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Potenziale epigenetischer Forschung fir das Konzept

,sex vs. gender’

Zusammenfassung

Ausgehend von der These, dass die bipo-
laren Gegentberstellungen von weiblich/
mannlich, sex/gender und Natur/Kultur kon-
struiert und normativ aufgeladen sind und
zur Aufrechterhaltung eines hierarchischen
Zweigeschlechtersystems beitragen, werden
Méglichkeiten nach Uberschreitungen jener
Dichotomien in der Geschlechterforschung
begruBt. Der Beitrag setzt daran an und be-
leuchtet diese Annahme anhand der Epige-
netik, einem biomedizinischen Feld, in dem
GrenzUberschreitungen zwischen Natur und
Kultur debattiert und erforscht werden. Mit
einer Analyse epigenetischer Forschung zu
Genomic Imprinting wollen wir uns damit
auseinandersetzen, inwiefern im Forschungs-
feld der Epigenetik tatsachlich Grenziber-
schreitungen stattfinden oder eben nicht,
um schlieBlich einzuschatzen, wie sex und
gender in der Epigenetik verhandelt werden
und welche EinflUsse diese Konzeptionen auf
gesellschaftliche  Geschlechterverhaltnisse
haben kénnen.
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Sex/Gender, Natur/Kultur, Dichotomien, Bio-
medizin, Epigenetik, Genomic Imprinting,
Feminist Science Studies

Summary

Epigenetic’s potentials for the concept of ‘sex
vs. gender’

According to the assumption that the dichoto-
mies of female/male, sex/gender and nature/
nurture are constructed and normative, and
support a hierarchical model of a two-sex-sys-
tem, the opportunities of crossing the line be-
tween these dichotomies is discussed in the
field of Gender Studies and Feminist Science
Studies. The following article takes this start-
ing point and focuses on epigenetics, a bio-
medical research area in which the crossing
between nature and nurture is discussed and
investigated. With an analysis of the epigenet-
ic field of genomic imprinting we want to
tackle the question in how far the overcoming
of the dichotomies really happens so that we
can show how sex and gender are discussed in
epigenetics and which influence these con-
cepts have on social gender relations.
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Ausgangspunkt: sex vs. gender und andere Dichotomien

Die Kategorie Geschlecht wird zumindest in grofen Teilen der biomedizinischen For-
schung nach wie vor unter zwei dichotomisierten Pramissen behandelt. Dies fufit auf
der Konzeption von nur zwei in sich homogenen und distinkten Geschlechtergruppen.
Weiterhin bleiben die Kategorien des biologischen (sex) und des sozialen (gender) Ge-
schlechts in getrennt zu analysierenden Komplexen — wiewohl sich gegenseitig beein-
flussend — strukturiert. Doch gibt es auch immer wieder Felder, in denen sich ein Auf-
16sen dieser Dichotomisierungen erkennen lédsst. Unter Bezug auf das derzeit intensiv
beforschte Feld der Epigenetik fragen wir: Bieten epigenetische Diskurse das Potenzial,
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die Dichotomie von Geschlechterkategorien und von ,sex vs. gender aufzubrechen,
oder werden diese Trennungen in der biomedizinischen Forschung weiterhin aufrecht-
erhalten?

Die Trennung von sex und gender wird in verschiedenen Stromungen der Ge-
schlechterforschung — von Feminist Science (and Technology) Studies tiber sozialkon-
struktivistische bis hin zu poststrukturalistischen Ansdtzen, von Women’s-Health-For-
schung! iber Queer und Postcolonial Theory bis zam Feminist Materialism — diskutiert
und problematisiert (zur Ubersicht vgl. Mangelsdorf/Palm/Schmitz 2013). Die Debatte
stellt im Kern die These auf, dass die Trennung von Natur und Kultur nach wie vor
dem normativen Gehalt scheinbar natiirlicher Zweigeschlechtlichkeit zugrunde liegt,
auf dem die Manifestation bindrer und heteronormativer Geschlechterverhéltnisse so-
wie die zweigeschlechtliche Hierarchie und die Vorrangstellung androzentrischer Per-
spektiven legitimiert werden. Daraus ergibt sich die Forderung, auf die Reduktion der
Bedeutungskraft und die Auflosung dieser Dualismen hinzuarbeiten. Grenziiberschrei-
tungen zwischen Natur und Kultur sind wichtig fiir eine Losung von heteronormativen
Geschlechtervorstellungen, die von naturalistischen Argumentationen getragen werden
(vgl. Krall 2014).

Wie aber ist es konkret moglich, Dualismen systematisch zu dekonstruieren, um
den natiirlichen Anschein von Zweigeschlechtlichkeit aufzulésen? Noch wenig sind
Ansitze ausgearbeitet, die solche genderkritischen Debatten weiter in die Lebenswis-
senschaften und in die Medizin hineintragen. Das Feld der Epigenetik, insbesondere der
umweltbezogenen Epigenetik, bietet ein ausgesprochen interessantes Diskursfeld fiir
eventuell grenziiberschreitende Debatten sowohl zwischen Natur und Kultur als auch
zwischen Disziplinen, da hier die Wechselwirkungen von biologischer Entwicklung und
sozialer Erfahrung im Zentrum der Forschung stehen.

Vertreter_innen der Feminist Science Studies beschiftigen sich seit Langem mit
der Naturalisierung von Zweigeschlechtlichkeit sowie mit der Trennung von Natur und
Kultur in den Naturwissenschaften und suchen dariiber hinausgehend nach Moglichkei-
ten zur Uberschreitung dieser Grenzen im naturwissenschaftlichen Arbeiten selber (vgl.
Birke 2003; Fausto-Sterling 2003, 2012). Sie weisen darauf hin, dass Naturwissenschaf-
ten groBen Einfluss auf die Vorstellung von Geschlecht als natiirlicher Kategorie haben.
Anhand des Korpers werden geschlechtliche Unterschiede und Merkmale identifiziert.
Dem sex zugeordnet, gelten solche Geschlechterdifferenzen als ,natiirlich® und vordis-
kursiv und werden als biologischer Beweis fiir Zweigeschlechtlichkeit aufgefasst.

