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Nichtrekombinierende DNS-Abschnitte, ob an der DNS der Mito-
chondrien, ob am X- oder Y-Chromosom, sind das geeignete Material,
das es uns ermöglicht, Abstammungslinien in die Vergangenheit zurück-
zuverfolgen. Dabei stellt der Bestand dieser Abstammungslinien, die bei
den heute lebenden Menschen auffindbar sind, sicherlich nur einen Teil
aller Linien dar, die bisher auf der Erde existierten. Hatte eine Mutter
nur Söhne oder ein Vater nur Töchter, starb damit eine MtDNS-Linie
bzw. Y-Chromosom-Linie aus. Einige Linien gingen wohl auf diese
Weise verloren. Nur Linien, die ohne Unterbrechung bis in die heutige
Zeit weitervererbt wurden, sind an heute lebenden Menschen rekon-
struierbar. Aus diesem Grunde endet Wilsons „mitochondriale Eva“ in
einer einzigen Linie.

Genetische Vielfalt

Aus der Rekombination vor der Befruchtung und der Kombination der
beiden Anteile von Mutter und Vater gehen Individuen hervor, deren
DNS-Code aus unterschiedlichen und auf der Welt einmaligen Basen-
abfolgen besteht. Genvielfalt ist wichtig für den Fortbestand der
Menschheit.

Was aber gut ist für den Fortbestand der Menschheit, erschwert auf
der anderen Seite die Arbeit der Archäogenetiker. Die Rekombination
macht ein Rückrechnen zur Genkombination unserer Vorfahren bereits
um wenige Generationsschritte unmöglich, da nicht feststellbar ist, bei
welchem Generationswechsel und an welcher Stelle der Genstrang auf -
gebrochen und neu kombiniert wurde. Bereits nach vier Generationen
hat sich der Genbestand so rapide verändert, dass nur noch ein Sech-
zehntel unserer Gene im Zellkern von unserer weiblichen Urahnin vor
vier Generationen stammt, und wir können nicht einmal sagen, welche
Gene das sind.

Die Rekombination und Nichtrekombination der Gene lässt sich
anhand der Familiennamen veranschaulichen: Das Wort für die Berufs-
bezeichnung Schmied ist seit dem 8. Jahrhundert n. Chr. belegt und
wurde später zu einem traditionsreichen Familiennamen. Im Gotischen
nannte sich der Schmied aiza-smiþa, im Althochdeutschen smid, im
Mittelhochdeutschen smit. Heute kennen wir zahlreiche Abkömmlinge
und Varianten dieses Namens in Familiennamen wie Schmidt, Schmitt,
Schmiedt usw., die sich auf Lautwandel, Abschreibefehler, veränderte
Rechtschreibung oder Uneinheitlichkeit der Rechtschreibung zurück-
führen lassen. Sie legen den in der Grafik gezeigten Stammbaum nahe.
Wir erkennen eine frühe Abspaltung des altenglischen Smith (damals als
Berufsbezeichnung) aus westgermanischer Zeit. Bei den Familiennamen

siehe Abbildung auf der
nächsten Seite
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handelt es sich hier um den
Stammbaum männlicher Li -
nien.

Wie gut der Vergleich mit
den Familiennamen zutrifft,
sehen wir, wenn wir die Ver -
wendung von Doppelnamen
be trachten, wie sie im Zei -
chen der weiblichen Eman -
zipation aufkamen. Doppel-
namen können nicht endlos
von Generation zu Genera-
tion zusammengesetzt wer-
den, da sie bereits nach we -
nigen Generationen zu lang
würden. Dagegen hat die Na -
tur längst etwas getan, indem
sie den Chro moso mensatz
vor jeder Be   fruchtung hal -
biert. Auf die Fami lienna men
übertragen, sähe das so aus:
Im Fall der Rekombination
würde der Name von Frau

smit (alte Form von ‘Schmied’) in der Mitte durchgeschnitten (vgl.
Grafik), und die Kinder, die sie beispielsweise mit Herrn mülner (alte
Form von ‘Müller’) bekommt, erhielten eine Kombination der beiden
Namen. Die Tochter würde etwa den Namen smner tragen, der Sohn den
Namen mülit. Diese Rekombination findet in jeder Generation aufs
Neue statt, sodass nach mehreren Generationen keiner der ursprüng-
lichen Namen mehr zu erkennen ist.

