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Seit einigen Jahren laufen die Screeningmaschinen heil3: Sie durchforsten die Genome grof3er Gruppen von
Studienteilnehmerlnnen nach so genannten genetischen Markern, die statistisch mit einer bestimmten
Krankheit in Verbindung gebracht werden kénnen. Eifrig wird auch untersucht, ob sich diese
Zusammenhange je nach Bevdlkerungsgruppe unterschiedlich darstellen. Wie aber werden dawelche

» Populationen” voneinander unterschieden? Die Soziawissenschaft diskutiert, ob die Hypothese
menschlicher Biodiversitét als rassistisch zu werten ist, oder ob es Modelle gibt, um ,Rasse* asKriterium zu
vermeiden.

Eine Reihe neuer Forschungsprojekte der Genetik beschaftigen sich seit einigen Jahren mit der genetischen
Variabilitét in menschlichen Populationen. In der Molekularbiologie, der Genetik, der Genomik, der Statistik
und der Bioinformatik entstanden neue Technologien und Methoden, um genetische Differenzen zwischen
Individuen und auch zwischen Bevdlkerungen zu untersuchen. Dazu gehéren auch Techniken, mit denen es
maoglichist, in verhdltnismaldig kurzer Zeit in grof3en Mengen von DNA-Proben Variationen im Genom
aufzuspuren. Diese Verschiebung - von der Untersuchung des allgemein menschlichen Genoms hin zur
Untersuchung von Differenzen - hat viele Nicht-Genetikerlnnen Uberrascht. Schlief3lich gingen
Genetikerlnnen wahrend der Sequenzierung durch das Humangenom-Projekt noch davon aus, dass lediglich
0,1 Prozent des Genoms unterschiedlich zwischen zwel beliebigen Personen sei; auch heuteist diese
Einschétzung - etwa von Forscherlnnen am Institut von J. Craig Venter - nur leicht auf 0,5 Prozent noch oben
korrigiert worden (Levy u. a. 2007). Nichtsdestotrotz gehen Forscherlnnen davon aus, dass sich diese
geringen genetischen Unterschiede in biomedizinisch signifikante Varianzen Gberfihren lassen. Sie nehmen
an und hoffen, sie kénnten durch deren Untersuchung die genetische Basis von Krankheiten sowie
Unterschiede in Medikamenten-V ertréglichkeiten ergriinden.

Differenzen zwischen ,, Populationen - warum?

In der sozialwissenschaftlichen Beobachtung derartiger genetischer Forschungen stellt sich alerdings die
Frage, weshalb Genetikerlnnen die genetische Varianz zwischen Populationen untersuchen. Einige der
Forschungen untersuchen die Evolutionsgeschichte sowie demographische Prozesse. Andere Forscherlnnen
verwenden Verfahren wie das sogenannte admixture mapping 1 (Mischungsanalysen), um
Populationsdifferenzen auf der Ebene des Genoms und mogliche Beziehungen zu
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K rankheitswahrscheinlichkeiten in verschiedenen Populationen festzustellen. Des Ofteren werden diese
Bevolkerungsgruppen anhand von , Rasse’ - oder , Ethnizitéts* -K onzepten definiert. Ublicherweise finden
diese Kategorien im US-amerikanischen Verstandnis al's soziokulturelle Kategorien Anwendung. Die
Forscherlnnen, die mit admixture mapping arbeiten, gehen jedoch davon aus, dass Haufigkeitsunterschiede
fur spezifische Krankheiten wie zum Beispiel Prostatakrebs oder Asthma moglicherweise auch durch
unterschiedliche Abstammungen und genetische Charakteristika der so unterschiedenen Gruppen erklart
werden konnten (vgl. Fullwiley 2008; Fujimurau. a. 2010). Viele neuere Forschungen, die inzwischen als
»genomweite Assoziationsstudien* (Genome-wide Association Studies - GWAS) bekannt wurden und nach
genetischen Markern fr so komplexe Krankheiten wie Diabetes und Krebs suchen, setzen genetische
Differenzen zwischen Populationen aber auch als methodol ogisches Werkzeug ein.2 Die GWAS-
Forscherlnnen argumentieren, dass es genetische Differenzen gebe, die mit sogenannten Abstammungslinien
(ancestral lineages) in Verbindung stiinden und die von denjenigen genetischen Differenzen, die
Auswirkungen auf Krankheiten haben, unterschieden werden miissten. Die Genetikerlnnen nennen dieses
Vorgehen ,, Korrektur der Populations-Substruktur*.

