https.//gen-ethisches-netzwerk.de/node/265

Gen-ethischer Informationsdienst

Die Wiedergeburt des Rassebegriffs

Autorin
Troy Duster

In der strategischen Ausrichtung des Human Genome Projects wurde eine deutliche Kehrtwende vollzogen:
Die Molekulargenetik betont nicht mehr die , Gleichheit* aller Menschen, sondern macht sich auf die Suche
nach den Unterschieden. Dies bedeutet oft die Zuordnung zu einer ,, Rasse” oder vergleichbaren Kategorien.
Der Soziologe Troy Duster gibt einen Uberblick tiber Entwicklungen in Forensik, Pharmaforschung und
Medizin.

Es gibt zwel sich vdllig widersprechende Ansichten dartiber, welche Rolle die DNA bei der Zuordnung von
Individuen zu bestimmten ,, Rassen” spielt: Bei der Pressekonferenz des Weil3en Hauses am 26. Juni 2000
anlasslich der Vervollstandigung des ersten Entwurfs des gesamten menschlichen Genoms waren sich
Francis Collins, Leiter des Human Genome Projects, und Craig Venter, Chef des konkurrierenden privaten
Kartierungs- und Sequenzierungsprojekts der Firma Celera, dariiber einig, dass die Ubereinstimmungen der
Menschen auf DNA-Ebene so frappierend seien, dass,,Rasse” auf der Ebene der DNA ,, nicht von
Bedeutung® sei (Human Genome News, 2000:1-2). Mit dieser Aussage wiederholten und bekréftigten
Collinsund Venter die Aussagen der physischen Anthropologie, der aktualisierten UNESCO-Erkl&rung Uber
»Rasse" und Uber Rassenvorurteile sowie eine ganze Reihe anderer ,, offizieller Meinungen* verschiedenster
wissenschaftlicher Gruppierungen der letzten zwanzig Jahre. In starkem Gegensatz hierzu steht ein ganzes
Kader von Wissenschaftlern, die versuchen, die DNA-Analyse fur praktische Aufgaben zu nutzen, ndmlich
um Medikamente zu vermarkten oder um festzustellen, ob es méglich ist, anhand von Gewebespuren, die an
einem Tatort zurlckgel assen wurden, die wahrscheinliche Zugehorigkeit des mutmaldlichen Téters zu einer
bestimmten ethnischen Bevolkerungsgruppe einzuschétzen. Dies bedeutet oft die Zuordnung zu einer
,Rasse" oder einer vergleichbaren Kategorie. Manche Forscher sind bel der Ansicht geblieben, dass ,, Rasse"
eine wichtige Kategorie sowohl fir die Entwicklung von Medikamenten wie auch fur die Abschétzung des
Risikos genetisch bedingter Defekte oder fir genetische Prédispositionen fiir komplexe Krankheiten darstelle
(Risch et al, 2002; Lin and Kelsey, 2000; Evans and Relling, 1999). Andere verfolgen diesen Ansatz
innerhalb der forensischen Wissenschaften mit der Hoffnung, bestimmte Allelhaufigkeiten zu finden, die
innerhalb einer ,, Rasse" oder ethnischen Gruppe stérker verbreitet sind alsin einer anderen (Lowe et a,
2001).(2)

Genefir ... Verhaltensweisen?

Bis Mitte der neunziger Jahre hatten die Verhaltensgenetik und die Molekulargenetik sehr wenig gemein.
Verhaltensgenetiker arbeiteten selten auf der molekularen Ebene und ihre Methodol ogie bestand
hauptséchlich darin, Korrelationen zwischen folgenden zwei Faktoren herzustellen und anzuwenden:
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¢ a) Die Erscheinungsweise eines komplexen Verhaltens-, Phanotyps* - wie zum Beispiel Intelligenz,
Kriminalitdt, Gewaltbereitschaft, Risikobereitschaft, Alkoholismus, manische Depression,
Schizophrenie oder Homosexualitét - und

¢ b) die Haufigkeit des Auftretens dieser Verhaltensweisen oder Eigenschaften (2) in verschiedenen
Bevolkerungsschichten (3), oft ethnischen Gruppen oder ,, Rassen®.

