktion verkniipft ist, kann die
essentialistische Vorstellung eines Genoms, das als vorgegebener »Informations-
speicher« vom Anbeginn der Entwicklung eines Organismus in seinem Inneren
verborgen liegt, nicht zutreffend sein. Wie »die Gene« besitzt auch »das Ge-
nom« nicht die Eigenschaft einer dauerhaften Entitit, die die Rolle einer kausa-
len Essenz spielen konnte. Greift man den von Dupré vorgeschlagenen weiten
Begriff des Genoms auf, kann auch das Genom besser als ein Prozess angesehen
werden, dessen Komponenten sich in stidndiger Interaktion und Verdnderung
befinden, ohne dass ein einzelner Zustand des »genomischen Prozesses« als

123 Dupré (2010), 26f.
124 Vgl. dazu das oben angefiihrte Zitat von Duan/Blau (2012).
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Referenzpunkt fiir »das Genom« eines Organismus oder einer Zelle ausgemacht
werden konnte.

5.4.2 Kategorisierung: »Die genetische Ausstattung legt fest,
zu welcher Spezies ein Individuum gehort«

Auch diese genomessentialistische Aussage ist unzutreffend: Die genetische
Ausstattung allein legt nicht fest, zu welcher Spezies ein Individuum gehort.

Bis auf wenige Ausnahmen (zum Beispiel Klone) weist jede Organismen-
gruppe, egal auf welcher taxonomischen Stufe, ein hohes Maf} an genetischer
Heterogenitit auf. Wenn die spezifische genetische Ausstattung der Individuen
einer Spezies diese konstituieren wiirden — wenn also allein die genetischen Es-
senzen von Individuen die Grundlage fiir »natural kinds« auf Artebene wiren —,
dann gibe es daher keine universellen Merkmale, die allen Mitgliedern der Art
gemeinsam wéren. Die mutmalBlichen genetischen Essenzen wéren also nicht in
einer Weise kausal wirksam, die eine eindeutige Kategorisierung ermoglichen
wiirde.'”

Besonders deutlich wird das Problem genetischer Grenzorganismen im Hin-
blick auf die Interspezies-Hybridbildung. Wie bereits erwihnt, kommt es bei
mindestens 25 Prozent aller Pflanzenarten und zehn Prozent aller Tierarten re-
gelmiBig zur Entstehung lebens- und zum Teil sogar fortpflanzungsfihiger
Nachkommen von artverschiedenen Eltern.'”® In allen diesen Fillen ist eine klare
Kategorisierung allein aufgrund der genetischen Ausstattung nicht moglich, da
die Hybriden genetisch »zwischen« ihren Eltern liegen.

Dariiber hinaus weisen Sober und Walsh darauf hin, dass die grofite Heraus-
forderung fiir den Speziesessentialismus nicht darin liegt, dass der Essentialis-
mus im traditionellen starken Sinn (das hei3t mit der Annahme unverinderlicher
Essenzen) inkompatibel mit der Evolutionstheorie sei.'”” Sowohl historisch als
auch in der aktuellen Diskussion findet sich eine Vielzahl essentialistischer Posi-

128

tionen, die nicht von unveridnderlichen Essenzen ausgeht. ™ Das Problem ist

125 Auf diesen Punkt weisen etwa Wilson et al. (2007) hin.

126 Vgl. dazu Abschnitt 2.2.3.

127 Vgl. Walsh (2006), 431f. Vgl. auch Sober (1994), 206: »One often hears it said that
evolution undermined essentialism because the essentialist held that species are
static [...]. This comment makes a straw man of essentialism and is in any case his-
torically untrue to the thinking of many essentialists.«

128 Dies zeigt sich eindriicklich an der in der Biophilosophie in den letzten Jahren zu be-

obachtenden Tendenz zur Riickkehr zu »natural kinds« in der Biologie, vgl. dazu
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ihrer Meinung nach vielmehr, dass Arten in der Biologie durch die Eigenschaf-
ten von Populationen (also Gruppen von Individuen) charakterisiert werden,
nicht durch die Eigenschaften der einzelnen Individuen: »[...] essentialism as-
sumes that the essence resides in each individual organism — that it is a property
of each organism. In contrast, according to evolutionary theory, species cannot
be characterized in terms of properties of individual members but rather in prop-
erties of the population.«'*

Das charakteristische Populationsdenken fiihrt nach Walsh zu einem Aus-
blenden der Ebene des Individuums — individuelle Eigenschaften von Organis-
men (und damit auch ihre vermeintlichen individuellen Essenzen, zum Beispiel
ihre genetische Ausstattung) spielen in der Evolutionsbiologie keine explanatori-
sche Rolle.”” Fiir Walsh ist die Evolutionsbiologie daher grundsitzlich, das
heifit unabhéngig von der jeweiligen Spielart des Essentialismus, anti-essentialis-
tisch, weil sie anti-individualistisch ist. Eine mogliche Strategie zur Verteidigung
des biologischen Essentialismus wire daher zu zeigen, dass der individuelle Or-
ganismus mit seinen spezifischen Eigenschaften eine wichtigere Rolle in der
Evolutionsbiologie spielt als bisher zumeist angenommen wurde, dass also der
Anti-Individualismus (und damit unter Umstdnden auch der Anti-Essentialis-
mus) aus biologischer Sicht nicht berechtigt ist. Walsh fiihrt dafiir eine Reihe
von Argumenten vor allem aus der Entwicklungsbiologie an, etwa die Bedeu-
tung der phinotypischen Plastizitéit des Organismus fiir die adaptive Evolution.

etwa Mahner (2005), 243ff. So versuchen Boyd (1999) und Wilson (2005) mit ihrem
Ansatz der »homeostatic property clusters«, ein abgeschwichtes »natural kinds«-
Konzept zu entwickeln, das fiir die Mitgliedschaft zu einem »kind« keine essentiel-
len Eigenschaften als definitorische Kriterien anfiihrt, sondern bei dem zur Definiti-
on einer Art »nur noch das Vorhandensein >geniigend vieler< Merkmale« (Mahner
[2005], 244) aus einem Kiriterienkatalog erforderlich ist. Ein anderer Vorschlag ist
die Einfiihrung einer neuen Art historischer relationaler Essenz, vgl. Griffiths
(1999).

129 Gelman/Hirschfeld (1999), 422f.

130 Vgl. Walsh (2006), 434: »The anti-individualism inherent in modern synthesis
thinking constitutes the real threat to biological essentialism. [...] if the modern syn-
thesis theory of evolution is adequate to the task of explaining all the salient features
of organic evolution, then there is no need to invoke the capacities or natures of or-
ganisms at all. The challenge that population thinking raises for essentialism is that
of showing that the natures of organisms play some indispensable role in evolution-

ary explanation.«
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Fiir die zu Recht geforderte stirkere Betonung der zentralen Rolle des Indi-
viduums auch in der Evolutionsbiologie kann es jedoch nicht hilfreich sein, den
Speziesessentialismus durch einen genetischen Essentialismus zu ersetzen. Denn
ebenso wie die Konzentration auf die Speziesebene zur Ausblendung des Indi-
viduums gefiihrt hat, muss auch die Konzentration auf die molekulare Ebene der
Gene zu einer Vernachldssigung der Organismus-Ebene fithren. Das Problem
des Anti-Individualismus als Grundlage des Anti-Essentialismus wire so nicht
gelost, sondern nur auf eine andere Ebene verschoben.

Der Vorschlag, dass Gene die ontologisch-kausale Essenz biologischer Spe-
zies sind, erscheint damit schon aus methodologischer Sicht nicht hilfreich. Ers-
tens zeigt das Beispiel der Interspezies-Hybriden, dass Gene individueller Orga-
nismen zumindest nicht in allen Féllen die Essenz einer eindeutig abgrenzbaren
Spezies sind. Eine Kategorisierung auf genetischer Grundlage ist daher nicht
immer moglich. Und zweitens wiirde ein genetischer Essentialismus nicht, wie
erhofft, das Problem des Speziesessentialismus 16sen, da er, dhnlich wie in der
klassischen Populationsbiologie, die Ebene des Individuums ausblendet.

Dariiber hinaus gibt es jedoch noch einen grundlegenderen Einwand gegen
die Vorstellung, dass eine genetische Essenz fiir die Einteilung der belebten Welt
in Spezies herangezogen werden kann: Die genetische Ausstattung eines Indi-
viduums kann im ontologischen Sinn noch nicht einmal als die Essenz des Indi-
viduums angesehen werden, die seine phinotypischen Eigenschaften kausal be-
stimmt.

5.4.3 Kausale Kraft: »Die besondere kausale Kraft des Genoms
steuert den Verlauf der Ontogenese entlang
eines vorgegebenen Entwicklungsprogramms«

Diese genomessentialistische Aussage ist unzutreffend, da das Genom keine von
anderen Komponenten des Entwicklungsprozesses grundsitzlich verschiedene
kausale Kraft besitzt und die Ontogenese nicht entlang eines Entwicklungspro-
gramms verlduft, das vorgegeben ist und damit unabhingig vom konkreten Ent-
wicklungsprozess existieren wiirde.

Viele der im vorliegenden Kapitel diskutierten Beispiele sprechen fiir eine
Paritit genetischer und nichtgenetischer Faktoren. So kommt Histonmodifikatio-
nen und anderen epigenetischen Markierungssystemen in der Ontogenese eine
vergleichbare Art von kausaler Rolle zu wie der DNA-Sequenz — ein Befund, der
Biologen zur Einfithrung neuer Konzepte wie »Histoncode« und »epigenetischer
Code« motiviert hat.
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Zudem wirken auch nichtgenetische Faktoren gerichtet auf die Entwicklung
ein. Dies gilt nicht nur fir molekulare epigenetische Markierungen. So kdnnen
Umweltreize, im gleichen Sinne wie die genetische Ausstattung eines Organis-
mus, »informativ« fiir dessen Entwicklungsverlauf sein. Dupré und O’Malley
fiihren ein Beispiel aus dem Bereich der Metagenomik an: Die Anwesenheit von
symbiontischen Bakterien ist fiir die Entwicklung vieler Vertebraten unbedingt

erforderlich."’

