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Vorwort

Woher kommen wir? Was sind wir?  

Wohin gehen wir?

VorwortWoher kommen wir? Was sind wir? Wohin gehen wir?

Diese drei Fragen verfolgen den Menschen, seit er auf der Welt ist. 
Seitdem sucht er Antworten in Religion, Philosophie, Kunst, der Ge-
schichte, und auch in den Naturwissenschaften. Aus diesen drei Fra-
gen besteht auch der Titel von Paul Gauguins Meisterwerk D’où 
 venons-nous? Que sommes-nous? Où allons-nous? (1897) im Bostoner 
Museum of Fine Arts. Bei seinen Reisen nach Tahiti hatte der Maler 
sich auf die Suche nach anderen Werten als denen der westlichen Ge-
sellschaft gemacht. Sein Gemälde liest sich von rechts nach links, ent-
gegen der Richtung, die europäischen Leserinnen und Lesern geläufig 
ist. Als Darstellung der Frage «Woher kommen wir?» sehen wir rechts 
eine Gruppe von Frauen mit einem Baby; die Frage «Was sind wir?» 
illustriert in der Mitte der Alltag junger Erwachsener und ihr Verhält-
nis zur Natur; links wird durch eine Darstellung von Alter und Jen-
seits die Frage nach der Zukunft, «Wohin gehen wir?», beantwortet.

Dieses Gemälde ist ein Loblied auf das Unterwegssein, das Anders-
sein, die menschliche Diversität – Vielfalt der Individuen, der Ge-
schlechter, der Generationen, Vielfalt der Lebensorte und -zeiten. In 
dieser Hinsicht steht es in tiefem Einklang mit dem Bild, das auch die 
Populationsgenetik von der menschlichen Welt zeichnet. Gegenstand 
dieser wissenschaftlichen Disziplin ist die Untersuchung der gene-
tischen Diversität unserer Spezies, des Menschen – und gleichzeitig 
erzählt sie uns auch von seinen Reisen. Dank der Fortschritte der 
Genetik in den vergangenen Jahrzehnten verfügen wir heute über 
ein sehr leistungsfähiges Forschungsinstrument: Wendet man es auf 
 unsere Spezies an, legt es die enorme Diversität zwischen Individuen 
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und Völkern offen, die schillernde Vielfalt des menschlichen Gewebes, 
das den Planeten überzieht. Es dringt in das molekulare Geheimnis 
der Organismen vor und erhellt die auf den Gegebenheiten der geogra-
fischen und ökologischen Umwelt basierenden Unterschiede mit einer 
Präzision, die für das Wissen über die Menschheit eine ganz neue 
 Dimension eröffnet. Denn wir sehen hier nicht einfach nur eine Mo-
mentaufnahme der aktuellen Situation, sondern können auch den 
Blick in die Vergangenheit richten, von der ein plastisches Bild ent-
steht, das im Detail beleuchtet, wie sich im Lauf der Zeit und der 
allmählichen Eroberung der gesamten Erdoberfläche durch unsere 
Artgenossen die menschliche Vielfalt herausgebildet hat.

Wie wir in diesem Buch immer wieder feststellen werden, lässt 
sich über die Frage nach der menschlichen Diversität auch unsere 
Geschichte, unsere Evolution und unsere Anpassung an sich verän-
dernde Umweltbedingungen nachvollziehen. Außerdem eröffnet sie 
Perspektiven für die Medizin, die dieses Wissen zur Vorsorge und 
Heilung unserer Krankheiten nutzbar machen kann.

Dieses Buch ist selbst als eine Art Allegorie der menschlichen Di-
versität angelegt: Unsere Spezies setzt sich aus zahlreichen Völkern zu-
sammen, und diese Vielfalt ist ein Reichtum. Unser Hauptaugenmerk 
wird auf der genetischen Diversität liegen, aber nicht ausschließlich. 
Um nämlich die menschliche Vielfalt erkennen, analysieren und inter-
pretieren zu können, fragt die Populationsgenetik auch nach anderen, 
nichtgenetischen Ursachen von Unterschieden – das kann die geogra-
fische Diversität der Individuen sein, ihre Sprachzugehörigkeit, ihre 
Lebensweise und ihre Subsistenzform sowie die Gesamtheit ihrer Sit-
ten und ihrer soziokulturellen Organisation.

Die Genetik weist heute über den Rahmen der Biologie weit hin-
aus. Sie dient auch der Geschichtsschreibung – und das ist ganz ent-
scheidend, wenn wir an die berühmte Formulierung von Theodosius 
Dobzhansky denken: «Nichts in der Biologie macht Sinn, außer im 
Licht der Evolution.» Damit meint er, dass es nur einen gemeinsamen 
Rahmen aller biologischen Forschungsarbeit geben kann: die Evo-
lution – Lebewesen sind das, was sie geworden sind. Wer sie kennen 
möchte, muss also auch ihre Geschichte nachzeichnen.