Im Gegensatz hierzu beschéftigten sich Molekulargenetiker selten mit komplexen Verhaltensweisen.
Wahrend der ersten dreif3ig Jahre war diese Forschungsrichtung untrennbar verkntipft mit der Suche nach
kodierenden Abschnitten oder DNA-Markern fir monogenetische Erkrankungen wie die Tay-Sachs-
Krankheit, Hamochromatose, zystische Fibrose, Huntington, Sichelzellenanamie und Alpha-Antitrypsin-
Mangel, um nur einige zu nennen. Molekulargenetiker beschaftigten sich nicht mit solch komplexen Dingen
wie Intelligenz, Schizophrenie oder Homosexualitét. Aber das beginnt sich zu andern. Erstens wurde in der
strategischen Ausrichtung des Human Genome Proj ects eine deutliche Kehrtwende vollzogen. Anstelle
unsere,, Gleichheit* zu betonen, beginnt man nun innerhalb der Molekulargenetik, die Bedeutung der Suche
nach ,, Unterschieden* auf der DNA-Ebene hervorzuheben.(4) Zweitens beeilen sich die Verhaltensgenetiker,
genetische Marker (und manchmal sogar kodierende Abschnitte) zu finden, die sie mit komplexen

V erhaltensel genschaften in Verbindung bringen kénnen. In den letzten flinf Jahren konnten wir Zeuge von
Behauptungen werden, die einen Zusammenhang zwischen DNA-Regionen und kognitiven Fahigkeiten von
Kindern (Chorney et al, 1998:159-166), Kriminalitéat (Jensen et al, 1998), Gewaltbereitschaft (Caspi et a,
2002) und Aufmerksamkeitsdefizit-Hyperaktivitét-Syndrom (Smalley et al, 2002) herstellten.

Der Blick auf die,, Unter schiede*

Das Hauptaugenmerk des Human Genome Projects war wahrend der ersten zehn Jahre (circa 1988-98) darauf
gerichtet, wie der Kartierungs- und Sequenzierungsprozess auf jeden Menschen angewandt werden konnte,
gerade weil wir uns auf der Ebene unserer DNA so dhnlich sind. Zwei beliebige Personen, zuféllig aus der
Erdbevdlkerung herausgegriffen, stimmen in 99,9 Prozent der Nukleotidsequenzen des Genoms (den vier
berihmten Nukleotiden Cytosin, Guanin, Adenin und Thymin - den Bausteinen der DNA) Uberein. Diese
Ubereinstimmung war so tiberwéltigend, dass sie zum Grundprinzip der Begriindung wurde, dass das Genom
jedes x-beliebigen Menschen zur Kartierung des menschlichen Genoms herangezogen werden konne.
Wahrend es ungeféhr drel Billionen Basenpaare gibt, die vollig tbereinstimmen (C,T,G,A-Paare), bedeuten
die sténdig wiederkehrenden 99,9 Prozent gleichzeitig, dass es bei nur 0,1 Prozent Abweichung zwischen
zwei Menschen immerhin noch ungeféhr drei Millionen Punkte gibt, an denen Unterschiede vorhanden sind.
Mit der Hilfe neuer Supercomputer ist es nun mdglich, einen genaueren Blick auf diese vielen
unterschiedlichen Punkte zu werfen. Aus dieser Perspektive heraus nimmt man pl6tzlich eine betrachtliche
Anzahl von Unterschieden zwischen Individuen wahr - und in den Korridoren computergenerierter
Korrelationen und Muster schlummert bereits die unaufhaltsame V erschiebung hin zu der Beschéftigung mit
den Unterschieden zwischen Bevdlkerungsgruppen.

Das Interesse der Phar makogenomik

Ausgerlstet mit dieser neuen, vielversprechenden technol ogischen Entwicklung begannen
Pharmaunternehmen in den spéten neunziger Jahren, ihr Hauptinteresse ,, Gruppen von Abweichungen”
zuzuwenden, die siein die Lage versetzen konnten, Medikamente fir ausgewahlte Gruppen zu vermarkten,
deren DNA auf eine positive Reaktion hindeutet. Im Mé&rz 2001 erhielt ein Unternehmen, welches damit
warb, das , erste ethnische Medikament* entwickelt zu haben, griines Licht von der US-amerikanischen
Arzneimittel zulassungsbehorde FDA (Food and Drug Administration) und zielte entschlossen auf die
mutmal3ichen Unterschiede zwischen verschiedenen Bevdlkerungsgruppen (Winslow, 2001). Mit dem
Medikament BiDil, das vom Pharmaunternehmen Nitromed entwickelt wurde, werden gerade klinische
Studien durchgefihrt. Der Geschéftsfuhrer des Unternehmens, Michael Loberg erklart ausdriicklich, dass die
afro-amerikanische Bevolkerung die Zielgruppe des M edikamentes darstelle, da BiDil, ein bel
Herzinsuffizienz eingesetztes Medikament, die ,, Sterblichkeit bei Afro-Amerikanern um 66 Prozent



