
Der Orang-Utan Ben war der 500. Men-
schenaffe, den die Stiftung Borneo Oran-
gutan Survival (BOS) vor sechs Monaten 
auf Borneo in die Freiheit entlassen konn-
te. Ein Team von BOS traf Ben kürzlich im 
Nationalpark Bukit Baka Bukit Raya an. 
»Bens Body Condition Score (BCS) – eine 
Maßeinheit, die den Ernährungszustand 
bei Tieren bewertet – zeigt, dass er bei gu-
ter Gesundheit ist«, hieß es. Seine Erkun-

dung des Waldes und Aktivität bei der Nah-
rungssuche deuteten darauf hin, dass der 
Orang-Utan sich gut an seine neue Umge-
bung angepasst habe. Ben war zuvor jahre-
lang auf das Leben im Dschungel vorberei-
tet worden. Orang-Utans leben zurzeit nur 
noch auf den Inseln Borneo und Sumatra, 
wo ihnen aber Wilderei, Palmölplantagen 
und Waldbrände zusetzen. In freier Natur 
sind sie vom Aussterben bedroht.  dpa/nd

Erstmals sind in Großbritannien Babys zur 
Welt gekommen, die das Erbgut von drei 
Menschen tragen. Die Embryology Au-
thority (HFEA) bestätigte auf Nachfrage 
des »Guardian«, dass eine kleine Zahl per 
künstlicher Befruchtung gezeugter Babys 
bereits unter einem entsprechenden Pro-
gramm geboren worden sei. Babys mit drei 
genetischen Elternteilen wurden bereits 
2016 in Mexiko und 2019 in Griechen-

land geboren. Die sogenannte Mitochon-
drien-Austauschtherapie wird angewandt, 
um die Vererbung von Defekten der Mito-
chondrien-DNA der Mutter zu vermeiden. 
Dafür wird der Zellkern einer befruchteten 
Eizelle in eine Eizelle einer anderen Frau 
eingesetzt, deren Zellkern – aber nicht die 
Mitochondrien – zuvor entfernt wurden. 
99,8 Prozent des Erbguts stammen danach 
von Mutter und Vater.  dpa/nd

Wanderheuschrecken schützen sich mit 
dem giftigen Wirkstoff Phenylacetonitril 
gegen Fraßangriffe ihrer Artgenossen. Die 
Heuschrecken haben einen Geruchsrezep-
tor für dieses Pheromon und werden so vom 
Kannibalismus abgehalten. Dies fanden For-
schende des Max-Planck-Instituts für che-
mische Ökologie zusammen mit Partnern 
aus China und der Universität Halle heraus. 
Kannibalismus tritt unter Heuschrecken nur 

in der Phase der Schwarmbildung auf, ins-
besondere wenn die Populationsdichte zu-
nimmt. Die Forschenden veränderten die 
Heuschrecken genetisch so, dass sie den 
Wirkstoff nicht mehr bildeten. »Der Kanni-
balismus wird noch einmal deutlich gestei-
gert, wenn die Tiere die Verbindung nicht 
mehr produzieren können«, erläutert der 
Erstautor der in »Science« veröffentlichten 
Studie, Hetan Chang.  nd

Der 500. ausgewilderte Menschenaffe

Babys mit Erbgut von drei Menschen geboren

Pheromon verhindert Kannibalismus

Orang-Utan Ben, aufgenommen im Bukit Baka Bukit Raya Nationalpark auf Borneo

Die Babys tragen etwa 0,2 Prozent des Erbguts einer dritten Person.

Heuschreckenschwärme wie hier in Kenia vernichten regelmäßig ganze Ernten.
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V or über 20 Jahren, im Febru-
ar 2001, verkündete das in-
ternationale Humangenom-
projekt die Entschlüsselung 
des menschlichen Erbguts. 
Allerdings hatte der gene-

tische Bauplan des Menschen damals noch 
erhebliche Lücken und so lässt sich rück-
blickend sagen, dass damals wohl nur 92 
Prozent des Genoms tatsächlich entschlüs-
selt waren. Erst vor einem Jahr konnte das 
menschliche Genom vom Telomere-to-Telo-
mere-Consortium unter Leitung der Geneti-
kerin Karen Miga und des Bioinformatikers 
Adam Phillippy nahezu vollständig ausgele-
sen werden.

Was Miga und Kolleg*innen 2022 vervoll-
ständigt hatten, war zu 70 Prozent das Ge-
nom eines einzigen Mannes, das dem Hu-
mangenom-Projekt zugrunde liegt, ergänzt 
um Erbinformationen von etwa 20 weiteren 
Personen. Als Referenzgenom für die gesam-
te Menschheit war die Aussagekraft daher 
begrenzt. »Mit dem bisherigen Referenzge-
nom können nicht alle genetischen Varianten 
gefunden werden, weil dieses Genom einfach 
auf zu wenigen Daten beruht«, erklärt Stefan 
Mundlos, Direktor des Instituts für Medizini-
sche Genetik und Humangenetik der Charité.

