
Chromosomen und Chromatin 
bei Eukaryoten 

Thomas Hankeln 
AG Molekulargenetik & Genomanalyse 

Institut für Organismische und Molekulare Evolutionsbiologie 

hankeln@uni-mainz.de 

WS 2018/19  Modul 8 „Allgemeine und Molekulare Genetik“ 

Kap. 9, 10, 11, 29 



Chromatin 

• Chromatin im engeren Sinne findet sich im Zellkern eukaryotischer Zellen 
• auch die DNA in Bakterien, Mitochondrien und Chloroplasten ist aber 
  mit Proteinen besetzt („Nukleoid“) 

= das Material, 
aus dem  
Chromosomen 
bestehen 

Walter Flemming 
1879 



Ein Chromosom... 

• ist  ein Komplex aus DNA, Proteinen und RNA.  

• besteht bei Eukaryoten aus einem oder mehreren linearen 
DNA-Fäden (1 Chromatide = 1 Doppelhelix). 

• garantiert die korrekte Verteilung der Erbinformation bei 
der Mitose und Meiose. 

Wilhelm von Waldeyer-Hartz 
1888 



Genomgrößen & Chromosomenzahl 

1 Mb 
= 

106 Bp 



Genomgrößen & Chromosomenzahl 

• keine Korrelation! 

• Chromosomen können während der Evolution fusionieren  
  oder Teile sich separieren! 

M.W. Strickberger (2000) Evolution. Sudbury, MA  



Die Anzahl der Chromosomen... 

• ist in den verschiedenen Zellen eines Organismus  
  konstant (Ausnahme: B-Chromosomen). 

• ist artspezifisch und korreliert nicht mit der Genomgröße. 

• beim Menschen:  
  2n = 46 mit 44 Autosomen und 2 Gonosomen, X bzw. Y 

Hereditas 1956 !! 



Chromosomen sind 
dynamische Strukturen 

...und durchlaufen während des Zellzyklus (Interphase 

=> Mitose) Dekondensation und Kondensation. 

Interphase: G1, G0, S, G2

Mitotische Metaphase

DNA

Interphase

rRNA im
Nukleolus



Merkmale von 
Metaphase-Chromosomen 

Schwester-Chromatiden

Kinetochor (Proteine+DNA-Abschnitte)

Centromer = 
„primäre 
Konstriktion“

Telomer-Regionen

Fasern des Spindelapparates





Die Lage des Centromers variiert 
metazentrisch sub-metazentrisch akrozentrisch/ 

telozentrisch 

p-Arm

Centromer
(primäre 
Konstriktion)

Satelliten

Schwesterchromatiden

sekundäre
Konstriktion 

(NOR)
q-Arm

• In der sekundären Konstriktion der akrozentrischen Chromosomen 13, 
14, 15, 21 und 22 liegen die Gene für die rRNA, die bei Transkription in 
der Interphase den Nukleolus bilden (NOR = nucleolus organizing region). 

• Die als „Satelliten“ bezeichneten Endstücke der Chromosomen haben 
NICHTS mit der repetitiven Satelliten-DNA der Centromere (s.u.) zu tun. 



Identifikation der Chromosomen über 
G- und R-Banden (Giemsa-Färbung) 

R
G • R-Banden (revers: nicht gefärbt 

nach Trypsin-Behandlung): 
überdurchschnittlich viele Gene, GC-
reich, frühe Replikation, beim 
Menschen reich an SINE/Alu-
Transposons 

• G-Banden (Giemsa-gefärbt nach 
Trypsin-Behandlung): wenige Gene, 
AT-reich, späte Replikation, beim 
Menschen reich an LINE-
Transposons 



Down-Syndrom: 47, XY, +21 

Chromosomale Aberrationen 
im humanen Karyotyp 

Karyogramm 

Karyotyp 

Gonosomen 

Autosomen 



Gonosomale 
Aberrationen 

Turner-Syndrom  
45, X0 

Klinefelter- 
Syndrom 
 47, XXY  



Geschlechtschromosomen  
bei Säugern: X und Y 

• 
• • Männchen heterogametisch (XY) 

• Weibchen homogametisch (XX) 
• X-Chromosom 165 Mb, ca. 1100 Gene 
• Y-Chromosom 60 Mb, nur 60 Gene 



Geschlechtsbestimmung: 
Ein Gen macht den Mann! 

