spezifischen mosaikartig aufgebauten Zellwand wer-
den sie wie Foraminiferen in der Biostratigraphie
eingesetzt.

Dipterocarpaceae werden auch als Harzproduzenten
fiir fossiles Harz aus der Kreide und dem Tertiir in
Nordamerika diskutiert (Langenheim).
Gondwana, die siidliche Landmasse, die im Meso-
zoikum aus dem Superkontinent Pangea entstand;
der nordliche Teil trigt die Bezeichnung Laurasia.
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Dunkle Seiten des Genoms

Waren bis vor wenigen Jahren fast ausschlielich die proteincodierenden Gene des Erbguts im
Fokus der Forschung, so weisen Erkenntnisse aus den vergangenen zehn Jahren auf unterbelichtete
Bereiche hin.Im Erbgut ist viel mehr als nur die Anleitung fir EiweifRsynthese zu finden und man
darf gespannt sein, was unter neuem Licht noch alles erkennbar werden wird.

Harald Binder

Abb.1 Die dunklen Seiten
des Erbguts werden zuneh-
mend erhellt. (Aus Pennisi
2010, Abdruck mit freund-
licher Genehmigung)
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Das Lehrbuchwissen war zunichst einfach und
iibersichtlich: Die DNA im Genom (gesamtes
Erbgut) enthilt die Anweisung zum Autbau von
Proteinen. Die Anleitungen sind in Gene unter-
teilt und werden durch chemisch verwandte
Nukleinsiuren, die RINA, aus dem Zellkern an
den Ort der Proteinsynthese, die Ribosomen
gebracht. Zwischen den einzelnen Genen liegen
im Genom weite Bereiche, denen keine Funk-
tion und Bedeutung zugeordnet werden konnte
(,yunk DNA®, | genetischer Abfall®).

Forschung der vergangenen zehn Jahre hat
zunehmend Licht auf die umfangreichen, zu-
nichst als nutzlos erscheinenden Bereiche des
Genoms geworfen. Die Wissenschaftsjournalis-
tin Elizabeth Pennist (2010) hat fiir die Zeit-
schrift Science bedeutende Veroffentlichungen
aus diesem Zeitraum kurz zusammengefasst.

Nach derzeitigem Kenntnisstand sind im
menschlichen Genom rund 21.000 Gene ent-
halten, die fiir Proteine codieren. Sie nehmen ca.
1,5% des Genoms in Anspruch. Schon frither
wurde bezweifelt, dass der Rest — immerhin mehr
als 98% — nutzloser Abfall sei, da der Ballast in
diesem Umfang gerade auch nach evolutioni-
ren Vorstellungen im Laufe der Zeit hitte ent-
sorgt werden mdissen.

Pennist fiihrt folgende Befunde an, die das
Genom in einem neuen Licht erscheinen lassen:

1. Der Mensch weist nicht nur viele protein-
codierende Gene auf, die sich auch im Genom
der Maus finden, sondern auch weite Teile der
nicht-codierenden DNA sind in beiden Orga-
nismen dhnlich. Ohne Funktion dieser Bereiche
ist der Befund nur schwer erklarbar, da bei
Funktionslosigkeit Mutationen nicht durch Se-
lektion korrigiert werden und sich so anhiufen.
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Die entsprechenden DNA-Sequenzen in ver-
schiedenen Organismen werden dadurch im-
mer unihnlicher. Untersuchungen an Miu-
seembryonen belegen, dass nicht codierende
Bereiche des Genoms eine Rolle in der Genre-
gulation spielen. Manche Gene, deren Aktivitit
sie steuern, liegen im Genom weit von ihnen
entfernt.

2.Auch andere umfangreiche Studien, in de-
nen genetische Risikofaktoren flir Krankheiten
untersucht wurden, lieferten Hinweise auf
Funktionalitit von nicht codierenden Genom-
bereichen: ca. 40% von DNA-Sequenzen, in de-
nen sich gesunde und erkrankte Individuen um
eine einzige DINA-Base unterscheiden, liegen
in Bereichen zwischen den Genen.