Die Geschichte des Menschen reicht in so alte Zeiten zurück, dass 
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die ältesten erhaltenen Belege sich auf ein paar Knochen beschränken. 
Ein kümmerlicher Rest: «Ach, armer Yorick!», ruft Hamlet beim An-
blick des Schädels … Doch wenn man sich einmal mit der tragischen 
Endlichkeit des menschlichen Lebens abgefunden hat, ist er eigent-
lich gar nicht so kümmerlich; denn wenn wir nach Jahrhunderten 
und manchmal Tausenden von Jahrhunderten, die uns von ihrer 
 Lebenszeit trennen, die Überreste der Toten ausgraben, finden wir 
auch etwas von den Lebenden, die sie einst waren. Mithilfe der Gene-
tik können wir aus diesen Knochen ein kleines Stück von ihrer Ge-
schichte und von der Geschichte der Spezies rekonstruieren, zu der 
sie gehören, und sie uns damit wieder aneignen, sie in die große bio-
logische Familie der Spezies Mensch hereinholen. Denn Knochen 
sprechen – zumindest mit Naturwissenschaftlern.

Knochen sind ein fossiles Archiv, das erst einmal entschlüsselt 
werden will. Im Lauf der Jahrhunderte haben wir gelernt, vergrabene 
Überreste zu erkennen und zu datieren: Heute ist die Erde ein riesiges 
Raum-Zeit-Puzzle mit unzähligen Indizien, die von der Geschichte 
der Lebewesen und unserer Spezies berichten. Wir müssen sie nur 
noch ordnen: Und genau da kann die Genetik neue Daten liefern. 1953 
eröffnete die Entdeckung der DNA-Struktur die Ära der Molekular-
biologie und der Genetik, die die Biologie schon bald revolutionieren 
sollten. Übrigens auch die Medizin: Ohne sie gäbe es keine mRNA-
basierten Impfstoffe gegen das Coronavirus. Erkenntnisse über die 
 Lebewesen: aber paradoxerweise auch über die Toten, also über 
 unsere Geschichte. So unrealistisch Michael Crichtons fiktives Szena-
rio in Jurassic Park auch sein mag, immerhin popularisierte er mit 
seinem Film eine grundlegende wissenschaftliche Tatsache: Die DNA 
von Lebewesen, die vor mehreren Millionen Jahren gelebt haben, 
lässt sich extrahieren und wiederherstellen. Die Genetik informiert 
uns über die Lebenden; aber sie kann uns auch über Fossilien infor-
mieren, und das mit außerordentlicher Präzision.

Und es geht noch weiter. Die fulminanten Fortschritte der Gen-
technik und des Wissens über die Gene haben uns in die Lage ver-
setzt, mit ganzen Genomen zu arbeiten, und nicht nur mit Genomen 
von Individuen, sondern mit denen von ganzen Populationen. Unser 
Jahrhundert begann 2001 mit der Sequenzierung des menschlichen 
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Genoms. Dessen 3 Milliarden Buchstaben oder Nukleotide transpor-
tieren die gesamte biologische Information, die uns zu dem macht, 
was wir sind: Menschen. Der Übergang vom 20. zum 21. Jahrhundert 
war in der Populationsgenetik auch der Übergang von der Genetik 
zur Genomik. Genome wurden entziffert, man konnte sie vergleichen: 
ein signifikanter Sprung in der Biologie. Genetisch in Dimensionen 
von Populationen zu denken: ein Schritt vom Jahrhundert des Gens (so 
das Buch von Evelyn Fox Keller) ins Jahrhundert der Genome. Die Ge-
nomik umfasst die Diversität in ihrer absoluten Ausdehnung: Sie ist 
bewusst inklusiv, breit, multipel. Sie hält immer neue Überraschungen 
parat, denn unsere Spezies lässt sich nicht etwa auf ein Genom redu-
zieren, sondern sie besteht aus zahllosen Genomen. Selbst aufs Indivi-
duum bezogen ist das Genom eines jeden von uns nämlich ein Mosaik 
aus mehreren Genomen  – und damit bezeugt es eine mindestens 
200 000 Jahre alte Geschichte.

So weit also zum Ausgangspunkt dieses Buchs. Es wird den neuen 
biologischen Wissensstand vorstellen, in den wir mit den Möglich-
keiten der Genomik eingetreten sind: Wir können heute nämlich die 
Milliarden Basenpaare im Genom eines Individuums sequenzieren 
und analysieren, dieses Genom mit den Merkmalen der aktuell auf 
der Erde präsenten Populationen in Bezug setzen und es dann im Kon-
text einer Geschichte verorten – der Geschichte der Individuen sowie 
der Populationen und ihrer Wanderbewegungen. Zu dieser Geschichte 
gehört dann auch die Evolution der Spezies, einschließlich der heute 
ausgestorbenen Arten, von denen wir abstammen. Vor nur zwei Jahr-
zehnten war das völlig unvorstellbar – und dabei ist auch das erst der 
Anfang.