• 
• 

SRY-Gen: 
• sex determining region of Y 

• dominanter Geschlechtsbestimmer, 
  bewirkt männlichen Phänotyp 

• „Transkriptionsfaktor“ 



Nov. 2013 

...zweites  
essenzielles Gen 
sorgt also für 
Fertilität! 



Dann sprach Gott, der Herr: Es ist nicht gut, dass der 
Mensch allein bleibt. Er formte aus dem Ackerboden 
alle Tiere. Gott ließ den Menschen in einen tiefen Schlaf 
fallen, nahm eine seiner Rippen und baute aus ihr eine 
Frau. Und der Mensch sprach: Das endlich ist Bein von 
meinem Bein und Fleisch von meinem Fleisch. Frau 
soll sie heißen. 

Genesis 2.4 



Säuger-Geschlechtschromosomen 

• Paarung der pseudo-autosomalen Regionen (PAR) von X und Y    
  während der männlichen Meiose => Crossing-over findet statt! 

• Das Y ist ein degeneriertes X-Chromosom! 

Crossing-over nur
zwischen PARs

X Y

X Y

‚pseudo-autosomale‘
Region (PAR)
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SRY

X-chromosomale
Relikte

Paarung
in der
männlichen
Meiose Kein Crossing-over

in 95% des Y-
Chromosom!
Schutz!



Vorsicht! SRY liegt nur 5 kb von 
PAR1-Grenze entfernt... 

XX-Männer  !! 

XY-Frauen   !! 

• Unfall in 1 von 20 000 männlichen Meiosen:  

Crossing-over außerhalb der PAR1 zwischen den homologen Genen 

PRKX und PRKY führt zu Translokation von SRY. 



„Selbst-Heilung“ des Y 

Aus: Der Spiegel, Okt. 2003



Wird das Y-Chromosom 
verschwinden? 



1-2 / 100 Geburten! 



Das Säuger-X-Chromosom 
Nature 17. März 2005



Ca. 6000 Gene geschlechtsspezifisch reguliert!!  



„Spezialchromosomen /1“ 

Lampenbürstenchromosomen 

Chiasma

Chiasma

Chiasma

2 homologe
Chromosomen
(aus je 2 Chromatiden)

• in Prophase I der 
weiblichen und 
männlichen Meiose 

• besonders schön 
in Oocyten von 
Amphibien 



wachsende 
RNA

Lampenbürstenchromosomen 

• Jedes Chromosom besteht 
erwartungsgemäß aus zwei 
Chromatiden. 

• An den Schleifen findet 
starke Transkription statt 
(Funktion +/- unklar). 

Genanfang 



„Spezialchromosomen /2“ 

Polytäne Riesenchromosomen 
• entdeckt durch Balbiani, 1881 

• in Speicheldrüsenzellen von 

Dipteren, aber auch in Ciliaten, 

Pflanzen, Collembolen etc. 

• Interphase-Chromosomen 

• charakteristisches Banden-

Interbanden-Muster sowie 

„Puffs“ 



Chironomus spec.

Menschliche Metaphase-Chromosomen bei gleicher Vergrößerung! 

Riesenchromosomen sind XXXL... 

Puff 
(Balbiani-Ring) 

Nukleolus 



Struktur von Polytänchromosomen 
     Banden 

   Interbanden 

Puff bzw. Balbiani-Ring 
(besonders starke Transkription) 

Chromosomenkörper aus den 
gepaarten 2 Homologen (=somatische 
Paarung; nur bei Dipteren)! 
Jedes Chromosom besteht zudem aus 
mehreren Tausend Chromatiden* !! 

•  Die vielen Chromatiden sind durch sukzessive Replikationsereignisse 
ohne nachfolgende Zellteilung entstanden („Endomitose“). 



Struktur von Polytänchromosomen 

Bande

Interbande  

Puff

4 Chromatiden  
in polytäner
Organisation

Bande

Bande

Interbande  



Polytän- 
chromosomen  
im Raster-EM 

Riesen-Puffs 
(„Balbiani-Ringe“) 

Homologen- 
Paarung! 



Nachweis von RNA durch 
Einbau von 3H-Uridin 

Mikro- 
Autoradio- 
graphie 

Polytänchromosomen zeigen  
Genaktivität... 

• Puffs sind sehr aktive 
Genorte mit stark auf-
gelockerter Chromatin-
Struktur. 

• „Balbiani-Ringe“ sind 
große Puffs mit Genen, 
die das Spinnsekret der 
Insektenlarven kodieren. 



