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Wir sind alle Migranten – Die globale Verwandtschaft der Menschen Ulrich Kattmann1 Universität Oldenburg, Institut für Biologie und Umweltwissenschaften e-mail: [email protected]



Gene sind schon lange Gegenstand historischer und geografischer Forschung. L. Luca Cavalli-Sforza, Paolo Menozzi und Alberto Piazza (1996) haben dies mit dem Standardwerk „The History and Geography of Human Genes“ voluminös belegt. Mit DNA- und Genomanalysen ist diese Perspektive in vorher ungeahnter Weise erweitert worden: Anhand von DNA-Sequenzen und Genen lassen sich die geografische Herkunft und ihre Wanderwege relativ datieren und genau rekonstruieren. Aber es sind nicht die Gene, die wandern, sondern Menschen. Wanderaktivität gehört zu den hervorstechenden Eigenschaften des Menschen. Daher sind alle Menschen dieser Erde Migranten (s. Abb. 1 und 2)2. Im Folgenden wird sich zeigen, dass globale Wanderungen und globaler Kulturaustausch nicht erst ein Kind unserer Zeit sind, sondern fast von Anfang an zu unserer Natur und unserer Geschichte gehören. 1. Exodus aus Afrika Die Gattung Homo existiert seit etwa 2,5 Millionen Jahren. Alle über 2 Millionen Jahre alten Fossilien der Gattung und ihrer nächsten Vorfahren wurden in Afrika gefunden. Die DNASequenzen heutiger Menschen zeigen in Afrika die größte Variabilität und deuten auf afrikanische Stammformen. An der Herkunft aller heutigen Menschen aus einer afrikanischen Population der Gattung Homo besteht paläontologisch und genetisch kein Zweifel. Bereits vor annähernd 2 Millionen Jahren haben Vertreter von Homo Afrika in einer ersten Wanderwelle verlassen und danach große Teile Eurasiens besiedelt. Fossilienfunde lassen jedoch darauf schließen, dass vor über 200 000 Jahren die heutige Menschenart Homo sapiens entstanden ist und vor etwa 130 000 Jahren begann, die übrigen Teile der Erde zu besiedeln (Abb. 1). Die neu einwandernden Menschen ersetzten die bereits ansässigen anderen Menschenformen weitestgehend, ohne sich mit ihnen zu vermischen. Auf diese Weise soll auch der große Teile Europas und Kleinasiens bewohnende Neandertaler (Homo neanderthalensis) vor etwa 35 000 Jahren ohne Nachkommen ausgestorben sein. Die geografischen und historischen Angaben der Abbildung 1 beruhen auf Fossilfunden und DNA-Analysen. Die eingezeichneten Wanderwege beruhen z. T. nur auf plausiblen Annahmen (vgl. Science 2001). Man muss dabei bedenken, dass die nördlichen Gebiete lange Zeit unwirtlich vereist waren. Die wahrscheinlich ersten Wege gehen entlang der südlichen Küsten, an denen proteinreiche Nahrung an Fischen und Meeresfrüchten zur Verfügung stand. Auffällig ist die frühe Besiedelung von Neuguinea und Australien, die früher als Europa 1
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2009 ergänzte Fassung eines Vortrages, der am 22.10.2005 in der Guardini Stiftung in Berlin, und am 17.05.2006 an der Universität Wien gehalten wurde. Zu den absurdesten Versuchen, Migranten als minderwertig abzuwerten, gehört es, ihnen eine besondere Veranlagung zur „Wanderlust“ zuzuschreiben. Diese Anschauung wurde von amerikanischen Genetikern Anfang des 20. Jahrhunderts vertreten. Hintergrund ist die Angst vor der Verwässerung des „wertvollen amerikanischen Blutes“ durch den „Pöbel Europas“ (Gould 2003).



erreicht wurden. Da Australien und Neuguinea zu keiner Zeit eine Landverbindung mit dem malaiischen Archipel hatten und die Inseln des Archipels auch nicht in Sichtweite lagen, muss angenommen werden, dass die Menschen bereits seetüchtige Boote oder Flöße besaßen. Als letzte Kontinente wurde die beiden Amerikas besiedelt. Der Landweg war von Norden her bis etwa vor 15 000 Jahren vollends durch Gletscher versperrt. Aufgrund von älteren Fundstätten in Südamerika wird jedoch angenommen, dass Menschengruppen schon viel früher auf dem Wasserwege die Küste entlang nach Südamerika gelangt sind.