Eine Konstruktion von sex durch gender, von Korper durch soziale Erfahrungen
und kulturelle Normierungen, wie sie die poststrukturalistische Debatte spétestens seit
Judith Butler (vgl. Butler 1997) formulierte, wird in den Naturwissenschaften bisher
weitgehend ignoriert. Es ist daher fiir viele Forscher innen der Feminist Science Studies

1 Auch in diesem Feld ist ein Zweigeschlechtermodell Ausgangspunkt, um den Blick vor allem auf
Geschlechterdifferenzen zu lenken. Die Herausstellung spezifisch ,weiblicher” Geschlechterkom-
ponenten war unbenommen eine wichtige Dekonstruktion des androzentrischen Konzepts eines
Mensch-Mannes als Folie fur die Entwicklung medizinischer Forschung, Diagnose und Therapie.
Ellen Kuhlmann und Birgit Babitsch machen auch fur die Gender-Medizin auf die Notwendigkeit
der Uberwindung solcher Dichotomisierungen aufmerksam und zeigen, inwiefern feministische
Theorie und Forschung zu Frauengesundheit gemeinsame theoretische Ausgangspunkte fir eine
solche Grenzlberschreitung haben (vgl. Kuhlmann/Babitsch 2002).
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von Interesse, die Wechselwirkungen von Korper, Sozialem und Geschlecht auch inner-
halb der biomedizinischen Disziplin genauer zu thematisieren, um anstatt rein biolo-
gisch begriindeter geschlechtlicher Zuschreibungen Wechselwirkungen zwischen Natur
und Kultur in den Blick zu nehmen (vgl. Fausto-Sterling/Lamarre/Coll 2012a, 2012b).
Dabei stellt sich die Frage, wie Korper genderkritisch behandelt werden kdnnen, ohne
sie erneut als naturgegeben zu essentialisieren und den Dualismus sex/gender zu repro-
duzieren. Fiir die Gender-Medizin formulierte inzwischen insbesondere Nancy Krieger
mit ihrem ,,ecosocial approach® (vgl. Krieger 2012) Ansétze, um die Verwobenheit und
die sich tiberkreuzenden Dimensionen von sexism, racism, classism, ageism, dis/ablism
in Krankheitsentstehung, Diagnose und Therapie fruchtbar zu machen. Obwohl also ge-
sellschaftliche Faktoren als Ursache fiir Geschlechterdifferenz angefiihrt und dabei von
einer natiirlichen Grundlage geldst wurden, hilt sich nach wie vor in der Gesellschaft,
aber auch in vielen Teilen der Lebenswissenschaften und der Medizin die Vorstellung
von zwei biologisch klar trennbaren Geschlechtergruppen mit je spezifischen Eigen-
schaften.

Einige Wissenschaftler innen tragen diese Diskussionspunkte in die Naturwissen-
schaften selbst hinein. So fordert beispielsweise die Biologin Lynda Birke, nicht nur die
theoretischen Konzepte, sondern auch die experimentelle Herangehensweise zu édndern:
Da zwischen sozialer und kultureller Umwelt und Kdorpern eine stéindige Interaktion
stattfinde, sei es unbedingt notwendig, biologische Prozesse als Teil der sozialen Welt zu
sehen (vgl. Birke 2003: 49). Bisher wiirden in der Biologie Korper bestenfalls als ,,acted
upon body* (Birke 2003: 43) angesehen und damit dem Biologischen ein prioritérer
Status und dem Sozialen die abgeleitete Formung zugeschrieben. Anne Fausto-Sterling
verdeutlicht am Beispiel des Knochenwuchses und der Osteoporose, dass soziale sowie
kulturelle Aspekte und die Biologie auf vielen Ebenen verflochten sind. Osteoporose
bei Frauen gilt innerhalb biologischer Wissenschaften als einer der zentralen Beweise
fiir biologische Geschlechterunterschiede (vgl. Fausto-Sterling 2005: 1498). Doch nicht
nur kdrperliche Prozesse beeinflussen das Knochenwachstum und seine Verdnderungen,
sondern auch Verhaltensweisen, Essgewohnheiten oder Arbeits- und Lebensbedingun-
gen. Fausto-Sterling folgt in ihren Projekten, in denen sie sich mit der gleichzeitigen Be-
trachtung von Kulturellem und Biologischem beschéftigt und sich dabei von den klassi-
schen Dualismen 16st, der ,,Entwicklungs-Systemtheorie (development system theory)*
(Fausto-Sterling 2002: 48). Erst die Berticksichtigung solcher Analysen hat auch einen
deutlichen Anteil von Osteoporose bei Ménnern aufgezeigt (vgl. Amin 2010), deren
Diagnose und multifaktorielle Genealogie bisher nicht in den Blick geraten sind. Unter
diesem Konzept wire es moglich, biologische Fragestellungen jenseits der Trennung
von Natur und Kultur zu beforschen und eine Vielzahl von Faktoren zur Antwortsuche
mit einzubeziehen. Organismen sollten dann als Ganzes betrachtet und nicht nur ihre
Einzelteile untersucht werden. Eine ausschlieBlich biologische Erkldrungsweise wire
somit nicht ausreichend und koénnte naturalistische Annahmen von Geschlechterunter-
schieden nicht mehr untermauern.

Die Aufdeckung der Bipolaritét natiirlicher und soziokultureller Sphéren als kon-
struiert und normativ aufgeladen sowie die Analyse und Auslotung von Grenziiber-
schreitungen sind fiir die Dekonstruktion heteronormativer Geschlechtermodelle in der
Biomedizin ebenso wichtig wie herausfordernd — theoretisch und methodisch. Wir neh-

GENDER 212016



102 Lisa Krall, Sigrid Schmitz

men in diesem Beitrag die Konzeptionen und experimental-wissenschaftlichen Praxen
der umweltabhingigen Epigenetik (engl.: ,,environmental epigenetics®) in den Fokus.
In diesem heterogenen Feld, das Bereiche der Lebenswissenschaften, der Medizin und
inzwischen auch zunehmend der Gesundheitswissenschaften betrifft, wird eine Ver-
schrankung sozialer und natiirlicher Faktoren diskutiert. Mit einer Analyse des For-
schungsfeldes und einigen Reflexionen zu einer eigenen Veranstaltung zur Verschran-
kung von Epigenetik, Sozialitit und Geschlecht? wollen wir diskutieren, inwiefern im
Forschungsfeld der umweltbezogenen Epigenetik tatsdchlich Grenziiberschreitungen
stattfinden — oder eben nicht — und wie soziale Umweltfaktoren in die naturwissen-
schaftlichen Forschungssettings aufgenommen und analysiert werden (konnen), aber
auch, welche Reduktionen das experimental-wissenschaftliche Paradigma, z. B. in der
Kategorisierung des Sozialen, mit sich bringt. Wir geben einen Uberblick, wie sex und
gender heute in der Epigenetik verhandelt werden und welche Einfliisse diese Konzep-
tionen auf gesellschaftliche Geschlechterverhiltnisse haben (konnen).

