Abb. 1

Ein derart kleines Stiick des
Fingerknochens — an seiner
urspriinglichen Stelle in

der Hand platziert —

geniigte den Forschern als
DNA-Lieferant.

Foto: Max-Planck-Institut fiir
evolutiondre Anthropologie
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Die molekulare Stammes-
geschichte des Menschen

Steckt in uns allen ein kleiner Neandertaler?

von Johannes Krause

Es ist ein zentrales Rétsel der Evolution des Menschen: Neandertaler, Denisova-Mensch, moder-
ner Mensch. In welchem Verwandtschaftsverhéltnis stehen sie zueinander? Was vor mehr als
150 Jahren mit der Entdeckung des Neandertalers begann, nahm dank moderner Technologien
in den letzten Jahren eine atemberaubende Entwicklung. Und am Ende kdnnte die Erkenntnis

stehen, dass wir alle ein bisschen von allem sind.

Seit der Entdeckung des Neandertalers vor mehr als 150
Jahren in einem Steinbruch des Neandertals nahe Diissel-
dorf wurde eine Vielzahl menschlicher Fossilien entdeckt.
Es wird zunehmend klar, dass sich der Mensch in den letz-
ten sechs Millionen Jahren seiner Evolution nicht geradlinig
vom gemeinsamen Vorfahren mit dem Schimpansen bis
hin zum anatomisch modernen Menschen entwickelte.
Stattdessen findet man viele verschiedene menschliche

Forschung

Lebensformen, sogenannte Homininen, die zum Teil paral-
lel existierten. lhre Zahl reicht bis zu 26 unterschiedlichen
Arten (Foley 2005 ). Unser Stammbaum &hnelt damit eher
einem Busch mit zahlreichen Seitenlinien, die sich zum
GroRteil im Lauf der Evolution verlieren. Erst vor ca. 50000
Jahren endete dieser komplexe Stammbaum mit der welt-
weiten Ausbreitung des anatomisch modernen Menschen
und der damit einhergehenden Verdrangung der letzten uns
bekannten anderen Urmenschen, dem Neandertaler, dem
Homo erectus und dem im heutigen Indonesien gefundenen
Homo floresiensis.

Zwei Meinungen stehen sich gegeniiber

Lange Zeit war es umstritten, wie genau die Ausbreitung
des modernen Menschen vonstatten ging — vieles wird
nach wie vor kontrovers diskutiert. Unter den Paldoanth-
ropologen, die ihre Theorien vor allem auf morphologische
Untersuchungen menschlicher Fossilien aufbauen, standen
sich zwei Lager gegeniiber. Die einen waren der Meinung,
dass sich moderne Menschen zur selben Zeit parallel in
Afrika und Eurasien entwickelten und auf den einzelnen
Kontinenten nur ein geringer genetischer Austausch zwi-
schen Populationen stattfand (Wolpoff, Wu et al. 1984). Dies
wiirde bedeuten, dass die Neandertaler die direkten Vorfah-
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ren der heutigen Europder wéren. Die andere Fraktion von
Paldoanthropologen war der Meinung, dass der anatomisch
moderne Mensch in Afrika entstanden sei und sich begin-
nend vor etwa 50000 {ber den ganzen Globus ausbreitete
(Brauer 1984). Wahrendessen sei es kaum oder gar nicht
zur genetischen Vermischung mit anderen Urmenschen wie
dem Neandertaler gekommen. Die letztgenannte Theorie
wird auch als ,Out of Africa”- oder ,Recent African Origin“-
Hypothese bezeichnet (Stringer 1992). Die tiber Jahrzehnte
zum Teil erbittert gefiihrte Diskussion hat uns gezeigt, dass
allein auf der Grundlage morphologischer Merkmale keine
eindeutige Aussage zu treffen ist: Beide Fraktionen fanden
eindeutige Hinweise fiir ihre Standpunkte, und nur wenige
Forscher versuchten eine Synthese aus beiden Sichtweisen
zu entwickeln.