Gleichzeitig lernen wir die Überreste einer ausgestorbenen Mensch-
heit kennen, von denen uns häufig lediglich Knochen erhalten geblie-
ben sind. Doch so alt sie auch sein mögen, diese Knochen enthalten 
immer noch Spuren des Lebens, die wir immer besser auswerten kön-
nen. Von einem jungen Mädchen, das vor über 50 000 Jahren in Süd-
sibirien gelebt hat, wissen wir heute anhand einer einfachen Knochen-
analyse, wie das Team um Svante Pääbo sie 2018 durchgeführt hat, 
dass sie eine Neandertalerin zur Mutter und einen Denisova-Men-
schen zum Vater hatte – zwei heute ausgestorbene Populationen der 
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Gattung Homo. Für den Physiker und Astronomen Galileo Galilei war 
das «große Buch der Natur» in der Sprache der Mathematik geschrie-
ben  – für die Biologen von heute, die die Geheimnisse des Lebens 
aufdecken wollen, dagegen in der Sprache der DNA. Je weiter wir sie 
entziffern, desto mehr Schätze liefern uns diese Knochenfragmente: 
Sie erzählen uns von den Menschen, die sie waren, von ihrem Leben, 
ihrer Welt, und sie reihen sich in die Menschheitsgeschichte ein, die 
wir Stück für Stück rekonstruieren.

Indem wir entdecken, woher wir kommen, verstehen wir auch 
besser, wer wir sind. Das Bild, das dieses großartige Forschungsins-
trument, die Genomik, vor unseren Augen Gestalt annehmen lässt, ist 
das Bild der menschlichen Diversität. Und das ist keine ideologische 
Parole, kein gutgemeintes Mantra, sondern eine wissenschaftliche 
Feststellung. Und eben dieser Diversität, den biologischen Mechanis-
men, die sie erzeugen, der Geschichte, die sie werden lässt, und den 
naturwissenschaftlichen und medizinischen Anwendungen, die sich 
daraus ergeben können, werden wir in diesem Buch nachgehen.

Einerseits erklärt unsere Herkunft, was unsere Spezies eigentlich 
ist, aber andererseits klärt die Frage «Was sind wir?» auch die nach 
unserer Herkunft. Sicher, die Diversität der heutigen menschlichen 
Genome beweist, dass die Wiege der Menschheit in Afrika liegt, und 
bestätigt damit, was wir bereits wussten; aber zugleich zeigt sie eben 
auch, dass unter unseren afrikanischen Vorfahren eine weitaus grö-
ßere Variabilität bestand, als wir bisher vermuteten. In den 1980er-
Jahren untersuchten Populationsgenetiker mitochondriale DNA, die 
von der Mutter vererbt wird, und DNA vom Y-Chromosom, das vom 
Vater vererbt wird, und wiesen nach, dass sich die Geschichte unserer 
Vorfahren in Afrika nachzeichnen lässt. Man sprach damals von der 
Entdeckung der «genetischen Eva» und des «genetischen Adams» 
 aller Menschen, was in der Wissenschaftsgemeinschaft für ein gewis-
ses Unbehagen sorgte. In den 2000er-Jahren wies dann die Genomik 
nach, dass wir in Wirklichkeit viele genetische Vorfahren haben. Sie 
lebten zwar alle in Afrika, doch Spuren können wir nur von denen 
finden, deren genetisches Erbe bis heute überlebt hat; und da wei-
chen die weibliche Linie und die männliche Linie klar voneinander 
ab. So ist es also durchaus denkbar, dass die viel zitierten «Evas», also 
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die mütterlichen Vorfahren, deren genetisches Erbe in unserem Ge-
nom weiterhin fortbesteht, in Ostafrika lebten, unsere väterlichen 
Vorfahren, die «Adams», dagegen zum Beispiel in Südafrika.

Bei der Untersuchung der Genome heutiger menschlicher Popula-
tionen wird auch deutlich, dass unsere Vorfahren vor etwa 60 000 Jah-
ren Afrika verließen, um den restlichen Planeten zu besiedeln. Es war 
die erste große Wanderbewegung der Menschheitsgeschichte: Alle 
nichtafrikanischen Individuen sind also Nachfahren dieser ersten 
«Migranten». Doch dieser erste Auszug aus Afrika war nur der An-
fang einer langen Migrationsgeschichte, in deren Verlauf vor etwa 
50 000 Jahren Europa, Asien und Australien kolonisiert wurden, dann 
vor weniger als 30 000 Jahren Amerika, und erst viel später die ent-
legensten Südpazifikinseln, die vor 1000 Jahren erstmals besiedelt 
wurden. Neben diesen großen, kontinentübergreifenden Wanderbe-
wegungen erlaubt uns aber die moderne Populationsgenetik weitaus 
präzisere Einblicke, lassen sich doch Migrationsereignisse und andere 
demografische Prozesse in einer bisher ungekannt feinen Auflösung 
erkennen und datieren. So wissen wir aus diesen Studien heute auch, 
dass der Prozess der Vermischung sich ununterbrochen über die ge-
samte Menschheitsgeschichte vollzogen hat und dass wir in unter-
schiedlichem Ausmaß alle «Mischlinge» sind: Unsere Genome beste-
hen aus zahlreichen DNA-Segmenten, die aus extrem unterschiedlichen 
Quellen stammen. Ein historisch-geografisches Patchwork, in dem 
sich Völker und Generationen mischen.