Herausforderung und Potenzial? Das Feld der Epigenetik

Auch wenn es nicht ein einheitliches Konzept der Epigenetik gibt, so trifft dieses For-
schungsfeld doch den biologischen Kern unserer Korper. Epigenetische Arbeiten setzen
sich mit Prozessen auseinander, die in direkter Wechselwirkung zur DNA stehen und die
das Aktivieren oder Stilllegen bestimmter DNA-Bereiche beeinflussen. Beispielsweise
wird erforscht, wie iiber den Prozess der DNA-Methylierung die Aktivierung von Ge-
nen gehemmt, aber nicht die DNA-Sequenzen, also der eigentliche ,,genetische Code®,
verandert werden. In der umweltabhdingigen Epigenetik wird angenommen, dass die
Methylierung der Gene nicht einzig autopoietischen biologischen Entwicklungsmus-
tern folgt, sondern durch duflere Faktoren gewissermaflen in das individuelle Epigenom
eingeschrieben wird (vgl. Fraga et al. 2005). Die daraus resultierenden Verdnderungen
der Genaktivierung wiirden z. B. unterschiedliche Krankheitsdispositionen (z. B. im
Bereich der Krebsauslosung oder von Herz-Kreislauf-Erkrankungen) oder Stressanfal-
ligkeiten in der individuellen Biografie erklédren. Bis in die Gehirnbiografie reichen die
Erklarungsmuster, wenn es beispielsweise um die epigenetische Pragung suizidaler Ten-
denzen durch frithe Traumata geht (vgl. McGowan et al. 2008; McGowan/Szyf 2010).
Diese Forschungsrichtungen konstatieren eine hohe epigenetische Plastizitit, wenn in
ihren Diskursen biologische und soziale Umweltfaktoren in der genetischen Regulation
als ineinander verschrankt angesehen werden und auch als reversibel. Gleichzeitig sind
zwei wichtige Aspekte hervorzuheben: Erstens zeigt die wissenschaftliche und vielmehr

2 Das Symposium , Epigenetics, Society & Gender” wurde von Sigrid Schmitz (Gender Studies) in
Kooperation mit Ruth Mdller (diplomierte Molekularbiologin, promovierte Wissenschaftsforscherin
und Dozentin im MA Gender Studies) und Renée Schroder (Professorin der Molekularbiologie,
Leiterin des Departments fir Biochemie und Zellbiologie an der Universitdt Wien und Leiterin der
Arbeitsgruppe , Biochemistry & Biophysics, Genetics, Epigenetics & Gene Regulation” der Max F.
Perutz Laboratories) und gemeinsam mit Studierenden des MA Gender Studies organisiert. Mit
Uber 80 Teilnehmerlnnen, je zu einem Drittel aus Biomedizin, Wissenschaftsforschung und Gender
Studies, war eine Voraussetzung fur einen Dialog hier tatsachlich gegeben (vgl. Schmitz 2014).
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noch die populiarwissenschaftliche Aufarbeitung und Verbreitung, dass der Epigenetik
zunehmend mehr erklérender Wert fiir soziale Aspekte zugeschrieben wird (vgl. z. B.
Bahnsen 2008; Kunz 2005; Jutzi 2008; Schlager 2013). Zweitens ist ,,[n]eu und beobach-
tungswiirdig an diesen Forschungen [...], dass hier soziale und materielle ,Umwelt‘ unter
molekularen Gesichtspunkten beschrieben und analysiert wird* (Niew6hner 2013: 13).

Neuerdings beschiftigt sich die transgenerationale umweltbezogene Epigenetik
mit solchen erworbenen Aktivierungsdispositionen, die iiber die Keimbahn-Gene an
nachfolgende Generationen vererbt werden konnten. Das Darwin’sche Paradigma wird
damit auf ,,biologischer Ebene durch eine Larmarck’sche Vorstellung der transgene-
rationalen Weitergabe erworbener Eigenschaften ersetzt. Beispielsweise untersuchen
entsprechende Studien, wie sich die diétische Erndhrung einer Maus auf die genetischen
Dispositionen ihrer Nachkommen fiir Ubergewicht auswirkt (vgl. z. B. Burdge et al.
2007; Paul 2010) oder wie Missbrauch auf die ,brain-behaviour constellations® (vgl.
McGowan/Szyf 2010) in der ndchsten Generation einwirkt. Mit dem epigenetischen
Phéinomen des Genomic Imprinting, auf das wir noch weiter eingehen werden, wird
zudem erforscht, wie die genetischen Ausstattungen von Mutter und Vater konkurrieren
und welche Auswirkungen dies auf das Immunsystem ihres Nachwuchses hat (vgl. z. B.
Lewin 2008).

Erste Auseinandersetzungen mit dem Potenzial epigenetischer Forschung zur Auf-
16sung der scheinbar getrennten biologischen und sozio-kulturellen Sphéren in der Bio-
medizin werden aktuell diskutiert, ebenso die reziproken Implikationen einer Konzep-
tion ,,epigenetischer Formung durch Sozialitét™ und der Anrufung individueller Verant-
wortung fiir eben diese Formung nach bestimmten normativen Mustern (vgl. Hedlund
2011; Pickersgill et al. 2013). Angenommene duflere Faktoren wie die vorhandene Pa-
lette oder der Mangel an Nahrungsmitteln und Erndhrungsweisen, Umweltbelastung,
Stress oder Trauma beeinflussen demzufolge nicht nur unsere eigene Genexpression,
sondern pragen transgenerationell Markierungen auf der DNA, die wiederum beispiels-
weise zu erhohtem Diabetesrisiko oder suizidalen Tendenzen bei Kindern und Enkeln
fithren konnen (vgl. Kaati et al. 2007; McGowan et al. 2008). Aufgrund des Verweises
auf Umweltfaktoren wird hier eine Argumentationsweise ermdglicht, die auf die eigene
Verantwortlichkeit hinweist. Diskurse von gesundem Leben, Rauch- und Alkoholabs-
tinenz und von bewusster Erndhrung werden hier anschlussfiahig gemacht und sogar
verstirkt, wenn es nicht nur um den eigenen Korper geht, sondern auch um den der
eigenen Kinder und Enkelkinder.

Prominent sind die wenigen Studien, die nicht nur Tiere, sondern auch menschliche
Proband_innen untersuchen und die Daten iiber Nahrungsmittelknappheiten und Hun-
gerperioden nutzen konnten. Dazu zéhlen die Langzeitstudien der Ernte- und Bevolke-
rungsstatistik im nordschwedischen Overkalix, die Langzeitfolgen des niederléndischen
Hungerwinters 1944/45 sowie der chinesischen Hungersnot zwischen 1959 und 1961.
Im Falle von Overkalix liegen Zahlen zur Nahrungsmittelknappheit zwischen 1890 und
1920 vor. Forscher innen untersuchten die Folgen von Mangelerndhrung in der Enkel-
generation und fanden heraus: Waren die GrofBeltern als Kleinkinder bis vier Jahre von
der Hungersnot betroffen, hatten ihre Enkel ein erhohtes Sterberisiko und eine verkiirzte
Lebenszeit; anders war es bei denjenigen Grof3eltern, die bei der Nahrungsknappheit
schon dlter waren (vgl. Bygren et al. 2014; Kaati et al. 2007). Zudem untersuchten Ezra
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Susser und Shang Lin (Susser/Lin 1992) den Zusammenhang der Untererndhrung mit
dem erh6hten Auftreten schizophrener Erkrankungen in der Enkelgeneration, wie es
auch eine Forschungsgruppe um David St Clair (St Clair et al. 2005) spéiter mit Daten
zur Nahrungsmittelknappheit zwischen 1959 und 1961 in China aufzeigte. Mit Daten
iiber die von der Hungersnot 1944/45 in den Niederlanden Betroffenen wurde der Ein-
fluss der Mangelerndhrung von damals Schwangeren auf den Methylierungszustand des
IGF-2-Gens untersucht, welches das Wachstum beeinflusst (Heijmans et al. 2008). Die
Forscher innen schlussfolgerten: Hatten die Schwangeren wenig zu essen, war das IGF-
2-Gen weniger methyliert und auch das Geburtsgewicht ihrer Enkelkinder war geringer.
Fraglich bleibt in all diesen Untersuchungen jedoch der kausale Zusammenhang und die
genaue Spezifizierung der Kategorie Nahrungsmangel. Hinzu tritt die geschlechtsspe-
zifische Verantwortungszuschreibung: Aus der Korrelation des angenommenen Man-
gels und der Methylierung des IGF-2-Gens wird die Mutter hier indirekt fiir geringeres
Wachstum verantwortlich gemacht.