Wie Gilbert und Epel anmerken, konnen diese Mikroorganismen
als eine Art zusitzliches Gewebe des Organismus angesehen werden, das ebenso
wie korpereigene Zellen chemische Signale aussenden kann und dadurch in der
Lage ist, die Genomexpression zu regulieren oder die Differenzierung benach-
barter Zellen zu induzieren und so die Ontogenese in eine bestimmte Richtung
zu lenken.'”

Dartiiber hinaus ist das Genom ebenso wenig wie einzelne »Gene« der Start-
punkt des Entwicklungsprozesses, im Sinne eines unbewegten Bewegers oder
einer aktiv handelnden Person — auch das Genom ist vielmehr Teil eines Netz-
werkes aus Kausalbeziehungen zwischen genetischen und nichtgenetischen
Komponenten. Dabei werden auch die regulatorischen Elemente des Genoms ih-
rerseits durch unterschiedlichste genetische und epigenetische Mechanismen re-
guliert. Dies gilt selbst fiir die hidufig als »master control genes« bezeichneten

Homoobox-Gene:

»[...] homeobox genes are no less regulated than other genes in development, whether by
cell-cell signaling, hormones, or other means. Moreover, whether homeobox genes can be
manipulated to produce large-scale changes in development [...] is crucially context de-
pendent. [...] The master control gene trope significantly oversells the role of homeobox

genes in development [.. Qo

Anders als in der Darstellung des »genes plus«-Ansatzes sind es also hier nicht
die Umweltfaktoren, die ein genetisches Entwicklungsprogramm in Gang setzen
— sondern umgekehrt die Homoobox-Gene, die als Schalter (»Trigger«) in kom-
plexen Netzwerken fungieren:

»A hox gene may >control< networks involving thousands of other genes and proteins. So
it is often referred to as a >master< gene. Here again we see how social and psychological

assumptions intrude into our scientific work. The hox gene doesn’t really >know< what the

131 Vgl. Dupré/O’Malley (2007), 839.
132 Vgl. Gilbert/Epel (2009), 64.
133 Robert (2004), 27f.
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network does, let alone impose its will on the network. Its role is critical in an important
biological process, but it is not the master of that process; it is just the trigger. It triggers
the operation of a large and complex network. But it does so >blind«. If it is put in a posi-
tion to trigger another network in another species with the same >trigger« pattern, it will do

S0.« 134

Diese Art der kausalen »Kontrolle« ist aber keine spezifische Eigenschaft des
genetischen Materials. Karola Stotz weist daher zu Recht darauf hin, dass die
Unterschiede zwischen den kausalen Rollen der DNA und anderer Komponenten
in biologischen Prozessen wie der Proteinsynthese oder der Ontogenese nicht
metaphysisch iiberhoht werden sollten:

»In order to be able to follow [...] [the] principle of parity it is essential not to build grand,
metaphysical distinctions, like that between form and matter or information and matter, on
top of the many empirical differences between the roles of DNA elements and the roles of
other causal factors in development. DNA does play a distinctive set of roles in develop-
ment, but it does not play just one role (partly because DNA elements are themselves so
diverse) and the important roles of those various DNA elements are sometimes played by
non-DNA factors in development [...]. When distinguishing different causal processes

[...]in an organism, there are always more than one agent fitting this causal role.«'>

Zwischen genetischer und nichtgenetischer Ebene besteht keine Trennung in
wichtige und weniger wichtige Kausalfaktoren, sondern eine kausale Symmetrie,
»whereby genetic and nongenetic factors alike can be sources of variation in
form«'*®. Aus diesem Grund muss auch der Aspekt der identitidtsbildenden Wir-
kung des Genoms relativiert werden.

5.4.4 ldentitat: »Verdanderungen des Genoms kdénnen
zu einer verdnderten Identitét fihren«

Die Aussage, dass Verdnderungen des Genoms zur Verdnderung wesentlicher
Eigenschaften eines Organismus und damit zur Verdnderung seiner Identitit fiih-
ren konnen, trifft sicherlich zu. Sie muss aber nicht notwendigerweise im Sinne
des Genomessentialismus interpretiert werden. Denn es ist ebenso zutreffend,

134 Noble (2008b), 106. Vgl. dazu auch die Diskussion des Ubertragbarkeitsaspektes in
Abschnitt 5.4.6.

135  Stotz (2006), 538f.

136 Oyama (2000), 17.
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dass Veridnderungen nichtgenetischer Komponenten des Entwicklungsprozesses
zu einer veridnderten Identitit fithren konnen.

Wie wir gesehen haben, gilt dies zum Beispiel fiir epigenetische Veridnderun-
gen auf der molekularen Ebene, wie Histonmodifikationen, aber auch fiir Verin-
derungen der Umwelt, etwa der Temperatur, die {iber die organismische Eigen-
schaft der phinotypischen Plastizitit zu Individuen mit ganz unterschiedlichen
Identititen fithren konnen.

Es kann zwar nicht ausgeschlossen werden, dass der Einfluss des Genoms
auf charakteristische, die Identitit eines Lebewesens konstituierende Eigenschaf-
ten in einem konkreten Entwicklungsprozess grofler ist als der Einfluss der Um-
welt. Aber was soll der Begriff »grofler« in diesem Zusammenhang iiberhaupt
bedeuten? Ein quantitativer oder qualitativer Vergleich des Einflusses geneti-
scher gegeniiber nichtgenetischen Faktoren ist in dieser Form sinnlos. Denn
woran sollte sich der vermeintlich »grofiere« Einfluss bemessen lassen? Geneti-
sche und nichtgenetische Kausalfaktoren entfalten ihre Wirkung nur in gemein-
samer Interaktion. Wir konnen die einzelnen Kausalfaktoren nicht trennen, um
zu sehen, welche von ihnen essentiell und welche akzidentiell fiir die Entwick-
lung eines Merkmals sind. Eine Verdnderung der DNA-Sequenz ist nicht von
vornherein grundlegender fiir eine Wesensverdnderung als Verdnderungen der
Umwelt oder des genetischen Milieus. Die im Rahmen des Genomzentrismus
explizit und bisweilen auch noch vor dem Hintergrund des interaktionistischen
Konsenses implizit vertretene Gleichsetzung genetischer mit essentiellen und
nichtgenetischer mit akzidentiellen Faktoren ist daher nicht haltbar.

Wir miissen die Paritdt von genetischen und nichtgenetischen Faktoren erns-
ter nehmen als das bisher meist der Fall ist. Art und Ausmaf des Einflusses von
nichtgenetischen Faktoren auf die phénotypische Variation ist in vielen Fillen
nahezu ununterscheidbar vom Einfluss genetischer Faktoren."”’ Die Maglich-
keiten und Chancen eines wirklich interaktionistischen Denkens sind noch nicht
ausgeschopft, solange die Trennung zwischen genetischen beziehungsweise in-
ternen Faktoren auf der einen Seite und externen Umweltfaktoren auf der ande-
ren Seite weiterhin betont und absolut gesetzt wird. Denn auch wenn das Genom
(wie im Fall des Polyphénismus) einen Rahmen fiir mogliche Entwicklungswege
absteckt, legt es damit eben nicht fest, wie sich ein Lebewesen entwickelt, wie es
zu genau diesem Individuum mit seinen essentiellen Eigenschaften wird. Man
kann daher allenfalls sagen: Die genetische Ausstattung eines Lebewesens legt
fest, wie sich dieses nicht entwickeln wird, sie schliet bestimmte Entwicklungs-
wege aus. Aus einer Zygote mit dem Genom einer Maus wird sich unter keinen

137 Vgl. dazu zum Beispiel Nijhout (1999).
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Umstidnden ein Mensch entwickeln. Aber das impliziert nicht den Umkehr-
schluss, dass wir die Identitéit, das Wesen des Lebewesens, welches sich aus dem
Mauseembryo entwickeln wird, bereits anhand des Genoms vorhersagen konnen.

5.4.5 Vorhersagbarkeit: »Die Entschliisselung des Genoms
erlaubt Vorhersagen liber Variationen des Phénotyps«

Diese genomessentialistische Aussage trifft, wenn iiberhaupt, nur in einem sehr
schwachen, statistischen Sinn zu. Zudem gilt auch hier: Sie konnte mit ebenso
grofler oder geringer Berechtigung auch im Hinblick auf nichtgenetische Fakto-
ren, etwa die Kenntnis epigenetischer Markierungsmuster, getroffen werden.
Wie wir in Kapitel 3 gesehen haben, ist der essentialistische Aspekt der Vor-
hersagbarkeit vor allem im Kontext der genetischen Diagnostik von Krankheiten
aufgrund moglicher negativer Auswirkungen auf das Selbstbild der vermeintlich
»noch nicht kranken« Testperson hochst problematisch. Die in den letzten Kapi-
teln diskutierten Befunde machen zudem deutlich, dass die Annahme, die Kennt-
nis einer spezifischen DNA-Sequenz erlaube gezielte Vorhersagen {iber den zu-
kiinftigen Verlauf der Entwicklung eines Lebewesens, auch aus empirischer
Sicht nicht haltbar ist. Prognosen wie »Individuum X wird aufgrund seiner gene-
tischen Konstitution mit 80-prozentiger Wahrscheinlichkeit im Laufe seines Le-
bens die Eigenschaft A (zum Beispiel die »genetisch bedingte« Krankheit K)
entwickeln« sind nicht in einem Male aussagekriftig, wie es der Aspekt der
Vorhersagbarkeit im essentialistischen Sinn impliziert. Denn im konkreten Fall
sagt die vermeintliche »Vorhersage« nichts dariiber aus, ob X die Eigenschaft A
oder eine Eigenschaft nicht-A entwickeln wird: Die Zukunft von X bleibt solan-
ge offen, bis eine der Moglichkeiten tatsdchlich eintritt. Die Existenz von A ist
kein bisher verborgener Teil seines Korpers, sondern eine Moglichkeit, zu der al-
ternative Lebensverldufe ohne gesundheitliche Einschriankungen vorstellbar sind.
Deutliche Grenzen der Vorhersagbarkeit phinotypischer Eigenschaften allein
durch die Kenntnis der genetischen Ausstattung eines Individuums werden, wie
wir gesehen haben, vor allem durch die spezifische Zusammensetzung und Be-
schaffenheit des zelluliren Kontextes des Genoms gesetzt, zum Beispiel durch
epigenetische Faktoren wie DNA- und Histonmodifikationen. Wie grof3 die phé-
notypische Vielfalt sein kann, die allein auf Epimutationen genetisch identischer
Individuen zuriickzufiihren ist, zeigen die oben erwihnten Versuche mit Ara-