Lokalisation von ‚single copy‘-Genen und repetitiver DNA 
durch Fluoreszenz-In-situ-Hybridisierung (FISH) 

Gen-Kartierung an Polytän- 
chromosomen 

Zwei Genorte (Cluster) für die
Hämoglobin-Genfamilie der Zuckmücken

Hat sich die repetitive
und mobile „junk DNA“

von den Centromeren
ausgebreitet?



Gen-Kartierung an  
Metaphase-Chromosomen 

Metaphase-
chromosom

Denaturieren

Ausschnitt
Entfernen 

unspezifisch 

gebundenener 

Sonden (Waschen)

Hybridisierung mit

markierter DNA-Sonde

Hybrid aus Sonden-DNA 
und chromosomaler DNA

Sichtbarmachung

unter dem Mikroskop

Fluoreszenz-in-situ-Hybridisierung (FISH)



Chromosomen-“Painting“ 

• In-situ-Hybridisierung mit 
unterschiedlich markierter DNA 
ganzer Chromosomen als Sonden  

• Diagnose von Chromosomen-   
  veränderungen 

• Evolution der Chromosomenstruktur 



Molekularbiologie des 
CHROMATINS 

   Chromatin

DNA Proteine  RNA

   Histone           Nichthiston-Proteine



Funktionen des Chromatins... 

...Verpackung der DNA 

 > Schutz vor Nukleasen 
 > Transport  
 > Chromosomenpaarung 

...Kondensation/Dekondensation 

 > Steuerung der Genaktivität 



elektronenmikroskopische Aufnahmen von Nukleosomen 

Die Basis-Einheit des Chromatins 
sind die Nukleosomen 



Entdeckung der Nukleosomen 

Interpretation:

Nukleosom
Linker-DNA

http://www.dnaftb.org/dnaftb/29/concept/index.htmlgelelektrophoretische
Auftrennung von
Nuklease-behandeltem
Chromatin

200 Bp

400 Bp

...

+

-

600 Bp





Arithmetik des Nukleosoms 

(je 2 mal)

1 Nukleosom = Histon-Oktamer + Histon H1 + ca. 200 Bp DNA 

Nukleosomale DNA ist um den Faktor 6 kondensiert. 

(Länge variabel)

(146 Bp)



Die Histone... 

• interagieren mit der neg. geladenen DNA über positiv die geladenen 

   Aminosäuren Lys und Arg 

• sind äußerst konservative Proteine während der Evolution. 

positive Ladung!!! 



Die Histone 

http://www.dnaftb.org/dnaftb/29/concept/index.html

• H2A, H2B, H3, H4 bilden den Histone-Core. 

• H1 „versiegelt“ die DNA bei Ein- und Austritt aus 
dem core-Nukleosom und dient dem Aufbau einer 
übergeordneten Chromatinstruktur (Solenoid). 



Organisationsstufen des Chromatins 
Kondensation 

6

40

1700

12000

50000

-

aktiv trans- 
kribierte  
Gene 

+ H1, 
Gene weniger 
aktiv 

+ scaffold- 
Proteine, 
Interphase 

+ weitere 
scaffold- 
Proteine, 
Metaphase 



Chromosomen-Territorien  im 
Interphase-Zellkern 





The secret life of histones 

• Eines von mehreren Histon H1-Genen des Menschen wird bei 

DNA-Doppelstrangbrüchen aktiviert. Das exprimierte Protein (H1.2) 

wandert zu den Mitochondrien und leitet dort den programmierten 

Zelltod („Apoptose“) ein! 



The dark side of histones… 



Nicht-Histon- 
chromosomale Proteine (NHCPs) 

z. B. 

• Histon-modifizierende Proteine: 
    Histon-Acetylasen, HATs  
   Histon-Deacetylasen, HDACs 

• alle weiteren Transkriptions- und Replikationsproteine 



Veränderungen des Chromatins  
durch Histon-Modifikationen 

…entdecke die  
Möglichkeiten! 

aktiv 

inaktiv 



Veränderungen des Chromatins  
durch Histon-Acetylierung 

http://www.chemistry.mtu.edu/~mthomps/res/research.htmlAnimation:

Acetylgruppe (-) wird an N-

terminale Lysin-Reste (+) 

angeheftet und neutralisiert 

so die Interaktion mit der 

DNA (-). 

Der Vorgang ist reversibel. 



Hyper-Acetylierung von Histon H4  
steigert die Genexpression 

Drosophila-Männchen
X-Chromosom

Nachweis von Histon H4 LysAc

durch spezifischen Antikörper 
(rot)

•  Hyper-Acetylierung verdoppelt (!) Transkriptionsaktivität  des einzigen X-  
   Chromosoms in Männchen.
•  Dosiskompensation zwischen den Geschlechtern, bei Fliegen* durch  
   Hochregulation der X-Gene in Männchen! 