Die Technologien zur DNA-Sequenzierung 
haben sich in den vergangenen 20 Jahren 
stark verbessert. Regionen des menschlichen 
Genoms mit besonders vielen Wiederholun-
gen konnten damals nicht richtig ausgele-
sen werden. Das lag daran, dass das Genom 
aus kurzen Sequenzen wieder zusammenge-
setzt werden musste, die Abschnitte mit vie-
len Wiederholungen aber nicht korrekt an-
einander gefügt werden konnten. Mit den 
Ergebnissen von 2022 zeigte sich aber: Ge-
rade in diesen Regionen gibt es eine sehr gro-
ße Variationsbreite zwischen zwei Menschen.

Um die Diversität der Menschheit im Re-
ferenzgenom abzubilden, rief das US-ameri-
kanische National Human Genome Research 

Institute das Humane Pangenome Reference 
Consortium (HPRI) ins Leben, das das Re-
ferenzgenom durch ein sogenanntes Pange-
nom ersetzen soll. »Ein ›Pangenom‹ ist die 
Gesamtheit der Genomsequenzen mehrerer 
Individuen, die die genetische Vielfalt der 
Art repräsentieren«, hieß es in der Vorstel-
lung des Forschungsvorhabens im Fachjour-
nal »Nature« vom April 2022.

Genauigkeit von 99 Prozent
Der nun veröffentlichte erste Entwurf eines 
Pangenoms, begleitet von mehreren Veröf-
fentlichungen in »Nature« beruht auf der 
Sequenzierung des Erbguts von 47 Perso-
nen. Das menschliche Referenzgenom wur-
de damit um 119 Millionen Basenpaare er-
weitert. Mithilfe neuer Sequenziertechniken 
und Algorithmen werden nun 99 Prozent des 
menschlichen Genoms mit einer Genauigkeit 
von 99 Prozent dargestellt. Die Arbeiten sind 
jedoch nicht abgeschlossen und am Ende sol-
len die Erbgutsequenzen von 350 nicht mitei-
nander verwandten Individuen aus aller Welt 
zusammengeführt werden. »Es ist ein wich-
tiger erster Schritt in der Demokratisierung 
des Genoms und der Teilhabe von Menschen 
nicht-europäischer Abstammung an den Er-
rungenschaften der Genomforschung«, be-
urteilt André Reis, Direktor des Humange-
netischen Instituts am Universitätsklinikum 
Erlangen das Vorhaben.

Die genetischen Variationen, die im Pan-
genom abgebildet werden, sollen die Bevöl-
kerung verschiedener Regionen der Erde 
adäquater repräsentieren. Bereits das bis-
herige Referenzgenom sollte dazu beitra-
gen, die DNA-Abschnitte, die mit erblichen 
Krankheiten assoziiert sind, besser identifi-
zieren zu können. Ein diverseres Pangenom 
soll es einfacher machen, häufige Varian-
ten und DNA-Abschnitte, die mit Krankhei-
ten in Verbindung stehen, voneinander zu 
unterscheiden. Mit Hunderten sequenzier-
ter Genome von hoher Qualität sei ein neu-
er Grundstein für die genetische und klini-
sche Forschungsgemeinschaft und für eine 

gerechtere Gesundheitsversorgung in der Zu-
kunft gelegt, erklärte Miga bei der Vorstel-
lung des Pangenoms am Dienstag.

Genetische Risiken besser verstehen
Evan Eichler, am HPRI beteiligter Genetiker 
von der University of Washington, sieht in 
den neuen Ergebnissen beispielsweise die 
Möglichkeit, das genetische Risiko für ei-
nen erhöhten Lipoprotein(a)-Wert, der mit 
koronarer Herzkrankheit und Herz-Kreis-
lauf-Erkrankungen insbesondere bei der af-
roamerikanischen Bevölkerung in den USA 
assoziiert ist, besser zu verstehen. Auch die 
genetische Disposition für Schizophrenie er-
hoffen die Wissenschaftler*innen des HPRI 
mit Hilfe des neuen Referenzgenoms genau-
er aufzuklären.

Allerdings bleiben Einschränkungen der 
genetischen Diagnostik weiter bestehen: Die 
Entstehung vieler Krankheiten werde nicht 
allein durch die genetische Information be-
einflusst, »sondern ebenso durch Genregu-
lation, Genexpression, Proteineigenschaften 
und ähnliches«, erläutert Michael Nothnagel, 
Leiter der Forschungsgruppe Statistische Ge-
netik und Bioinformatik der Universität zu 
Köln, der nicht an dem Forschungsprojekt 
beteiligt war.