Abb. 1: Besiedelung der Erde durch Homo sapiens nach fossilen Daten und DNA-Analysen. Die Zahlen geben die Daten der wahrscheinlich ersten Besiedelung in Jahren vor unserer Zeit an. Die Inseln Mikronesiens sind von Westen nach Osten von etwa 1000 vor bis 1000 nach Chr. besiedelt worden. Dabei wurde eine Entfernung 4500 km überwunden. Die Inseln haben z. T. nur einen Durchmesser von wenigen Kilometern. Das Besiedeln einer der im Ozean verstreut liegenden kleinen Inseln erscheint wie die Suche nach einer Stecknadel im Heuhaufen. Den Seefahrern halfen jedoch Naturbeobachtungen wie z. B. von Nahrung suchenden Seevogelschwärmen, die auf Inseln nisten. Auf diese Weise vergrößert sich der Durchmesser, an dem die Existenz einer Insel erkannt werden kann, um etwa 300 km (vgl. Diamond 2005, S. 114). Die Wanderungen der Menschen erfolgten jeweils nicht einmalig oder in einem Zug. Vielmehr muss man von mehreren Wanderschüben ausgehen. Australien wurde z. B. von mehreren Gruppen nacheinander besiedelt. Die Kontakte zwischen den Menschengruppen wurden auch über große Entfernungen aufrecht erhalten. Keine größere Menschengruppe war über lange Zeit isoliert, wie Handel mit Geräten und Kulturtraditionen zeigen. Wanderaktivität, Handel und kultureller Austausch belegen, dass es von Anfang an nur eine einzige, global verwandte und vernetzte Menschheit gab (vgl. Abb. 2 und 10). Selbst wenn das Szenario einer relativ jungen Herkunft der heutigen Menschheit nicht völlig stimmte, so würde dies nichts an den im Folgenden beschriebenen globalen Wanderungen und der genetischen Einheit der Menschheit ändern: Der Exodus unserer Vorfahren aus Afrika könnte dann nur erheblich früher erfolgt sein, und die globale Wanderung sowie der globale Austausch der Gene würden dann nicht über 200 000, sondern bereits über 2 Millionen Jahre andauern (vgl. Templeton 1998, S. 636).



Abb. 2.: Migranten: (von links nach rechts) obere Reihe: San-Frau aus Südwestafrika (Foto: Sylvia Kirchengast), Chinesin aus Taiwan, Singhalese aus Sri Lanka, mittlere Reihe: Bantufrau aus Kenia; Thailänderin, Junge aus Polen; untere Reihe: Wedda aus Sri Lanka, Norddeutsche, Inderin aus Malaysia (Fotos: Ulrich Kattmann).



2. Das Gegenbild: Isolate, Rassen und Pseudospezies In der europäischen Geistesgeschichte herrschte besonders im 19. Jahrhundert ein anderes Bild von der Menschheit, das mit wissenschaftlichen Vorstellungen untermauert wurde und bis heute nachwirkt. Die Menschen der Erdregionen haben sich in dieser Sicht isoliert voneinander entwickelt, was ihre Verschiedenheit (und ihre unterschiedliche Stellung in der Werteskala) begründet. Es sollen hier nur einige herausragende Beispiele dieser Anschauung aus einigen Wissenschaftsbereichen skizziert werden. Für unsere Fragestellung war die Geschichtsphilosophie besonders einflussreich, schuf sie doch so genannte Rassentheorien, mit denen das unverstandene unterschiedliche Schicksal von Völkern und Gesellschaften erklärt werden sollte. Ein hervorragender Vertreter war Joseph Arthur Comte de Gobineau (1816 – 1822), nach dessen „Essay über die Ungleichheit der Menschenrassen“ nur hoch stehende Rassen eine Hochkultur schaffen, „Rassenmischung“ entsprechend zwingend den Untergang von Kulturen verursacht. Aufgabe ist es deshalb, eine hoch stehende Rasse von Vermischungen mit den minderwertigen Rassen frei zu halten (Überlegenheits- und Reinhalterassismus). Die Linien dieser Gedanken führen zum Rassismus des Houston Steward Chamberlain (1855 – 1927), dessen Schrift „Die Grundlagen des 20. Jahrhunderts“ auch von Adolf Hitler gelesen wurde und diesem dazu diente, den nationalsozialistischen Rassenmord zu rechtfertigen.



Abb. 3.: „Züchtungsräume“ der menschlichen Großrassen in eiszeitlichen Isolaten (nach Egon von Eickstedt 1934) In der Evolutionsbiologie prägte der Gedanke der Isolation die Vorstellung, dass Rassen- und Artbildung bei Tieren nur durch geografische Isolation stattfinden könne. In der biologischen Anthropologie wurde dieser Gedanke dahingehend umgesetzt, dass die menschlichen „Großrassen“ („Negride“, „Mongolide“ und „Europide“) in eiszeitlichen Züchtungsräumen entstanden seien (s. Abb. 3, von Eickstedt 1934, Rezeption noch bei Vogel & Motulsky 1996, S. 612).3 3



In diesen Vorstellungen wird die durch geografische Trennung bewirkte Rassenbildung als Vorstufe zur Artbildung und damit als ein grundlegender Mechanismus der Evolution verstanden. Dies ist wohl der Grund dafür, dass die Annahme, es gebe geografische Rassen beim Menschen, in der Zoologie manchmal noch in modernen Lehrbüchern vertreten wird, obwohl das Rassenkonzept beim Menschen den zoologischen Definitionen keineswegs entspricht und die Frage, in welchen Fällen man bei Tieren Rassen (= Unterarten) unterscheiden sollte, selbst zwischen Zoologen strittig ist (vgl. Templeton 1998; Malina 2001). Die Erklärungen