138

bidopsis thaliana.™ Auch die zahlreichen Diskordanzen in den Krankheits-

geschichten menschlicher eineiiger Zwillinge unterstreichen die Bedeutung

138 Vgl. Johannes et al. (2009).
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nichtgenetischer Faktoren fiir die Individualentwicklung."” Wie wichtig epige-
netische Markierungen in diesem Zusammenhang sind, zeigen Untersuchungen
erblicher Syndrome wie Prader-Willi- und Angelman—Syndrom.140 Beide Krank-
heitsbilder gehen in den meisten Fillen mit dem Verlust eines DNA-Abschnittes
in einer bestimmten Region von Chromosom 15 einher, die der genomischen
Priagung unterliegt. Sie konnen aber auch durch Fehler bei der genomischen Pra-
gung des miitterlichen beziehungsweise des véterlichen Chromosoms entstehen.
Wie sich die Deletion oder der Priagungsfehler — und damit das Ungleichgewicht
der im Normalfall in den geprigten DNA-Bereichen in einem bestimmten Ver-
hiltnis exprimierten Proteine — auf die Entwicklung des Kindes auswirken, hiangt
davon ab, ob die viterliche oder die miitterliche Kopie des Chromosoms betrof-
fen sind. Im ersten Fall zeigen sich die Symptome des Prader-Willi-Syndroms
(zum Beispiel Wachstumsprobleme), im zweiten Fall kommt es zum Angelman-
Syndrom, das sich unter anderem durch gravierende Einschrinkungen im kogni-
tiven Bereich dufert, etwa durch fehlende Sprachentwicklung. Individuen, die
im Hinblick auf ihre genetische Ausstattung ununterscheidbar sind, konnen
damit in Abhéngigkeit vom individuellen Muster der epigenetischen Markierung
auf dem Chromosom 15 ganz unterschiedliche »genetisch bedingte« Krankheits-
bilder entwickeln.

Insgesamt kann man damit sagen, dass die Kenntnis der genomischen Se-
quenz eines Individuums nur sehr eingeschréinkt gezielte Vorhersagen iiber den
zukiinftigen Phinotyp erlaubt.

5.4.6 Ubertragbarkeit: »Einzelne Abschnitte des Genoms
kénnen auf ein anderes Lebewesen libertragen werden«

Versteht man darunter die Ubertragung einzelner Abschnitte eines DNA-
Molekiils, so ist diese Aussage sicher richtig. Allerdings setzt der Aspekt der
Ubertragbarkeit im essentialistischen Sinn nicht allein die Weitergabe des biolo-
gischen Materials (etwa einer Zelle oder eines Molekiils) voraus, sondern zu-
gleich die Ubertragung der mit diesen Substanzen assoziierten kausalen Krifte
und der durch sie im »Spenderorganismus« verursachten essentiellen Eigen-
schaften. In dieser Form besitzt das Genom die Eigenschaft der Ubertragbarkeit
eindeutig nicht. Wie in Kapitel 2 im Zusammenhang mit der Beurteilung biolo-
gischer Chimiren ausfiihrlich diskutiert wurde, sind »Gene« und ist das Genom
lediglich ein biologischer »Baustoff« unter vielen. Erst der organismische Kon-

139 Vgl. Gilbert/Epel (2009), 268ff.
140 Vgl. dazu etwa Buiting et al. (2003); Lange/Schneider (2010).
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text bestimmt iiber den weiteren Weg des iibertragenen Materials und tiber eine
mogliche Realisierung »neuer« und fiir den Organismus gegebenenfalls essen-
tieller Eigenschaften.

Auch dieses Argument gegen das genomessentialistische Denken lésst sich
am Beispiel eines Homdobox-Gens verdeutlichen. Ubertriigt man das Gen pax6,
das bei Médusen als »master control gene« fiir die Steuerung der Augenentwick-
lung gilt, auf Drosophila-Fliegen, die das entsprechende Protein Pax6 normaler-
weise nicht exprimieren, so bilden sich am Ubertragungsort Augen — allerdings
keine Linsen- sondern Komplexaugen.

»These eyes are, of course, Drosophila eyes and not mouse eyes, because we have only
exchanged the main switch to trigger eye development and all of the other genes required
for forming an eye [...] are provided by the Drosophila host. These experiments lead to
the conclusion that Pax6 is a master control gene on the top of the genetic cascade leading
to eye morphogenesis and that this master switch can initiate eye development both in in-

141
sects and mammals.«

Trotz der hier zum Ausdruck kommenden Einschitzung, dass dem pax6-Gen
aufgrund des Versuchsergebnisses eine herausgehobene Stellung im Prozess der
Augenentwicklung zukommt, macht das Zitat zugleich deutlich, dass durch die
Ubertragung des entsprechenden DNA-Abschnittes keineswegs die Information
zum Bau eines bestimmten Korperteils — etwa eines Auges — weitergegeben
wird. Die Entstehung des Komplexauges konnte daher innerhalb eines alterna-
tiven metaphorischen Denkrahmens, der auf die iibliche Hierarchisierung der an
dem Entwicklungsprozess beteiligten Kausalfaktoren — mit ganz besonderen, ak-
tiven und informationstragenden genetischen Elementen an der Spitze — verzich-
tet, auch ganz anders interpretiert werden: als eine Ubertragung zusitzlicher
Kausalfaktoren in Form biologischer »Bausteine«, deren Wirkung entscheidend
von der Umgebung abhingt, in die sie gelangen. An welchen Genkaskaden und
Interaktionen das iibertragene DNA-Molekiil beteiligt ist, was es letztlich »be-
wirkt«, hidngt nicht nur von seiner eigenen Beschaffenheit ab, sondern ebenso
sehr von den konkreten Gegebenheiten, die im Empfingerorganismus vorliegen.
Und wenn dies sogar fiir die »Gene« mit der vermeintlich groBten kausalen
»Macht« gilt, dann umso mehr fiir die Ubertragung anderer DNA-Abschnitte auf
einen fremden Organismus, etwa im Zuge der Herstellung transgener Lebewe-
sen.

141 Gehring (2005), 172. Vgl. auch Gehring/Ikeo (1999).
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Vor dem Hintergrund des aktuellen biologischen Erkenntnisstandes sind dem
essentialistischen Denken in der Biologie damit deutliche Grenzen gesetzt: We-
der Gene im klassisch-molekularen Sinn (Genessentialismus) noch das gesamte
Genom (Genomessentialismus) bilden auf der ontologischen Ebene die kausale
Essenz eines Organismus. Im abschlieBenden Kapitel 6 mochte ich einen Aus-
blick darauf geben, wie wir uns eine Welt ohne biologische Essenzen vorstellen
konnten, in der ein genetischer Pluralismus herrscht, der den unterschiedlichen
Rollen »des Gens« in biologischen Prozessen durch die Unterscheidung von
molekularen, ontogenetischen und phylogenetischen Prozessgenen gerecht wird.
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Kapitel 6:
Ausblick und Schluss

Die vorliegende Untersuchung hat gezeigt, dass die Vorstellung von einer gene-
tischen Essenz des Organismus aus biologischer Sicht nicht haltbar ist, dass sie
sich aber in weiten Teilen des biologischen und 6ffentlichen Diskurses hartné-
ckig gegen Kritik behaupten konnte. Abschlieend mochte ich nun einige Fragen
aufgreifen, die bisher offen geblieben sind. Sie verweisen zum einen auf die
Grenzen eines konsequent nichtessentialistischen Denkens in der Biologie (6.1).
Und zum anderen geben sie einen Ausblick darauf, wie wir trotz des unvermeid-
lichen Festhaltens an implizit nominal-essentialistischen Denkmustern zumin-
dest den negativen Folgen der Vorstellung eines genetischen Essentialismus im
starken Sinn — das heifit, den essentialistischen Assoziationen, die der unvorein-
genommenen Bewertung biologischer Forschungsvorhaben und der Wahrneh-
mung der Komplexitidt und Heterogenitét der belebten Welt im Wege stehen —
entkommen konnten (6.2). Ein wesentlicher Schritt auf diesem Weg ist ein plu-
ralistisches Verstidndnis des Prozessgens im Hinblick auf seine unterschiedlichen
Rollen in Expressions-, Entwicklungs- und Vererbungsprozessen (6.3).

6.1 EINE WELT OHNE BIOLOGISCHE ESSENZEN?

Weder »Gene« noch Genom konnen auf der ontologischen Ebene als kausale Es-
senz des Individuums angesehen werden. Aber was genau folgt aus der Widerle-
gung des ontologisch-kausalen genetischen Essentialismus? Vor allem, dass
»Gene« und Genom weder das essentielle Wesen eines Individuums und seinen
Phinotyp eindeutig festlegen noch den Ausgang eines einzelnen Expressionspro-
zesses. Diese Feststellung beinhaltet einerseits die Abkehr vom kruden geneti-
schen Determinismus, die heute sowohl in der Biologie als auch in der Biophilo-
sophie als selbstverstidndlich gilt. In dieser Hinsicht kann man durchaus schon
von einem interaktionistischen Konsens sprechen: Es ist unstrittig, dass sowohl
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genetische als auch nichtgenetische Faktoren eine wichtige Rolle in der Indivi-
dualentwicklung spielen.