Rekonstruktion der Evolution
Das HPRI ist nicht die einzige Forschungs-
gruppe, die an einem Pangenom arbeitet. 
Beispielsweise sammelt auch das »Chinese 
Pangenome Consortium« Erbmaterial von 
verschiedenen Bevölkerungsgruppen, um ein 
humanes Pangenom für China zu erstellen. 
Auf Menschen beschränkt muss die Metho-
de des Pangenoms derweil nicht bleiben. Im 
Gegenteil, die Idee stammt ursprünglich aus 
der Forschung am Erbgut von Bakterien. Eric 
Green, Direktor des National Human Geno-
me Research Institute, kann sich vorstellen, 
den Entwurf des Pangenoms auch auf ande-
re, dem Menschen nahe verwandte Arten an-
zuwenden, und so die Evolutionsgeschichte 
der Genome zu rekonstruieren.

Der verschiedenfarbige Graph symbolisiert die Varianten im menschlichen Genom, die im Pangenom zusammengefasst sind.
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Im humanen Pangenom werden genetische Variationen zwischen Bevölkerungen 
unterschiedlicher Regionen abgebildet

Unterschätzte Dürrefolgen
Manche Regionen des Amazonas-Regenwaldes reagieren empfindlicher auf Wassermangel als andere

NOR BERT SUCH A NEK, R IO DE JA NEIRO

R egenwaldbäume des westlichen und 
südlichen Amazonasbeckens sind am 
stärksten bedroht, aufgrund des zu-

nehmenden Wassermangels abzusterben. 
In einer in »Nature« veröffentlichten Studie 
warnen europäische und südamerikanische 
Wissenschaftler, dass frühere Untersuchun-
gen die Folgen von Dürren im Amazonasbe-
cken möglicherweise unterschätzt hätten. Die 
meisten der Forschungsarbeiten hätten sich 
auf den zentralöstlichen Teil der Regenwald-
region konzentriert. Diese aber ist der neu-
en Studie zufolge am wenigsten vom Klima-
wandel gefährdet.

»Viele Menschen betrachten den Amazo-
nas als einen einheitlichen großen Wald. Ist 
er aber nicht. Er besteht aus zahlreichen un-
terschiedlichen Waldregionen, die sich über 
verschiedene Klimazonen erstrecken, von be-
reits sehr trockenen bis zu extrem feuchten 
Gebieten«, erläutert Studienleiterin Julia Ta-

vares, die zurzeit an der Universität Uppsala 
in Schweden forscht.

Tavares und Kollegen haben zwischen 
2014 und 2018 elf Regenwaldgebiete mit 
ganz unterschiedlichen geografischen und 
klimatischen Bedingungen sowie Artenzu-
sammensetzungen im westlichen, zentralöst-
lichen und südlichen Amazonasgebiet genau-
er unter die Lupe genommen. Von 129 von 
schätzungsweise 16 000 in Amazonien vor-
kommenden Regenwaldbaumarten wurden 
für die Analyse Äste aus den Wipfeln in 30 bis 
40 Metern Höhe entnommen. Anhand dieser 
Proben quantifizierten die Forscher die Wi-
derstands- und Anpassungsfähigkeit der Bäu-
me gegenüber dem Klimawandel.

»Der Amazonas ist von mehreren Stress-
faktoren bedroht wie Entwaldung und Kli-
mawandel. Unsere Studie liefert nun neue 
Erkenntnisse über die Grenzen der Waldresis-
tenz gegenüber einem Hauptstressor – Dür-
re«, sagt David Galbraith von der University 
of Leeds, der die Studie beaufsichtigte.

Die Analysen zeigten, dass die Bäume im 
südlichen Amazonas-Regenwald, wo sie be-
reits einer längerer Trockenzeit und steigen-
den Temperaturen ausgesetzt sind, Dürren 
am besten widerstehen. Dennoch ist diese 
Waldregion dem größten Risiko ausgesetzt, 
aufgrund von Wassermangel abzusterben. 
Ursache dafür ist, so nehmen die Forscher an, 
dass Klimawandel, großflächige Abholzun-
gen für Rinderzucht und Sojabohnenanbau 
sowie Zersiedelung die südliche Amazonas-
region bereits an die Grenzen ihrer Belastbar-
keit gebracht haben. Die Studie ergab zudem, 
dass die Bäume in dieser Region nicht länger 
als Kohlenstoffspeicher fungieren.

Im Gegensatz dazu zeigten die Baumar-
ten in den feuchtesten Teilen des Amazo-
nasbeckens die geringste Widerstandsfähig-
keit gegenüber Dürren. Dennoch sind diese 
Gebiete am stabilsten, weil sie bisher noch 
nicht von einem Rückgang der Niederschlä-
ge durch globale Erwärmung und Klimawan-
del betroffen waren.

Das Referenzgenom 
wird diverser
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