Diese Zuschreibung von Verantwortung an die Mutter wird durch eine Vermischung
und Ubertragung zwischen Tierversuchen und Humanstudien vielfach manifestiert.
Auch in Tierstudien wird nicht selten die Rolle der Mutter fokussiert, wie z. B. der
Einfluss des Pflegeverhaltens von Rattenmiittern auf die Stressbewaltigungsfahigkeit in
der nachsten Generation. Untersuchungen iiber die Effekte unterschiedlicher Leck- und
Pflegeverhalten von Ratten kamen zu dem Ergebnis, dass es Einfluss auf das Epigenom
des Nachwuchses hat und sich unterscheidet, je nachdem, ob der Nachwuchs viel oder
wenig gepflegt wurde (vgl. Weaver et al. 2004). Der viel gepflegte Nachwuchs zeigte in
Verhaltenstests weniger Angstreaktionen und eine hohere Stressbewiltigungsfahigkeit.
Wenn nun in einigen umweltepigenetischen Studien die Anrufung einer solchen Ver-
antwortung fiir Krankheitsdispositionen respektive Gesundheit ihrer Kinder mit dem
Verhalten und der Rolle der Miitter verbunden wird (vgl. Landecker 2011), dann sind
Gendereffekte und Zuschreibungen hier eng verkniipft. Umso interessanter erscheint die
Studie von Katharina Gapp et al., die als eine der wenigen die Rolle des Spermas bei
der Ubertragung duBerer Umweltfaktoren und epigenetischer Markierungen untersucht.
AuBerer Einflussfaktor war jedoch auch hier die Separation der Tiere von der Mutter
(vgl. Gapp et al. 2014).

Wenn fiir epigenetische Untersuchungen und Konzepte vonseiten der Biomedizin
heute ein Dialog mit den Sozialwissenschaften gesucht wird, wie z. B. explizit von der
American Association for Cancer Research Human Epigenome Task Force (2008), las-
sen sich fiir einen solchen interdisziplindren Dialog aus den angefiihrten Beispielen zwei
zentrale Herausforderungen herauskristallisieren: Erstens gilt es, die Ubertragungen zwi-
schen Tier und Mensch kritisch zu hinterfragen. Was bedeutet es, wenn beispielsweise
ein fithrender Epigenetiker wie Moshe Szyf in seinem Vortrag erklart, ,.fehlende Mut-
terliebe* veridndere bei Ratten dauerhaft hunderte Gene und wiirde sie nachhaltig dngst-
lich und aggressiv machen, und wenn er dann eine direkte Erklidrungslinie zum Men-
schen zieht?® Hier werden nicht nur unreflektierte Generalisierungen zwischen Tier und
Mensch gezogen, es werden zudem vergeschlechtlichte und moralische Implikationen
in und durch die Forschung transportiert. Die Erforschung epigenetischer Mechanismen

3 http://learn.genetics.utah.edu/content/epigenetics/rats/. Dies untersuchte Szyf in mehreren Stu-
dien, z. B. auch in der oben erwahnten von Weaver et al. (2004).
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beim Menschen ist sehr schwierig und es gibt nur selten die Moglichkeit, mehrere Gene-
rationen zu untersuchen. So werden auch im Feld der Epigenetik, wie in vielen anderen
naturwissenschaftlichen Gebieten, liberwiegend Tierstudien durchgefiihrt. Dabei wird
kaum noch die Ubertragbarkeit der Ergebnisse auf den Menschen diskutiert.

Zweitens ist zu fragen, wie weit der Begriff der ,,Umwelt* in der epigenetischen
Forschung gespannt wird. Welche zelluldire DNA-Umwelt und welche sozialen und kul-
turellen Umweltfaktoren sind gemeint, welche werden nicht in den Blick genommen?
Sind die sozialen und kulturellen Faktoren in ihrer Komplexitét tatsdchlich erfassbar
bzw. konnen sie im empirisch-naturwissenschaftlichen Paradigma tiberhaupt adidquat
untersucht werden? Sigrid Schmitz hat in einer Analyse des Forschungsfeldes aufge-
deckt, dass die Versuche, das ,,Soziale* fiir epigenetische Experimente zu operationa-
lisieren, einem starken Reduktionismus folgen, wie er z. B. durch die Kategorie des
,,Dutch Hunger Winter* aufgestellt wurde (vgl. Schmitz 2014). In der Abschlussdiskus-
sion des erwdhnten Symposiums wurde die Vorstellung einer naturwissenschaftlich for-
schenden Person deutlich, die in der Beriicksichtigung duflerer Umweltfaktoren in der
Epigenetik einen groflen Erkenntnisgewinn sah, jedoch nur dann, wenn die sozialen Ka-
tegorien experimentell operationalisierbar seien. Infolgedessen vereinfachen bisherige
Arbeiten komplexe soziokulturelle Strukturierungen und individuelle Auseinanderset-
zungen auf moglichst eine Kategorie. Hiermit ist ein starres Verstdndnis von Objektivi-
tat und Wissenschaft sowie eines hypothesengeleiteten Erkenntnisprozesses verbunden,
das sich nach wie vor in vielen Bereichen zeigt, so auch in der Epigenetik. Dieser Schritt
scheint unter dem quantitativen Operationalisierungsparadigma der naturwissenschaft-
lichen Logik und der empirischen Methodik notwendig, er ignoriert aber Komplexitét,
Interaktionen, gesellschaftliche Strukturen, innerhalb derer sich Menschen verhalten,
und nicht zuletzt kulturelle Bedeutungseinschreibungen.