Doch die Untersuchung unserer Genome hält noch andere Über-
raschungen bereit. Der sogenannte «moderne» Mensch, also wir, der 
Homo sapiens, und der Neandertaler galten lange Zeit als getrennte 
Arten, die sich per definitionem nie verpaarten und keine gemein-
samen Nachkommen zeugten. Das 21. Jahrhundert erwies das Gegen-
teil: Homo sapiens und Homo neanderthalensis vermischten sich sehr 
wohl und zeugten gemeinsame Nachkommen. Wir alle, zumindest alle 
diejenigen von uns, die nicht afrikanischer Herkunft sind, tragen 
nämlich heute in unserem Genom 1 bis 3 Prozent genetisches Mate-
rial, das vom Neandertaler stammt. Doch nicht genug gestaunt. Über 
einen Fingerknochen, der in einer sibirischen Höhle gefunden wurde 
und den man zunächst für den eines Neandertalers hielt, konnte  allein 
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mit genetischen Methoden per DNA-Sequenzierung eine neue Men-
schenart identifiziert werden: der Denisova-Mensch. Und es kommt 
noch besser: Die Vorfahren der heutigen Bevölkerung Asiens ver-
mischten sich sehr wahrscheinlich mit dem Denisova--Menschen, 
und manche aktuellen Populationen zum Beispiel in Papua-Neugui-
nea tragen in ihrem Genom einen Anteil von – je nach Messmethode – 
3,5 bis 5 Prozent Denisova-Erbe. Es vermischten sich also nicht nur 
verschiedene Populationen von Homo sapiens, sondern diese vermisch-
ten sich außerdem noch mit anderen archaischen Vertretern der Gat-
tung Homo, deren Gene in uns bis heute fortleben.

Diese Diversität wirkte sich sehr positiv aus. So ist der Homo sapi-
ens eine allgegenwärtige, eine expandierende Spezies. Menschen sind 
auf der ganzen Welt präsent: von der trockenen, heißen Savanne bis 
in den hohen Norden mit von Kälte und geringer Sonneneinstrahlung 
geprägtem Klima, von den tropischen Regenwäldern bis in die extre-
men, unwirtlichen Lebensbedingungen des Hochgebirges mit niedri-
gem Sauerstoffgehalt, etwa im Himalaya oder in den Anden. In den 
vergangenen zwanzig Jahren haben wir aus den Genomen der mensch-
lichen Populationen, die solchen Umweltbedingungen ausgesetzt sind, 
viel über die Fähigkeit des Menschen gelernt, sich genetisch unter 
anderem an Klima, Nahrungsressourcen und Krankheitserreger anzu-
passen. Insbesondere zeigte sich, und das ist eine entscheidende Ent-
deckung: Die Tatsache, dass unsere Vorfahren sich bei ihren Wan-
derungen rund um den Erdball besser an neue Umweltbedingungen 
anpassen konnten, verdankt sich sogar ganz wesentlich dieser Ver-
mischung. So erwuchs die genetisch angelegte Fähigkeit der Tibeter, 
in großen Höhen mit extrem niedrigem Sauerstoffgehalt leben zu kön-
nen, aus der Vermischung mit dem Denisova-Menschen; und die ers-
ten Europäer erwarben ihre Kältetoleranz und ihre Resistenz gegen 
Krankheitserreger, vor allem Viren, aus der Vermischung mit dem Ne-
andertaler.

Die Krankheitserreger verdienen in diesem Buch besondere Auf-
merksamkeit, weil sie uns seit unseren Anfängen auf der Erde beglei-
ten. Wahrscheinlich waren sie der bedeutendste Mortalitätsfaktor 
 unserer Spezies, bis die Hygienebedingungen sich verbesserten und 
Ende des 19., Anfang des 20. Jahrhunderts die ersten Impfstoffe und 
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die Antibiotika entdeckt wurden. Allerdings sinkt die infektions-
bedingte Mortalitätsrate nur in den Ländern, die zum medizinischen 
Fortschritt Zugang haben, was für sehr viele Länder leider nicht der 
Fall ist. Und sogar in den Industrieländern sehen wir, welchen Scha-
den ein einfacher Krankheitserreger anrichten kann: Im Dezember 
2019 zwang das Coronavirus SARS-CoV-2, das die Atemwegserkran-
kung COVID-19 hervorruft, ein Drittel der Menschheit in den Lock-
down! Ein beeindruckender Weckruf, wie hilflos unsere Spezies 
 einem plötzlichen, unvorhergesehenen Wandel der Umweltbedingun-
gen ausgeliefert ist.