verringert“ habe, bei Weil3en jedoch , kaum von Nutzen* gewesen sei (Financial Times, 9. Mérz, 2001:16).
Hier handelt es sich um ein hart umkampftes Terrain und Pharmakogenomik und Pharmatoxikologie liefern
sich heftige interne Gefechte bei dem Versuch, die adaguate Rolle von ,Rasse” in Diagnose und Therapie zu
bestimmen (Xie et al 2001; Braun, 2002; Frank, 2001, Lee et a, 2001, Risch et al, 2002). Hier ist nicht der
Ort, um diesen Disput weiter auszuftihren. Nichtsdestotrotz ist es wichtig, auf die betrachtlichen
Auswirkungen hinzuweisen, die das Wiederauftauchen von ,,Rasse” in der wissenschaftlichen und
medizinischen Literatur auf die Verhaltensgenetik hat. Die forensischen Anwendungen der
Molekulargenetik, die sich auf Abweichungen konzentrieren, sind inzwischen allseits bekannt und werden
salonfahig: Sensationelle Mordfélle vor Gericht, die Freisprechung von zum Tode Verurteilter aufgrund von
DNA-Bewe smaterial, welches darauf hinwies, dass es sich bei der am Tatort zurtickgelassenen DNA nicht
um ihre DNA gehandelt habe (Dwyer et a, 2000). Diese wiederaufgefrischte L egitimitét der Betonung
sowohl der individuellen Unterschiede in der DNA wie der gekoppelten Unterschiede (Haplotype Maps) ist
an den Verhaltensgenetikern nicht vortbergegangen.

Typisierung in der Forensik

Wenn es fuhrenden Kdpfen im Gebiet der Pharmakogenomik mdglich war, in ,, Science® folgende
Behauptung zu verdffentlichen ,, Alle bis heute untersuchten pharmakogeneti schen Polymorphismen
unterscheiden sich bei ethnischen Gruppen und Rassen in der Haufigkeit ihres Auftretens (...). Die
aufgezeigte Verschiedenheit der Rassen und Ethnien (...) verlangt, dass das Thema Rasse in Studien, welche
untersuchen sollen, ob spezifische Geno- oder Phanotypen mit einem Krankheitsrisiko oder mit

M edikamentenunvertréglichkeit in Zusammenhang stehen, berticksichtigt wird“ (Evans and Relling
1999:487-91), ist es nur eine Frage der Zeit, bis die Verhaltensgenetiker Daten generieren, welche hieraus
Bezlige zu Gewaltbereitschaft, Impulsivitéat, Kriminalitét - und im Hintergrund lauernd: ,, Rasse" - herstellen.
1993 gab ein britischer Forensiker den vielleicht ersten DNA-Test bekannt, dem ausdrticklich zugeschrieben
wurde, ,, Fahndern bei unaufgeklarten Verbrechen* Informationen entlang ethnischer Parameter zur
Verfligung zu stellen. lan Evett vom Forensic Science Laboratory des Innenministeriums in Birmingham und
seine Kollegen der Londoner Polizei stellten die Behauptung auf, dassihr DNA-Test in 85 Prozent der Félle
zwischen , Kaukasiern* und ,, Afro-Kariben" unterscheiden konne. Evetts urspringliches Werk (1993) wurde
im Journal of Forensic Science Society verdffentlicht und stitzte sich auf offensichtliche genetische
Unterschiede in drei Abschnitten der menschlichen DNA. Wie die meisten, fur forensisches Typisieren
verwendeten Abschnitte der menschlichen DNA, weisen diese drei Regionen von Mensch zu Mensch starke
Unterschiede auf, ungeachtet der ,,Rasse”. Aber die Forscher behaupten, dass es bei der Untersuchung dieser
drei Abschnitte unter ausgewahlten Bedingungen méglich sei, die Wahrscheinlichkeit, mit der jemand einer
bestimmten ,,Rasse” zugehorig ist, abzuschétzen. Dies hat auch tiefgreifende Auswirkungen darauf, wie fr
praktische Zwecke ermittelt wird, wer , offiziell* as Mitglied einer ethnischen Kategorie oder , Rasse*
anzusehen ist, und wer nicht. Die ndchste wichtige Arbeit zu diesem Thema erschien, folgendermal3en
zusammengefasst, im American Journal of Human Genetics: ,,Vor der Einfihrung eines Vier-Loci Multiplex-
STR-Systems (5) in das Verfahren wurden umfangreiche Testreihen durchgefiihrt, um verlassliche Verfahren
fur die Einschatzung der Beweiskraft einer Ubereinstimmung zwischen Proben vom Ort des Verbrechens und
des Verdachtigen bestimmen zu kdnnen. Es wurden zwolf Datenbanken mit Daten der drei grofiten
ethnischen Gruppen, die bel der forensischen Arbeit in Grofbritannien auftauchen, analysiert: Kaukasier,
Afro-Kariben und Asiaten aus dem indischen Subkontinent. Unabhangige Tests erzielten eine Anzahl
aussagekraftiger Ergebnisse und die Auswirkungen, die diese auf das forensische Verfahren haben kénnten,
wurden untersucht. Es wird aufgezeigt, dass friher veréffentlichte Methoden dhnliche Arbeitsschritte zur
Verfligung stellen um die Aussagekraft der gefundenen Allelhdufigkeiten zu verbessern — und dies fuhrt zu
zurtickhaltenden Einschétzungen tber die letztendliche Aussagekraft” (Evett, et a., 1996:398).

