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Gentransfers zwischen Parasit und Wirt

Bakterien tauschen auch ohne Manipulation durch Biologen hdufig
Gene untereinander aus und teilen so ihren Kollegen wichtige Informa-
tionen wie Resistenzen gegen Antibiotika mit. Innerhalb von Zellen
héherer Organismen sind natiirliche Wanderungen von Genen zwischen
den verschiedenen Zellteilen Kern, Mitochondrien und Plastiden bereits
seit einigen Jahren bekannt. Jetzt belegen mehrere Beispiele, dass
genetische Information auch zwischen verschiedenen héheren Organis-
men wandern kann, besonders hdufig scheinen sowohl im Tier- als

auch im Pflanzenreich Genlibertragungen zwischen Parasiten und ihren

Wirten vorzukommen.

Untersuchungen
bei Prokaryoten
zeigten, dass in
solchen kern-
losen Einzellern
im Durchschnitt
14 Prozent aller
Gene aus einer
oder mehreren
anderen Spezies
stammen [4].
Wissenschaftler
von verschiedenen japanischen Uni-
versititen verglichen vollstindig
sequenzierte Genome von 116 ver-
schiedenen Bakterien und analysier-
ten die Ahnlichkeiten der einzelnen
darin codierten Gene. In allen Spe-
zies fanden sich dabei genetische In-
formationen, die nicht die erwarteten
Ahnlichkeiten mit nahe verwandten
Organismen zeigten, sondern offen-
sichtlich horizontal von anderen Bak-
terien eingeschleust worden waren.

Bei hoheren Organismen, den Eu-
karyoten wie Tieren und Pflanzen,
schien dies nicht oder nur sehr selten
vorzukommen. Eine mogliche Er-
klirung dafiir ist, dass die DNA im
Zellkern viel besser geschiitzt wird
als in den Prokaryoten, wo die DNA
nur von einigen Proteinen bedeckt
wird und locker an der Membran der
Zelle angebunden ist. Mit der zuneh-
menden Menge an Sequenzdaten las-
sen sich jetzt vergleichende Untersu-
chungen angehen, die die Hiufigkeit
von Gentransfers auch bei Eukaryo-
ten abschitzen konnen.

Einer dieser jliingsten Befunde be-
richtet von Gentransfers zwischen
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zwei weit entfernten Spezies von Tie-
ren: Bei der Sequenzanalyse von
mehr als 10.000 mRNAs aus dem
Erreger der Bilharziose, Schistosoma
Japonicum, fanden Wissenschaftler
vom dinischen Labor fiir Bilharziose-
forschung und der Universitit
Singapur erstaunliche Ahnlichkeiten
zwischen springenden Elementen in
diesem Genom und der DNA von Fi-
schen, speziell von Salmoniden [2].
Diese Gensequenzen fanden sich nur
in dem Wurm Schistosoma und der
Gruppe der lachsartigen Fische, nicht
aber in anderen Fischen, Wirmern
oder Siugetieren. Die Autoren er-
kliren dies mit einem Ubergang von
Sequenzen aus den Fischen in die pa-
rasitischen Wiirmer wihrend einer
fritheren Infektion. Heute sind diese
Spezies von Schistosoma allerdings
nicht mehr in der Lage, Vertreter der
Salmoniden zu infizieren, obwohl sie
cinen Teil ihres Entwicklungszyklus
bis hin zur Infektion von badenden
Tieren oder Menschen im Wasser ver-
bringen. Wahrscheinlich ging Schisto-
soma die Fihigkeit, diese Fische zu
infizieren, irgendwann in der Evoluti-
onsgeschichte unabhingig von den
Gentransfers verloren - aber erst
nachdem die jetzt beobachteten
Transfers erfolgreich stattgefunden
und sich festgesetzt hatten. Fir diese
Annahme einer fritheren Infektion
der Salmoniden durch Schistosoma
spricht, dass sich die Wiirmer auch
heute noch sehr schnell an neue
Wirte anpassen konnen und die In-
fektionsfihigkeit ebenso leicht wie-
der verlieren.