Stellen wir uns einmal die COVID-19-Pandemie ohne Krankenhäu-
ser vor, ohne Atemgeräte, ohne Antibiotika, ohne Hygiene und ohne 
jede Möglichkeit, einen Impfstoff zu entwickeln. Unter genau diesen 
Bedingungen verbrachten die Menschen über 99 Prozent ihrer Ge-
schichte. Auf die menschliche Sterblichkeit hat sich das so erheblich 
ausgewirkt, dass die Spuren davon bis heute in unseren Genomen 
sichtbar sind. Diese Spuren, die die natürliche Selektion per Krank-
heitserreger hinterlassen hat, können wir untersuchen; und daraus 
wird ersichtlich, welche menschlichen Gene wesentlich daran betei-
ligt waren und noch immer sind, um aus dem ewigen Wettrüsten im 
Kampf gegen die Infektionskrankheiten als Sieger hervorzugehen.

Doch da die Umweltbedingungen sich im Lauf der Zeit so stark 
verändern, kann es bei der Anpassung des Menschen an seinen Le-
bensraum auch zu Kollateralschäden kommen. Eine Anpassung näm-
lich, die in der Vergangenheit eine Adaptation dargestellt hat, kann 
nach einer Veränderung der Umweltbedingungen oder der Lebens-
weise zu einer Fehlanpassung (Maladaptation) werden und künftig 
bestimmte Krankheiten hervorrufen, zum Beispiel Autoimmunkrank-
heiten, Allergien, Bluthochdruck oder Fettleibigkeit.

Wie sich herausgestellt hat, können Erkenntnisse über die Evolu-
tion unserer Gene – und besonders der Gene, die mit der Immunant-
wort zu tun haben – Immunologie, klinische Genetik und Epidemiolo-
gie ausgesprochen sinnvoll ergänzen. So wird klarer, aufgrund welcher 
genetischen oder nichtgenetischen Faktoren wir so unterschiedlich 
auf Infektionen reagieren. Mit den Fortschritten, die die Humange-
nomik und die Methoden zur Big-Data-Analyse in den vergangenen 
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zwanzig Jahren gemacht haben, wird Theodosius Dobzhanskys Dik-
tum «Nichts in der Biologie macht Sinn, außer im Licht der Evolution» 
nur umso treffender. Und während immer klarer wird, dass gene-
tisches Wissen offenbar die Wirksamkeit von Therapien erheblich ver-
bessern kann, dürfen wir sogar noch weiter gehen und Dobzhansky so 
paraphrasieren: «Nichts in der Medizin macht Sinn, außer im Licht der 
Evolution.»

Wir sind das Produkt unserer Vergangenheit, unseres Auszugs aus 
Afrika, unserer Anpassung an unseren Lebensraum, unserer zahlrei-
chen Vermischungen sowohl mit heute ausgestorbenen Formen der 
Gattung Mensch wie mit anderen Populationen des Homo sapiens. Um 
diese Geschichte nachzuvollziehen, diese Kombination aus natür-
licher Evolution und menschlichem Handeln, das durch die neuen 
 Lebensweisen wiederum die Umwelt verändert, hat die Genomik 
neue Methoden entwickelt, mit denen sich Ablauf und Ergebnis die-
ser Entwicklung in ungekannter Genauigkeit und Präzision erfor-
schen lassen. Noch wertvoller wird dieses Wissen durch das Verspre-
chen, das es birgt: Es wird uns die Mittel an die Hand geben, um eine 
besser an das Individuum angepasste Medizin zu entwickeln, die so-
genannte «personalisierte» oder «Präzisionsmedizin». Je genauer wir 
ein Individuum und seine genetische Disposition kennen, desto ge-
zielter und punktgenauer kann es behandelt werden. Je besser wir 
die Natur und ihre Mechanismen kennen, desto wirksamer lassen sie 
sich einsetzen, um unsere Schwächen auszugleichen oder die Erreger 
von Infektionskrankheiten zu bekämpfen. Louis Pasteur, der welt-
weit bekannteste französische Naturwissenschaftler und Vater der 
Mikrobiologie, drückte es augenzwinkernd so aus: «Der beste Arzt ist 
die Natur, sie heilt drei Viertel aller Krankheiten und zieht nie über 
ihre Kollegen her.»
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Woher kommen wir? Auf diese Frage wurden in der Ge-
schichte der Menschheit schon viele Antworten gegeben. 
Mythen und Religionen legten Darstellungen unserer Her-
kunft vor, die die Fantasie ansprachen und die Kulturen 
dauerhaft prägten. Die Wissenschaft liefert heute ganz an-
dere Antworten. Sie will ganz schlicht beschreiben und er-
klären, was wir aus unseren stetig zunehmenden Erkennt-
nissen zu den biologischen Prozessen über unsere Herkunft 
schließen können. Den allgemeinen Rahmen dafür bildet 
die von Charles Darwin entwickelte Evolutionstheorie. Sie 
ist unser Ausgangspunkt. Dazu tritt die Entdeckung der 
DNA und der Grundlagen der Genetik, dann die der Popu-
lationsgenetik; das alles führt zum heutigen Kenntnisstand 
über die Diversität unserer Genome, ein außerordentlich 
hilfreiches Instrument zum Verständnis des heutigen Men-
schen mit allem, was er seiner Vergangenheit verdankt.





