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Zur Wissenschaftsgeschichte der
aDNA-Forschung
Elsbeth Bösl

aDNA Research From a Historical Perspective

aDNA studies are a cooperative field of research with a broad range of applications including evolutionary
biology, genetics, anthropology and archaeology. Scientists are using ancient molecules as source material for
historical questions. Colleagues from the humanities are observing this with both interest and concern because
aDNA research is affecting academic identities and both concepts of history and historiography. aDNA research
developed in a way that can be described as a Hype Cycle (Chackie Fenn). Technological triggers such as
Sanger Sequencing and the Polymerase Chain Reaction kicked off a multitude of experiments with ancient DNA
during the 1980s and 1990s. Geneticists, microbiologists, anthropologists and many more euphorically joined
a “molecule hunt”. aDNA was promoted as a time machine. Media attention was enormous. As experiments
and implementations began to fail and contamination was discovered to be a tremendous problem, media
interest waned and many labs lost their interest. Some turned their disillusionment into systematic research
into methodology and painstakingly established lab routines. The authenticity problem was first addressed by
control oriented measures but later approached from a more cognitive theoretical perspective as the pitfalls
and limits of aDNA became clearer. By the end of the 2000s the field reached its current plateau of productivity.
Cross-disciplinary debates, conflicts and collaborations are increasing critical reflection among all participants.
Historians should consider joining the field in a kind of critical friendship to bothmake themost of its possibilities
and give an input from a constructivist perspective.

Keywords: aDNA, Archaeology, Genetics, Interdisciplinary research

Die aDNA-Forschung hat die Geschichtswissenschaft erreicht. Das Anliegen dieses Beitrags ist es, Wissen über
die historische Gewordenheit des epistemischen Objekts alte DNA und des überfachlichen Forschungsfeldes,
das sich mit ihr befasst, in die aktuelle Diskussion über den Stellenwert molekulargenetischer Quellen und
Verfahren zur Bearbeitung historischer Fragestellungen einzubringen. Über den Bezug zum gemeinsamen Wis-
sensgegenstand (alte) DNA traten ForscherInnen und Forscher aus verschiedenen Fächern und Disziplinen der
Natur-, Kultur- und Geisteswissenschaften miteinander in Kontakt. Als Zeichen der Molekularisierung der Wis-
senschaften und der Gesellschaft kann man ansehen, dass diese Fächer sich eine molekulare Erkenntnisebene
geschaffen, DNA zur Quelle für historische Fragestellungen definiert und damit für das Geschichtsbewusst-
sein relevant gemacht haben. Die Entwicklung dieses Forschungsfeldes seit den 1980er Jahren lässt sich mit
dem Modell des Hype Cycle (Chackie Fenn) beschreiben. Auf dem Weg zu seinem momentanen Produktivi-
tätsniveau erwiesen sich Kontaminationen und Authentifizierungsschwierigkeiten als die zentrale technische
und methodische Herausforderung. Die Fragen, ob genetische und soziokulturelle Daten und Konzepte, DNA-
Quellen, Sachgut und Schriftquellen miteinander in Bezug gesetzt werden können und dürfen, und wem die
Interpretationshoheit zukommen soll, gerieten hingegen zum wichtigsten Thema der überfachlichen Debatten.

Schlüsselwörter: aDNA, Archäologie, Genetik, Interdisziplinarität
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Zum aktuellen Anlass

Die Gründung des Max-Planck-Instituts für Menschheitsgeschichte (MPI-
SHH) in Jena  hat in der Geschichtswissenschaft für großes Interesse,
aber auch für Irritationen gesorgt (Feuchter ). Zutage traten diese zum
Beispiel auf dem Podium „Geschichte als Naturwissenschaft? Perspektiven
biologischer Forschung in der Geschichtswissenschaft“, zu dem im Januar
 die Historiker Jens Ivo Engels und Gerrit Schenk an die TU Darm-
stadt eingeladen hatten, um dort mit KollegInnen unter anderem über
diese Fragen zu diskutieren: Wie betreiben GenetikerInnen oder Bioche-
mikerInnen Geschichtsforschung? Was meinen sie, wenn sie von DNA-
Molekülen als Quellen, Archiv oder Wissensspeicher sprechen? Wächst
da eine Geschichtskonkurrenz heran, die mit alter DNA und stabilen Iso-
topen die Quellen und Deutungen der HistorikerInnen überbieten will?
Lassen sich biologische Daten überhaupt soziokulturell interpretieren? Ist
es zulässig, zum Beispiel Haplotypenverteilungen mit Populationen, geo-
grafischen Räumen oder sogar archäologischen Kulturen, also Verbreitun-
gen bestimmter Sachguttypen, in Verbindung zu bringen? Droht hier nicht
Biologismus und gerät nicht der mühsam erkämpfte Konstruktivismus der
Geschichtswissenschaften in Gefahr?