Andererseits geht aber eine im eigentlichen Sinn nichtessentialistische Sicht
auf genetische Prozesse iiber diese Feststellung weit hinaus. Denn die genetische
Ausstattung eines Organismus kann nun nicht linger als wissenschaftliche Versi-
on seiner »Seele« angesehen werden, die die charakteristische Entwicklung des
Organismus vollstindig bestimmt — das Genom enthilt keine Instruktionen fiir
den Bau von Organismen und es liefert kein genetisches Programm. Wie Susan
Oyama zutreffend sagt, ist das Schlimme an der Erkldrung biologischer Prozesse
mit Vokabeln wie Rezept oder Programm nicht, dass damit nichts erklart wird —
sondern im Gegenteil: dass damit scheinbar alles erklirt wird." Problematisch ist
aus biophilosophischer Sicht vor allem, dass das genetische Material im Rahmen
der Programmmetapher nicht nur als ein wichtiger Kausalfaktor bei der Indivi-
dualentwicklung angesehen wird, sondern zugleich als Antwort auf die ontologi-
sche Frage nach dem Wesen eines Lebewesens. Die »Gene« erscheinen als
Formprinzip, das lenkend und regulierend hinter dem Entwicklungsprozess
steht. Das ist aber eine Rolle, die ihnen, wie wir gesehen haben, nicht zukommt.
Zu jedem Zeitpunkt in der Entwicklung des Organismus bestimmen die aktuell
vorliegenden genetischen, zelluldren und extrazelluldren Faktoren, was ein
»Gen« ist, welche »Informationen« vorliegen, wann diese zur Herstellung eines
Proteins herangezogen werden und wie die Entwicklung weitergeht. Eine Erkla-
rung der Entstehung organismischer Formen kann sich daher nicht auf die Vor-
stellung der Abarbeitung eines genetischen Programms beschrénken.

Die Programmanalogie ist durch die mit ihr verbundenen essentialistischen
Assoziationen auch dann problematisch, wenn man statt von einem genetischen
Programm von einem Entwicklungsprogramm spricht, in dessen Verlauf Infor-
mationen iiber die Formen und Eigenschaften des Organismus umgesetzt wer-
den, die aus der Interaktion zahlreicher untereinander vernetzter genetischer und
nichtgenetischer Kausalfaktoren entstehen. Susan Oyama weist zu Recht darauf
hin, dass das Programmkonzept eigentlich nicht mehr gebraucht wiirde, wenn
biologische Sachverhalte so als Merkmale des gesamten Systems »Organismus«
beschrieben wiirden.? Denn auch fiir die Vielzahl von Prozessen, die in dem Sys-
tem ablaufen, gilt, dass sie die Entwicklung ganz von allein vorantreiben, ohne
dass man eine zusdtzliche Entitét, einen »Plan« oder ein »Programm, hinter
diesen Prozessen annehmen miisste, das sie bestimmt und kontrolliert. Der Be-
griff »Programm« passt allenfalls dann auf biologische Prozesse, wenn er nicht

1 Vgl. Oyama (2000), 73.
2 Vgl. Oyama (2000), 62.
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als ein Satz von Instruktionen oder Rezepten verstanden wird, die die Prozesse
anleiten (»dirigieren«), sondern mit dem Prozess selbst identifiziert wird.? Pro-
zess und Plan sind jedoch in diesem Fall identisch. Es ist daher eine unnotige
Reifizierung und Mystifizierung des Entwicklungsprozesses, weiter von einem
Entwicklungsprogramm zu reden.

Ist damit die Frage nach der individuellen Essenz eines Lebewesens ebenso
eindeutig negativ beantwortet wie die Frage nach den Speziesessenzen? Ist der
biologische Essentialismus also vollstindig ausgeschlossen, weil es weder auf
der Speziesebene noch auf der Ebene des Individuums Essenzen gibt? Nicht un-
bedingt. Zur Verteidigung des biologischen Essentialismus sind unterschiedliche
Strategien denkbar:

* Die ontologisch-kausale Essenz des Individuums wird als ein verénderliches
Netzwerk genetischer und nichtgenetischer Faktoren angesehen.

* Die ontologisch-kausale Essenz des Individuums wird gleichgesetzt mit dem
Prozess, in dem genetische und nichtgenetische Faktoren interagieren.

» Die genetische Ausstattung des Individuums wird als seine nominal-kausale
Essenz interpretiert.

* Die nominal-kausale Essenz des Individuums wird als ein Prozess angesehen,
in dem genetische und nichtgenetische Faktoren interagieren.

Die erste Strategie versucht die Vorstellung einer ontologisch-kausalen Essenz
des Individuums durch den Hinweis zu retten, dass jedes Individuum als Indivi-
duum eine ontologische Essenz im Sinne eines spezifischen Netzwerks verdnder-
licher genetischer und nichtgenetischer Kausalfaktoren besitzt, das ihn zu einem
konkreten Zeitpunkt und innerhalb des jeweiligen Kontextes zu diesem Individu-
um macht.

Eine solche Interpretation der individuellen Essenz wire durchaus mit den in
den Kapiteln 4 und 5 diskutierten Ergebnissen der biologischen Forschung in
Einklang zu bringen. Die Frage ist aber, welche Art von Erkenntnis man damit
gewinnen wiirde. Denn zum einen ist diese Art der Essenz fiir eine Einteilung
der Organismen in »natural kinds« wenig hilfreich, da es zu jedem Zeitpunkt so
viele Kategorien giibe wie Lebewesen. Sofern sie zur Klassifizierung von Indi-
viduen dienen soll, konnen wir von einer kausalen Essenz im ontologischen Sinn
auf der Ebene der Individualentwicklung daher auch dann nicht sprechen, wenn
wir nichtgenetische Faktoren miteinbeziehen. Und zum anderen wiirde nach die-
ser Interpretation jedes Individuum im Laufe seines Lebens eine nahezu unbe-

3 Vgl. Oyama (2000), 73f. Vgl. dazu auch Noble (2008a), 3010.
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grenzte Zahl an unterschiedlichen »Essenzen« beherbergen. In Anlehnung an
Susan Oyama konnte man sagen, jedes Lebewesen besdfle so viele Essenzen «as
time has segments<<4. Dies ist es aber offenbar gerade nicht, worauf die Frage
nach dem charakteristischen Wesen eines Individuums, das es von anderen Le-
bewesen unterscheidet, abzielt.

Ahnliche Probleme ergeben sich im Hinblick auf die Variante der ersten
Strategie, kausale Essenzen nicht wie normalerweise iiblich als Substanzen oder
Krifte zu verstehen, sondern als sich selbst regulierende Prozesse, in denen ge-
netische und nichtgenetische Faktoren interagieren.5 Denn je mehr Einblicke wir
in die kausalen Zusammenhinge biologischer Prozesse wie der Proteinsynthese
oder der Ontogenese erhalten, umso mehr verliert der Essenzgedanke auf der on-
tologischen Ebene von seiner intuitiven Plausibilitdt und scheinbaren Notwen-
digkeit. Entscheidend ist auch hier, dass keine Entitét existiert, die ontologisch
hinter dem aktuellen Entwicklungsprozess steht und diesen auf ein vorgegebenes
Ziel hin steuert — weder eine genetische Essenz noch eine aus genetischen und
nichtgenetischen Faktoren zusammengesetzte oder eine prozessual verstandene
Essenz. Die faktischen und konstanten Eigenschaften des Individuums machen
immer nur einen Teilaspekt seines Wesens aus. Konstituiert wird dieses »We-
sen« erst im Werden, im Prozess, beim Zusammenspiel der genetischen und
nichtgenetischen Faktoren und innerhalb eines konkreten Kontextes.

Die Existenz einer nicht nur genetischen Essenz des Individuums im ontolo-
gisch-kausalen Sinn ist daher fiir die Biologie ebenso wie fiir die »folkbiology«
nahezu bedeutungslos. Aber wie sieht es mit den nominal-kausalen Essenzen
aus? Die bisherige Argumentation zeigt im strengen Sinne nur, dass es auf gene-
tischer Ebene keine biologischen »natural kinds« im Sinne von ontologischen
Essenzen gibt, die den Essenzen etwa von chemischen Elementen mit einer ein-
deutig festgelegten Mikrostruktur entsprechen. Aber was spriche dagegen, die
genetische Ausstattung stattdessen als nominal-kausale Essenz zu verstehen, die
einen entscheidenden (wenn auch nicht singulidren) Beitrag zur Entwicklung und
zum Wesen eines Individuums leistet und als solche auch zur Charakterisierung
und Kategorisierung herangezogen werden kann?

Problematisch ist diese Strategie nicht nur, weil der nominal-kausal interpre-
tierte essentialistische Charakter »der Gene«, wie wir gesehen haben, leicht im
ontologischen Sinn missverstanden werden kann — unter anderem aufgrund der

4 Vgl. Oyama (2000), 27: »The developmental system [...] does not have a final form,
encoded before its starting point and realized at maturity. It has, if one focuses finely
enough, as many forms as time has segments. «

5 Vgl dazu etwa den Vorschlag von Keil/Richardson (1999), 272.
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pragmatischen Verwendung des Genbegriffs in den Biowissenschaften. Fiir eine
plausible und kognitiv hilfreiche Einteilung der belebten Welt im Sinne nomina-
ler Essenzen ist der Blick auf das Genom allein ebenso wenig ausreichend, wie
fiir die ontologisch-kausale Erklarung dessen, was ein Lebewesen zu diesem Le-
bewesen macht. Denn da neben den genetischen auch zahlreiche nichtgenetische
Kausalfaktoren fiir den Prozess und das Resultat der Ontogenese von zentraler
Bedeutung sind, wire eine Kategorisierung von Individuen nach ihrem Wesen
allein auf der Grundlage ihrer genetischen Konstitution (dhnlich wie im Fall der
in Kapitel 1 diskutierten nominal-sortalen Essenzen) wenig hilfreich. Dies zeigt
sich am Beispiel eineiiger Zwillinge, die zwar eine (nahezu) identische ge-
netische Ausstattung besitzen, aber dennoch ein grundsitzlich andersartiges
charakteristisches Wesen. Das So-Sein unterschiedlicher Lebewesen kann nicht
auf eine genetische Essenz zuriickgefiihrt werden — auch nicht im nominalen
Sinn.