Einen solchen Reduktionismus von sozialen Faktoren in der Epigenetik und die da-
mit verbundenen Naturalisierungen spricht Niewdhner konkret als ,,Molekularisierung
von Umwelt, Biographie und Milieu* (Niewohner 2013: 14) an und hebt hervor, dass
die Komplexitit des Sozialen hier vereinfacht und ignoriert wird. Auch Vanessa Lux
und Jorg Thomas Richter sehen nicht nur Chancen in den Natur/Kultur-Verschriankun-
gen der Epigenetik, sondern auch Schwierigkeiten: ,,Durch die molekularbiologische
Bearbeitung entstehen — gewollte oder ungewollte — biologische Deutungsanspriiche
auf das Kulturelle. Die Gefahr besteht, dass die Differenzierung zwischen Kultur und
Natur bei der Vermessung der biologischen Mikroebene nivelliert wird, wenn die in
Kultur eingeschriebenen Bedeutungen mit molekularbiologischen Wirkmechanismen
identifiziert werden* (Lux/Richter 2014: xx).

Im Zentrum dieses Beitrages steht nun insbesondere die Frage: Wie werden Ge-
schlechter und geschlechtsbezogene Diskurse im epigenetischen Modell verhandelt und
welche Auswirkungen hat dies auf sozio-kulturelle Geschlechterkonzeptionen und -ver-
héltnisse? So werden im Folgenden am Beispiel des Genomic Imprinting jene Fragen
diskutiert und aufgezeigt, wie sich auch im Feld der Epigenetik vor allem die Reproduk-
tion heterosexueller Geschlechterbilder zeigt.*

4 An diesem Beispiel wird eine Analyse vorgenommen, die sich auf Ergebnisse der Discussion Group
.Genomic Imprinting: Reinforcing or Contesting Gender Binaries?” mit Puja Khoschsorur, Lisa
Krall, Barbel Mauss und Sigrid Schmitz bezieht, die auf dem Symposium , Epigenetics, Gender &
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Ein Beispiel: Genomic Imprinting

In der Epigenetik wird angenommen, dass die Methylierung der Gene durch soziale
Faktoren formbar ist und die daraus resultierenden Verdnderungen der Genaktivierung
an nachfolgende Generationen vererbt werden kdnnen. Ein zentraler epigenetischer Ver-
erbungsprozess wird als Genomic Imprinting bezeichnet, durch den die Wirkung eines
Gens als abhédngig von der elterlichen ,Herkunft® (transgenerationale Vererbung) be-
schrieben wird. Der Fotus erhélt zwei Kopien fast aller Gene, eine stammt von der Mut-
ter, die andere vom Vater. Gewdhnlich sind alle Kopien exprimiert, doch bei gepriagten
Genen kdnnen durch Methylierung (das Anhdngen von Methylgruppen an bestimmte
Bereiche der DNA) einige dieser Kopien stumm geschaltet sein. Die ,miitterliche® und
die ,véterliche’ DNA gelten als mit unterschiedlichen Methylierungsmustern ausgestat-
tet, die sie an ihre Nachkommen vererben. Aufgrund eines biochemischen Markers ent-
lang der DNA werden manche Gene nicht abgelesen; die Verteilung dieser Marker gilt
als unterschiedlich, je nachdem, ob das betroffene Gen von Vater oder Mutter vererbt
wurde (vgl. Lewin 2008: 832ff.). Das bedeutet, dass die Aktivitit einiger Gene von der
elterlichen Herkunft abhingt; inaktive Gene werden dabei als geprigt bzw. imprinted
bezeichnet.

Ein haufiges Beispiel ist der Wachstumsfaktor IGF-2. Das IGF-2-Gen produziert ei-
nen insulindhnlichen Wachstumsfaktor, der wihrend der friihen Embryonalentwicklung
wirksam ist. Im friihen Embryo ist das viterliche Allel fiir gewdhnlich nicht methyliert
und expressionsaktiv, das miitterliche ist methyliert und stumm. Dies fiihrt dazu, dass
der miitterliche Organismus dem Embryo mehr Energie gibt. Fehlt beim IGF-2-Gen
das Allel von einem Elternteil, wird eine normabweichende Entwicklung beim Fotus
beschrieben; fehlt das véterliche Gen, gilt der Fotus als nicht geniigend ernéhrt. Er-
klart wird dieser Fall von Genomic Imprinting — wie auch viele andere — hiufig auf
der Grundlage der sogenannten evolutions- und soziobiologischen Konflikttheorie, die
von konkurrierenden Interessen zwischen Mutter und Vater bei der Entwicklung ihres
Nachwuchses ausgeht: ,It is as if the otherwise identical maternal and paternal copies
of the gene have adopted opposite and competing strategies that act to cancel each other
in the developing embryo* (Pagel 1999: 19). Wéhrend der Vater Interesse daran habe,
einen grof3en, starken und gesunden Nachwuchs zu bekommen, wiirde die Mutter lieber
eigene Ressourcen fiir moglichen weiteren Nachwuchs sparen und dem gegenwirtigen
nicht all ihre Energie zur Verfligung stellen wollen (vgl. Pagel 1999: 19). Dies sei auch
beim gepréigten IFG-2-Gen der Fall und wiirde erkliren, warum die Kopie der Mutter
bei ,normaler* oder ,gesunder’ Embryonalentwicklung stumm und die des Vaters aktiv
sei. In seinem Artikel, der in der renommierten Fachzeitschrift NATURE erschienen
ist, erklart Mark Pagel daher: Es sei im Interesse der véterlichen Kopie (,,in the pater-
nally derived copy’s interest*), mehr von der Energie des miitterlichen Organismus zu
verlangen, im Gegensatz zu der miitterlichen Kopie. Denn, so die Logik, da die Mutter
weiteren Nachwuchs von anderen Ménnern wolle, miisse sie ihre Ressourcen sparen
(vgl. Pagel 1999: 19).

Society” im Juni 2012 an der Universitat Wien stattfand: https://gender.univie.ac.at/veranstaltun-
gen/einzelansicht/article/interdisciplinary-workshop-epigenetics-society-gender/.
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Die Begriindungskraft dieses Erklarungsversuchs ist nicht nur schwach, sondern
wird zudem moralisch gewertet: ,,Genomic conflict is one cost of infidelity* (Pagel
1999: 19). Ein Partnerwechsel der Mutter wird hier mit Untreue gleichgesetzt, einem
stark negativ konnotierten Verhalten, das den Konflikt zwischen Genen verursache.
Schuld fiir Genomic Imprinting und dadurch bedingte Fehlentwicklungen sei demnach
das Sexualverhalten der Mutter, durch das diese dem Embryo weniger Energie abgeben
wolle. Der Autor nutzt ein heteronormatives und monogames Familienbild, um eine
Erklarung fiir Geschlechterkonflikte auf der Ebene des Genoms zu finden, und wertet
dabei den Partnerwechsel weiblicher Lebewesen (er spricht gleichermallen von Tieren
und Menschen) ab, ohne ein Wort {iber den der Viter zu verlieren. Er setzt ein hetero-
normatives Zweigeschlechtersystem voraus und iibertrdgt es auf die Ebene der Gene,
denen er dadurch ein Geschlecht und eigene Interessen zuschreibt.