Der Isolationsgedanke war auch in der Psychologie wirksam. Für das Nebeneinander unterschiedlicher Kulturen prägte Erik Erikson (1968) den Begriff „Pseudospeziation“, der von Kulturanthropologen und Verhaltenswissenschaftlern aufgegriffen wurde. Die Vielfalt der menschlichen Kulturen soll danach der Vielfalt von Arten bei Tieren entsprechen. Wie die Tierarten durch Fortpflanzungsschranken, so seien die Menschen durch Kulturschranken getrennt. Die Abgrenzung der Kulturen gegeneinander sei psychologisch und ethologisch begründet (Ablehnung des Fremden). Triebfeder dieser isolationistischen Vorstellungen war die Überzeugung, dass die genetische Ausstattung der Menschen und Bevölkerungen deren kulturellen Leistungen und das Schicksal ihrer Gesellschaften bestimmt. Fremde Gene wurden daher als Gefährdung des eigenen kulturellen und gesellschaftlichen Lebens angesehen. Nur wenige Biologen wandten sich im 19. Jahrhundert gegen diese partikuläre Weltsicht. Ein prominentes Beispiel gab der Erstbeschreiber des Neandertalers, Hermann Schaaffhausen (1885), indem er gegen Gobineau das globale Zusammenwirken und die gemeinsame Geschichte der Menschen aller Erdteile anführt4: „Die glücklichen Völker ... sind die Träger und Förderer der menschlichen Kultur geworden, nicht durch sich selbst allein, sondern durch jene von Geschlecht zu Geschlecht, von Volk zu Volk, von Weltteil zu Weltteil fortgepflanzte Erbschaft von Geistesschätzen, ... weil die menschliche Kultur einen um so höheren Aufschwung nimmt, je mehr sie Gemeingut aller Völker der Erde wird. Wenn man die Rassen als im Wesen verschiedene Menschenstämme ansieht, so zerfällt die ganze Geschichte in eine Reihe unzusammenhängender, nacheinander ablaufender Schauspiele.“ Mit anderen Worten: Die partikulär-isolationistischen Rassentheoretiker erzählen „Geschichten“, keine Geschichte. „Story-telling” (Märchen erzählen) darf die Rekonstruktion der (Natur)Geschichte nicht ersetzen. Die Ummünzung des Genetischen ins Soziale, Kulturelle und Geschichtsträchtige wird von Jared Diamond glänzend widerlegt, indem er die Kulturgeschichte anhand von biogeografischen Bedingungen rekonstruiert: „Nicht Gene, sondern Kontinente machen Geschichte“ (Diamond 1998; vgl. Kattmann 2009 b). Die Kulturen waren zu keiner Zeit wie Tierarten voneinander isoliert. Neben unverkennbarer Abgrenzung gab es immer auch einen regen Austausch zwischen den Kulturen. Die sich am stärksten entwickelnden Gebiete waren stets diejenigen, in denen dieser Austausch am intensivsten stattfand. Kulturen und Gesellschaften, die Not gedrungen isoliert waren oder sich willentlich abschotteten, sind am ehesten und schnellsten zugrunde gegangen.5 Lehrstücke liefert dazu auch die jüngste Geschichte.



zur Populationsdifferenzierung und Artbildung sind heute vielfältiger, und in der Anthropologie gilt das Rassenkonzept zu Recht als überholt (vgl. Preuschoft & Kattmann 1992, UNESCO 1995, Kattmann 2002, 2003, Malina 2001, Grupe et al. 2005). Im Zoologischen Institut der Humboldt Universität Berlin kam es 2005 – ausgelöst durch fachlich fragwürdige Äußerungen eines Zoologieprofessors zum Thema „Menschenrassen“ – zu Konflikten zwischen Studierenden und Lehrenden, wobei letztere zusammen mit der Hochschulleitung eine Erklärung abgaben, in der der Zoologie eine ideologiefreie Definition von Menschenrassen (im Sinne von Unterarten) zugeschrieben wird. Dabei wurde geschichtsklitternd übersehen, dass das zoologischanthropologische Konzept der Menschenrassen von Anfang an mit rassistischen Vorstellungen verbunden war, indem die europäischen Menschen als „Kulturrassen“ definiert wurden, die den anderen Rassen überlegen seien (vgl. Preuschoft & Kattmann 1992, Kattmann 1999, 2003). 4 Zuweilen wird behauptet, Gobineau habe in Deutschland in der biologischen Anthropologie keine große Wirkung gehabt. Schaaffhausen sah sich jedoch veranlasst, seine Argumente ausdrücklich gegen Gobineau zu richten, sodass unterstellt werden kann, dass Gobineaus Anschauungen bei den Kollegen und Lesern Schaaffhausens durchaus verbreitet waren. 5 Viele Beispiele bei Diamond (2005) sind auch unter diesem Aspekt erhellend.



Ein schönes Beispiel für kulturellen Austausch, der so früh kaum zu vermuteten wäre, erfahren Touristen z. B. in Sri Lanka in der alten Stadt Anuradhapura. Dort steht die älteste Buddha-Statue der Insel aus dem 4. Jahrhundert (Abb. 4).



Abb. 4: Älteste Buddha-Statue Sri Lankas in Anuradhapura (4. Jahrhundert, Foto: Ulrich Kattmann) Das Gesicht Buddhas trägt deutlich griechische Züge. Nach der Bekehrung der Stadt zum Buddhismus sollte die erste Buddha-Statue besonders gut werden. Man holte daher einen Bildhauer aus Griechenland, das für die Kunst seiner Bildhauer damals auch schon in Sri Lanka bekannt war. Geografische Entfernung oder kulturell-religiöse Schranken spielten bei der Vergabe des Auftrags offenbar keine Rolle. 3. Globale Genetik 3.1 Pigmentierungsgrade der Haut und die „Hautfarbenlehre“ Die Pigmentierung der Haut galt schon früh als Unterscheidungsmerkmal, das die Trennung der Menschen in wesensmäßig verschiedene Gruppen rechtfertigen sollte. Nicht zufällig ist im Amerikanischen „coloured“ gleich bedeutend mit „race“.