Der genetische Essentialismus hinterldsst daher sowohl auf der ontologi-
schen als auch auf der nominalen Ebene eine explanatorische Liicke. Diese wird
aber erst sichtbar, wenn man das Konzept des Gens nicht — wie es hiufig im all-
taglichen Sprachgebrauch zu beobachten ist — als bloen Platzhalter fiir die vage
Vorstellung einer unsichtbaren identitétsdeterminierenden Essenz versteht, son-
dern nach der tatsdchlichen Natur und Funktion des genetischen Materials fragt.
Je genauer wir die biologischen Prozesse betrachten, desto weniger dhnelt die
DNA der gesuchten biologischen Essenz — und desto zweifelhafter erscheint die
vermeintlich hilfreiche Rolle, die genessentialistische Konzepte in unserer Inter-
pretation dieser Phidnomene spielen konnen.

Es ist jedoch noch eine vierte Strategie denkbar, wenn man an essentia-
listischen Vorstellungen in der Biologie festhalten mochte: Genetische und
nichtgenetische Faktoren konnten, wie oben als Rettungsversuch fiir ontolo-
gische Essenzen beschrieben, als Teile aktueller kausaler Prozesse und Netz-
werke verstanden werden. Denn diese fiihren ja tatséchlich in vielen Fillen zur
Entwicklung eines Organismus, an dem wir bestimmte Eigenschaften (und das
Fehlen anderer Eigenschaften) feststellen konnen, die er entweder mit anderen
Individuen teilt oder nicht, und die durchaus iiber lingere Zeitriume konstant
bleiben konnen. Aus diesen unbestrittenen RegelmiBigkeiten konnten wir mit
einiger Berechtigung eine nominal-kausale Essenz des jeweiligen Individuums
ableiten, die sowohl charakteristisch fiir sein individuelles als auch fiir sein art-
spezifisches Wesen ist und die weder rein genetisch noch im ontologischen Sinn
ein realer Bestandteil der Welt wire. Stattdessen wiirde sie sowohl auf tatséch-
lichen materiellen (zum Teil, aber nicht nur, genetisch bedingten) Eigenschaften
und Ahnlichkeiten bestimmter Individuen beruhen als auch auf unserer Struktu-
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rierung und Klassifizierung der Wirklichkeit.” Und wie das molekulare Prozess-
gen besile sie keinen statischen, sondern einen prozessualen Charakter.

Wihrend die Plausibilitidt der ersten drei Vorschlige vor dem Hintergrund
des bisher Gesagten als gering angesehen werden muss, ist dieser vierte Ansatz
nicht so leicht von der Hand zu weisen. Da dem essentialistischen Denken, wie
in Kapitel 1 beschrieben, ein groBer heuristischer Wert bei der kognitiven Ord-
nung der belebten Welt zukommt, spricht auf den ersten Blick einiges fiir eine
solche Kompromisslosung, die von »Prozess-Essenzen« auf der nominalen Ebe-
ne ausgeht. Eine Einteilung der Organismen in variable und konventionalisierte
Gruppen wie biologische Spezies wire immer noch moglich, allerdings mit mehr
oder weniger groBer Zuverldssigkeit. Wir konnten Kategorien im Sinne nominal-
kausaler Prozess-Essenzen bilden, die sowohl in der »folkbiology« als auch in
der biologischen Forschung (wie in allen anderen Wissenschaften) hilfreich
wiren bei dem Versuch, die komplexen und erstaunlichen Erscheinungen und
Verinderungen der belebten Welt zu ordnen und zu verstehen. Und auch wissen-
schaftliche Voraussagen iiber biologische Phinomene konnten weiterhin getrof-
fen werden — wenn auch vielleicht mit einer gegeniiber anderen Naturwissen-
schaften verminderten Genauigkeit. Denn zwischen »natural kinds«, die auf
nominalen Essenzen beruhen, gibe es Uberginge und Zwischenformen, wie sie
bei invarianten ontologischen »natural kinds« nicht méglich sind.

Gegen die Einfiihrung eines »Prozess-Essenz«-Konzeptes und damit gegen
einen biologischen Essentialismus in diesem schwachen, nominal-kausalen Sinn
spricht jedoch, dass es fiir die unvoreingenommene Einschitzung biologischer
Phidnomene, wie wir gesehen haben, von zentraler Bedeutung ist, dass die Biolo-
gie explizit als eine nichtessentialistische Wissenschaft prisentiert wird. Die Ge-
fahr der Verwechslung nominaler »Prozess-Essenzen« mit stirkeren Konzepten
wie dem ontologisch-kausalen Essentialismus ist so grof3, dass es ratsam ist, trotz
unbestreitbarer kognitiver Vorteile des dahinter stehenden Konzeptes auf die
Verwendung des Begriffs »Essenz« im Hinblick auf biologische Entitédten voll-
stindig zu verzichten. Trotzdem erdffnet der Prozessgedanke einen moglichen
Weg aus dem Dilemma zwischen dem menschlichen Bediirfnis nach Ordnung
und den negativen Folgen bioessentialistischen Denkens. Denn die Vorstellung,
dass der Wesenskern eines Individuums aus Prozessen mit all ihren Komponen-
ten und Interaktionen besteht, die nicht im urspriinglichen statischen Sinn essen-
tialistisch, sondern dynamisch und wandelbar sind, kann helfen, die nachteiligen

6 Vgl dazu auch den Vorschlag von Ruse (1992), fiir den biologische »natural kinds«
zwar schwicher als Aristoteles’ ontologische, aber stirker als Lockes nominale Es-

senzen sind.
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essentialistischen Assoziationen effektiv zu vermeiden und im Hinblick auf die
belebte Welt zu einem echten Umdenken sowohl auf ontologischer als auch auf
sprachlicher Ebene zu kommen.

6.2 PLADOYER FUR EIN UMDENKEN AUF SPRACHLICHER
UND ONTOLOGISCHER EBENE

Wie wir in den Kapiteln 2 und 3 gesehen haben, reicht die bloBe Darstellung ak-
tueller biologischer Befunde, die ein nichtessentialistisches Bild »des Gens« und
seiner Rolle in der Ontogenese nahelegen, nicht aus, um den tief verwurzelten
und zum Teil versteckten biologischen Essentialismus vollstindig aus unseren
Kopfen zu vertreiben. Ein Grund dafiir ist, dass die Krise des Genbegriffs und
der im fachbiologischen Diskurs zu beobachtende Ubergang vom klassisch-
molekularen zu modernen pragmatischen Genkonzepten dem Verstindnis des
nichtessentiellen Charakters biologischer Prozesse wie der Genomexpression
und der Ontogenese in der 6ffentlichen Wahrnehmung im Wege steht. Denn der
pragmatische Umgang der Biologen mit den Problemen des klassisch-mole-
kularen Genkonzeptes fiihrt dazu, dass im biologischen Sprachgebrauch weiter-
hin von »den Genen« als Akteuren im Spiel der Proteinsynthese und Ontogenese
die Rede ist, ohne dass damit notwendigerweise eine Aussage liber den ontolo-
gischen Status des Gens verbunden wire. Diese Einschriankung ist jedoch fiir
Nicht-Biologen nicht eindeutig erkennbar, was leicht zu einer Fehlinterpretation
des pragmatischen Genkonzeptes im ontologischen Sinn fiihrt: »The tragedy is
[...] that such a pragmatic concept of the gene has been canonized by the media
and the public-at-large as the biological determinants of traits and characters,
and in consequence turned the genetic engineers into the sorcerers that can shape
our personal and social well-being, for better or worse.«' Obwohl im Rahmen
moderner Genkonzepte eine Relativierung der Bedeutung genetischer Faktoren
stattfindet, lassen »die Gene« ihren Ruf als kausale Essenz des Organismus
dadurch noch nicht vollsténdig hinter sich.

7 Falk (2000), 343.
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Tabelle 2: Essentialistische Dimensionen der wissenschaftlichen und

offentlichen Auseinandersetzung mit unterschiedlichen Bereichen der Biologie

Merkmale
kausaler Verborgenheit Kategorisierung Kausalitit
Essenzen
Unnatiirlichkeits- Transplantation »hoch-
Kapitel 2: argument, Argument | potenter« Zellen, Gewe-
Bioessentialis- der moralischen be und Gene wird als
tisches Denken in Verwirrung: problematisch empfun-
der Chimiren- Chimiren durchbre- den: Zuschreibung einer
diskussion chen essentialistische | besonderen Art von Kau-
Kategorien salkraft
. Innerlich, Feste Grenzen Unbewegter Beweger,
Kapitel 3: geheimnisvoll, zwischen Arten, Kraft des Wortes,
Erwegkqng 860~ | Seele Menschengruppen Macht
essenthlls}nscher und Individuen
Assoziationen
Expression, »master control genes,
— durch Aktivi- »internal agent, Regulatorgene,
titsmetaphern | Homunkulus Akteur, Baumeister,
egoistische Gene
Code, entziffern, Buch des Lebens, Information, Wort
entschliisseln, Buch der Natur,
— durch Text- Information, Heiliges Buch
metaphern Sprache des
Lebens
Kapitel 4 und 5: | Gen bzw. Genom Genetische Kausale Kraft der Gene
Essentialistische | liegt als spezifische | Ausstattung bestimmt | bzw. des genetischen
Dimensionen des | DNA-Sequenz in Artzugehorigkeit Materials bestimmt den
klassisch- den Zellen verbor- Verlauf der Ontogenese

molekularen Gen-
konzeptes und der
genomzentrierten
Interpretation der
Ontogenese

gen

und alle wesentlichen
Eigenschaften des Orga-

nismus
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Identitit

Vorhersagen

Ubertragbarkeit

Argument des moralischen
Status,
Menschenwiirdeargument:
Furcht vor Identititsverdnde-
rung durch Transplantation art-
fremden Biomaterials