*Säuger machen das anders... 

Beispiel: 



Fine-tuning des Chromatins  
an den Histonen 

globulärer Teil

N-terminaler 
Histon-Arm

•  Mehr als 50 Enzyme 
können das Chromatin 
an unterschiedlichen 
Stellen modifizieren! 

• 250 Kombinationen 
für 40 Mio. Nukleosomen: 
ein „histone code“? 

Strahl and Allis (2000) Nature 403, 41-45 



Nukleosomenstruktur bei der  
Transkription 

• Promotor-Bereiche aktiver  
Gene sind oft frei von 
Nukleosomen. 

• Histone in aktiven Genen 
werden modifiziert. 
Nukleosomenstruktur wird 
+/- aufgelöst.  

• Die Histone verlassen jedoch  
wohl nicht komplett die DNA. 



• Chromatin ist dynamisch und  
steuert dadurch die Aktivität der Gene ! 

• Bindung der Histone an die DNA kann 
durch Enzyme modifiziert, d.h. reversibel  
gelockert bzw. gefestigt werden. 

• In „offenem“ (dekondensierten) Chromatin 
können Gene leichter transkribiert werden. 

• Wir können die Chromatinstruktur 
therapeutisch beeinflussen... 



Histon-Deacetylasen-Inhibitoren  
in der Medizin 

• HATs > stimulieren Genaktivität 
• HDACs >  reduzieren Genaktivität 

Problem: inaktivierte Tumorsuppressorgene! 
• HDAC-Inhibitoren (HDI) können Anti-Tumorgene reaktivieren! 
• offenbar relativ wenige Nebenwirkungen  auf andere Gene 
• breite Verwendung: Krebs, Epilepsie, Alzheimer... 



E. Heitz, 1928 

Euchromatin und Heterochromatin 

Interphase-Zellkern: 

•  dekondensiertes Euchromatin 

•  kondensiertes Heterochromatin (Pfeile) 



Euchromatin und Heterochromatin 

• Konstitutives Heterochromatin ist in allen Zellen und 
allen Phasen des Zellzyklus heterochromatisch. 

• Fakultatives Heterochromatin ist lediglich in „manchen“ 
Zellen heterochromatisch. 

• Euchromatin ist in der Interphase dekondensiert und aktiv. 



Konstitutives Heterochromatin 

Konstitutiv hetero- 

chromatische Centromere 

werden spezifisch gefärbt 

Menschliche Metaphase-Chromosomen nach „C-Banding“  



Das Centromer... 

• ist konstitutiv heterochromatisch. 

• organisiert Anheftung des Kinetochors. 

• hält Schwesterchromatiden bis in späte    

  Metaphase zusammen. 

• ist unerlässlich für richtige    

  Chromosomenverteilung. 

Kinetochor 

Centromer 
= primäre 
Konstriktion 
Fasern des 
Spindelapparats 



Centromere von Eukaryoten 

Bäckerhefe 

Spalthefe 

Mensch 

• nur 120 Bp lang! 
• spezifische Sequenz 

• schon 70 kbp 
• repetitive DNA 

• > 130 Mbp 
• tandem-repetitive 
  („alpha-Satelliten-DNA“) 

DNA 



Struktur der Centromere in  
höheren Eukaryoten 

• Tandem-repetitive DNA (syn. „Satelliten-DNA“) 

• oft chromosomen- und artspezifische repetitive DNA 

• weitgehend genleer 

• verpackt mit speziellen Chromatinproteinen  
  (z. B. CENP A, Histon H3-ähnlich) 

Basiseinheit des alpha- 
Satelliten beim Menschen: 
171 Bp lang 



Centromere in  
höheren Eukaryoten 

Centromere sind essentielle Strukturen  
in Chromosomen. Ohne sie keine Verteilung 
der Chromatiden... 

Ein Centromer wird nicht primär durch seine 
DNA-Sequenz festgelegt, sondern durch seine 
spezielle Form von Chromatin. 

Diese Chromatinstruktur wird von Zelle zu Zelle 
vererbt! 



Zweigeteilte Centromer-Struktur 
 in höheren Eukaryoten? 

Heterochromatin (mit HP1/pink, siRNA-Komplexen/blau und 
DNA-5mCyt/rot) dirigiert Einbau von CENP-A (als Ersatz von
Histon H3) in seiner Nachbarschaft. Das CENP-A-Chromatin
organisiert dann das Kinetochor...