Für die Populationsgenetik beginnt alles im Jahr 1859 mit der Ver-
öffentlichung des Meisterwerks Über die Entstehung der Arten von 
Charles Darwin, der damit die evolutionistische Ära einläutet. Knapp 
eineinhalb Jahrhunderte später erfolgt mit der Sequenzierung des 
menschlichen Genoms 2001 die genomische Revolution. Zwischen 
diesen beiden Daten konnten wir dank vieler Entdeckungen und 
theo retischer und technologischer Entwicklungen die Evolution des 
Menschen nachvollziehen und neue Antworten auf die Frage «Was 
sind wir?» vorlegen.

Die Populationsgenetik stützt sich auf zwei Disziplinen: die Evolu-
tion und die Genetik. Diese beiden Wissenschaften wurden Mitte des 
19. Jahrhunderts getrennt begründet, nämlich von Charles Darwin 
und Gregor Mendel. Allerdings sollte es noch Jahrzehnte dauern, bis 
die Biologen zwischen dem grundlegenden Evolutionsprozess und 
den Grundlagen der Vererbung eine Verbindung herstellten. Natür-
lich gab es für den Gedanken der Evolution eine ganze Reihe von Vor-
denkern und Intuitionen. Bereits in der Antike näherten sich Philoso-
phen wie Anaximander von Milet oder Empedokles zaghaft dem 
Begriff einer Evolution, einer Veränderung, eines nicht übernatür-
lichen Ursprungs des Lebens. In der Aufklärung dann gab es Geistes-
blitze wie etwa bei Denis Diderot. Doch der dauerhafte Einfluss von 
Vorstellungen, die auf einem göttlichen Ursprung der Lebewesen be-
harrten, und ganz besonders der Einfluss von 2000 Jahren Christen-
tum verhinderten in Europa bis zum Beginn des 19. Jahrhunderts das 
Aufkommen evolutionistischen Gedankenguts.

Als dieses Hindernis einmal beseitigt war, keimten die von Darwin 
gesäten Samen schnell. Das 20. Jahrhundert brachte eine Fülle an Er-
kenntnissen: Es entdeckte die Prinzipien der Populationsgenetik, die 
Grundlagen für die Vererbung: die DNA, sowie ein erstes Verständnis 
für die Diversität unserer Art, ihre Wanderbewegungen, ihre Adap-
tation an ihre Umwelt. Schließlich zeigte die Sequenzierung fossiler 
DNA, dass unsere Spezies im Lauf ihrer Geschichte genetisches Mate-
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rial mit anderen, heute ausgestorbenen menschlichen Spezies ausge-
tauscht hat, etwa mit dem Neandertaler oder dem Denisova--Men-
schen. Und das ist erst der Anfang.

Natura non facit saltus:

Darwins graduelle Evolution
Natura non facit saltus: Darwins graduelle Evolution

Die Frage der Evolution hatten bereits andere Wissenschaftler angespro-
chen. Jean-Baptiste de Lamarck (in seinem Buch Philosophie zoologique), 
Georges Louis Leclerc de Buffon, Benoît de Maillet oder auch Erasmus 
Darwin (der Großvater von Charles) hatten vermutet, Arten könnten 
sich womöglich verändern, und damit deren Unbeweglichkeit infrage 
gestellt. Doch erst Charles Darwin wird die Begründung der Evolutions-
theorie zugeschrieben, obwohl er selbst in seinem Werk das Wort 
«Evolution» meidet und lieber von «Abkunft mit Veränderung» spricht.