Eine Vielzahl überfachlich besetzter Workshops und einige Diskussi-
onsveranstaltungen geisteswissenschaftlicher Einrichtungen mit Protago-
nisten der aDNA-Forschung der letzten beiden Jahre belegen die neue
Aufmerksamkeit der Geschichtswissenschaft, aber auch ihre Sorgen und
Wissensdefizite.

Am Jenaer MPI widmen sich unter der Leitung des Genetikers Johan-
nes Krause, des Linguistikers Russell Gray sowie der Molekularbiologin
und Archäologin Nicole Boivin ForscherInnen aus über einem Dutzend
Herkunftsfächern der „Geschichte der Menschheit unter Verwendung mo-
dernster analytischer und genetischer Methoden.“ Sie arbeiten, so heißt es
auf der Website des Instituts, an „grundlegende[n] Fragen zur biologi-
schen und kulturellen Entwicklung des Menschen von der Steinzeit bis
heute“. Somit schließt das MPI-SHH zeitlich an den Aufgabenbereich des
Leipziger MPI für evolutionäre Anthropologie an. Nun erhalte „die Evo-
lutionswissenschaft einen Ort, an dem Fragen zur Entwicklungsgeschichte
vielfältiger biologischer und kultureller Phänomene“ mit vor allem natur-
wissenschaftlichen Methoden bearbeitet werden (MPI b). Sein Inte-
resse an NachwuchswissenschaftlerInnen aus Geschichte und Archäologie
demonstrierte das MPI für Menschheitsgeschichte im Mai , indem es
diese zumWorkshop unter dem Titel „Neue Methoden in Archäologie und
Geschichtswissenschaften“ einlud, um ihnen die am Institut eingesetzten
Verfahren näher zu bringen und einen Dialog zu schaffen, „in dem Geistes-
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�und Naturwissenschaftler gemeinsam über die Möglichkeiten und Grenzen
einer solchen transdisziplinären Kooperation nachdenken“ (MPI a).

Von den tatsächlichen oder antizipierten Schwierigkeiten solcher Ko-
operationen zeugen jedoch nicht nur die genannten Diskussionsveran-
staltungen, die übrigens auch nicht auf den deutschsprachigen Raum be-
schränkt sind, wie ein entsprechender Roundtable der American Histori-
cal Association unter dem Titel History Meets Biology  zeigte ([o.V.]
: , ). Jüngst wurde auch in einem Editorial inNature über jene
Geschichtsschreibung berichtet, für die vor allem deutschsprachige (Wis-
senschafts-)historikerInnen und die Science and Technology Studies den
Begriff der Genetischen Geschichte bzw. Genetic History geprägt haben:

[. . . ] a new breed of scientists is trying to muscle in on the work of the
present. These researchers want to use modern genetic techniques to
answer historical questions, and as they do so, they are firmly treading
on the toes of their colleagues in the humanities. These geneticists
promise answers: using analysis of DNA to discover what „really“ hap-
pened during the Bronze Age and the Viking sagas and replace „biased“
histories with cold, hard data ([o.V.] : –).

Wirklich neu ist das Forschungsfeld, das solche Sorgen auslöst, nicht. Es
geht bis in die er Jahre zurück, als die Evolutionsforschung, die immer
als historische Forschung konzipiert war, um die molekulare Ebene erwei-
tert wurde. Damals waren lediglich alte Moleküle technisch weitgehend
unzugänglich. Einzelne WissenschaftlerInnen aus der Genetik, Evolutions-
forschung und biologischen Anthropologie, die sich mit den Menschen in
der Vergangenheit auseinandersetzen, verstanden sich ausdrücklich auch
als HistorikerInnen (Sommer : ; Feuchter ). Eine Genetische
Geschichte Europas skizzierten der italienische Populationsgenetiker Luigi
Luca Cavalli-Sforza und der Archäologe Albert J. Ammerman schon 
im BuchTheNeolithic Transition and the Genetics of Populations in Europe.

Das Interesse der Geschichtswissenschaft an diesem Feld kommt spät
und lässt sich wohl am ehesten mit den geringen institutionellen akademi-
schen Berührungspunkten mit der Paläogenetik, prähistorische Anthropo-
logie, Evolutionsbiologie und anderen beteiligten Fächern erklären. In den
deutschen Massenmedien jedoch sind verschiedene Fragestellungen und
Protagonisten wie der am MPI in Leipzig forschende Evolutionsgenetiker
Svante Pääbo überaus präsent. Allein  Mal berichtete SPIEGEL online
seit  über den „Neanderthal Man“ Pääbo und seine Studien zur ge-
netischen Verwandtschaft von Neandertalern und Anatomisch Modernen
Menschen.