Anders ist es bei den geringfügigen Veränderungen der Schreibweise,
die sich im Laufe der Geschichte ergeben haben, wenn die Namen nicht
rekombiniert werden. Sie lassen uns allemal die alten Wörter noch
erkennen und verstehen. Buari wurde zu Bauer, Smit zu Schmidt und
Mülner zu Müller. Das sind sozusagen einfache Punktmutationen, und
diese liefern einen Stammbaum.

Rekombinierende Familiennamen lassen also keinen Stammbaum
rekonstruieren. Dasselbe gilt für rekombinierende DNS. Rekombinie-
rende DNS aus dem Zellkern wird für archäogenetische Studien niemals
einen Stammbaum liefern. Um trotzdem einen Stammbaum aus rekom-
binierender DNS sozusagen herbeizuzwingen, teilten die Genetiker die
Menschen bisher in sprachliche, geographische oder kulturelle Einhei-
ten ein und ermittelten die durchschnittlichen genetischen Unterschie-
de zwischen diesen Gruppen, wie dies Cavalli-Sforza gewagt hat.206
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In beiden Fällen bleiben die individuellen Nukleotidpositionen an der
DNS unberücksichtigt. Der Gewinn dieses Vorgehens ist dementspre-
chend gering. Das Netzwerk, das Querverbindungen aufzeigt, ist in
diesem Beispiel aus mehreren splits-Bäumen gebildet (Englisch splits
tree) und zeigt die Unsicherheiten auf, ohne sie zu lösen. Die Unsicher-
heiten entstehen durch Äste, für die alle samt die gleiche Wahrschein-
lichkeit besteht. Diese Unsicherheit drückt sich in der Darstellung von
Netzen aus.

Die Merkmalsmethode beachtet die Nukleotide, in denen sich die
Individuen unterscheiden. Ebenso wie mit der Distanz-Methode kann
man mit ihr einen Baum oder aber ein Netzwerk darstellen. Anhand 
von zwei Kriterien wird der Baum rekonstruiert: nach der maximalen
Sparsamkeit (maximum parsimony), bei dem sich das Computerpro-
gramm die mathematisch kürzesten Bäume sucht, und nach der größ-
ten Wahrscheinlichkeit (maximum likelihood), also so, wie sie hypothe-
tisch höchstwahrscheinlich zu vermuten sind. Hier gibt es zahlreiche
rechnerische Möglichkeiten zur Auswahl, die das Computerprogramm
in Form von vielen Verästelungsvarianten anbietet. Die Varianten rüh -
ren meist daher, dass Fälle von Homoplasie Veränderungen verursachen,
die den Baum verändern. Was Homoplasie ist, werden wir später am
Beispiel der Stammbaumrekonstruktion sehen.

Alle bisher verwendeten Methoden hatten ihre Schwächen. Einmal
war die gewonnene Information gering, ein andermal waren die Ergeb-
nisse unsicher, da die verwendeten Computerprogramme jedes Mal 
eine Vielzahl von Möglichkeiten an Verästelungen und Wurzelung aus -
spuckten und der Genetiker sich eher nach Gutdünken eine der Mög -
lichkeiten aussuchen durfte, besser: musste. Das schränkt die Glaub-
würdigkeit der Ergebnisse dramatisch ein.

