Uber den genetischen Unterschied zwischen
Mensch und Schimpanse — der ,1%-Mythos”

Die Flut von DNA-Sequenzdaten nimmt zu und die
Vielzahl von Publikationen tiber genetische Analy-
sen ist untberschaubar. Diese Entwicklung darf
jedoch nicht dartiber hinwegtéuschen, dass wir uns
erstim Vorfeld eines Verstdndnisses von der Orga-
nisation genetischer Information und deren Bedeu-
tung fiir einen Organismus befinden. Das wurde
nicht zuletzt durch die jiingste Veroffentlichung des
ENCODE-Project-Consortiums deutlich (ENCO-
DE: ENCyclopedia Of DNA Elements). Darin legen
Mitarbeiter aus 35 kooperierenden Arbeitsgruppen
die bisher umfangreichsten Untersuchungen von
ca. 30 Mb (Megabasen, Millionen Basen) des
menschlichen Genoms vor (dies entspricht etwa
1% des gesamten Erbguts). Diese Resultate eroff-
nen neue Einsichten, u. a.: Das menschliche Genom
wird fast durchgéngig transkribiert, d.h. die aller-
meisten Basen werden in RNA umgeschrieben;
,hicht codierende® Abschnitte wurden identifiziert,
die entgegen bisheriger Annahmen ebenfalls trans-
kribiert werden. Fiir zahlreiche Sequenzabschnitte,
die bisher als funktionslos angesehen wurden,
konnten regulatorische Eigenschaften aufgezeigt
werden. Mit anderen Worten: Der seit Beginn der
Sequenzierungsaktivititen hé&ufig verwendete
Begriff ,junk-DNA“ (,DNA-Miull“, womit man
einen erheblichen Anteil z.B. des menschlichen
Genoms bezeichnete, der ohne Funktion zu sein
schien) war voreilig und kann als Hinweis auf unse-
re Unwissenheit aufgefasst werden. Damit ist auch
einhdufig angefiihrtes Argument gegen , Intelligent
Design“ hinféllig geworden, wonach funktions-
loses Design gegen Schopfung spreche. Die aus-
gesprochen populdre Evolutionsdeutung von un-
verstandener DNA als ,,evolutiondrer Mull“ erweist
sich zunehmend als irrefithrend. Gliicklicherweise
hat sich die empirische biologische Forschung von
dieser evolutiondren Spekulation nicht beeindru-
cken lassen und ist dabei, den Irrtum aufzuklaren.

1% Unterschied zwischen Mensch und Schimpanse?
Ahnlich wie der Begriff vom ,DNA-Miill“ hat sich
auch die vermeintliche Tatsache von der weitge-
henden Ubereinstimmung zwischen dem Genom
des Menschen (Homo sapiens)und des Schimpansen
(Pan troglodytes) im Allgemeinwissen eingenistet;
der genetische Unterschied soll gerade mal 1%
betragen.

Die Behauptung der ca. 99%-igen Uberein-
stimmung der Genome von Mensch und Schim-
panse wurde erstmals von WiLsoN & KinG (1975) in
einem Science-Artikel aufgestellt. Damals erregte

dieser erstaunlich geringe Unterschied Aufsehen.
Bei aufmerksamer Lektiire der Veroffentlichung
von WiLson & King fallt jedoch auf, dass die beiden
Autoren vermuten, neben den Genen (bekannte
codierende Sequenzabschnitte) miissen weiterge-
hende Differenzen vorliegen, die urséchlich fiir die
auffalligen Unterschiede z.B. in Anatomie und Ver-
halten sind. Sie dachten dabei vor allem an genre-
gulatorische Prozesse.

Nachfolgende Untersuchungen unterstiitzten
die weitgehende genetische Ubereinstimmung der
beiden Primaten. Als 2005 vom Chimpanzee Se-
quencing and Analysis Consortium die Sequenz des
Schimpansengenoms veroffentlicht wurde (King
war im Autorenteam), bestétigten diese Unter-
suchungen die auffillige Ubereinstimmung: der
Vergleich von 2,4 - 10° Basen der beiden Arten
ergab eine Differenz von 1,23%. In der Publikati-
on wurde jedoch ebenfalls vermerkt, dass diese
Angabe ausschlieBlich den Austausch einzelner
Basen berticksichtigt, nicht jedoch die vielen
gréBeren Genomabschnitte, die eingefiigt (Inserti-
on) bzw. herausgeschnitten (Deletion) worden
sind. Diese Bereiche werden hé&ufig als ,indels”
bezeichnet. Berticksichtigt man diese ,,indels®, so
ergibt sich nach Berechnungen des Schimpansen-
Konsortiums eine Differenz von zusatzlich 3%.
Weitere vergleichende Untersuchungen zwischen
dem menschlichen Erbgut und dem Schimpansen-
genom relativierten die Angabe von ca. 1% Unter-
schied zunehmend und veranlassten CoHeN (2007),
in einem Science-Artikel vom ,,Mythos*“ dieses 1%-
igen Unterschieds zu sprechen.
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Abb. 1: Dem Menschen
genetisch doch nicht so
nahe: Der Schimpanse.
(Zoo Basel;