Seit etwa zwanzig Jahren beteiligen sich vor allem prähistorische Ar-
chäologInnen (Ur- und Frühgeschichte) in konkreten Kooperationspro-
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jekten an diesem Forschungsfeld. Zu einem großen Teil sehen diese sich
selbst als historische KulturwissenschaftlerInnen (Eggert : ; Veit
: –). Sie diskutieren im überfachlichen Miteinander seit Jah-
ren jene epistemologischen und fachpolitischen Fragen, die nun auch die
Geschichtswissenschaft, und hier insbesondere die Mediävistik, beschäf-
tigen. Einige ArchäologInnen und nicht molekularbiologisch arbeitende
AnthropologInnen befürchteten zum Beispiel, dass Evidenzen der Gene-
tik ihre Quellen und Erkenntniswege diskreditieren und historische Fächer
aus ihren angestammten Kompetenzbereichen verdrängen könnten. Vor
allem seit der Mitte der er Jahre haben ArchäologInnen gezielt An-
strengungen unternommen, um sich Wissen über die epistemologischen,
methodischen und fachpolitischen Charakteristika der je anderen anzueig-
nen und dieses mit den Bedingungen und Logiken des eigenen Herkunfts-
fachs in Verbindung zu setzen. Es gebe, so die Kulturwissenschaftlerin
Stefanie Samida und der Prähistoriker Manfred K.H. Eggert  in ih-
rer „Streitschrift“ Archäologie als Naturwissenschaft reichlich Anlass über
disziplinäre Identitäten und das spezifische Wissen und Können der Ar-
chäologie im Vergleich zu den Naturwissenschaften zu sprechen (Samida
& Eggert ; Experteninterview Eggert ). Sie beschäftigt die Fra-
ge, wie die prähistorische Archäologie historische Kulturwissenschaft sein
und zugleich neue naturwissenschaftliche Quellen und Expertise integrie-
ren kann.

Im überfachlichenMiteinander sind Debatten an der Tagesordnung über
die jeweiligen Kriterien guter wissenschaftlicher Arbeit und über die me-
thodischen Probleme, die auftreten, wenn biologische und Artefaktquel-
len, genetische Daten und archäologische Befunde miteinander in Bezug
gesetzt werden sollen. NaturwissenschaftlerInnen, so eine Befürchtung,
könnten vorschnell behaupten, über Gewissheiten oder hard facts zu ver-
fügen, und ArchäologInnen würden dies womöglich in einer Art Selbst-
preisgabe noch fördern, indem sie die genetischen Quellen höher bewerte-
ten als die eigenen (Expertinneninterview Samida ). In der Tat gibt es
VertreterInnen der deutsch- und englischsprachigen Archäologie, die diese
Art von „hard science“ (Soren : ) für die Geschichts- und Kultur-
wissenschaften herbeiwünschten, weil sie sich davon Erkenntnisvorteile
und eine inhaltliche Modernisierung der Fächer erwarteten. Dies wiede-
rum ruft Abwehrreaktionen und Besorgnis bei denjenigen hervor, die die
letzte Sinnstiftung in kooperativen Projekten als Reservatrecht der histori-
schen Wissenschaften betrachten: Den naturwissenschaftlichen PartnerIn-
nen fehle das dafür nötige Kontext- und Methodenwissen und das Wissen
um die historische Gewordenheit von soziokulturellen Konzepten wie Kul-
tur, Migration oder gar Ethnizität (Samida & Eggert : ; Pluciennik
: ; Rüdiger Krause in Bienert et al. : ; Pohl ). Anlass
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�zu solchen Befürchtungen gaben konkrete Kooperationsprojekte und Ver-
öffentlichungen (dazu Eggert ), die auf überfachlichen Tagungen zur
Sprache kamen, deren Ziel es war, genau solche Divergenzen aufzudecken
und miteinander zu besprechen (etwa Claßen & Schön ; Samida &
Feuchter ). Zwar bestehen die Verhandlungen darüber, wer und mit
welchen Quellen die Vergangenheit am besten erklären kann, auch wei-
terhin oft noch in Debatten darüber, wer sich in der akademischen Praxis
wem unterordnen und wer die Hoheit über das geschichtliche Narrativ
haben soll. Dennoch plädieren inzwischen die meisten Beteiligten für part-
nerschaftliche Kooperation und integriertes Vorgehen von der Projektpla-
nung an über ein gemeinsames kontinuierliches Wissensmanagement bis
zur Dateninterpretation (z. B. Samida & Eggert : ).