Parallel zeigen zwei Forschungsarbei-
ten an Pflanzen, dass es zwischen
parasitischen Pflanzen und ihren Wir-
ten Gentransfers sogar in beide Rich-
tungen gegeben hat. Geniibertragung
von der Wirtspflanze zur parasiti-
schen Pflanze wurde bei Vertretern
der meist tropischen und subtropi-
schen Rafflesiaceae beobachtet, der
bekannteste Vertreter ist die im
Urwald der malayischen Halbinsel
wachsende Rafflesia, deren Bliiten
mit einem Durchmesser von bis zu ei-
nem Meter zu den grofiten im Pflan-
zenreich gehoren (siehe Abbildung).
Die Rafflesiaceae gehoren ganz klas-
sisch nach allen phinotypischen wie
auch molekularen Daten eindeutig
zur Ordnung der Malpighiales. Die
verbliiffende Ausnahme ist lediglich
ein einziger Genabschnitt in den
Mitochondrien einiger Rafflesiaceae,
der die grofte Ahnlichkeit mit Vertre-
tern der Vitaceae zeigt, zu der auch
die obligaten Wirtspflanzen, Spezies
von Tetrastigma, gehoren [1]. Die
Autoren spekulieren nun, dass die
Parasiten irgendwann einmal in gar
nicht so ferner Vergangenheit ein
Stiick DNA aus der Wirtspflanze auf-
genommen und in ihr eigenes Ge-
nom eingebaut haben. Zumindest der
letzte Schritt ist relativ einfach in den
Genomen der Mitochondrien mog-
lich, in denen diese fremde DNA
gefunden wurde. Die DNA in diesen
Organellen ist sehr flexibel und ver-
andert oft durch aktive Rekombina-
tion bereits von einer Generation zur
nichsten ihre Struktur und die An-
ordnung ihrer Gene.

Ebenfalls in den Mitochondrien
wurde ein Beispiel fiir einen natiirli-
chen Gentransfer in die andere Rich-
tung beobachtet [3]. Von einigen
obligaten Parasiten aus der Gattung
Cuscuta gelangte ein Stliick mito-
chondrialer DNA in mehrere Spezies
der Wirtspflanze Plantago, zu denen
auch die bei uns weitverbreiteten
Wegeriche gehoren. Bei den Spezies
Plantago rigida und Plantago tubu-
losa werden beispielsweise die grofs-
ten Ahnlichkeiten der betroffenen
Gene mit den Parasiten der Gattung
Bartsia beobachtet, die zu der Fami-



lie der Orobanchaceae gehoren. So-
wohl die beiden Spezies von Wirts-
pflanzen als auch diese Parasiten
wachsen hauptsichlich in den nord-
lichen Anden - ein zusitzlicher Hin-
weis darauf, dass tatsichlich ein
Transfer von Genen aus den Parasiten
in die Wirtspflanzen stattgefunden
hat. Der enge Kontakt zwischen die-
sen Pflanzen ist ein weiteres gutes
Argument fiir dieses Szenario: alle be-
troffenen parasitischen Pflanzen
schieben Auswiichse, so genannte
Haustorien, in die Zellen ihrer Wirts-
pflanzen. Bei einem so engen Kon-
takt ist ein Austausch von DNA sehr
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Willkommen im Club:

viel leichter vorstellbar, als bei ande-
ren Schmarotzern wie beispielsweise
Schlingpflanzen, die stets auRerhalb
der Wirtszellen wachsen und keinen
Kontakt innerhalb der Zellen haben.
Diese Beispiele aus der Natur zei-
gen, dass nicht die Menschen den
Transfer von Genen zwischen Tieren
oder Pflanzen erfunden haben, son-
dern dass die Natur dieses Geschiift
schon sehr lange betreibt. Solche Be-
funde mogen Bedenken stirken, dass
durch Menschen eingebrachte neue
Gene sich in der Natur weiter ver-
breiten konnen, als nur innerhalb
einer Spezies oder unter nahen,

Huhn-Genom entziffert

Die Entschliisselung der Erbinformation des Huhns, von Forschern
als ,,gréBerer Meilenstein“ gefeiert, liefert viele neue Méglichkeiten

fiir Wissenschaft und Praxis.