Konstitutives Heterochromatin kann  
benachbarte Gene inaktivieren! 

Zellklon-
Areale weiß!

Zellklon-
Areale rot!

Position effect variegation (PEV) 
am Beispiel der Augenfarbe von  Drosophila melanogaster 



Konstitutives Heterochromatin... 

• ist stark kondensiert (dunkel). 

• ist transkriptionell wenig aktiv. 

• enthält wenig Gene. 

• besteht aus repetitiver DNA. 

• ist häufig im Bereich der Centromere lokalisiert. 

• ist spät-replizierend in der S-Phase. 

• kann benachbarte Gene inaktivieren (Positionseffekt). 



Fakultatives Heterochromatin: 
Das X-Chromosom der Säuger 

Mary F. Lyon, 1961: 

Zum Zwecke der ‚Dosiskompensation‘ ist eines der 
beiden X-Chromosomen im weiblichen Geschlecht bei 
Säugern inaktiv.* 

Das inaktive, heterochromatische X wird als Barr-
Körperchen bezeichnet (Barr and Bertram 1949).  

* Remember Drosophila!  Die Fliege hatte das Problem anders gelöst. 



Geschlechtsbestimmung über 
Mundschleimhaut-Abstrich 

XY         XX  XXX

Barr-Körperchen in menschlichen Interphase-Zellkernen

In weiblichen Säugern sind alle X-Chromosomen bis auf eines  
heterochromatisch (= inaktiv) ! 



X-Inaktivierung in Weibchen  



Bei Heterozygotie  
an einem  
X-chromosomalen  
Genlokus 
sind weibliche  
Säuger ein  
„genetisches  
Mosaik“. 

...und ihre Konsequenz! 
z.B. Anhidrotische  
ektodermale Dysplasie 

Normale Hautareale: 
In diesen Zellen ist das 
X mit mutiertem Gen  
inaktiviert 

Hautareale ohne Schweissdrüsen: 
In diesen Zellen ist das 
X mit normalem Gen inaktiviert 



Zyklus der X-Heterochromatisierung 
Weibl. Fötus, 5. Monat

Frau

Keimscheibe: 
Barr +

Keimzellen:
Barr -

Somazellen:
Barr +

Somazellen:
Barr +

Keimzellen:
Barr -

Schwangerschaft:
Zufällige X-Inaktivierung
in weiblicher Blastocyste

X-Reaktivierung
in den Keimzellen

(stark vereinfachter) 



https://www.nature.com/scitable/topicpage/x-chromosome-x-inactivation-323 



Molekularer Mechanismus der  
X-Heterochromatisierung 

vor Inaktiv. bei Inaktiv.
XIST-RNA.

XIC = X-inactivation center

XIST = X inactive specific 
transcript 

HPRT = Hypoxanthin-
Phosphoribosyltransferase
(Beispiel-Gen)



Molekularer Mechanismus der  
X-Heterochromatisierung 

? 



„X inactivation is associated with chromosome-wide establishment of 
inactive chromatin. Although this is classically regarded as facultative 
heterochromatin that is uniform in nature, the exact distribution of associated 
epigenetic marks is not well defined. Here we have analysed histone 
modifications in human somatic cells within two selected regions of the X 
chromosome. Intergenic, coding and promoter regions are segregated into 
differentially marked chromatin. H3K27me3 is most prominent in intergenic 
and silenced coding regions, but is associated with some active coding regions 
as well. Histone H3/H4 acetylation and H3K4me3 are locally enriched at 
promoter regions but do not necessarily mark continuing transcription. 
Remarkably, H3K9me3 is predominant in coding regions of active genes, a 
phenomenon that is not restricted to the X chromosome. These results argue 
against the exclusiveness of individual marks to heterochromatin or 
euchromatin, but rather suggest that composite patterns of 
interdependent or mutually exclusive modifications together signal the 
gene expression status.“ EMBO Rep. 28.04.2006

• Inaktivierung der X-Gene wird begleitet von komplizierten Modifikationen 

der Histone und einer Methylierung der Cytosine (5mC) in Genschaltern. 

Der Chromatin-Status  
reguliert die Gene  
eines ganzen  
Chromosoms! 

Molekularer Mechanismus der  
X-Heterochromatisierung 



Q: Warum sind XO-Frauen  
phänotypisch erkrankt? 