Ein Artikel von 2008, der auch in NATURE erschienen ist, greift Genomic Imprin-
ting und die Konflikttheorie auf, um mentale Stérungen zu erkliren. Christoph Badcock
und Bernard Crespi nehmen an, dass durch einen ,,hidden battle of the sexes — where
a mother’s egg and a father’s sperm engage in an evolutionary struggle to turn gene
expression up or down* (Badcock/Crespi 2008: 1054) — das embryonale Gehirn beein-
flusst wiirde. Auch sie greifen das Beispiel des IGF-2-Gens auf und erkléren, der gene-
tische Konflikt wiirde entstehen, weil die Gene des Vaters einen entwicklungsfihigen
Embryo wollen, der ihre Erbinformation weitertrdgt, ohne dass dabei eigene Kosten
fiir sie entstiinden (vgl. Badcock/Crespi 2008: 1054). Die Autor_innen sprechen zur
Veranschaulichung von einem genetischen Tauziehen zwischen den Geschlechtern und
haben ihren Artikel mit einem entsprechenden Bild visualisiert, auf dem zwei Personen
in rot und blau gekleidet ein Tauziehen mit einem Seil veranstalten, das die Form der
Doppelhelix hat (vgl. Badcock/Crespi 2008: 1054).

Bérbel Mauss beschéftigt sich seit Langem mit Forschungen zu Genomic Imprinting
aus der Perspektive der Feminist Science Studies und wies bereits auf Pagels undifferen-
zierte Ausfithrungen hin (vgl. Mauss 2007). Sie spricht davon, dass in epigenetischen
Arbeiten zu Genomic Imprinting die zweigeschlechtliche heterosexuelle Fortpflanzung
okonomisiert, auf Konkurrenz und Investition reduziert und ein Geschlechterkonflikt
im Fotus konstruiert wird (vgl. Mauss 2004: 154). So wiirden der Geschlechterkampf
und der Geschlechterdualismus anhand biochemischer Marker naturalisiert. Dariiber
hinaus zeigt die Autorin, dass es in diesem Modell zu einer abweichenden Entwick-
lung kommt, wenn keine heterosexuelle Verbindung stattfindet (vgl. Mauss 2004: 158):
Nur wenn beide Allele vorhanden sind, ist die Entwicklung des Fotus gewéahrleistet. Ist
jedoch ausschlieBlich ein Allel vorhanden, kann es gar nicht zur elterlichen, heterose-
xuellen Verbindung der Allele kommen und der Fotus wird als nicht entwicklungsféhig
beschrieben. Im Fall dieser normabweichenden Entwicklung kdnne der Kampf der Ge-
schlechter am Genom nicht stattfinden. Wire tatsdchlich von dem oben beschriebenen
Geschlechterkampf auszugehen, funktioniere ein 6konomisches und heteronormatives
Erklarungsmodell des Interessenkonflikts also ausschlieBlich bei normgerechter Ent-
wicklung, wenn beide elterlichen Allele vorhanden sind. Mauss schlussfolgert, dass nur
bei heterosexueller Verbindung der Allele von einer normalen Entwicklung ausgegan-
gen wird und sich somit Heteronormativitét auf der Ebene des Genoms verfestigt.
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Pagel (1999) greift mit dem Turner-Syndrom ein weiteres Beispiel fiir Genomic Im-
printing auf und rdumt hier ein, dass die Konflikttheorie in diesem Fall iiberraschender-
weise nicht greife und tiber Geschlechterunterschiede im Sozialverhalten — denn auch
diese wiirden durch die Exprimierung von Genen gesteuert — kein elterlicher Konflikt
herrsche. Personen, die dieses Syndrom haben, werden als sogenannte X0-Typen und
als weiblich bezeichnet, da sie nur {iber ein statt zwei Geschlechtschromosomen (XX
oder XY) verfiigen. Je nachdem, ob das X-Chromosom von Mutter oder Vater geerbt
wiirde, 16se es verschiedenes Verhalten aus, denn, so angenommen, gepréigte Gene kon-
nen ,,social skills* (Pagel 1999: 19) beeinflussen. Kéme das X-Chromosom von der
Mutter, sei sozial destruktives Verhalten zu beobachten, welches als ménnlich charak-
terisiert wird; kdme es vom Vater, sei das Verhalten eher ,normal‘ und wie bei anderen
Maidchen (s. Abbildung 1).

Abbildung 1: Pagels Konzept zu Genomic Imprinting bei X0-Typen

Vater Mutter
XY XMX

Tochter
XV0 oder XM0

,normales’ Verhalten sozial destruktives Verhalten

Quelle: eigene Darstellung.

Was zunéchst einmal paradox erscheint, erklédrt Pagel folgendermaflen: Die Gene fiir
soziale Kompetenz sollten auf dem véterlichen X-Chromosom aktiviert und auf dem
miitterlichen abgeschaltet sein. Die Viter gidben das aktivierende X-chromosomale Gen
immer nur an die Tochter weiter, nicht an die S6hne (die bekommen das viterliche
Y-Chromosom). Damit verfiigten die Tochter ,natiirlicherweise* {iber ausgeprégtere so-
ziale Féhigkeiten. Chromosomen und Gene wiirden demnach Ursache und Erklérung
fiir unterschiedliche soziale Kompetenz und Geschlechterdifferenz sein und liefern so-
zialen Phdnomenen eine biologische Fundierung. Geschlechtsspezifisches Sozialverhal-
ten wird hier also auf unterschiedliche Exprimierung von Genen auf dem X-Chromosom
zuriickgefiihrt (vgl. Mauss 2007: 221) und gender durch sex erklart.

Abgesehen von einigen wenigen Genen, die auf den Geschlechtschromosomen
liegen, wurden Gene in der biomedizinischen Forschung zu Vererbung bisher als ge-
schlechtsneutral begriffen (vgl. Mauss 2004: 150). Dies dndert sich mit dem Konzept
des Genomic Imprinting, durch das der elterliche Ursprung der Gene nun relevant
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und Geschlecht auf der Ebene der DNA eingefiihrt wird. Anhand der Betrachtung der
Forschung zu Genomic Imprinting findet man erste Antworten auf die Frage, wie Ge-
schlechter in epigenetischer Forschung verhandelt werden: Hierbei wird oftmals ein he-
teronormatives Geschlechtermodell auf molekularbiologische Prozesse tibertragen, die
Trennung von sex und gender aufrechterhalten und somit deutlich, dass in diesen Bei-
spielen epigenetischer Forschung nach wie vor von bindren Geschlechterkonstruktionen
ausgegangen wird. Heteronormativitit und 6konomische Logik dienen als Erklarungs-
modell fiir (epi)genetische Aktivitit. In Bezug auf das Ablesen von Genen und embryo-
naler Entwicklung ist von Geschlechterkampf und Konkurrenz die Rede, Begrifflichkei-
ten, die wohl der sozialen Welt entliehen sind und hier auf die Ebene des Genoms ange-
wandt werden. Auch die zuvor erwihnte Fokussierung auf die Rolle und Verantwortung
der Mutter ist hier erneut auszumachen und verfestigt tradierte Geschlechterbilder.