Argument des moralischen
Status,
Menschenwiirdeargument:
Vorhersage eines Wechsels
der biologischen, sozialen
oder moralischen Kategorie

Grundvoraussetzung fiir die
Plausibilitit aller Einwén-
de: Moglichkeit der Uber-
tragbarkeit von Eigenschaf-
ten und Kriften

Formprinzip,
Konstituierung und Entwick-
lung der eigenen Identitit

»master control genes«,
Regulatorgene

Buch, Information

Schicksal,
Beeinflussung der Zukunft

Entschliisselung

Material- und Kontext-
unabhingigkeit

»master control genes,
Regulatorgene,
Kontrolleure,
Kommando

Information

Gene bzw. Genom als Grundla-
ge der individuellen Unter-
scheidbarkeit;

Verianderungen des Genoms
filhren zu Veridnderungen des
Phénotyps

Kenntnis genischer bzw.
genomischer Sequenzen er-
laubt Vorhersagen iiber Va-
riationen des Phénotyps,
z.B. Krankheiten

Gene bzw. Abschnitte des
Genoms sind mitsamt ihrer
spezifischen Kausalwirkung
iibertragbar, z.B. bei trans-
genen Organismen
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Die Hartnickigkeit genessentialistischer Vorstellungen gerade in der offent-
lichen Wahrnehmung kann jedoch nicht allein auf den Spezialfall der ontologi-
schen Interpretation pragmatischer Genkonzepte zuriickgefiihrt werden. Der
entscheidende Faktor ist vielmehr die spezifische Beschaffenheit der in der
offentlichen Darstellung und Diskussion der aktuellen Forschungsergebnisse
eingesetzten Gensprache, die sich zumindest implizit immer noch stark am
klassisch-molekularen Genkonzept und an der Vorstellung des Genomzentris-
mus orientiert. Einige der im Text diskutierten Beispiele fiir die essentialisti-
schen Dimensionen des biologischen Diskurses sind in Tabelle 2 noch einmal
zusammengefasst. Vor allem die mit den Aktivitits- und Textmetaphern der
Gensprache transportierten essentialistischen Assoziationen fungieren — auch
unabhéngig von der konkreten Kenntnis moderner Genkonzepte — als ontolo-
gische »Liickenfiiller«, die die Krise des klassisch-molekularen Genkonzeptes
auffangen und ein scheinbar kohérentes Bild des Gens zeichnen, das im Hinblick
auf seine ontologische Plausibilitdt und Vollstindigkeit nicht weiter hinterfragt
wird.

Natiirlich divergieren die Interpretationen eines wissenschaftlichen Konzep-
tes durch Fachwissenschaftler und Fachfremde schon allein durch ihre unter-
schiedlich detaillierten Einblicke in das Geschehen zwangsldufig im Hinblick
auf das Ausmal der »Passung« zwischen Sprachbild und Wirklichkeit. Aber wie
die Diskussion um die Herstellung von kiinstlichen Mischwesen zeigt, fithren
verborgene essentialistische Hintergrundannahmen nicht nur zu vereinfachten
und teilweise unzutreffenden Vorstellungen iiber biologische Phéanomene — sie
konnen zugleich der unvoreingenommenen Einschidtzung biologischer For-
schungsvorhaben im Wege stehen. Und auch wenn der biologische Essentialis-
mus selbst, zumal in seiner nominal-kausalen Variante, wohl nie vollstindig ver-
schwinden wird, konnen wir wenigstens versuchen, diesen fiir die offentliche
Wahrnehmung der Biologie potentiell schiddlichen Einfluss des essentialistischen
Denkens moglichst klein zu halten.

Das in Kapitel 4 vorgestellte Konzept des molekularen Prozessgens ermog-
licht einen ersten Schritt auf dem Weg, um negativen Folgen genessentialisti-
scher Assoziationen zu entkommen. Aber wie wir gesehen haben, beschriankt
sich das bioessentialistische Denken nicht auf den Prozess der Proteinsynthese.
Die vorliegende Untersuchung kann daher als Pladoyer fiir eine umfassende und
konsequente Anwendung des Prozessgedankens in der Biologie gelesen werden,
die mit einem Umdenken in doppelter Hinsicht, auf ontologischer und auf
sprachlicher Ebene, verbunden sein muss:

Erstens sollen die dargestellten empirischen Erkenntnisse der Biowissen-
schaften als Motivation fiir ein Umdenken iiber den Status »des Gens« auf der
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ontologischen Ebene dienen, also dariiber, was »Gene« und Genome sind und
konnen. Entscheidend sind dabei vor allem die folgenden Punkte:

* Weder »Gene« noch Genome sind die (kausale oder sortale) Essenz eines Le-
bewesens.

* »Gene« sind keine materiellen Entitdten. Sie sind vielmehr (wie Genomex-
pression und Ontogenese selbst) biologische Prozesse, in deren Verlauf die
DNA mit zahlreichen weiteren Faktoren interagiert.

* Welche genetischen und nichtgenetischen Faktoren essentiell und welche akzi-
dentiell fiir den Organismus und seine Entwicklung sind, ist nicht eindeutig zu
unterscheiden. Eine Veridnderung des Genoms ist nicht von vornherein
grundlegender fiir eine »Wesensverdnderung« als Verdnderungen der Umwelt
oder des genetischen Milieus. Die Form eines Lebewesens wird durch seine
genetische Ausstattung nicht eindeutig und dauerhaft festgelegt, sondern
entwickelt sich im Laufe seines Lebens bestindig weiter.

Zweitens muss die effektive Verankerung des ontologischen Umdenkens auf der
sprachlichen Ebene durch eine Neuausrichtung der Gensprache unterstiitzt wer-
den. Da statische Textmetaphern und Aktivitdtsmetaphern, die die Macht des ge-
netischen Materials iiberhOhen, starke essentialistische Assoziationen wecken,
sollten sie nicht unkritisch verwendet oder iiberstrapaziert werden. Wie wir in
Kapitel 3 gesehen haben, gibt es bereits eine Reihe von Vorschligen fiir geneti-
sche Metaphern, die sich stattdessen an dynamischen Konzepten orientieren und
die Heterogenitit biologischer Prozesse und den prozessualen Charakter des Ge-
noms unterstreichen. Allerdings gehen sie im Hinblick auf die Vermeidung es-
sentialistischer Assoziationen zumeist noch nicht so weit, wie sie gehen konnten.
Ein Grund dafiir ist sicher, dass das Umdenken {iber genetische Prozesse auf der
ontologischen Ebene bisher noch unvollstindig ist. Solange »Gene« nicht selbst
als Prozess verstanden werden, sondern — wie in den meisten modernen Genkon-
zepten — als materieller Kausalfaktor innerhalb eines Prozesses, ist die funktio-
nale Rolle »des Gens« weiterhin, dhnlich wie im klassisch-molekularen Konzept,
eng an die strukturelle Représentation des Gens auf der DNA gebunden. Der
entscheidende Perspektivwechsel vom Gen-als-Ding zum Gen-als-Prozess wird
nicht in letzter Konsequenz vollzogen.

Ein wichtiger Grund fiir dieses Zogern ist, wie wir gesehen haben, das un-
bewusste Festhalten an genessentialistischen Vorstellungen, die mit der Prozess-
perspektive nicht vereinbar sind. Denn aus kausal-essentialistischer Sicht sind
»Gene« konkrete innere Entitdten, die vererbt werden und die die Prozesse in der
Zelle und im Organismus aktiv lenken. Und wihrend die klassisch-molekulare
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Vorstellung diese Voraussetzungen mit Leichtigkeit erfiillt, bietet sich der dy-
namische und temporire Charakter eines Prozesses nicht in gleicher Weise dazu
an, als Essenz interpretiert zu werden.

Solange ontologisches und sprachliches Umdenken noch nicht vollstindig
erfolgt sind, behindern sie sich daher gegenseitig: Ein partielles Festhalten an
genessentialistischen Vorstellungen auf der ontologischen Ebene steht der Ande-
rung sprachlicher Gewohnheiten im Weg und umgekehrt. Andererseits konnen
sich die beiden Aspekte in der Entwicklung hin zu einem konsequenten Prozess-
denken auch schrittweise gegenseitig verstiarken: Je weiter der neue ontologische
Status »des Gens« als Prozess verinnerlicht und je ofter er kommuniziert wird,
desto leichter sollte die damit verbundene Verwendung neuer genetischer Meta-
phern fallen — und umgekehrt. Die negativen Folgen essentialistischer Denkmus-
ter k6nnen nur vermieden werden, wenn wir uns um ein Umdenken auf beiden
Ebenen bemiihen.

Eine Moglichkeit zur Stirkung des Prozessgedankens auf der sprachlichen
Ebene ist es, in Anlehnung an den Vorschlag von Evelyn Fox Keller nicht mehr
von »den Genen« zu sprechen, sondern von genetischen Prozessen oder gar vom
»Genen« des Organismus. Die konsequente Ablehnung des genessentialistisch
geprigten Denkens lisst diese Idee plausibler erscheinen als dies bisher der Fall
war. Zugleich kann das Konzept des molekularen Prozessgens die ontologische
Leerstelle, die das klassisch-molekulare Gen auf der molekularen Ebene hinter-
lassen hat, in einem nichtessentialistischen Sinn besetzen.

Schwieriger ist es, wie wir in Kapitel 5 gesehen haben, durch eine sprach-
liche Neuorientierung den essentialistischen Assoziationen zu entkommen, die
unabhingig von spezifischen Genkonzepten mit dem Begriff »Genom« und dem
Konzept des Genomzentrismus verbunden sind. Zudem reicht allein das Konzept
des molekularen Prozessgens auf der ontologischen Ebene nicht aus, um die vom
Genomzentrismus hinterlassene ontologische Leerstelle zu fiillen. Ein weiterer
wichtiger Schritt zur Forderung des ontologischen und sprachlichen Umdenkens
ist daher die Ausformulierung eines genetischen Pluralismus, der das Prozess-
konzept auf unterschiedlichen Ebenen genetischer Prozesse verankert.