Die insgesamt spürbare wachsende Offenheit der ArchäologInnen für
genetische Quellen, molekularbiologische Expertise oder populationsgene-
tische Szenarien ist eben nicht per se unkritisch oder naiv. Und umgekehrt
haben GenetikerInnen anfängliche Gewissheitsversprechungen ebenso zu-
rückgenommen wie die in der euphorischen Anfangsphase der er
Jahre geäußerte Vorstellung, die wesentlichen Forschungsfragen der Ar-
chäologie und Anthropologie, selbst der Evolutionsforschung, in Zukunft
auf molekularem Wege beantworten zu können. Auch wenn sie dies sel-
ten in der geschichtswissenschaftlichen Begrifflichkeit tun, erkennen sie
an, dass molekulare Quellen im Wesentlichen die gleichen Charakteristika
und Beschränkungen aufweisen wie alle anderen Quellen auch – Selekti-
vität, Perspektivität, Standortgebundenheit. Nur in technischer, aber nicht
in grundsätzlicher Hinsicht unterscheiden sich deshalb die Anforderun-
gen an Quellenkritik und -interpretation. GenetikerInnen haben jüngst
selbst sehr deutlich gemacht, dass der Wert der Quelle von der jeweiligen
Fragestellung abhängt und alte DNA kein Allheilmittel darstellt, sondern
sehr prinzipielle Aussagegrenzen besitzt (z. B. Experteninterview Krause &
Haak ; Experteninterview Burger ).

Vorgehensweise und Quellen

Dieser Beitrag geht der historischen Gewordenheit des epistemischen Ob-
jekts alte DNA und des überfachlichen Forschungsfelds nach, das sich seit
den er Jahren mit ihr befasst. Die wissenschaftshistorische Perspektive
kann in der imMoment unter dem Stichwort genetic history hoch normativ
geführten Diskussion über Schaden und Nutzen des Einsatzes von mole-
kulargenetischen Verfahren zur Bearbeitung historischer Fragestellungen
nur von Nutzen sein.
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Vorwegzunehmen ist: genetic history bzw. Genetische Geschichte sind
Wortschöpfungen, die das Phänomen „von außen“ beschreiben sollen (Sa-
mida & Feuchter ) und darauf abheben, dass Körpersubstanzen auf
neue Weise zu Geschichtsträgern werden. Im Feld selbst werden sie sel-
ten benutzt. Andere Bezeichnungen, wie Molekulare Archäologie oder Pa-
läogenetik, sind im Forschungsfeld selbst entstanden. Nomenklaturen wie
aDNA-Forschung, genetic archaeology, molecular anthropology oder Paläo-
populationsgenetik sind weder identisch, noch gehen sie ineinander auf –
weder in Deutschland, noch international. Eine Schnittmenge haben diese
Forschungsfelder und -perspektiven darin, dass sie erstens molekularge-
netische Verfahren – neben anderen naturwissenschaftlichen Verfahren –
einsetzen, um – neben einigen anderen – im weitesten Sinne historische
Fragen zu klären. Das gemeinsame Besondere und das Neue daran ist, dass
sie zweitens nicht mehr nur ganze Organismen oder Zellen, mit denen sich
zum Beispiel Anthropologie und die Archäologie schon länger unter histo-
rischer Fragestellung befasst haben, sondern Moleküle zur Quelle erklärt
haben.

Das folgende erste Kapitel führt den Begriff aDNA ein, das zweite
charakterisiert die aDNA-Forschung als überfachliches wissenschaftliches
Feld: WissenschaftlerInnen aus unterschiedlichen Fächern und Wissen-
schaftskulturen kamen über alten Molekülen zusammen, von denen sie
sich Informationen über (evolutions-)historische, populationsgenetische,
epidemiologische und weitere Prozesse und Sachverhalte erhofften. Der
Entstehung und Entwicklung dieses Feldes ist das dritte Kapitel gewidmet.
Der Fokus liegt auf den methodischen und epistemologischen Grenzen
der aDNA-Forschung und insbesondere auf dem Problem der Authentifi-
zierung von DNA-Daten. Deutlich wird aber auch, wie DNA zur Quelle für
im weitesten Sinn historische Fragestellungen deklariert, wie sie im Labor
und am Rechner hergestellt wird und wie ihre Aussagechancen und -gren-
zen abgesteckt werden. Das vierte Kapitel geht überfachlichen Diskussio-
nen über die Möglichkeiten nach, genetische und sozio-kulturelle Konzepte
zueinander in Bezug zu setzen. aDNA-Forschung ist zwar ein junger Unter-
suchungsgegenstand, doch die wissenschaftliche Wissensproduktion lässt
sich mit den Methoden der Geschichtswissenschaft grundsätzlich histori-
sieren, gleichgültig wie nah oder fern die untersuchte Vergangenheit ist.
Doing history ist letztlich nur eine bestimmte Art, die Welt zu sehen. Die
Untersuchung steht vor der Herausforderung aller zeithistorischen Stu-
dien: Langfristige Folgen und Wirkungen lassen sich nicht überblicken.
Jede wissenschaftshistorische Untersuchung der Gegenwart steht vor die-
sem Interpretationsproblem, das der amerikanische Historiker Michael D.
Gordin so charakterisierte:
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�This wonderful instability of science-in-the-making raises concerns
about how confident we can be when we draw on contemporary
science in formulating historical arguments. How can we historians
be confident, when biologists themselves are not?