DNA-Analysen sorgen erneut fiir kontroverse
Diskussionen

Die Diskussion wurde Ende der 1980er Jahre durch die
aufkommenden genetischen Daten heutiger Menschen
wiederbelebt. Man untersuchte zundchst die DNA der
Mitochondrien, die sogenannte mtDNA, also nur einen
kleinen Teil des Erbguts, der miitterlicherseits vererbt wird
und zahlreicher vorhanden ist als die DNA des Zellkerns.
Die Analysen von mtDNA aus menschlichen Populationen
innerhalb und aulerhalb Afrikas zeigten, dass die groRte
genetische Diversitat in Afrika besteht und dass alle Nicht-
Afrikaner auf nur einem Zweig im afrikanischen Stammbaum
der mtDNA zusammenlaufen (Cann et al. 1987). Mit anderen
Worten: aus Sicht der mtDNA sind alle heutigen Menschen
JAfrikaner”. Die Kritiker der genetischen Daten filhrten
jedoch an, dass sich das Genom der modernen Menschen
in den letzten 50000 Jahren stérker gedndert haben kdnnte
und somit nicht mehr représentativ fiir die friihe Evolution
des modernen Menschen sei. Weiter kdnne man mithilfe
der mtDNA nur die maternale Verwandtschaft aufzeigen,
somit bliebe die Mdglichkeit, dass man im Kerngenom ein
anderes Signal finden wiirde.

Erbgut des Neandertalers entschliisselt

Mitte der 1990er Jahre gelang es Paldogenetikern, die
Erbinformation des Neandertalers, unseres ndchsten aus-
gestorbenen Verwandten, aus dem mehr als 40000 Jahre
alten Typusexemplar zu entschliisseln (Krings et al. 1997).
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Dabei konnte allerdings nur eine kurze Sequenz der mtDNA
dieses Urmenschen ausgelesen werden. Dieser kleine Teil
der Erbinformation geniigte jedoch, um zu zeigen, dass die
Neandertaler sich an vielen Stellen ihrer DNA von heutigen
modernen Menschen unterscheiden und als separate aus-
gestorbene Menschenlinie zu sehen sind (Abb. 2). Dieses
Ergebnis wurde bei mehr als einem Dutzend untersuchten
Neandertaler-Fossilien mehrfach bestétigt.

Neandertaler-DNA wurde selbst in Fossilien aus dem Altai
in Sibirien nachgewiesen. Das Verbreitungsgebiet der Ne-
andertaler reichte also mehr als 2000 Kilometer weiter nach
Osten als bis dahin vermutet (Krause et al. 2007). Der Be-
fund zu den genetischen Unterschieden zwischen Neander-
talern und modernen Menschen sollte die unter Anthropolo-
gen seit fast 150 Jahren gefihrte Debatte zur Herkunft der
heutigen modernen Menschen eigentlich beendet haben.

Allerdings stellt die mtDNA nur einen kleinen Teil unserer
Erbinformation dar. Wissenschaftler errechneten, dass bis
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Abb. 2

Schematischer Stamm-
baum und genetische Ver-
mischungsereignisse des
Neandertalers, Denisova-
Menschen und anatomisch
modernen Menschen.
Grafik: Alissa Mittnik
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Abb. 3

Wie haben unsere nachsten
Verwandten gelebt? Die
Anthropologen wissen jetzt:
Als Neandertaler und Homo
sapiens vor mehr als 50 000
Jahren gemeinsam bestimmte
Regionen im Mittleren Osten
bewohnten, haben sie sich
auch gepaart. — Die Auf-
nahme zeigt eine Neander-
talerfamilie im kroatischen
Krapina-Museum.

Foto: Johannes Krause
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zu einem Viertel unseres heutigen Genoms vom Neanderta-
ler stammen kénnte (Serre et al. 2004).