Kontroversen um , Rasse -K onzepte in der Genetik

Allgemein sind es nicht die Untersuchungen der genotypischen Variationen per se, die kontrovers diskutiert
werden, sondern insbesondere die Verfahren zur Differenzbestimmung zwischen Populationen. Auf welcher
Grundlage wahlen die Genetikerlnnen die zu beforschenden Individuen aus? Und wie kdnnen diese
Individuen spezifischen Gruppen zugeordnet werden? Einige Genetikerlnnen gehen davon aus, dass

» Rassen” soziale Konstrukte und entsprechend mangel hafte Werkzeuge fur genetische Studien sind. Andere
meinen aber, dass ,, Rasse” -Kategorien fur eine erste Abschétzung der genetischen Differenzen zwischen
Popul ationen nitzlich sein kénnten (Burchard u. a. 2003; Risch u. a. 2002). Manche Forscherlnnen nehmen
auch eine vermittelnde Position ein. Sie argumentieren etwa: Weil ,, Abstammung in vielen Féllen zwar,
wenn auch oft unpréazise, mit Selbstzuschreibungen zu Rasse- und Ethnizitats-Kategorien korreliert, ist es
nicht uneingeschrankt wahr, dass Rasse und Ethnizitét keine biologische Verbindung aufweisen* (Collins
2004). In der Praxis nutzen Genetikerlnnen oft Begriffe wie , rassische Differenz* und gehen davon aus, dass
Krankheitsanfélligkeit und Medikamentenwirkungen zwischen ,, Rassen* aufgrund der genetischen
Unterschiede zusammen mit UmwelteinflUssen variieren (vgl. Fullwiley 2008). Sie argumentieren auch, dass
die Genetik von Krankheiten oft nur an ,, Weif3en* untersucht wurde und Minderheiten ignoriert worden sind
(Burchard u. a. 2003; Risch u. a. 2002). Einige Journalistinnen sowie zivilgesellschaftliche Akteure in den
USA interpretieren - vor dem Hintergrund der Geschichte der ,, Rassenpolitik®, des wissenschaftlichen
Rassismus sowie weiterhin verbreiteter ,, Rasse” -V orstellungen - die Genetik der Differenz allgemein als eine
Genetik der ,Rasse”. (vgl. Koenig/Lee/Richardson 2008; Fujimura/Duster/Rajagopalan 2008). Die
Kritikerlnnen betonen vor allem, dass die Suche nach biologischen und/oder genetischen Ursachen ,, rassisch®
unterscheidbarer Krankheitswahrscheinlichkeiten von viel naheliegenderen sozialen Ursachen und einer
Politik gegen soziale Ungleichheit ablenken konnte (Duster/Ossorio 2005; Cooper u. a. 2003, 2005). Andere
problematisieren die Ungenauigkeit von ,, Rasse” -Kategorien und warnen davor, dass biomedizinische
Anwendungen moglicherweise mehr Schaden als Nutzen anrichten konnten (Sankar/Cho 2002). Ein
wichtiger Einwand ist, dass der Einsatz ,, rassenspezifischer* medizinischer Verfahren ein méchtiger Faktor
sein kénnte, um die Kategorie der ,, Rasse” wieder al's biologische gesellschaftlich zu etablieren (Duster 2003;
Kahn 2006; Marks 1995; Wailoo/Pemberton 2006).

Vermeidung von , Rasse* durch , Abstammungs’ -For schung?

Einige GWA S-Wissenschaftlerlnnen argumentieren auch folgendermal3en: Sozial-kulturelle ,, Rasse"-
Kategorien seien moglicherwei se angemessen, um Unterschiede in Krankheitshaufigkeiten bel verschiedenen
Gruppen wahrzunehmen. In Forschungen zur genetischen Varianz pl&dieren sie aber dafir, die genetische
Abstammung als Korrelat der geographischen Abstammung al's besseres Mittel einzufihren, um die Genetik
komplexer Krankheiten zu erforschen (Feldman 2006; Shields u. a. 2005). Einige solcher GWAS Projekte
untersuchen wir mit wissenschaftssoziol ogischen Methoden. Sie beanspruchen, das Konzept der



Gruppenzuordnungen nach ,, Rasse” zu vermeiden, indem sie - unter Gebrauch neuer genetischer und
statistischer Methoden aus der Populationsgenetik - genetische Gemeinsamkeiten zwischen Individuen, die
moglicherweise auf eine gemeinsame ,, Abstammung® hinweisen, aufspiiren, um diese Daten dann, wie
beschrieben, fir die Berticksichtigung von Popul ations-Substrukturen zu verwenden. Unsere Untersuchungen
zeigen somit, dass es Ansdtze gibt, die versuchen, ,,Rasse” in genetischer Differenzforschung zu vermeiden.
Ob diese Strategien jedoch zur Norm fur die Genomforschung werden, muss sich erst noch zeigen. Bis dahin
ist davon auszugehen, dass viele andere biomedizinische und genetische Forschungs-Ansétze die ,, Rasse" -
Konzepte und -Kategorien weiter verwenden - und dass die Debatten darum entsprechend weiterhin zu
fdhren sind.
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o 1Admixture mapping zielt darauf ab, anhand von Genombestandteilen die kontinentale Abstammung
der Testteilnehmenden zuzuordnen. Zu beachten ist, dass es bel den Verfahren des admixture mapping
starke Unterschiede - etwa zwischen kommerziellen Tests (siehe Obasagie in diesem Heft) und den
Verfahren der Genomforschung - gibt.

e 2Die GWAS haben zum Ziel, SNPs zu identifizieren, welche moglicherweise in die Auspragung
komplexer Krankheiten involviert sind. Die Ermittlung jener SNPs erfolgt in der Analyse einzelner
Genomdifferenzen bei Personen, die spezifische Krankheitsauspragungen aufweisen, und einer
Kontrollgruppe, bei denen keine der untersuchten Krankheitssymptome auftreten.
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