Gordin bezog sich auf die Schwierigkeit, die von den Biowissenschaften
generierten Daten in sozial-, medizin- oder kulturhistorische Narrative ein-
zubeziehen. Doch gilt das Gesagte analog auch für die wissenschaftshisto-
rische Untersuchung dieser Wissenschaften selbst. Gerade Wissenschafts-
und Technikgeschichte haben aber Erfahrung damit, dass viele Theori-
en, Ansätze oder Moden wieder verschwanden, ihre Bedeutung verloren
oder änderten. Insofern steht einer wissenschaftshistorischen Perspektive
auf die aDNA-Forschung nichts Prinzipielles entgegen. Im Gegenzug ist
das Quellenmaterial sehr reichhaltig und oft gut zugänglich. Das Sample
umfasst rund . Texte aus der täglichen wissenschaftlichen Produk-
tion: Originalartikel, Reviews, Sammelbände, Handbücher, Rezensionen,
Tagungsberichte, calls for papers, Tagungsprogramme, Websites, Poster,
Vorträge, autobiografische Berichte und vieles mehr. Inhaltsanalysen, Me-
taphernanalysen und bibliometrische Auszählungen wurden kombiniert.
Nicht publiziertes Material, etwa Forschungsanträge, Gutachten, Laborbü-
cher oder Grabungsjournale, waren jedoch nicht zugänglich. Offene Ex-
pertInneninterviews auf der Basis von Leitfäden schlossen diese Lücke
teilweise (vgl. zur Methode Meuser & Nagel ). Sie ermöglichten Ver-
knüpfungen zwischen den gedruckten Quellen und Einblicke in den For-
schungsalltag. Jedoch führte nur ein Teil der Interviews aus fachpolitischen
und persönlichen Rücksichten zu zitierfähigem Material. Ein nationaler
Untersuchungsschwerpunkt war nicht praktikabel, denn Charakteristika
des Feldes in der Gegenwart sind seine internationale Vernetztheit und
sein hoher Spezialisierungsgrad.

Was ist ancient DNA?

Hinter dem Begriff aDNA verbergen sich Reste von Molekülen aus to-
ten Organismen, also Menschen, Tieren, Pflanzen und Mikroorganismen.
Stirbt ein Organismus, verfällt seine DNA. Wie und vor allem wie schnell
dies passiert, hängt von Temperatur, pH-Wert, Feuchtigkeit undMikroben-
befall des Liegemilieus ab. Unter optimalen Bedingungen haben sich DNA-
Moleküle in über . Jahre alten fossilen Knochen erhalten (Orlando
et al. : –). Degradierte DNA weist typische Schadensmuster auf
und ist höchst anfällig für Kontaminationen mit exogener DNA. Da es we-
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niger auf das Alter als auf den physischen Zustand der Moleküle ankommt,
trifft der in der Forensik übliche Begriff degradierte DNA sehr gut. In dem
Feld, das im Folgenden vorgestellt wird, haben sich aber die Bezeichnun-
gen ancient DNA und aDNA durchgesetzt. Im deutschsprachigen Raum
ist auch von alter DNA die Rede.

Zu beachten ist, dass nicht „die DNA“ oder „das Gen“ die eigentlichen
Quellen sind, sondern Varianten von Basenabfolgen an bestimmten Or-
ten der DNA und deren Veränderungen über die Zeit. Diese DNA-Daten
werden im Labor und am Rechner geschaffen, sind also das mit techni-
schen Mitteln geschaffene Produkt menschlichen und damit sozialen und
kulturellen Handelns und so in hohem Maße standortgebunden. Die mo-
lekulargenetischen Verfahren liefern Daten, nicht Geschichte. DNA-Daten
sind wie alle anderen Quellen nur Vergangenheitsspuren und als solche se-
lektiv und perspektivisch. Wie aus den Daten Geschichte wird, in welchem
Verhältnis die Quellen zueinander stehen und wer die historischen Narra-
tive entwickeln darf, handeln WissenschaftlerInnen miteinander aus. Der
Unterschied zur traditionellen Geschichtsforschung besteht darin, dass ein
Großteil der beteiligten ForscherInnen keine geschichtswissenschaftliche
Ausbildung mitbringt.