Abb. 5: Geografische Verteilung der „Hautfarben“ beim Menschen. Prozentzahlen in den Kästen rechts geben den Anteil des Lichts an, der durch die Haut reflektiert wird. Die Pigmentierungsgrade der Haut des Menschen korrelieren in verschiedenen Regionen der Erde mit der UV-Einstrahlung. So sind in den Tropen die Menschen mit der stärkste Hautpigmentierung zu finden (s. Abb. 5). Die Tönung der Haut ist durch Selektion unabhängig in mehreren Regionen der Erde gleichzeitig und unabhängig voneinander herausgebildet worden. Die Pigmentierung gibt daher keine nähere Verwandtschaft zwischen den Populationen an. Die „Hautfarben“ bilden geografisch kontinuierliche Übergänge (Abb. 5)



Abb. 6: Jungen aus Malawi (Foto: U. Kattmann)



Abb. 7: Schwarz/weiße Zwillinge (Foto: The Sun/Rex/Bulls)



Innerhalb von Populationen findet man erhebliche Unterschiede im Pigmentierungsgrad (Abb. 6). Der Pigmentierungsgrad der Haut wird (abgesehen von aktueller Bräunung durch Sonnenbäder) von drei bis vier Genen bestimmt, die sich gegenseitig in ihrer Wirkung verstärken oder abschwächen. So kann es vorkommen, dass Geschwister, ja zweieiige Zwillinge, sehr unterschiedlich stark pigmentierte Haut besitzen (s. Abb. 7, vgl. Kaminski &



Kattmann 1995). Ausgerechnet dasjenige Merkmal, mit dem die Trennung der Menschen voneinander sowie gesellschaftliche Diskriminierung begründet wurden, dokumentiert den globalen Zusammenhang der Gene und die Einheit der Menschheit. Das wissenschaftliche Bedürfnis nach eindeutiger Klassifikation vereinigte sich dennoch – wider bessere Einsicht – mit einer sozialpsychologisch bedingten „Hautfarbenlehre“ 6 und kolorierte so das oben skizzierte isolationistische Gegenbild: Hatten noch viele Entdeckungsreisende die Hautfarbe der Chinesen als weiß wie die der Europäer beschrieben oder differenzierend zwischen hell, gelblich, bräunlich bis dunkel abgestuft, so wurden die Beschreibungen in den Rassenklassifikationen später eindeutig auf „gelb“ fixiert. Die Haut der Chinesen ist nur leicht getönt, ihr mittlerer Pigmentierungsgrad entspricht dem südeuropäischer Menschen. Die Hautfarbe der Chinesen wäre also ähnlich zu beschreiben wie die der Italiener, Spanier oder Griechen. Die Europäer verstanden sich als “Weiße”. So wurden Südeuropäer (unabhängig vom Pigmentierungsgrad ihrer Haut) „weiß“ und Chinesen mussten zum Kontrast „gelb“ werden. Die Eigenbezeichnung „weiß” wurde exklusiv für Europäer reserviert. Für die nichteuropäischen Völker wurden die Hautfarben „gelb“, „rot“ und „schwarz“ konstruiert. Gelbe Chinesen findet man daher nur in Rassenklassifikationen und sonst nirgendwo. Und natürlich gibt es keine „roten“ und „schwarzen“ Menschen und auch keine „weißen“. Im Glauben an die Hautfarben aber fällt nicht auf, dass man in Asien oder Chinatown keinem gelben Menschen begegnet. Dass wir das soziale Konstrukt der Hautfarben durch unsere Wahrnehmung scheinbar bestätigt sehen, beruht also bereits auf der Wirkung dieser Konstruktion: Die Selbstverständlichkeit, mit der Menschen europäischer Herkunft sich selbst als „weiß“ und alle anderen als „farbig“ bezeichnen, ist Teil einer rassistischen Farbenlehre, die dem Bedürfnis entspringt, sich selbst von „den anderen“ abzugrenzen und die dabei auch die sonst augenscheinliche Realität umdeutet. Das Eigenbild bestimmt das Fremdbild: Weil Europäer sich als „weiß“ definierten, mussten Chinesen gelb, Indianer rot, Malaien braun und Afrikaner schwarz werden (vgl. Demel 1992, Hund 1993, Kattmann 1999). Beeinflusst von der Vorstellung der katholischen Völkerfamilie führte diese Sichtweise zur sozialen Schichtung nach „Hautfarbenabstufungen“ in Südamerika; geprägt vom calvinistischen Auserwählungsglauben zur Schwarz-Weiß-Malerei der „Rassengegensätze“ (ehemals) in Südafrika und in den USA. Die Vielfalt der Menschen ist jedoch viel größer, als diese Trennung nach „Hautfarben“ oder sonstigen als „rassisch“ betrachteten Merkmalen vorgaukelt. Mit eindeutigeren Merkmalen und DNA-Analysen lässt sich der Charakter dieser Vielfalt heute präzise beschreiben und die Geschichte der Populationen rekonstruieren. 3.2 Genetische Quellen Um die Geschichte menschlicher Populationen rekonstruieren zu können, müssen die zu erfassenden Gene (oder auch DNA-Abschnitte, die keine Gene enthalten), (a) variabel sein, d. h. in mehreren Versionen vorkommen, (b) sie sollten bei sexueller Fortpflanzung möglichst nicht neu kombiniert werden und (c) möglichst neutral sein, d. h. nicht durch Selektion ausgelesen werden. Im letzteren Fall können Übereinstimmungen zwischen Populationen – wie bei der Pigmentierung der Haut – auf einer Parallelentwicklung beruhen, die unabhängig zu gleichen genetischen Ergebnissen führt und daher gemeinsame Abstammung (Verwandtschaft) nur vortäuscht. Für die Rekonstruktion stehen heute mehrere genetische Quellen zur Verfügung: 6



Obwohl selbst typologisch arbeitende Anthropologen heute die Pigmentierung der Parallelentwicklungen für ein ganz ungeeignetes Merkmal zur Klassifizierung halten (vgl. Baker 1976, 117 ff.), beziehen sich die meisten Rassenklassifikationen nach wie vor besonders auf „Hautfarben“.