3. In anderen Arbeiten wurde gezeigt, dass
weitaus mehr DNA in RNA umgeschrieben
wird als nur fiir die Boten-RNA (mRINA) oder
die RNA der Ribosomen (rRNA). Etwa 80%
der DNA einer Zelle scheinen in RNA umge-
schrieben zu werden, ohne dass vom grofiten
Teil dieser transkribierten Bereiche bisher be-
kannt ist, was deren Funktion ist.

4. Bei Forschungen an Pflanzen und Faden-
wirmern wurden Mechanismen entdeckt, wie
man mit kleinen RNA-Fragmenten Gene aus-
schalten kann. Die Erforschung und Entwick-
lung der als RNA-Interferenz (RINAIi) bezeich-
neten Methode wurde 2006 mit einem Nobelpreis
ausgezeichnet. In vielen Untersuchungen wur-
de bestitigt, dass sehr kurze RNA-Fragmente
aus 21 bis 30 Basen mit den Chromosomen
wechselwirken und so die Aktivitit von Genen
kontrollieren und steuern kénnen. Wenn in Hefe-
zellen einzelne dieser kurzen RNA-Sequenzen
tehlen, ist die Zellteilung gestort, und auch an
Entwicklungsprozessen und Krebsentstehung
sind sie beteiligt.

5.Aber nicht nur diese kleinen RNA-Schnip-
sel erregten Aufsehen, auch die so genannte gro-
Be zwischen den Genen liegende, nicht codie-
rende RNA (large intervening noncoding
RNA, lincRNA), entfaltet regulatorische Funk-
tion auf Gene. Es konnte sein, zumindest auBern
sich manche Forscher in diese Richtung, dass
dieser Anteil des Genoms sich in seiner Bedeu-
tung als ebenso bedeutsam erweist wie die pro-
teincodierenden Gene.

AbschlieBend stellt PENnist fest, dass vor zehn
Jahren vom Genom fast ausschlieBlich die protein-
codierenden Gene im Blickfeld der Forschung
waren. Heute gilt das Interesse auch vielen an-
deren Bereichen des Erbguts. Ihre zusammen-
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»Junk-DNA‘

Trotz der mittlerweile bekannten vielféltigen Aufga-
ben wurde und wird die mutmalliche ,junk DNA®
immer noch als Argument gegen die Vorstellung von
optimalem Design ins Feld gefiihrt. Genetischer
LAbfall“ kénne nur durch eine vorausgegangene
natirliche Evolution entanden sein, nicht aber als
Ergebnis einer intelligenten Schopfung interpretiert
werden. Angesichts des Forschungsstands Uber die
,Dark Matter” des Genoms sollten jedoch die Vorstel-
lungen genetischen Abfall vorerst — und vielleicht fir
immer — ad acta gelegt werden. Das mit der ,junk
DNA® begriindete Argument, es gebe Design-Fehler
und das spreche gegen eine Schopfung, ist durch den
Fortschritt der Forschung mittlerweile sehr fragwiir-
dig geworden.

fassende Darstellung kann Staunen auslosen
tiber die faszinierende Vielfalt und Dichte an
Steuer- und Regulationsmechanismen in Zellen.

Der Riickblick der Autorin dokumentiert
aber gleichzeitig, dass durch die Betrachtungs-
weise des Forschungsgegenstands — oder um ihr
Bild aufzugreifen: seine Beleuchtung — auch
Schatten produziert werden: einzelne Aspekte
werden betont, andere vernachlissigt oder gar
ausgeblendet.

Die aktuelle Erforschung des Genoms zeigt, dass
bei allen faszinierenden Erkenntnissen sich viele
Hoffnungen nicht erfiillt haben. Der Blickwin-
kel muss erweitert werden, denn das Genom an
sich liefert nicht die erhofften entscheidenden
Einblicke in die grundlegenden Ursachen des
Lebens, sondern es erscheint zunehmend als Be-
standteil eines umfassenden und komplexeren
Systems. Wenn bisher dunkle Bereiche vom
Lichtkegel neuer Fragestellungen erfasst wer-
den, bewirkt das einerseits Erniichterung hin-
sichtlich erhoffter entscheidender Antworten
aus dem Genom; gleichzeitig werden aber auch
neue Horizonte fiir spannende Forschung in ei-
nem neuen Licht eroffnet.
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