Das Probenmaterial stammt aus archäologischen und anthropologi-
schen Grabungen, Sammlungen und Museen. Mitunter sind gezielte de
novo Grabungen möglich. Häufiger jedoch muss auf vorliegendes Material
zurückgegriffen werden. Die epistemischen Ressourcen der Archäologien
und der Anthropologien sind begrenzt und damit auch die potentiell für
DNA-Analysen in Frage kommenden Funde. Diese Begrenztheit reguliert,
welche und wie die Forschungsfragen gestellt werden, welche Anwendun-
gen möglich sind und wie groß die Reichweite der Ergebnisse ist. Häufiger
als die für die Laborwissenschaften typischen hypothesengeleiteten For-
schungsdesigns sind deshalb materialgeleitete Zugänge. Untersuchen lässt
sich nur, was geborgen wurde. Funde stellen aber stets einen winzigen
Bruchteil der theoretisch möglichen Überlieferung dar, und ein Bruchteil
von ihnen wiederum liegt in einem physiologischen Zustand vor, der eine
DNA-Analyse erlaubt. Die Samples sind deshalb oft klein, auch wenn die
neuesten Sequenzierungsverfahren riesige Mengen an Sequenzdaten pro
Probe hervorbringen können. Konservatorische Bedenken begrenzen die
Materialbasis zusätzlich. Nicht immer liegen die nötigen Kontextinforma-
tionen zum Fund, insbesondere gesicherte Datierungen, vor. Dies kann den
Aussagewert der Quelle erheblich reduzieren. Feldarchäologie und Samm-
lungswesen beinhalten grundsätzlich diverse Auswahlentscheidungen und
sind vielfach kulturell gebunden – ebenso wie die Molekularbiologie und
andere Laborwissenschaften. So kommt demnach kein Fund, weder eine
Sachgutquelle, noch der Überrest eines Organismus, „neutral“ in die Welt.
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�DNA-Daten sind nicht grundsätzlich objektiver oder generalisierbarer als
andere Quellen. Das Material erzwingt auch sich keineswegs die eingangs
angesprochenen, befürchteten Quellenhierarchien, und die aDNA-For-
schung bringt wie alle Wissenschaften in vielerlei Hinsicht perspektivisch
gebundenes Wissen hervor.

Molekulare Quellen werden wie andere auch von Menschen zum Spre-
chen gebracht und erzeugen aus sich selbst keine Erkenntnis. Worin das
Aussagepotential einer DNA-Quelle besteht, hängt davon ab, welche DNA
untersucht wird. Nicht immer ist es „alte“ DNA, denn bestimmte paläoge-
netische und evolutionsgeschichtliche Fragestellungen werden auch mit-
hilfe von modernen DNA-Sequenzen bearbeitet. Diese dienen einerseits
dem Vergleich mit „alten“ Daten, andererseits kann aus ihnen auf geneti-
sche Prozesse in der Vergangenheit zurückgerechnet werden. In der DNA
heute lebender Organismen ist, so lässt sich argumentieren, die genetische
Vergangenheit ihrer Vorfahren dokumentiert. Doch sind viele genetische
Merkmale über die Zeit durch statistische Ereignisse und Selektion verlo-
ren gegangen, was Studien zur Entwicklung genetischer Variationen und
phylogenetischer Beziehungen innerhalb von und zwischen genetischen
Einheiten erschwert (Shapiro et al. : –). Ist alte DNA zugäng-
lich, kann zudem der Parameter Zeit besser integriert werden.

Des Weiteren kommt es darauf an, ob nukleare oder mitochondriale
DNA untersucht wird und welche Markersysteme gewählt werden. Nu-
kleare DNA (nDNA) aus dem Zellkern ist hochspezifisch und geeignet, In-
dividuen genetisch zu identifizieren, ihr chromosomales Geschlecht zu be-
stimmen und genetische Verwandtschaftsgrade zwischen Individuen und
Gruppen zu untersuchen. Ihre Erhaltungschancen sind jedoch besonders
gering. Mitochondriale DNA (mtDNA) stammt aus den Mitochondrien,
den Zellkomponenten, die den Energiestoffwechsel der Zelle organisieren.
Ihre Erhaltungswahrscheinlichkeit ist höher, weil mtDNA in vielfacher
Kopienzahl vorliegt. Sie wird matrilinear, das heißt in der mütterlichen
Linie, vererbt und über Generationen hinweg mit geringen Veränderungen
weitergegeben (Brown & Brown : –, –). Die Veränderungs-
raten lassen sich errechnen. mtDNA eignet sich beispielsweise, um Spezies
voneinander zu unterscheiden oder um zu untersuchen, ob einzelne Indi-
viduen in mütterlicher Linie genetisch verwandt waren. Damit lassen sich
lange genetische Prozesse innerhalb und zwischen Gruppen verfolgen. Da
mtDNA in technischer Hinsicht das leichter zugängliche bzw. häufiger
erhaltene Material darstellt, war sie das wissenschaftliche Objekt, das die
aDNA-ForscherInnen in den er Jahren zuerst anvisierten. Sollen auch
die paternalen Abstammungsbeziehungen und komplexere horizontale
Fragestellungen untersucht werden, ist nDNA nötig.
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Untersucht werden die Allele, das heißt die möglichen Varianten von
Basenabfolgen an bestimmten Orten (Loci) der DNA. Vergleicht man die
Allelmuster einzelner Individuen, lassen sich Aussagen über deren geneti-
sches Verhältnis zueinander treffen. Untersucht man die Veränderung und
Verbreitung bestimmter Allelfrequenzen bei einer größeren Anzahl von
Individuen über die Zeit, lassen sich evolutionshistorische und -genetische
Fragestellungen in der longue durée bearbeiten. Bei Untersuchungen zu
genetischem Geschlecht oder Spezies verhält es sich ähnlich: Marker an
bestimmten Genloci sind die Quelle.