-



Die älteste Methode besteht darin, die Verteilung monogener Merkmale zu untersuchen (Cavalli-Sforza, Menozzi & Piazza 1996). Monogene Merkmale sind solche, die nur durch ein Gen bestimmt werden. Auf molekularer Ebene handelt es sich häufig um Proteine, d. h. direkte Genprodukte. Häufig werden Blutmerkmale erfasst, da sie lange am leichtesten zugänglich waren. Heute kann man mit Speichelproben fast dieselben Informationen bekommen.



-



Mit DNA-Analysen kann man variable Gene des Zellkerns auch direkt erfassen.



-



Desgleichen kann man variable DNA-Abschnitte untersuchen, die keine Gene enthalten. Diese DNA-Sequenzen haben im Allgemeinen den Vorteil, dass sie nicht oder kaum der Selektion unterliegen.



-



Eine Besonderheit stellen dabei bestimmte Abschnitte der Geschlechtschromosomen, also des X- und besonders des Y-Chromosoms, dar. Es handelt um jene Abschnitte, die bei der Keimzellenbildung bei diesen Chromosomen nur selten oder gar nicht ausgetauscht (rekombiniert) werden. Da Änderungen der betreffenden Gene und DNA-Sequenzen daher nur auf Mutationen zurückgehen und nicht auf den Austausch von Chromosomenstücken, lässt sich ihre Geschichte leichter erkennen als bei den übrigen Genen oder der übrigen DNA des Zellkerns.



-



Da Y-Chromosomen nur von Männern vererbt werden, erfasst man mit ihnen die väterlichen Linien in einer Population.



-



Mitochondrien sind Zellorganellen, die aus symbiotischen Bakterien hervorgegangen sind. Sie besitzen daher noch eigene DNA. Sie vermehren sich in der Zelle nach Bakterienart durch einfache Teilung, d. h. ihre DNA wird nicht neu kombiniert. Da Mitochondrien praktisch nur mit der Eizelle vererbt werden, erfasst man mit ihren DNA-Sequenzen die mütterlichen Linien in einer Population.



3.3 Geografische Entfernung und transkontinentale Muster Ein wesentliches Ergebnis der Populationsgenetik besteht darin, dass die genetischen Unterschiede hauptsächlich kontinuierlich mit der geografischen Entfernung zunehmen (Abb. 8).



Abb. 8: Isolation durch Entfernung: Die genetische Distanz zwischen Populationen des Menschen steigt größtenteils kontinuierlich mit der geografischen Entfernung an (nach Cavalli-Sforza, Menozzi & Piazza 1996, vgl. auch Abb. 9).



Die Isolation durch Entfernung („isolation by distance“) bewirkt, dass Populationen sich in der Regel um so stärker unterscheiden, je weiter sie geografisch voneinander entfernt sind. Dieser Umstand ist mit der hauptsächlich kontinuierlichen Verteilung der „Hautfarben“ bereits angedeutet. Aus diesem Ergebnis lassen sich mehrere Schlüsse ziehen: -



Die genetische Nähe (Verwandtschaft) der Populationen wird durch die geografische Nähe in der Regel besser erfasst als durch augenfällige Unterschiede in Pigmentierung oder Gesichtsmerkmalen („Rassentypologie“). So stehen z. B. Südostasiaten den Bevölkerungen Ozeaniens und den Australiern (Aborigines) näher als den Chinesen und Mongolen, mit denen sie früher zu einer „Großrasse“ zusammengestellt wurden (s. Abb. 11).



-



Die Unterschiede zwischen Populationen beruhen hauptsächlich auf Zufallswirkungen (Mutation, Gendrift: zufälliger Verlust oder zufällige Anreicherung von Genversionen).



-



Die menschlichen Populationen waren niemals auf lange Dauer in isolierten „Züchtungsräume“ getrennt.



-



Es hat nie „reine Rassen“ gegeben. Die früheren Populationen waren nicht reiner als die heutigen. Die Variabilität innerhalb der Populationen ist (in erster Linie) nicht das Resultat neuzeitlicher „Mischungen“, sondern hat zum größten Teil immer bestanden.



Die Prozesse lassen sich auf dem Hintergrund der globalen Wanderungen (Abb. 2) so darstellen, dass geografische Entfernung und Wanderungen, die zu stärkerem Austausch von Genversionen (Genfluss) zwischen entfernten Populationen führten, zusammenwirkten (Abb. 9).