Aus einer Milliarde Basenpaaren be-
steht die DNA-Sequenz des Hithner-
genoms. Dies ergab diese erste Ana-
lyse der Erbsubstanz eines Vogels, die
von einem internationalen Konsor-
tium durchgefiihrt wurde. Mehr als
170 Forscher waren an 50 Instituten
daran beteiligt, die 23.000 Gene aus
DNA-Proben von Gallus gallus, dem
als ,Stammvater“ der heutigen Haus-
hiihner geltenden Bankivahuhn, zu
entziffern.

Ein gemeinsamer Vorfahr von
Huhn und Mensch lebte zuletzt vor
rund 310 Millionen Jahren. Von den
Informationen des Hithnergenoms
erwarten sich die Wissenschaftler
nun vertiefende Informationen tiber
die Stammesgeschichte und die
Frage, warum sich bestimmte Se-
quenzen trotz der langen eigenstin-
digen Entwicklung nicht verindert
haben.

Einige Uiberraschende Ergebnisse
zeichnen sich bereits ab: Beispiels-
wiese glaubte man bislang, dass Hiih-
ner liber keinen Geruchssinn ver-
fiigen. Die grofde Zahl olfaktorischer

Gene in der Sequenz spricht nun je-
doch eine andere Sprache.

Die Gene fiir Keratin - das Pro-
tein, das den Aufbau von Haaren und
Fingernigeln beim Menschen sowie
von Schnabel und Federn beim Vogel
steuert - entstammen moglicher-
weise einer gemeinsamen Quelle.
Allerdings unterscheidet sich die
Hithnersequenz von den bislang be-
kannten Siugetiergenen, was den
Verdacht nahrt, dass sich die Keratin-
Produktion auch zweimal getrennt
voneinander entwickelt haben
konnte.

Rund 60 Prozent der Protein-Erb-
informationen des Huhns finden sich
in Abwandlungen auch beim Men-
schen, beispielsweise bestimmte Im-
mun-Gene. Allerdings fehlen dem
Federvieh die Gene fiir Zahnschmelz,
Speichelproteine und Milcheiweif3,
die dem Menschen eigen sind. Den-
noch gilt das Huhn als ein ideales
Modell zur Erforschung der Embryo-
nalentwicklung von Wirbeltieren
und Krankheiten des Menschen wie
Epilepsie und Muskelschwund.
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natiirlich kreuzbaren Verwandten.
Diese Beobachtungen konnen uns
aber auch beruhigen, da solche natiir-
lichen Gentransfers unter Pflanzen
und Tieren offensichtlich nicht zur
Entstehung von Superunkriutern
fithren.
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Eine Forschergruppe verg-
lich die Sequenzen dreier
Zuchtrassen mit der des
Bankivahuhns. Das Wild-
huhn legt lediglich ein paar
Dutzend Eier im Jahr und
fliegt hoch auf Biume, um
sich beispielsweise vor
Feinden in Sicherheit zu
bringen. Die Legehenne von heute
beginnt im Alter von sechs Monaten
mit dem Eierlegen, bis sie nach 15
Monaten und einer Legeleistung von
rund 300 Eiern pro Jahr als ,Suppen-
huhn“ endet.

2,8 Millionen feine Differenzie-
rungen konnten die Genetiker in den
Genen ausmachen. Diese Unter-
schiede eroffnen nun neue Perspekti-
ven und machen es einfacher, Merk-
male zu identifizieren, die fiir Ziich-
ter eine grof3e Rolle spielen konnen.

Auch die Tiermedizin sieht ge-
spannt auf die Ergebnisse der DNA-
Entschlisselung. Die Umstrukturie-
rung der Hennenhaltungsbetriebe
aufgrund der Nutztierhaltungsverord-
nung der EU und die Abschaffung der
Kifighaltung schaffen Bedarf fiir ein
,Oko-Huhn*, das in Bodenhaltung
Verhaltensweisen wie Kannibalismus
und Federpicken nicht mehr zeigt.

ABB. Huhn
im Freiland.
Bild: Wilhelm Irsch
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Mehr zum Thema
im Internet:
www.ncbi.nlm.
nih.gov/genome/
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