Briiche in der epigenetischen Forschung als Potenziale?

Es stellt sich die Frage, warum wir nun dennoch die Potenziale epigenetischer For-
schung fiir die Auflosung der Trennungslinie zwischen sex und gender fiir diskussions-
wiirdig halten. Ein erneuter Blick auf das Phianomen des Genomic Imprinting lohnt, um
auf mogliche Schwachstellen der heteronormativen Perspektive aufmerksam zu machen
und erste mogliche Potenziale zu formulieren, die sich aus Natur/Kultur-Verschriankun-
gen ergeben, aber auch Grenzen in den Blick zu nehmen. Dies ist auch tibertragbar und
interessant fiir eine breitere Auseinandersetzung mit anderen epigenetischen Untersu-
chungsbereichen.

Insgesamt weill man noch nicht sehr viel iiber die genauen Ablaufe beim Geno-
mic Imprinting. Bisher sind etwa 70 Gene bekannt, deren Wirkung davon abhéngt, von
welchem Elternteil sie kommen. Einfluss haben sollen sie auf Grofle und Entwicklung
der Embryos, aber auch auf Verhalten und Personlichkeit (vgl. Badcock/Crespi 2008:
1054). Vor diesem Hintergrund koénnen hier Briiche aufgezeigt werden, die vor allem das
Modell der Konflikttheorie und dessen heteronormative Argumentationslogik infrage
stellen (s. Abbildung 2). Ausgangspunkt ist die Annahme, dass die Methylierungsmus-
ter wihrend der Gametogenese elternabhédngig und somit geschlechtsspezifisch vererbt
werden und reversibel angelegt sind. Betrachtet man das véterliche X-Chromosom (XV)
in der Tochter, also in einer weiblichen Gametenzelle, und bezeichnet dieses als ,mann-
lich® gepriagt und bekommt diese Person, hier also eine Frau, nun selbst ein Kind mit ei-
nem Mann, dann kann in deren Fotus kein genetischer ,Geschlechterkampf* stattfinden,
da zwei ménnliche X-Chromosome (XY und X®) konkurrieren. Um die Konflikttheorie
trotzdem aufrecht zu erhalten, wird angenommen, dass nach der Embryonalentwicklung
die Muster in den Gameten wieder geldscht und mit jeweils weiblichem oder ménnli-
chem Stempel versehen werden. In der Fachdiskussion wird das als Reprogrammierung
oder Riickstellung bezeichnet (vgl. Wossidlo 2012).
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Abbildung 2: Widerspriiche zur Konflikttheorie im Genomic Imprinting

Vater Mutter
XY XX
Tochter Partner
XVXM XPY
Enkelin
XVXP

Quelle: eigene Darstellung.

Diese Riickstellung der epigenetischen Markierung in Keimzellen steht jedoch im Wi-
derspruch zu Konzepten der transgenerationalen Vererbung in der Epigenetik und der
Weitergabe erworbener epigenetischer Profile iiber die Keimbahn in die néchste Gene-
ration: Wenn einerseits eine Riickstellung von epigenetischen Markierungen und Me-
thylierungsmustern in der Keimzelle folgt, konnen andererseits epigenetische Profile
nicht vererbt und an die nidchste Generation weitergegeben werden. Werden also einzig
Gene des Genomic Imprinting riickgestellt? Werden sie vielleicht nur fiir eine kurze
Phase weitergegeben und dann reprogrammiert? Interessant ist, ob diese Annahme der
Bereinigung oder des Stempels ein eigenstindiges Modell ist und warum dann nur die
Geschlechtschromosomen bereinigt wiirden und nicht alle. Dies fiihrt schlieBlich zu der
Frage, ob das aktuelle Modell des Genomic Imprinting und vor allem der Konkurrenz-
kampf der Geschlechter so haltbar sind. Wird der Geschlechterkampf widerlegt, wire
Genomic Imprinting in diesem Sinne nicht mehr plausibel und die Kategorie Geschlecht
wiirde hier als Erklédrungsgrundlage an Bedeutung verlieren.

Nachdem wir auf eine auf die Fachdebatte bezogene inhaltliche Schwachstelle des
epigenetischen Konzepts des Genomic Imprinting hingewiesen haben, bei dem wir die
Moglichkeit sehen, das Modell des Geschlechterkampfs zu dekonstruieren, wollen wir
uns abschlieBend mit den Aspekten der Epigenetik beschiftigen, die wir aufgrund aktu-
eller epigenetischer Forschung als Potenziale bezeichnen. Dabei fragen wir, ob epige-
netische Diskurse die Moglichkeit bieten, die Dichotomie von Geschlechterkategorien
und von sex/gender aufzubrechen, oder ob diese Trennungen in der biomedizinischen
Forschung weiterhin aufrechterhalten werden.
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Potenziale und Grenzen epigenetischer Diskurse

In ihrer Beschiftigung mit dem epigenetischen Phanomen Genomic Imprinting arbeitet
Mauss nicht nur die Aspekte heraus, die ein heteronormatives Geschlechtermodell na-
turalisieren, sondern weist auch auf das Verédnderungspotenzial hin. So beschreibt sie,
dass durch die molekularbiologische Verschiebung die Konzeption von Geschlecht nicht
mehr an den Geschlechtskdrper gebunden ist und ,,Geschlecht in der traditionellen kor-
perlichen Form obsolet wird* (Mauss 2004: 161). Die bindre Geschlechterkonzeption
und die Trennung natiirlicher und sozialer Geschlechtlichkeit durch die Unterscheidung
von sex und gender wiirde zwar nach wie vor durch heteronormative Erklarungsmodelle
aufrechterhalten und auf der Ebene biologischer Prozesse manifestiert, doch hétte man
sich hier vom viktorianischen Geschlechterbild und insbesondere von den Stereotypen
des aktiven Ménnlichen und passiven Weiblichen geldst (vgl. Mauss 2004: 159), denn
miitterliche x-chromosomale Gene prigen aktiv die nachste Generation. Durch Geno-
mic Imprinting wirde somit ein Geschlechterbild fortgeschrieben, das nicht dem tra-
ditionellen Geschlechterbild klinischer Medizin entsprache (vgl. Mauss 2007: 2271.).