Abb. 9: Aufgrund der Analysen von mitochondrialer DNA kann angenommen werden, dass die Differenzen zwischen Populationen in Afrika und Eurasien ganz überwiegend durch Entfernungsisolation („Isolation by distance“) bedingt sind (vgl. Abb. 8). Die breiten Pfeile kennzeichnen dabei jüngere Expansionen (ab etwa vor 70 000 Jahren). Für die Einwanderung nach Amerika sind mehrere Wanderungswellen anzunehmen (zwei weite Pfeile). Die Doppelstriche durch diese Pfeile sollen angeben, dass der Genaustausch der amerikanischen Populationen mit denen Asiens später stark reduziert oder ganz unterbrochen war. Die schmalen Pfeile zeigen an, dass gelegentlich Genfluss auch über weite Entfernungen stattfand (nach Templeton 1998). Molekulargenetische Untersuchungen zeigen auch, dass geografische Barrieren und selbst die Grenzen der Kontinente für die genetischen Unterschiede nur eine untergeordnete Rolle spielen. Die Muster bestimmter Sequenzen und andere genetische Kennzeichen sind über die



Kontinente verteilt (Abb. 10). Im Widerspruch zu den transkontinentalen Mustern scheinen die Ergebnisse mehrerer Untersuchungen zu stehen, nach denen die hauptsächlichen Unterschiede den Kontinenten zugeordnet werden können, wenn auch die Differenzen nur gering sind (z. B. Cavalli-Sforza et al. 1988; 1996, Bamshad & Olson 2005). Mit einer ReAnalyse der diesbezüglich umfangreichsten Studie konnte jedoch gezeigt werden, dass die Diskontinuität der Unterschiede zwischen den Kontinenten durch die geografische Auswahl der Personen bedingt ist. Der methodische Fehler liegt darin, dass die Mehrzahl der Personen jeweils aus den zentralen Bereichen der Kontinente ausgewählt wurden. Wählt man die Personen gleichmäßig aus allen geografischen Regionen, so ergeben sich zwischen den Kontinenten kontinuierliche Übergänge (Serre & Pääbo 2004; vgl. Kattmann 2009 a).



Abb. 10: Globales genetisches Netzwerk. Die Variation einer wenig rekombinierenden Region des X-Chromosoms verbindet die Menschen aller Erdteile. Die vermutliche Stammsequenz wird durch die grün ausgefüllte Kreisfläche in der Mitte symbolisiert. Die Punkte geben jeweils die Abweichung eines Nucleotids an. Die Gesichter geben das Vorkommen auf drei Kontinenten an. Ein großer Teil der Sequenzen kommt auf allen drei Kontinenten vor. Die Typologie der „Großrassen“ (Gesichter) wird also nicht bestätigt. In Afrika findet sich die größte genetische Verschiedenheit (nach Pääbo 2001). Auf diesem Hintergrund ist auch das Dendrogramm zu betrachten, in dem Ähnlichkeitsgruppen anhand von zahlreichen monogenen Merkmalen (Kerngene) errechnet sind (Abb. 11). Bei der Interpretation ist Folgendes zu beachten: -



Die Unterschiede (genetische Distanzen) zwischen den Gruppen sind gering. Die Ähnlichkeitsgruppen sind auch in der Interpretation der Autoren keine „Rassen“.



-



Das Dendrogramm stellt lediglich Cluster dar und ist daher kein Stammbaum. Die einzelnen Zweige stellen keine (getrennten) Stammeslinien dar.



-



Die Zweige symbolisieren also keine Isolate. Sie spiegeln vielmehr die Geschichte der Populationen (Wanderschübe) wider.



-



Zwischen den Zweigen sind nur Isolation durch Entfernung und wiederholter Genfluss auch über größere Entfernungen anzunehmen (vgl. Abb. 9).



Werden diese Grundlagen beachtet, dann lassen sich aus dem Diagramm die Herkunft aus Afrika (erste Gabelung) und die Besiedelung der Kontinente (weitere Gabelungen des Dendrogramms) ablesen. Ebenso klar ist die große genetische Nähe der Südasiaten, Australier und Ozeanier zueinander, obwohl sich diese äußerlich (typologisch) erheblich unterscheiden. Ganz abwegig ist die Unterscheidung nach „Hautfarben“, da ganz unterschiedliche Pigmentierungsgrade innerhalb der Ähnlichkeitsgruppen (und nicht nur zwischen ihnen) vertreten sind.



Abb. 11: Dendrogramm genetischer Distanzen zwischen menschlichen Populationen (monogene Merkmale). Die Zahlen in den Kästchen geben mittlere Pigmentierungsgrade an (vgl. Abb. 5). Die Gabelungen spiegeln die Wanderschübe wider (nach Cavalli-Sforza et al. 1988, verändert und durch die Angabe der Pigmentierungsgrade ergänzt). 4. Gene als historische Zeugen Die geografische Verteilung von Genversionen lässt sich nicht nur für einzelne Gene, sondern statistisch auch für eine größere Anzahl von Genen erfassen. Mit einer HauptkomponentenAnalyse erhält man rein statische Maße für die Genverteilung. Für Kleinasien und Europa kann man so die 1. Hauptkomponente als einen Gradienten darstellen, der auffallend gut mit dem ersten Auftreten von Ackerbau und Viehzucht übereinstimmt (Abb. 12). Diese Korrelation lässt sich so interpretieren, dass die neue Wirtschaftsweise sich nicht (allein) durch Übernahme der einheimischen Bevölkerungen ausbreitete (Infektionsmodell), sondern mit der Besiedelung Europas durch kleinasiatische Bauern, die die Techniken der „neolithischen Revolution“ mitbrachten. Wie erwähnt, lassen sich anhand der DNA der Mitochondrien bzw. der Y-Chromosomen mütterliche bzw. väterliche Abstammungslinien in Populationen erfassen. Die Identifikation solcher Abstammungslinien bedeutet natürlich nicht, dass Männer der Population von der männlichen, die Frauen von der mütterlichen Linie abstammen, da selbstverständlich beide immer eine Mutter und einen Vater haben, also beiderlei Linien in sich vereinen.