Foto: Richard Wiskin)
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Doch nicht nur ,indels“ vergroBBern den Unter-
schied zwischen den beiden Genomen. Auch ganze
Gene werden dupliziert oder eliminiert. Diese Vor-
gange verursachen nach Berechnungen von Haun
und Mitarbeitern (2006) einen Unterschied von
6,4%. Nach Ansicht der Autoren spielten Gendu-
plikationen (Verdoppelungen) und Genverluste bei
der Entwicklung von spezifisch menschlichen Pha-
notypen (duf3ere Gestalt) eine groBere Rolle als der
Austausch von Basen und ganz sicher eine grof3e-
re Rolle, als man bisher geschétzt hat.

GescHwIND hat gemeinsam mit Mitarbeitern
untersucht, welche von 4000 Genen in bestimm-
ten Arealen des Gehirns gleichzeitig angeschaltet
(exprimiert) werden und aus den gewonnenen
Daten ein Gen-Netzwerk fiir verschiedene Orga-
nismen konstruiert. Die Autoren berichten, dass im
Cortex beim Menschen 17,4% der Vernetzungen
spezifisch sind und beim Schimpansen nicht auf-
treten (GEscHwIND et al. 2006).

AbschlieBend zitiert CoHEN Svante PAABo vom
Mazx Planck-Institut fiir Evolutionare Anthropolo-
gie in Leipzig; dieser antwortete auf die Frage, ob
man unter Berticksichtigung aller bekannten Daten
den Unterscheid zwischen Mensch und Schim-
panse genau beziffern konne: Er glaube nicht, dass
es eine Moglichkeit gebe, eine Zahl zu berechnen.
Weiter wird PAABo mit der Aussage zitiert: ,In the

end, it’s a political and social and cultural thing
about how we see our differences.“ Dem ist eigent-
lich nichts hinzuzufiigen auB3er vielleicht der Wunsch,
dass sich diese Einsicht @hnlich rasch und nach-
haltigin das Allgemeinwissen eingrabt wie die noch
viel zu héufig und unreflektiert erwahnten 1%-
Unterschied zwischen Mensch und Schimpanse.
Wir wissen inzwischen mehr!

Harald Binder
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Profeine aus einem fossilen Oberschenkelknochen

von Tyrannosaurus rex

Zusammenfassung: In Fossilien, denen ein hohes
Alter (ca. 70 Millionen Jahre) zugeordnet wird,
haben Wissenschaftler wiederholt flexibles Gewe-
be isoliert und auch zelldihnliche Strukturen nach-
gewiesen. Jetzt wurden mit leistungsfiahigen Ana-
lysemethoden Fragmente von Proteinen festge-
stellt. Dieser Befund steht im Widerspruch zu den
etablierten Erfahrungen iiber die chemische Sta-
bilitit von Proteinen. Danach sollten diese biolo-
gisch bedeutsamen Makromolekiile nach einer
Zeitspanne, die deutlich unter einer Million Jahre
liegt, nicht mehr analytisch nachweisbar sein. Zur
Losung dieser Diskrepanz konnten bisher unbe-
kannte Mechanismen zur Langzeitstabilisierung
von Polypeptiden beitragen. Solange solche nicht
aufgezeigt werden konnen, stehen die hier vorge-
stellten Befunde im Widerspruch zu den konven-
tionellen Altersangaben der Fossilien.

Einleifunn. Nachdem Scuwerrzer et al. (2005) aus
fossilen Dinosaurierknochen flexible Gewebefrag-
mente isolieren konnten (s. auch Binper 2005), leg-
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ten sie jetzt Untersuchungen zum Nachweis von
Proteinfragmenten aus demselben Material vor
(ScHwerTzER et al. 2007a, Asara et al. 2007). Wenn
sich die Befunde und deren Interpretation bestéti-
gen, bedeutet das, dass Proteine — zumindest Teile
davon — innerhalb von fossilen Knochen unter be-
sonderen Bedingungen aus der unteren Kreide (hier
konkret von der Basis der Hell Creek Formation in
Ost Montana/USA) bis heute erhalten geblieben und
nachweisbar sind. Angesichts des Alters der Probe ist
dieser Befund fiir die Wissenschaftler tiberraschend.

Die fossilen Uberreste stammen von Tyranno-
saurus rex (Museum of Rockies specimen, MOR
1125) und umfassen u.a. Schadel, Wirbel, beide
Oberschenkel- (Femur) und Schienbeinknochen
(Tibia) in auBergewohnlich guter Erhaltung. Die
Fossilien waren in mittelkornigem Sandstein ein-
sedimentiert, der mit feinkornigem Schlamm (muds)
verzahnt ist. Aufgrund dieser Befunde wird als
Ablagerungssystem ein Stromungskanal (stream
channel) angenommen.