Darwins Evolutionstheorie fußt auf zahlreichen Beobachtungen, 
die er hauptsächlich während seiner fünfjährigen Reise an Bord des 
Forschungsschiffs Beagle (1831–1836) vornahm; diese Reise betrach-
tete er selbst als das wichtigste Ereignis seines Lebens. Unter dem 
Kommando von Kapitän Robert FitzRoy, der ihn als jungen Naturfor-
scher einstellte, um einer kartografischen Expedition rund um die 
Welt zuzuarbeiten, sammelte und beobachtete Darwin überall, wo er 
hinkam: von den Kapverdischen Inseln bis ins Amazonasbecken, von 
Feuerland bis zu den Galapagos-Inseln und in den Pazifik. Zurück in 
England, zunächst in Cambridge und dann in der Grafschaft Kent, 
sollte er dreizehn Jahre damit verbringen, alle seine Erfahrungen und 
seine Notizbücher in ein veritables Manuskript umzuwandeln, das er 
schließlich im November 1849 publizierte, weil er befürchtete, Alfred 
Russel Wallace, der eine recht ähnliche Theorie vorzulegen plante, 
könnte ihm die Priorität seiner Gedanken streitig machen. Es war 
 eines der Bücher, die die Welt verändern sollten. Sein Titel: Über die 
Entstehung der Arten durch natürliche Zuchtwahl (On the Origin of Spe-
cies by Means of Natural Selection).
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Das grundlegende Postulat von Darwins Evolutionstheorie ist das 
der Veränderung und Transformation der Arten durch natürliche 
Zuchtwahl, und das graduell, in kleinen Schritten entsprechend den 
in der Natur beobachteten Gradienten und dem von Gottfried Wil-
helm Leibniz postulierten Kontinuitätsprinzip, das auf das aristote-
lische Axiom Natura non facit saltus («Die Natur macht keine Sprünge») 
zurückgeht. Damit war Darwin der Erste, der behauptete, dass alle 
 individuellen Lebewesen auf der Erde einen gemeinsamen Vorfahren 
besitzen und dass die Unterschiede, die jede Spezies auf der Erde cha-
rakterisieren, unter dem Einfluss der natürlichen Selektion erworben 
wurden; die Selektion ist in seinen Augen der Grundmechanismus der 
Veränderung, der Anpassung an die Umwelt und der Artbildung.

Charles Darwin zufolge waren der wichtigste limitierende Faktor 
für das Wachstum einer Population die Ressourcen, etwa die Nah-
rung. Demnach besteht zwischen Individuen oder Arten ein Wettbe-
werb um diese Ressourcen, die ihre Überlebens- und Fortpflanzungs-
fähigkeit begrenzen. Außerdem postulierte Darwin, die beobachteten 
Unterschiede zwischen Individuen oder Arten würden an die folgen-
den Generationen «übertragen», wobei der Begriff der Übertragung 
unklar und unverstanden blieb; zur Genetik bestand damals keine 
Verbindung. Doch eben diese Unterschiede entschieden über die 
 Fähigkeit von Individuen oder Arten, zu überleben und sich fortzu-
pflanzen – heute spricht man von der adaptiven Fitness. Im Lauf der 
Zeit, so Darwin, bewirke die natürliche Selektion bei der Population 
graduelle Veränderungen, und die am besten angepassten Individuen 
würden immer zahlreicher.

Diese damals revolutionäre und heiß umkämpfte Theorie mar-
kierte den Beginn des Evolutionsgedankens, wobei Darwins Zeit-
genosse Alfred Russel Wallace unabhängig zu denselben Schlussfolge-
rungen gekommen war. Die beiden Wissenschaftler verfassten sogar 
gemeinsam einen Artikel über die Theorie der natürlichen Selektion, 
der 1858 publiziert wurde. Nach der Veröffentlichung seines Buchs 
führte Charles Darwin ein einsames Leben in Kent und grämte sich 
über die Reaktionen und die Polemik, der er ausgesetzt war. Er starb 
1882 im Alter von 73 Jahren.

Darwins Zeitgenosse, der mährische Abt Gregor Mendel, ist der 
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Begründer der Genetik – der zweiten Disziplin, auf der die Popula-
tionsgenetik aufbaut. Dank seiner Arbeiten über die Übertragung 
von erblichen Merkmalen, die er 1865 publizierte, wird die Erblich-
keit, die Darwin zwar erwähnt, aber unerklärt lässt, zu einem wissen-
schaftlichen Begriff für die Beschreibung einer beobachtbaren und 
beeinflussbaren Realität. Mendel führte Tausende Experimente an 
Erbsen mit unterschiedlichen Merkmalen in Farbe, Textur usw. durch: 
Er kreuzte sie und beobachtete die Verteilung dieser Merkmale in den 
Folgegenerationen. Mendel wies nach, dass bestimmte «Faktoren» – 
man nannte sie damals noch nicht Gene – auf vorhersagbare Weise 
von einer Generation an die nächste übertragen werden, und stellte 
drei Vererbungsgesetze auf, die sogenannten «Mendel’schen Regeln». 
Diese Gesetze blieben zunächst relativ unbemerkt, wurden aber 1900 
von Hugo de Vries, Carl Correns und Erich von Tschermak wiederent-
deckt. Sie schienen nur für diskrete Merkmale zu gelten und nicht für 
kontinuierlich variierende, quantitative Merkmale, weshalb sie Dar-
wins Theorie zu widersprechen schienen, die grundsätzlich quantita-
tiv angelegt war. Übrigens prägte Hugo de Vries den Begriff «Pangen» 
für die physische Einheit zur Merkmalsübertragung, und Wilhelm 
Johannsen die Begriffe «Genetik» und «Gen».