a)



b)



Abb. 12: Neolithische Revolution: a) Ausbreitung von Ackerbau und Viehzucht in Europa; b) Gradient der 1. Hauptkomponente der Häufigkeitsverteilung von monogenen Merkmalen (nach Cavalli-Sforza, Menozzi & Piazza 1996) Mit Hilfe der DNA-Analysen konnte in einigen Populationen ermittelt werden, dass väterliche und mütterliche Linien eine unterschiedliche geografische Herkunft haben. Bei den Finnen sind die väterlichen Linien hauptsächlich asiatisch, die mütterlichen Linien europäisch, bei Äthiopiern sind die väterlichen europäisch, die mütterlichen afrikanisch. Ebenso kann man anhand der mütterlichen und väterlichen Linien die unterschiedliche Mobilität der Geschlechter erkennen. In patrilokalen Gesellschaften sind die Frauen mobiler, da sie in die Familie des Partners wechseln. In Übereinstimmung damit haben die mütterlichen Linien eine größere regionale Verbreitung als die väterlichen. Väterliche Linien sind dagegen in Einzelfällen in größeren Entfernungen wiederzufinden, was eine entsprechende Wanderaktivität von Männern dokumentieren kann. Einen besonders interessanten Fall stellen die Lemba Südafrikas dar. Es handelt sich um einen Stamm, der sich im Aussehen in nichts von den benachbarten Bantustämmen unterscheidet. Die Lemba behaupten jedoch von sich, von Juden abzustammen, und praktizieren Riten, die z. T. an jüdische erinnern. Aufgrund des Augenscheins hat man die Behauptungen der Lemba über ihre Abstammung meist nicht ernst genommen. DNA Untersuchungen (Mark et al. 2000) ergaben nun Folgendes: -



Die Sequenzen der Mitochondrien sind alle afrikanisch.



-



Bei den Y-Chromosomen konnte man unterschiedliche DNA-Sequenzen identifizieren Eine Gruppe besteht aus afrikanischen, eine zweite aus kleinasiatischen Varianten.



-



Unter den kleinasiatischen Varianten befindet sich in ungewöhnlicher Häufigkeit der Cohen-Typ, der vor allem bei Juden levitischer Abstammung vorkommt, mit sehr geringer Häufigkeit auch bei Arabern. Die Frequenz dieses Typs ist jedoch bei den Lemba so hoch, dass sie kaum von Handel treibenden Arabern stammen kann.



Die Ergebnisse der väterlichen Linien sprechen also dafür, dass die Lemba tatsächlich zum Teil von jüdischen Auswanderern abstammen, die sich afrikanische Frauen genommen haben. Zwei seltene mitochondriale Sequenzen, die bei zwei Fischern an der Westküste Schottlands gefunden wurden, haben offenbar eine Jahrtausende währende globale Wanderung hinter sich. Die beiden Sequenzen sind sehr ähnlich, weshalb man die beiden Fischer für nah verwandt hielt. Der Vergleich mit Sequenzen in Europa und anderen Teilen der Erde ergab ein erstaunliches Bild. Varianten einer der beiden Sequenzen fand man in Finnland und Sibirien, von der anderen in Portugal und Brasilien.



Abb. 13: Globale Wanderung zweier DNA-Sequenzen (nach Angaben von Sykes 2002, s. Text) Ein entfernter weiblicher Vorfahr des einen Fischers lebte also wohl in Sibirien (Abb. 13: blauer Pfeil). Sibirische Stämme zogen (wie man aus anderen DNA-Vergleichen weiß) vor mehr als 20 000 Jahren westwärts (langer grüner Pfeil). Die Vorfahren unseres Fisches gelangten nach Skandinavien und von dort nach Schottland, vielleicht erst im 9. Jahrhundert n. Chr. mit einem Wikingerschiff. Die andere der beiden Sequenzen hat wahrscheinlich denselben Ursprung und eine noch abenteuerlichere Wanderung hinter sich: Wahrscheinlich wanderten vor mehr als 10 0000 Jahren Frauen mit ihrem Stamm über die Landbrücke, wo sich die heutige Beringstraße befindet, von Sibirien nach Amerika. Deren Nachfahren gelangten bis Südamerika (Abb. 13: rote Pfeile, vgl. Abb. 2). Als Brasilien portugiesische Kolonie war, brachte wahrscheinlich ein Portugiese eine indianische Frau in sein Heimatland. Nachfahren kamen auf irgendeine Weise nach Schottland. Wenn diese die Jahrtausende übergreifende Geschichte stimmt, dann sind nah verwandte sibirische Frauen tatsächlich die Vorfahren der beiden schottischen Fischer (Sykes 2002). Diese sind also tatsächlich sehr weitläufig miteinander verwandt. Ein schöneres Beispiel für die globale Migration der Gene kann man sich kaum vorstellen. 5. Globale Verwandtschaft Die geografische Vielfalt der Menschen steht so deutlich vor Augen, dass meist zwei Tatsachen übersehen werden: -



In den meisten Genen stimmen alle Menschen völlig überein. Der Anteil dieser nicht variablen Gene beträgt nach vorsichtiger Schätzung mindestens 75 % der etwa 40 000 Gene des menschlichen Genoms.



-



Der größte Teil der genetischen Unterschiede ist nicht beim Vergleich von Populationen, sondern innerhalb der Populationen beim Vergleich der Individuen zu finden.