1:4000 Embryos 
84% letal während 
Schwangerschaft 

! Organ-Fehlbildungen 
! Infertilität 
! Nackenfalte 
! Klein 
! Intelligenz und 
   Lebenserwartung  
   oft normal Turner-Syndrom 



A: Manche X-Gene enkommen 
der Inaktivierung! 

Gene in den PAR-Regionen des X sind ja auch im 
Männchen doppelt vorhanden! 

Sie dürfen also im Weibchen nicht 
inaktiviert werden! 

SHOX-Gen (short stature 
Homeobox) liegt in PAR1. 

Defizienz in XO erklärt Turner- 
Phänotyp teilweise. 



Q:  

• Woher weiß eigentlich ein inaktives X, dass es in  
  Tochterzellen inaktiv bleiben soll? 

• Woher wusste das Zentromer, dass es in Tochterzellen 
  Zentromer (und damit inaktives Heterochromatin) bleiben soll? 

• Woher weiß überhaupt eine Zelle, was sie „werden soll“? 
  Und wie kann sie ihre Identität aufrecht erhalten? (zelluläres Gedächtnis) 

Die DNA-Sequenz ist ja überall gleich... 



Epigenetik 

Vererbung wird nicht nur durch den genetischen 
Code der DNA festgelegt, sondern auch durch 

 • Modifikationen der DNA-Basen  
                    (Cytosin-Methylierung) 

 • Veränderungen des Chromatins 
      (Histon-Modifikation, spezielle  Histon-Varianten u. andere  

     Heterochromatin-Proteine, RNA-Komplexe) 

(„daneben“) 



Epigenetische Prozesse 

(micro RNA) 

Kommt später beim Thema 
„Genregulation“ 



Epigenetische Prozesse... 

...regeln die Genaktivität, die auf diese Weise 
vererbt werden kann. 

Beispiele: 

• Festlegung und Vererbung der Centromer-Struktur 
• X-Chromosom-Status bei Gendosis-Kompensation 

• Imprinting: unterschiedliche (!!) Aktivität väterlicher und  
  mütterlicher Gene (n = ca. 80) während der Entwicklung 

• zelluläres Gedächtnis & Zelldifferenzierung 



Stammzellen: „Reset“ des Epigenoms 

Beseitigung  
epigenetischer  
Markierungen 

!  Induzierte  
pluripotente  
Stammzellen  
(iPSC) 

Yamanaka, Gurdon 2012 



Nature or Nurture? 

http://learn.genetics.utah.edu/ 
content/epigenetics/ 

DNA sequence or chromatin? 



Umwelt Ontogenese 
Erkrankung 

Nature AND Nurture! 

Umwelt nimmt über die Epigenetik  
erheblichen Einfluss direkt auf das Erbmaterial! 



Bsp: Fellfärbung (Agouti-Gen) 

Oben: keine Methylierung > Agouti-Gen vom Promotor der IAP-Sequenz „ferngesteuert“  >  gelbes Fell

Unten: IAP methyliert > Agouti unter eigener Kontrolle > braunes Fell 

methyl 

Nature Reviews Genetics 8. April 2007 

IAP-Repeat 

IAP-Repeat 

defektes Allel 

defektes Allel 

Das IAP-Repeat ist 
ein Transposon. 



Umwelt > DNA > Phänotyp 

+ Methyl-
reiche Nahrung 

mehr braune Mäuse...

...wegen stärkerer Methylierung

Gelbe Mäuse haben  
auch mehr Krebs und  
Diabetes! 

Ernährung beeinflusst  
über Epigenetik 
das Auftreten von  
Erkankungen! 



https://de.wikipedia.org/wiki/Hongerwinter 



Epigenetik:  
„Du bist, was deine Mutter isst“ 

• Methylgruppen-reiche Ernährung vorteilhaft 
  (Methionin, Betain, Cholin oder -als Vorstufe - Folsäure) 

• Vitamin B12 und Zink als Co-Faktoren 





Nature Neuroscience 9. Jan 2009 



https://www.nature.com/polopoly_fs/1.14816!/menu/main/topColumns/topLeftColumn/pdf/507022a.pdf 



• Umwelteinflüsse können über Generationen hinweg 
die Vererbung von Merkmalen verändern!  

• Bedeutung für die Makroevolution noch unklar. 

• trans-generational effects häufiger bei Pflanzen  
(wegen fehlender Keimbahn) 

• Es entstehen jedoch wohl so keine neuen Arten,  
  wie Lamarck es postuliert hat !! 

EpiGenetik:  
Lamarck revisited! 