Anders als Darwin, dessen Arbeit umfassend rezipiert wurde, 
wurde Mendels Werk von seinen Zeitgenossen kaum beachtet: Drei-
ßig Jahre lang blieb es so gut wie unbemerkt, und Charles Darwin las 
es nie. Die Verbindung zwischen Vererbung und Evolution war also 
noch nicht hergestellt.

Entstehung der Populationsgenetik
Entstehung der Populationsgenetik

Die Verbindung von Darwinismus und Mendels Theorien beginnt in 
der Zeit zwischen den Weltkriegen mit jungen Forschern an der briti-
schen biometrischen Schule um Francis Galton, etwa Ronald Fisher 
(1890–1962), Sewall Wright (1889–1988) und John Burdon Sanderson 
Haldane (1892–1964). Gemeinsam begründen diese drei die Popula-
tionsgenetik, eine Disziplin, in der Evolutionsbiologie und Genetik 
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ein zusammenhängendes Ganzes bilden, das sich mathematisch mo-
dellieren lässt.

Ronald Fisher legte die Grundlagen der quantitativen Genetik; 
diese Disziplin ist heute mit der Erforschung der genetischen Ursachen 
für komplexe Erkrankungen sehr stark auf dem Vormarsch. Die quan-
titative Genetik beschäftigt sich mit der statistischen Untersuchung 
kontinuierlicher Merkmale, zum Beispiel der Größe. Sie geht von der 
Hypothese aus, dass die Variabilität des Merkmals durch ein Zusam-
menspiel zahlreicher Gene bedingt wird. Einer der wichtigsten Bei-
träge von Ronald Fisher war der Nachweis, dass die Variabilität eines 
kontinuierlichen Merkmals sehr wohl mit den Mendelschen Ver-
erbungsregeln kompatibel ist. In seinem Buch The Genetical Theory of 
Natural Selection entwickelt er seinen Lehrsatz und behauptet, dass 
die Evolution über die natürliche Selektion genetischer Mutationen 
verläuft. Er nimmt an, dass Mutationen, die sich stark auf den Phäno-
typ auswirken, mit höherer Wahrscheinlichkeit die Fitness der Indivi-
duen mindern, während Mutationen mit schwächerer Wirkung das 
Individuum in der Hälfte der Fälle verbessern und so mit größerer 
Wahrscheinlichkeit von der natürlichen Selektion bevorzugt werden. 
Evolution und Transformation der Merkmale würden damit über das 
Zusammenspiel mehrerer schwächerer Mutationen graduell verlau-
fen – wie schon Darwin gesagt hatte: Natura non facit saltus!

Sewall Wright verbinden wir heute vor allem mit zwei Begriffen: 
Gendrift und Fitness-Landschaften. Als Gendrift bezeichnet man die 
zufällige Fluktuation in der Frequenz von mutierten Allelen* inner-
halb einer Population im Lauf der Generationen. Sie bildet eine der 
Hauptmotoren für die genetische Diversität. Das Konzept der Fitness-
Landschaft wird in der Evolutionsbiologie verwendet, um die Bezie-
hungen zwischen genetischen Mutationen und dem Fortpflanzungs-
erfolg einer Population in Form einer topografischen Landkarte visuell 
darzustellen.

* Ein Allel ist eine Variante eines gegebenen Gens: Jedes Gen kann nämlich in 
verschiedenen «Versionen» auftreten, die dann zu unterschiedlichen Ausprä-
gungen im Phänotyp führen, zum Beispiel bei der Augenfarbe.



Teil 1 Von Darwin zur Genomik28

Der dritte Begründer der Populationsgenetik ist schließlich John 
Burdon Sanderson Haldane. Er entwickelte einen mathematischen 
Ansatz für das Verständnis, wie die natürliche Selektion auf die Häu-
figkeit von mutierten Allelen einwirkt und wie Selektion, Mutation 
und Migration miteinander interagieren. Bekannt ist er auch für seine 
Hypothese, die einen Zusammenhang zwischen natürlicher Selektion 
und Malaria-Resistenz postuliert, wenngleich wir diese Beobachtung 
von 1949 eigentlich dem italienischen Genetiker Giuseppe Montalenti 
verdanken. Diesem war nämlich aufgefallen, dass Erkrankungen der 
roten Blutkörperchen wie Thalassämien oder die Sichelzellenanämie 
vor allem in solchen Regionen auftreten, in denen Malaria endemisch 
ist. Bestätigt wurde die Hypothese erst 1954 durch Anthony Allison; 
heute gilt es als Schulbeispiel für natürliche Selektion, dass Erkran-
kungen der roten Blutkörperchen gegen Malaria schützen können, 
was wohl ihr häufigeres Auftreten in Regionen erklärt, in denen Ma-
laria sehr verbreitet ist.
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