6.3 GENETISCHER PLURALISMUS: DAS PROZESSGEN
IM ENTWICKLUNGS- UND VERERBUNGSPROZESS

Nachdem in Kapitel 4 die Umrisse des molekularen Prozessgens so weit wie
moglich offen gelegt worden sind, besteht die ndchste Aufgabe nun darin, das
Prozessgen mit dem in Beziehung zu setzen, was das Genkonzept, iiber die Rolle
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des molekularen Gens im Expressionsprozess hinaus, urspriinglich erkldren soll-
te: die Phinomene der Individualentwicklung und der Vererbung individueller
und artspezifischer Eigenschaften. Ich kann an dieser Stelle nur einen ersten kur-
zen Ausblick darauf geben, welchen Platz ein pluralistisches Genkonzept in
diesen biologischen Prozessen einnehmen konnte, wenn man es auf unterschied-
lichen Ebenen als Prozessgen interpretieren wiirde.

Setzt man das molekulare Gen mit dem Expressionsprozess gleich, dann um-
fasst das Konzept des molekularen Prozessgens, erstens, alle Faktoren, die zur
Spezifitit der Struktur beziehungsweise Sequenz des molekularen Produktes die-
ses Prozesses (eines Polypeptids oder einer RNA) beitragen, sowie, zweitens, die
Relationen zwischen diesen Faktoren — also das komplette Interaktionsmuster,
das an der Ausbildung des spezifischen Produktes beteiligt ist. Neben genischen
DNA-Abschnitten gehoren auch extragenische Bereiche und nichtgenetische
Faktoren wie Spleiifaktoren oder die rdumliche Struktur zelluldrer Bestandteile
zum molekularen Prozessgen, sofern sie das Ergebnis des Prozesses beeinflus-
sen, etwa durch Modifikationen der mRNA nach der Transkription oder pro-
grammierte Rasterverschiebung wihrend der Translation.

Auf die urspriingliche Frage der Genetik nach den biologischen Grundlagen
der iiber mehrere Generationen wiederkehrenden (»vererbbaren«) organismi-
schen Eigenschaften im Verlauf von Onto- und Phylogenese gibt das Konzept
des molekularen Prozessgens jedoch nur eine Teilantwort. Denn wie die in Kapi-
tel 5 dargestellten empirischen Befunde zeigen, kann es nicht vollstidndig er-
kldren, wie die charakteristischen phidnotypischen Formen und Merkmale eines
Organismus zustande kommen. Wenn wir weiterhin auch im Kontext von
Entwicklungs- und Vererbungsprozessen iiber »die Gene« (oder iiber »das
Genenc) eines Lebewesens sprechen wollen, dann kann damit weder das geneti-
sche Material als solches noch das molekulare Prozessgen gemeint sein, da beide
im Hinblick auf die Ontogenese in mehrfacher Hinsicht defizitir sind.

Die erste wesentliche Einschrinkung ist, dass regulative Elemente und epige-
netische Markierungen nicht selbst Teil des molekularen Prozessgens sind. Zwar
sind Regulatorproteine und regulatorische ncRNAs als Produkte eines Expres-
sionsprozesses zumindest indirekt ein Teil von diesem. Aber sie besitzen —
ebenso wie nicht DNA-codierte Faktoren wie Lipide, zelluldre Strukturen oder
epigenetische Markierungen und wie die dreidimensionale Struktur von DNA
und Chromatin — keinen Einfluss auf die spezifische Struktur des Produktes des
jeweiligen Expressionsprozesses, sondern regulieren Ort, Zeit und Umfang der
Expression eines bestimmten DNA-Abschnitts.

Zweitens gehen nicht alle vererbbaren Unterschiede von Eigenschaften auf
Veridnderungen der DNA-Sequenz oder anderer Bestandteile der molekularen
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Prozessgene zuriick, da sie nicht notwendigerweise bei der Modifikation von Ex-
pressionsprozessen angreifen.

Und drittens kommen dazu in der Ontogenese kontingente, nicht erbliche
Einfliisse, zum Beispiel ungewohnliche Umweltfaktoren, die den Entwicklungs-
verlauf eines Individuums in einzigartiger Weise prigen konnen, ohne dass im
Vergleich mit der Entwicklung anderer Individuen eine RegelméBigkeit festzu-
stellen wire.

Alle drei Gruppen von Faktoren beeinflussen zwar nicht die Struktur des
Produktes der Expressionsprozesses, aber sie beeinflussen in entscheidender
Weise die charakteristischen Merkmale eines Organismus, die dieser im Verlauf
der Ontogenese entwickelt. Ebenso wie die DNA nicht alle »Informationen« fiir
die Proteinsynthese trigt, trigt daher das molekulare Prozessgen nicht alle »In-
formationen« fiir die Ontogenese. Das molekulare Prozessgen spielt keine singu-
ldre Rolle in der Ontogenese, sondern ist selbst ein Teil iibergeordneter Entwick-
lungs- und Evolutionsprozesse. Um diesem Umstand gerecht zu werden, schlage
ich vor, neben molekularen von ontogenetischen und phylogenetischen Prozess-
genen zu sprechen.

Wihrend das molekulare Prozessgen mit dem Prozess der Expression eines
strukturell spezifischen molekularen Produktes gleichgesetzt wird, kann das on-
togenetische Prozessgen als Prozess der Entwicklung der spezifischen organis-
mischen Form mit all ihren charakteristischen Eigenschaften verstanden werden.
Das ontogenetische Prozessgen umfasst alle molekularen Prozessgene (und
damit alle Expressionsprozesse), die in einem Organismus ablaufen, sowie alle
Faktoren, die Ausmaf, Zeit und Ort der Expression der molekularen Prozessgene
im Verlauf des Entwicklungsprozesses regulieren. Zum molekularen Prozessgen
treten damit regulatorische und epigenetische Faktoren und weite Bereiche der
»erblichen« (das heiffit hier: in aufeinanderfolgenden Generationen konstanten)
Umwelt des Organismus. Dabei ist das ontogenetische Prozessgen jedoch nicht
auf die Rolle der Regulation genetischer Prozesse wie der Genomexpression
beschrinkt. Der Einfluss nichtgenetischer Faktoren auf den Entwicklungsprozess
ist, wie wir gesehen haben, nicht von rein genetischen Faktoren zu trennen. Ver-
steht man »das Gen« auch im Hinblick auf die Ontogenese nicht als eine ma-
terielle Entitiit, sondern als einen Prozess, dann ist es nicht das Genom, sondern
der Organismus selbst, der sich der DNA und zahlreicher weiterer Ressourcen zu
seiner Entwicklung und zur Aufrechterhaltung seiner individuellen Integritét
»bedient«. Insgesamt kann man sagen, dass das ontogenetische Prozessgen alle
Faktoren umfasst, die Bestandteile eines Entwicklungsprozesses sind, der zur
Herausbildung der spezifischen Formen und Merkmale eines individuellen Orga-
nismus fiihrt.
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Neben der molekularen und ontogenetischen Ebene ist noch mindestens eine
weitere Anwendung des Prozessgenkonzeptes denkbar, bei der der Prozess der
transgenerationalen Weitergabe und der evolutionédren Verinderung molekularer
und ontogenetischer Prozessgene im Mittelpunkt steht. Die Frage ist hier: Was
passiert mit den molekularen und ontogenetischen Prozessgenen im Verlauf der
Evolutionsgeschichte? Welche Faktoren und Interaktionsmuster sind evolutionér
erfolgreicher und konnen sich besser durchsetzen als andere, welche werden
positiv oder negativ selektiert? Ich mochte diese Ebene der evolutionédren Verin-
derung der molekularen und ontogenetischen Prozessgene als phylogenetisches
Prozessgen bezeichnen.®

Da evolutionsbiologische Fragen nicht im Fokus der vorliegenden Unter-
suchung standen, muss das Konzept des phylogenetischen Prozessgens hier
hochst spekulativ bleiben. Aber bereits die Analyse biologischer Prozesse auf
molekularer und entwicklungsbiologischer Ebene liefert eine Reihe von Hinwei-
sen dafiir, dass weder Variationen des genetischen Materials noch, wie im Rah-
men der modernen evolutiondren Synthese angenommen, der molekularen Gene,
der alleinige »Motor« der Evolution sind.” Ahnlich wie im Fall der molekularen
und ontogenetischen Ebene des Prozessgens erscheint es daher plausibel, dass
auch das phylogenetische Prozessgen eine Vielzahl genetischer und nichtgeneti-
scher Faktoren und Interaktionsmuster umfasst. Das evolutiondre Prozessgen-
konzept passt damit gut zu neuen Gedanken und Stromungen in der Evolutions-
biologie."’ So schlagen Jablonka und Raz eine Neudefinition von »Evolution«
und »Vererbung« im Sinne von Prozessbegriffen vor:

»[...] evolution should be redefined as the set of processes that lead to changes in the na-
ture and frequency of heritable types in a population and heredity as the developmental re-
construction processes that link ancestors and descendants and lead to similarity between

them. [...] it seems that a new extended theory, informed by developmental studies and

8 Vgl. dazu auch den in Abschnitt 4.2.2 dargestellten Ansatz von Falk (2004), der Gene
als epistemische Reprisentationen zelluldrer Funktionen sieht, die im Laufe der Evo-
lution positiv selektiert wurden.

9 Vgl. dazu etwa die Uberlegungen zur evolutioniren Bedeutung des Histoncodes in
Abschnitt 5.3. Auch das von Waddington diskutierte Phinomen der genetischen As-
similation kann dahin gehend interpretiert werden, dass alternative Phénotypen ent-
stehen und aufgrund von Umwelteinfliissen selektiert werden konnen, bevor sich die
Verinderungen in den Genen manifestieren, vgl. dazu Gilbert/Epel (2009), 375ff.