Kern-DNA bringt den Durchbruch

Im Jahr 2010 gelang dann aber doch der Nachweis, dass die
Ausbreitung des modernen Menschen und die Verdrangung
der Neandertaler nur mit einer geringen genetischen Ver-
mischung einhergingen. Mithilfe neuer DNA-Sequenzier-
techniken gelang die Entschliisselung des ersten gesamten
Genoms eines Neandertalers (Green et al. 2010). Vergleiche
mit Genomen heutiger Menschen innerhalb und auRerhalb
Afrikas ergaben, dass alle heutigen Nicht-Afrikaner etwa
2,5 Prozent Neandertaler-DNA in sich tragen und genetisch
zu 97,5 Prozent aus Afrika stammen. Wissenschaftler gehen
davon aus, dass die 2,5 Prozent Neandertaler-DNA auf eine
genetische Vermischung mit modernen Menschen vor ca.
50000 Jahren im mittleren Osten zurickgehen (Sankarara-
man et al. 2012). Jeder Mensch auRerhalb Afrikas weist in
etwa dieselbe Menge an Neandertaler-DNA in seinem Erb-
gut auf (Abb. 1). Weitere Analysen zeigten, dass insbeson-
dere Gene, die mit Immunitat, Fettstoffwechsel und Eigen-
schaften der Haut in Verbindung stehen, vom Neandertaler
auf die Nicht-Afrikaner bertragen wurden (Abi-Rached et
al. 2011, Khrameeva et al. 2014, Prufer et al. 2014).
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~Schwesterlinie” des Neandertalers im Altai

Durch genetische Analysen fossiler Knochen gelang es au-
Berdem, eine bislang unbekannte Menschenform zu entde-
cken, den sogenannten Denisova-Menschen (Krause et al.
2010). Seine DNA wurde aus einem kleinen Fingerknochen
und einigen Backenzdhnen isoliert. Sie wurden in der na-
mensgebenden Hohle im Altaigebirge in Sibirien gefunden.
Die Skelettreste sind ca. 60000 Jahre alt und so klein und
verwittert, dass eine morphologische Untersuchung allein
keinen Aufschluss tiber ihre Herkunft ergab. Jedoch war im
Fingerknochen gentigend Erbinformation enthalten, um das
Genom der Denisova-Menschen zu entschliisseln (Reich et al.
2010). Es handelt sich bei dieser Gruppe Urmenschen um eine
Schwesterlinie der Neandertaler (Abb. 1). Beide Gruppen ha-
ben sich vor mehr als 200000 Jahren voneinander aufgespal-
ten. Wahrend die Neandertaler in Europa siedelten, verbrei-
teten sich die Denisova-Menschen in Asien. Der Vergleich mit
heutigen Menschen ergab, dass auch Denisova-Menschen
sich genetisch mit heutigen Menschen aus Asien vermischt
haben. Besonders in Siidostasien, in Melanesien und Aust-
ralien findet sich Denisova-Erbgut in heutigen Ureinwohnern
dieser Regionen (Abb. 1). Die Analyse des Denisova-Genoms
brachte noch eine weitere Uberraschung hervor. Auch diese
Friihmenschen hatten sich wahrend ihrer Einwanderung nach
Asien vor mehr als 200000 Jahren mit dortigen Urmenschen
vermischt, wahrscheinlich mit dem Homo erectus, der Afrika
schon vor mehr als 1,8 Millionen Jahren zum ersten Mal ver-
lassen hatte (Prufer et al. 2014).

Menschen migrieren schon, seit es sie gibt

Auch wenn viele Knochen der Urmenschen keine intakte
DNA mehr aufweisen, so ist es mittlerweile sogar maglich,
DNA aus mehr als 400000 Jahre alten Skeletten zu isolie-
ren und Stammbé&ume zu erstellen (Meyer et al. 2014). Das
Bild, das sich anhand der genetischen Daten ergibt, besta-
tigt, dass es sich beim menschlichen Stammbaum eher um
einen verzweigten Busch mit ausgestorbenen Seitenlinien,
zahlreichen Vermischungen und genetischem Austausch
zwischen den Kontinenten handelt. Auch wenn der GroR-
teil unseres Erbguts aus Afrika stammt, tragen viele heu-
tige Menschen Gene von Neandertaler, Denisova-Mensch
und Homo erectus in sich. Es scheint, dass wir alle einen
bunten Migrationshintergrund und Spuren unterschiedlicher
Urmenschenformen in unseren Genen mit uns tragen.
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