Von den genetischen Unterschieden zwischen Menschen sind 84 bis 90 % innerhalb der



lokalen Populationen anzutreffen, höchsten 10 % kommen durch Unterschiede zwischen geografisch entfernten Populationen hinzu (Abb. 14). Diese Anteile sind durch vielfältige Untersuchungen belegt. Sie betreffen monogene Merkmale, DNA-Sequenzen des Kerns und der Mitochondrien ebenso wie Schädelmerkmale (vgl. u. a. Lewontin 1972; Nei & Roychoudhury 1982; Relethford 2002). Mit anderen Worten: Wenn nur eine einzige menschliche Population auf der Erde eine globale Katastrophe überlebte, beispielsweise ein Stamm von Pygmäen, dann würden immer noch mindestens 80 % der gesamten, zwischen Menschen überhaupt vorkommenden genetischen Unterschiede erhalten bleiben.



Abb. 14: Genetische Unterschiede zwischen Individuen und Populationen nach verschiedenen Untersuchungen. Gegenüber den individuellen Unterschieden innerhalb einer lokalen Population fallen diejenigen zwischen Populationen nicht ins Gewicht. Die genetischen Unterschiede innerhalb der Art Homo sapiens sind nicht nur lokal konzentriert, sondern auch verschwindend gering. Dies fällt besonders im Vergleich zu unseren nächsten Verwandten, den großen Menschenaffen auf: Schimpansen ein und derselben Population unterscheiden sich genetisch etwa zehnmal so stark wie Menschen, die die größten genetischen Unterschiede aufweisen. Errechnet und zeichnet man die genetischen Distanzen, so erhält man Dendrogramme, die sich bei den Menschenaffen buschförmig aufgabeln, beim Menschen aber mit der „Flaschenbürstenform“ deren ungewöhnliche genetische Nähe zeigen (Abb. 15). Die Ursache für die genetische Nähe liegt wahrscheinlich darin, dass die heutige Menschheit aus nur einer afrikanischen Population hervorgegangen ist, die aufgrund ungünstiger Umwelteinflüsse stark reduziert war und daher möglicherweise nur 1000 bis 10 0000 Individuen umfasste (Flaschenhalshypothese). Außerdem sind nur kleine Gruppen aus Afrika ausgewandert. So lassen sich die mitochondrialen Sequenzen in Europa auf nur sieben afrikanische Linien zurückführen (Sykes 2001). Die Aufteilung der Menschen in Rassen ist durch die genetischen Analysen und die Rekonstruktion der Geschichte völlig obsolet geworden.7 Die heutige Menschheit ist nur eine 7



Neuerlich hat das Konzept der „Rasse “ durch die mit der Entschlüsselung des menschlichen Genoms verbundene Suche nach sogenannten „ethnischen Krankheiten“ scheinbar wieder an Bedeutung gewonnen. Dagegen ist zu betonen, dass die Genversionen, die genetisch bedingte Krankheiten verursachen, in keiner Population fixiert wurden. Sie sind nur gegenüber anderen Populationen relativ häufig. Krankheiten sind keine „Rassemerkmale“. Sie stimmen mit „Rasseneinteilungen“ nicht überein (vgl. Nature Genetics 2004). Die Registrierung von Genversionen (Allelen) nach traditionell als „rassisch“ klassifizierten geografischen Gruppen erfolgt in Untersuchungen zuweilen aus rein praktischen Gründen und führt unüberlegt zu einer Wahrnehmung von „Rasse“ als vermeintlicher „Realität“. Es wurde vorgeschlagen, einer solchen Reifizierung von Rassen durch folgende Anmerkung in solchen Arbeiten entgegen zu wirken: „Allelfrequenzen variieren zwischen allen ausgewählten Menschengruppen – anzunehmen, dass solche Variationen ‚rassische Kategorien’ widerspiegeln, ist unbegründet“ (Duster 2005).



lokale Population, die sich global vermehrt hat. Die über sechs Milliarden Menschen der Erde besitzen daher nur die genetische Vielfalt einer Population von nicht mehr als 10 000 Individuen.



Abb. 15: Genetische Distanzen innerhalb der Populationen von Menschen und Menschenaffen (in Klammern: Anzahl untersuchter Individuen). Menschen sind im Gegensatz zu den Individuen der Menschenaffen genetisch so ähnlich, dass die Linien der mitochondrialen Varianten dicht voneinander abzweigen. Die genetische Nähe steht im Gegensatz zur Unterschiedlichkeit im Aussehen: Schimpansen der verschiedenen Populationen sind trotz größerer genetischer Distanz morphologisch kaum zu unterscheiden (nach Gagneux et al. 1999). 6. Fazit  Menschen wandern. Ihre Gene sind global verteilt und werden global ausgetauscht.  Die Geschichte der globalen Wanderungen lässt sich genetisch rekonstruieren.  Global gesehen sind wir alle Afrikaner. Literatur Baker, J. R. (1976). Die Rassen der Menschheit. Stuttgart: dva. Bamshad, M. J./Olson, S. E. (2005). Menschenrassen – eine Fiktion? Spektrum der Wissenschaft (5), 90 – 97. Cavalli-Sforza, L. L., Menozzi, P. & Piazza, A. (1996). The history and geography of human genes. Princeton: University Press. Cavalli-Sforza, L. L., Menozzi, P., Piazza, A & Moutain, J. (1988). Reconstruction of human evolution: Bringung together genetic, archealogical and linguistic data. Proceedings National Academy of Science USA, 85, 6002 6006. [Deutscher Aufsatz: Cavalli-Sforza, L.
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