10 Vgl. dazu etwa die Beitrédge in Pigliucci/Miiller (2010).
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epigenetic inheritance, and incorporating Darwinian, Lamarckian, and saltational frame-

works, is going to replace the Modern Synthesis version of evolution [.. ot

Das auf der Grundlage moderner Genkonzepte entwickelte Prozessgenkonzept
ist pluralistisch, weil der Begriff »Gen« auf verschiedenen Ebenen im Sinne
eines Prozesses verstanden wird. Entscheidend ist jedoch, dass bei dieser Varian-
te des genetischen Pluralismus nicht die Existenz verschiedener paralleler Gen-
konzepte propagiert wird. Denn im Gegensatz zu der in Abschnitt 4.2.3 disku-
tierten Aufspaltung des Genkonzeptes in ein evolutionidres und ein molekulares
Gen oder in Gen-P und Gen-D ist nicht eine Form des Gens abstrakt und die an-
dere konkret-materiell. Vielmehr haben alle drei Arten von Prozessgenen einen
vergleichbaren ontologischen Status: Sie sind Prozesse, in deren Verlauf unter-
schiedliche materielle Ressourcen auf molekularer, zelluldrer, organismischer
und Umwelt-Ebene in strukturierter, spezifischer und transgenerational hiufig
konstanter Weise miteinander interagieren. In allen drei Féllen werden Interak-
tionsmuster vererbt, die aus materiellen Komponenten und den Beziehungen
zwischen ihnen bestehen. Molekulares, ontogenetisches und phylogenetisches
Prozessgen sind damit keine einander ausschlieBenden Konzepte, sondern onto-
logisch gleichartige.

Dazu kommt, dass die unterschiedlichen Prozessgene nicht eindeutig vonein-
ander abgrenzbar sind. Zum einen ist jedes von ihnen ein wesentlicher Bestand-
teil der jeweils anderen: Expressionsprozesse sind Teil von Entwicklungsprozes-
sen, ebenso wie beide Teil von Evolutionsprozessen sind. Und zum anderen wird
der strukturelle und funktionale Zusammenhalt des jeweiligen Prozessgens von
der molekularen iiber die ontogenetische zur evolutionidren Ebene immer fliichti-
ger und nihert sich immer mehr dem Organismus in seiner Umwelt, das heif3t
dem Entwicklungssystem als Ganzem an. Damit wird es zugleich immer schwe-
rer, oberhalb der molekularen Ebene einzelne Prozessgene zu unterscheiden. Die
folgende Abbildung soll die Einbettung des molekularen im ontogenetischen und
phylogenetischen Prozessgenkonzept und die Einbeziehung von Faktoren auf
den Ebenen von Genom, Zelle, Organismus und Umwelt verdeutlichen.

11 Jablonka/Raz (2009), 167f. Vgl. dazu auch Jablonka/Lamb (2006).
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Abbildung: Einbettung a) molekularer, b) ontogenetischer und
c) phylogenetischer Prozessgene auf den Ebenen Genom, Zelle,
Organismus und Umwelt

Umwelt

Organismus

Zelle

Zentral fiir die verdnderte Rolle des Gens als Prozessgen auf allen drei Ebenen
ist zum einen die Feststellung, dass nicht »Gene« (im Sinne von strukturellen
oder funktionalen Erbeinheiten) vererbt werden, sondern Muster unterschiedli-
cher genetischer und nichtgenetischer Komponenten. Erst die Interaktion zwi-
schen diesen Komponenten fiihrt einerseits im Rahmen von Expressionspro-
zessen zur Bildung von temporiren strukturellen Reprisentationen des Gens auf
der DNA und zur Synthese von Proteinen und RNA-Molekiilen und andererseits,
erginzt um weitere biologische Prozesse auf molekularer, zelluldrer und organis-
mischer Ebene, zur Entstehung von phinotypischen Merkmalen.

Dies gilt auch fiir das phylogenetische Prozessgen: An die nachfolgende
Zell- oder Organismengeneration werden die materiellen Ressourcen vererbt, die
fiir die Konstituierung der molekularen und ontogenetischen Prozessgene in un-
terschiedlichen Kontexten der Ontogenese erforderlich sind (zum Beispiel die
DNA, aber auch zahlreiche nichtgenetische zelluldre Inhaltsstoffe und Struktur-
elemente), sowie die Beziehungen zwischen diesen Komponenten, die ein trans-
generational weitgehend konstantes Muster ergeben.

Zugleich werden dadurch aber auch ontogenetische und phylogenetische Be-
schrinkungen vererbt. Mit Blick auf den ontogenetischen Entwicklungsprozess
bedeutet das vor allem eine Einschrinkung der phinotypischen Formen, die sich
innerhalb eines individuellen Organismus unter allen denkbaren Vorraussetzun-
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gen und in allen Kontexten entwickeln konnen — aus einem Hiihnerei wird nie
ein Elefant schliipfen und ein Mauseembryo entwickelt sich nicht zu einem Men-
schenkind. Ahnlich schreibt Walsh iiber das aristotelische Konzept der Natur:
»A shared nature [...] does not determine any specific features of what we now
call >phenotype« (or, for that matter, genotype). Instead it imposes a set of con-
straints upon the range of phenotypes that organisms sharing that nature might
possess.«12 Auch in dieser Hinsicht haben wir es also mit einer Negativ-
bestimmung zu tun: Die genetische Ausstattung eines Individuums und die von
seinen Eltern ererbten Interaktionsmuster genetischer und nichtgenetischer Fak-
toren markieren die Grenzen dafiir, was aus der anfinglichen Sammlung von
Ressourcen in der befruchteten Eizelle entstehen kann. Vererbt wird nicht, was
genau aus der Zygote wird, sondern was nicht aus ihr wird. Aus prozessualer
Perspektive ist das genetische Material zusammen mit anderen Entwicklungsres-
sourcen Begrenzer und Erméglicher von Variation und Konstanz.

Auch im Hinblick auf den Vererbungsprozess kommt den Prozessgenen eine
andere Rolle zu als ihren konzeptuellen Vorldufern. Im Gegensatz zum klassi-
schen Genkonzept (und anders, als Falk vermutet) konnen Gene nicht mehr als
Entwicklungsinvarianten angesehen werden. Denn Gene-als-Prozess sind in ho-
hem Malle variabel, und ihre strukturellen und funktionalen Komponenten kon-
nen in Abhingigkeit vom Kontext und vom konkreten Verlauf des genetischen
Prozesses ebenso deutlich variieren.

Es bleibt abzuwarten, ob das fiir diesen Ansatz erforderliche konsequente
Umdenken — weg von essentialistisch verstandenen genetischen Entititen und
hin zu einem offenen und pluralistischen Konzept des Prozessgens — tatséchlich
in vollem Umfang realisierbar ist. Denn es mag zunichst ein Unbehagen beste-
hen bleiben angesichts der Frage, wie wir mit der uns umgebenden Komplexitit
der belebten Welt umgehen konnen, wenn es keine biologischen Essenzen im
starken Sinn gibt, wenn Lebewesen keinen verldsslichen (genetischen) Wesens-
kern besitzen, der ihre Entwicklung in weitgehend vorhersehbarer Weise in eine
artspezifische Richtung lenkt. Miissen wir auf die kognitive Hilfe durch invari-
ante Kategorien verzichten? Miissen wir versuchen, die unzéhligen verschiede-
nen Organismen, Individuen und »Arten« als ein buntes und gleichberechtigtes
Nebeneinander zu sehen, bei dem die Uberginge zwischen den einzelnen En-
titdaten flieBend und sé@mtliche Einteilungsversuche willkiirlich sind? Sicher nicht.
»Nichtessentialistisch« kann nicht bedeuten, dass Individuen oder Arten beliebig
formbar und variabel sind.

12 Walsh (2006), 429.
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Auch innerhalb einer nichtessentialistisch verstandenen Biologie, die den
Prozessgedanken in den Mittelpunkt stellt, kann man durchaus von einem cha-
rakteristischen Wesenskern des Organismus sprechen, der zu einem grofien Teil
aus dem genetischen Material entsteht, aber von zahlreichen weiteren Variablen
entscheidend beeinflusst wird. Aber im Gegensatz zur kausal-essentialistischen
Sicht gibt er vor allem vor, was ein Individuum nicht sein kann: Die Zygote mit
dem Genom einer Maus wird sich nicht zu einem Menschen entwickeln. Die ge-
netische Ausstattung ist damit immer noch ein wesentlicher Bestandteil der erb-
lichen Muster, die der potentiellen Entwicklung eines Organismus Grenzen set-
zen, die dieser nicht zu tiberschreiten vermag. Entscheidend ist dabei aber stets,
dass nicht sicher bestimmt werden kann, welche Faktoren und Prozesse fiir die
Ontogenese (im konstruktiven und im restriktiven Sinn) essentiell und welche
akzidentiell sind. Die Kategorisierung der belebten Welt, die Unterscheidung
zwischen Individuen der einen oder der anderen taxonomischen Gruppe ebenso
wie die Zusammenfassung dhnlicher Organismen zu solchen Gruppen, verliert
aus dieser Sicht deutlich an Trennschérfe. Nicht nur Biologen und Biophiloso-
phen miissen lernen mit einer grofen Zahl an Grauzonen und uneindeutigen Fil-
len umzugehen. Wir alle sollten immer darauf gefasst sein, bei genauer Beobach-
tung der belebten Welt auf unerwartete Phinomene zu stofien, zum Beispiel auf
Individuen, deren scheinbare »Essenz« zwischen zwei Arten (etwa bei Hybriden
oder Interspezies-Chiméren) oder zwischen zwei vermeintlich eindeutigen Kate-
gorien (etwa den Geschlechterkategorien ménnlich/weiblich) liegt oder die sich
anders entwickeln, als es der Blick auf ihre genetische Ausstattung vermuten
lieBe. In solchen Fillen miissen wir uns klarmachen, dass es sich nicht um unna-
tirliche Abnormititen handelt, sondern um gleichberechtigte biologische Er-
scheinungen, die lediglich (noch) nicht dem menschlichen Kategoriensystem —
unseren selbst geschaffenen nominalen Essenzen — entsprechen, die im ontologi-
schen Sinn aber ein nicht weniger vollkommenes individuelles Wesen besitzen
und die wie wir leben und genen.
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