Neutr ale Wissenschaft?

In der jUngsten Vergangenheit hat eine Weiterentwicklung der Technologie stattgefunden: Die forensischen
Wissenschaftler benutzen nun sogenannte VNTR-Loci (variable number of tandem repeats) (6) und



untersuchen 12 bis 15 Abschnitte der DNA, nicht mehr nur die friheren 3 bis 7. Die oben beschriebene
forensische Forschung fand vor der gegenwartigen Computerchip-Revolution statt, welche es erlauben wird,
eine spezifische Population auf SNPs (single nucleotide polymorphism) hin zu untersuchen, um das SNP-
Profil einer solchen Gruppe zu erstellen (Hamadeh and Afshari, 2000). Esist eine gefahrliche Verlockung,
die Technologie in dieser Weise anzuwenden. Der Computer wird zwangslaufig Uberei nstimmende M uster
bei, sagen wir, 3000 Einbrechern finden kénnen. Weil einige dieser Marker zwangs aufig mit ethnischen
phanotypischen Merkmalen Gbereinstimmen, besteht die Gefahr einer subtilen Wiedergeburt einer
Phrenologie fur das 21. Jahrhundert. Der Grund ist einfach genug: Es wird sich dabei um blof3e Korrelationen
zwischen Markern handeln, die einen scheinbaren Zusammenhang herstellen, welcher gar nichts erklart —
waéhrend er sich den verlockenden Anschein molekulargenetischer Prézision gibt.

Ful3noten

Anmerkung: Im Origininaltext wurde der englische Begriff Race ohne Anflihrungszeichen verwendet. Wir
haben uns bei der Ubersetzung dennoch fiir diese Version (,, Rasse") entschieden, da die englische und
insbesondere US-amerikanische Verwendung des Begriffs,,Rasse” eine andere Geschichte und andere
Konnotationen als die deutsche hat.

FuRnoten:

1. Lesern, dieinteressiert sind, die Argumentationen im Sinne dieser Ansatzes weiterzuverfolgen, sei
folgende Literatur empfohlen: Braun, 2002; Risch et a, 2002; Rosenberg et al, 2002; Frank, 2001; Lee
et a, 2001; Evans and Relling, 1999, siehe Quellen.

2. In einigen empirischen Untersuchungen wurden weiterhin Familiendaten herangezogen und die Suche
nach Mendelschen Vererbungsmustern fortgesetzt, aber eine Auswertung der empirischen
Untersuchungen, die in diesem Text angegeben sind, macht deutlich, dass diese
Untersuchungsmethode nur von einer kleinen Anzahl von Forschern der Verhaltensgenetik angewandt
wird. Zwillingsstudien stellen tatséchlich eine Variante der vergleichenden Studien zwischen zwei
Bevolkerungsgruppen dar, da die entscheidende Methode darin besteht, die Anzahl der
Ubereinstimmungen bei eineiigen und zweieiigen Zwillingen zu vergleichen. Eine verwandte Methode
vergleicht Zwillinge, die in unterschiedlichen Umgebungen aufwuchsen, aber auch hier gilt, dass sich —
historisch gesehen - keine dieser Methodologien der Molekulargenetik bediente.

3. Wiebei jeder auf Korrelationen beruhenden Analyse der ,, outcome data’ bestand die ,, Achillesferse®
bei solchen Untersuchungen immer schon in der Tatsache, dass mit Hilfe einer Menge anderer
Faktoren (welche nicht zu steuern sind) mit Leichtigkeit mehr Uber die den Varianzen
zugrundeliegenden Ursachen erklart werden konnte, al's durch einfache, auf3ere K orrelationen.

4. In der ndchste Etappe des Projekts, der ,, Haplotype Map“, sollen Abschnitte der DNA auf Marker hin
untersucht werden, die Differenzierungen bewirken.

5. Ein Verfahren, bel dem simultan vier autosomale STR-Systeme untersucht werden kénnen. STR-
Systeme gehotren zu den 98,5% der nicht-kodierenden menschlichen DNA, die dadurch charakterisiert
sind, dass tandemartig wiederholte Sequenzmotive vielfach hintereinander geschaltet sind. Sie weisen
eine hohe Variabilitét innerhalb der Bevolkerung auf. (www.dhgp.de)

6. Unterschiedliche Zahl der Tandemwiederholungen, durch die ein Polymorphismus erzeugt wird. Ein
VNTR-Polymorphismusist stets durch Allele gekennzeichnet, deren Grole ein ganzzahliges
Vielfaches der einfachen Wiederholungseinheit darstellt.
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