Überwiegend werden nicht-codierende Abschnitte der DNA heran-
gezogen, das heißt Regionen, die nicht an der Proteinsynthese beteiligt
sind. Auf die codierenden Abschnitte, die Gene, wird unter (evolutions-)
historischer Fragestellung eher selten zurückgegriffen. Es ist aber grund-
sätzlich möglich, zu untersuchen, ob ein bestimmtes Gen in der Ver-
gangenheit vorlag und wie es zu einem bestimmten Zeitpunkt aussah.
Aussagen zum Phänotyp werden selten versucht, da diese auf einem kom-
plizierten Miteinander von Erbanlagen und Umwelteinflüssen beruhen.
Der Genotyp determiniert nur in den seltensten Fällen direkt und eindeu-
tig ein bestimmtes phänotypisches Merkmal. Die meisten phänotypischen
Merkmale sind überdies polygen, das heißt mehrere Gene sind an ihrer
Entwicklung beteiligt.

Was ist aDNA-Forschung?

Angesichts der neuen und alten Begriffe im Feld – molecular anthropolo-
gy, aDNA-Forschung, Archäogenetik, bioarchaeology, pal(a)eo(population)
genetics und viele mehr – lässt sich aDNA-Forschung am besten sich das
Phänomen als kollektiver Produktionsprozess von im weitesten Sinn his-
torischem Wissen auf der Basis von (alter) DNA ansprechen. Aus einem
anfänglichen Interesse an (alten) DNA-Molekülen, das Beteiligte aus diver-
sen Forschungsfeldern und Fächern der Natur-, Kultur- und Geisteswis-
senschaften teilten, entstand um die als Quelle definierte DNA herum ein
Ensemble von Verfahren, Methoden, Fragen und Forschungswegen, das
wiederum Beteiligte aus einer Vielzahl von Bereichen nun betreiben.

Überfachlichkeit, Internationalität und Heterogenität sind Charakteris-
tika des Feldes. Ob eine aDNA-Forschung per se existiert, ist umstrit-
ten, und der Stellenwert der DNA-Quellen im jeweiligen Forschungsgebiet
oder Fach ist sehr unterschiedlich. PopulationsgenetikerInnen beispiels-
weise arbeiten mit DNA – ob sie alt oder rezent ist, ob sie aus archäolo-
gischen Funden stammt oder von lebenden Personen, ist nur in methodi-
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�scher Hinsicht bedeutsam. Demgegenüber spielen in der bioarcha(e)ology
aDNA-Analysen eine zwar nicht unwichtige, aber untergeordnete Rolle
neben traditionellen Artefaktquellen und Methoden sowie neuen Labor-
methoden wie Isotopengeochemie, Spurenelement- und Proteinanalyse. In
Paläoanthropologie, Paläobotanik und Paläozoologie haben DNA-basierte
Verfahren einen bedeutenden Platz neben den morphologischen Verfahren
eingenommen, diese aber nicht abgelöst. Mitunter wurde die aDNA-Kom-
petenz bestehenden Forschungsgebieten als Spezialisierung zugeschlagen,
so zum Beispiel der Archäometrie, dem überfachlich organisierten Feld,
in dem die verschiedensten archäologischen Quellenmaterialien mit na-
turwissenschaftlichen Verfahren analysiert werden. Teils kam es zu neu-
en Wortschöpfungen (archaeogenetics), teils wurden molekulare Verfahren
nicht nur in die Arbeit, sondern auch in den Namen bestehender Gebie-
te integriert (Molekulare Anthropologie). Einige Nomenklaturen sind seit
den er Jahren in diskursiven Prozessen in einer Art „Sich-Ein-und-
Ausrichten“ auf Molekülen entstanden. Bei aller Diversität spricht jedoch
eine ganze Reihe von ForscherInnen von aDNA-Forschung oder aDNA
research und meint damit eine seit den späten er Jahren bestehende
lockere Community.