Mauss entdeckt in der Forschung zu Genomic Imprinting eine Bewegung weg
von bestimmten Aspekten normierter Zweigeschlechtlichkeit und biologischer Ge-
schlechterdifferenz, weist jedoch auf ebenso problematische Konzepte, Modelle oder
Begrifflichkeiten hin, durch die epigenetische Mechanismen weiterhin erklért werden.
Die Unterscheidung von sex und gender scheint sich hier zunéchst nicht zu verdndern,
doch lasst sich ein grundsétzlicher Perspektivwechsel vermuten. Denn in den erwéhnten
Studien — und dies ist das Charakteristische an umweltepigenetischer Forschung — wird
iiber biologische Aspekte gesprochen, die durch dullere Faktoren beeinflusst werden,
wenn es ,,um Regelkreise, Dynamiken und Wechselwirkungen auf der DNA-Ebene und
dartiber hinaus um das Zusammenspiel mit der zelluldren, physiologischen und orga-
nismischen Umwelt* (Lux/Richter 2014: xiv) geht. Zugegebenermallen handelt es sich
bei der Epigenetik nicht nur um ein sehr heterogenes, sondern auch um ein recht junges
Forschungsfeld, das noch viele Unklarheiten und Unstimmigkeiten aufweist. Wie be-
reits zuvor erwéhnt, werden jedoch umfassende Untersuchungen der Wechselwirkungen
zwischen Gen und Umwelt betrieben und Einfliisse von Ernéhrung, Stress oder trauma-
tischen Erfahrungen erforscht. Insgesamt verschwimmen die Grenzen zwischen Natur
und Kultur und zwischen sex und gender, wenn nicht mehr klar markierbar ist, mit
welchen Faktoren welche Konsequenzen erklédrbar sind und dies auf ein Zusammenspiel
hinweist. Es wird iiber Geschlechterdifferenzen auf biologischer Ebene gesprochen,
doch werden als Erkldrungen Geschlechterverhéltnisse und somit soziale Faktoren her-
angezogen. Werden diese bindren Konzepte somit in biomedizinischer Forschung an-
fechtbar und eine stirkere Komplexitét sichtbar?

Feminist Science Studies und genderorientierte Wissenschaftsforschung arbeiten
an der Etablierung alternativer Erklarungsmodelle in den Naturwissenschaften. Erin-
nert sei an Fausto-Sterlings ,,development system theory* oder das Konzept des Em-
bodiment (vgl. Fausto-Sterling 2003: 129; Schmitz/Degele 2010), die sich von binéren
Modellen ab- und komplexeren Wechselwirkungen zuwenden. Die Verbindung von
epigenetischer Forschung und Embodiment-Ansétzen hat sicher Potenzial, um Natur/
Kultur-Verschriankungen zu diskutieren und ebenso Genderkonstruktionen hinterfrag-
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bar zu machen. Schmitz (2014) betont, dass es umso wichtiger fiir diese Diskussion
ist, auch das naturwissenschaftliche Experiment als Wissenskonstruktion zu diskutie-
ren, um geschlechtsspezifische soziale Ungleichheitsverhiltnisse und deren Einfluss auf
Epigenetik erforschen zu konnen. Bezugnehmend auf die North Texas Healthy Study, in
der die Zusammenhénge von Krankheitsursachen, epigenetischen Verdnderungen und
sozialen Faktoren wie z. B. Diskriminierungserfahrungen aufgrund verschiedener Dif-
ferenzkategorien untersucht wurden, diskutiert Kerstin Palm die Chance, dass durch
eine solche kontextualisierte Epigenetikforschung gesellschaftliche Faktoren als biolo-
gische Muster anerkannt werden konnten, die Gesundheitszustand und Korper beein-
flussen und differenziertere Aussagen liber gruppenspezifische Krankheitsdispositionen
zulassen (vgl. Palm 2012). Hier stellt sich eine enge Verbindung zu Nancy Kriegers
,,ecosocial approach® her, mit der die Forderung nach einer stirkeren Betonung einer
intersektionalen Perspektive in der Gender-Medizin einhergeht (vgl. Krieger 2012).
Nicht nur kdnnten so Einfliisse von multiplen Ungleichheitsverhdltnissen auf epigeneti-
sche Mechanismen hin untersucht werden, hierdurch wiirden auch die Vorstellung klar
trennbarer sozialer und biologischer Geschlechterkomponenten und eine ,natiirliche*
Zweigeschlechtlichkeit hinterfragbar.

Wenn wir allerdings konkrete Dialogversuche zwischen Epigenetik und anderen
natur- und vor allem sozial- oder geisteswissenschaftlichen Forschungsfeldern reflektie-
ren, dann wird eine solche Herausforderung bisher nur marginal aufgegriffen. Vielfach
folgen die Argumentationen wesentlich mehr dem von Lynda Birke (2003) ausgear-
beiteten Denkschema des ,,acted upon body®, in dem zwar gegenseitige Einfliisse von
Natur und Kultur angenommen werden, die beiden Dimensionen aber getrennt bleiben.
Denn nur so ist das Experimentalparadigma der lebenswissenschaftlichen Forschung
anwendbar. Wissensmacht iiber die postulierte ,,Objektivitit™ des Experiments —im Sin-
ne: ,,a fact is a fact” — wird nach wie vor hergestellt (vgl. Schmitz 2014: 242).

Gehen wir davon aus, dass Naturwissenschaften und Biomedizin groen Einfluss
auch auBerhalb ihrer Disziplinen haben, liegt die Frage nahe, ob sich Perspektiviinde-
rungen zum Verhéltnis von Natur und Kultur, wie sie sich aus unserer Analyse unter
allen Ambivalenzen und Einschrinkungen zeigen, auch auf andere Bereiche und Wis-
senschaften iibertragen und sogar auf gesellschaftliche Vorstellungen von Geschlecht
als natiirlicherweise binér konstruiert tibertragen lassen. Welche Einfliisse kann ein kon-
sequent gedachtes Konzept epigenetischer Wechselwirkungen zwischen Sozialem und
Biologischem auf die medizinische Forschung haben, welche Impacts ergeben sich auf
gesellschaftliche Geschlechterverhdltnisse? Kann mit der Epigenetik veranschaulicht
werden, dass diese nicht Ergebnis biologischer Geschlechterdifferenzen und determi-
nierter Merkmale sind? In jedem Fall miissten Ansétze entwickelt werden, die soziale
Erfahrungen, kulturelle Normierungen und intersektionale Verschrdnkungen wesent-
lich differenzierter bearbeiten, als dies bisher mit der Operationalisierung von Um-
weltfaktoren in reduzierte qualifizierbare Kategorien erfolgt, um sie den experimentell
quantifizierbaren Forschungssettings anzupassen wie beispielsweise zum ,Dutch Hun-
ger Winter® (vgl. Heijman et al. 2008; Susser/Lin 1992). Jene und alle weiteren auf-
geworfenen Fragen und Aspekte sowie die damit verbundene Konstruktionshaftigkeit
und Bedeutungsgenerierung auch naturwissenschaftlicher Wissensproduktion bediirfen
weiterer intensiver Auseinandersetzungen auf verschiedenen Ebenen und werden aktu-
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ell in einem Forschungsprojekt zur Verschrinkung von Natur/Kultur in der Epigenetik
bearbeitet.
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