Molekularer Stammbaum

Zu einer neuen und besseren Methode gelangt man, wenn man sich 
zwei Fragen stellt. Erstens: Was ist wünschenswerter – sollen die Distan-
zen, ohne die Merkmale einzeln zu werten, gezeigt werden oder aber die
Merkmale unter Berücksichtigung jener, die typisch für eine Gruppe
sind? Die Antwort ist: die Merkmale. Zweitens: Sollen mehrere verschie-
dene Bäume vorgeschlagen oder soll alles auf einen Blick gezeigt werden,
mit allen Unsicherheiten, wie sie z. B. durch rückgängig gemachte Muta-
tionen (Reversionen) entstehen? Die Antwort ist: alles auf einen Blick.
Denn so kann man Reversionen, Homoplasie und auch banale Sequen-
zierungsfehler erkennen und sozusagen per Hand berichtigen.

Homoplasie (laut Duden
Homoplasmie) kommt in
der zitierten Literatur in
dieser Schreibweise vor.
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Für die Betrachtung von Merkmalen (in diesem Fall die Mutationen
an bestimmten Nukleotidpositionen) und die Darstellung des Netz-
werks hat sich der Genetiker Peter Forster entschieden. Bei seiner 
Met hode werden die Merkmale im Netzwerk gezeigt, sodass man zwei -
felhaf te Fälle (englisch character conflicts) auf den ersten Blick erkennt.
Forster wandte bei seinen Netzwerken die Idee von John Avise und sei -
nen Mit arbeitern an, die 1987 erstmals den Terminus Phylogeography
vorschlugen, womit sie die geographische Betrachtungsweise ei nes
Stammbaums meinten. Sie erkannten, dass anhand der Mitochondrien-
DNS der Gründer-Effekt darstellbar wird.208 Forster und ich haben uns
während eines Telefonats überlegt, wie wir das ins Deutsche übersetzen
wollen, und prägten den Begriff „molekularer Stammbaum“; die ge nau -
ere Be zeichnung für Phylogeography wäre „geographisch-mole ku lares
Netzwerk“.

Forster legte den Grundstein zu einer Methode, die für die Rechts-
medizin wie für die Archäogenetik gleichermaßen von Wert ist. Als
junger Genetikstudent hatte er eines Tages an die Tür des Mathemati-
kers Hans-Jürgen Bandelt in der Universität Hamburg geklopft und um
die Lösung eines statistischen Rechenproblems für seine genetischen
Studien ersucht. Daraus entstand eine fruchtbare Zusammenarbeit, wo -
raufhin der damalige Mathematikstudent Arne Röhl im Rahmen einer
Diplomarbeit auf der Basis von Bandelts Veröffentlichung209 das geeig-
nete Computerprogramm entwickelte, das für jedermann im In ternet
unter www.fluxus-engineering.com zum Herunterladen bereitsteht.

Wie die Ergebnisse flächendeckender Studien bewiesen, ist Forsters
Methode für nichtrekombinierende Genabschnitte der DNS – also für
die Mitochondrien und für Teile des X- und des Y-Chromosoms – die
beste Wahl. Mit dieser Methode lassen sich, anders als in früheren An -
sätzen, Erbtypen aus alter Zeit rekonstruieren und geographisch zuord-
nen, indem man fünf Dimensionen beleuchtet:

1. den geographischen Standort (Wohnort des Probanden);
2. die Position am Stammbaum; aus 1 und 2 erschließt sich
3. die Wanderbewegung von A nach B – das ist neu;
4. die Bestimmung der verstrichenen Zeit – auch das ist neu;
5. die mengenmäßige Verteilung, das heißt die Häufigkeit einer Linie

in einer Region.

Das Verhältnis zwischen Wanderung und Evolution ist es, das vorge-
schichtliche Völkerwanderungen offenbart.

Wie man Stammbäume aus Unterschieden und Gemeinsamkeiten
des mitochondrialen Erbguts generiert, wird im Folgenden Schritt für
Schritt erklärt. Wir beginnen mit einem anschaulichen Versuch.
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