Nur wenige sprechen von einem Fach (Willerslev & Cooper : ).
Es gibt weder einen fest umrissenen gemeinsamen Gegenstand und ausge-
wiesene Professuren, noch eigene Journals mit längerer Erscheinungsdau-
er, Fachstudiengänge oder spezifische wiederholbare Karrierewege. Eine
aDNA-Fachidentität lässt sich gegenwärtig nicht erkennen. Vielmehr wer-
den Methoden, Techniken und manche Fragestellungen über die Grenzen
von Spezialbereichen, Fächern und Disziplinen hinweg für gültig erklärt.
Wissenschaftliche Einheiten haben Verknüpfungsmöglichkeiten für sich er-
kannt. Ein Teil der jüngeren ForscherInnen verfügt über Mehrfachqualifi-
kationen, und einige verstehen sich als Grenzgängerinnen oder Brücken-
bauer zwischen Fächern und Wissenschaftskulturen. Prähistorische An-
thropologInnen beispielsweise beanspruchen für sich, sowohl natur- als
auch geisteswissenschaftlich zu arbeiten und historisch Sinn zu stiften,
und begründen dies mit ihrer Kompetenz für beide Wissenschaftswelten
(Herrmann : ; Pusch & Scholz : ; Henke b: –).
Besonders selbstbewusst gehen die eher in den Naturwissenschaften ver-
ankerten Beteiligten mit fachlichen Zuordnungen um. Johannes Krause
beispielsweise sagt von sich, er sei vom Studium her ein Biochemiker, der
bei Svante Pääbo am Leipziger MPI in der evolutionären Anthropologie
arbeitete, dabei zum evolutionären Genetiker wurde, zuerst eine Profes-
sur für Umweltarchäologie und dann eine für Archäo- und Paläogenetik
erhielt und nun am Jenaer MPI die Abteilung Archäogenetik leite. Sein
Arbeitsgruppenleiter Wolfgang Haak verdeutlichte im Interview:
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Das ist ja schon irgendwie der Tatsache geschuldet, dass wir alle irgend-
wie Nebeneinsteiger sind. Also wir haben Kollegen, die sind Physiker,
Mathematiker, Bioinformatiker, dann gibt’s Leute, die sind Archäo-
logen oder Anthropologen, und dann natürlich auch die klassischen
Biologen und Genetiker. Also das kommt aus allen Ecken zusammen
und bildet dann eins. Und wir können diese Entität natürlich field of
ancient DNA nennen, aber letztendlich speist sie sich aus anderen Dis-
ziplinen. Und die Disziplinenfrage, die lässt mich eigentlich auch kalt
irgendwo. Also es macht Spaß so zwischen den Stühlen (Expertenin-
terview Krause & Haak ).

Bezweifelt wird aber in der Regel, dass jemand in zwei oder mehr der
hochspezialisierten Fächer gleichermaßen qualifiziert sein kann (Harbeck
: ; Experteninterview Burger ; Experteninterview Krause &
Haak ).

Aus Molekularbiologie, Biochemie, medizinischer Molekulargenetik und
Forensik stammen in der Regel die Methoden und Techniken, um DNA
zu isolieren, reinigen, amplifizieren, sequenzieren und analysieren. Sie sind
meist grundsätzlich generalisierbar genug, um auch mit alter und degra-
dierter DNA zu funktionieren, doch ist es erforderlich, sie zu modifizieren
und weiterzuentwickeln. Das Probenmaterial liefern vor allem die univer-
sitäre Archäologie, Botanik, Zoologie und Anthropologie sowie Denkmal-
pflege und Museen.

Zunehmende Bedeutung kommt Bioinformatik, Mathematik und Sta-
tistik zu – insbesondere bei populationsgenetischen Fragestellungen. Ihre
Aufgabe ist es, Big Data handhabbar zu machen. Heute sind, dank der
seit der Mitte der er Jahre entwickelten hocheffizienten Verfahren
des Next Generation Sequencing, nicht nur Studien mit stark beschädigter
DNA möglich, sondern sogar Untersuchungen ganzer Genome oder sehr
großer Teile davon (Mathieson et al. ; Allentoft et al. ). Dies führt
zu riesigen Sequenzdatenmengen und weltweit wachsenden Datenbanken
(Knapp & Hofreiter : –; Shapiro et al. : ).

aDNA-Forschung findet in international organisierten Netzwerken statt,
in denen äußerst kompetitive Forschungseinheiten kooperieren und kon-
kurrieren. Sie arbeiten unter unterschiedlichen Frage- und Zielstellungen
mit alter DNA und diversen anderen epistemischen Objekten wie etwa
Proteinen oder stabilen Isotopen. Die für die Wissenschaften der Gegen-
wart charakteristische Dualität von Spezialisierung und Globalisierung ist
deutlich erkennbar. aDNA-Forschung ist ein kooperatives Unterfangen und
lässt sich nicht als Ein-Personen-Projekt, sondern nur in Form von teils
umfangreichen Arbeitsgruppen an eigens eingerichteten aDNA-Laboren
betreiben, denen ProfessorInnen, wissenschaftliche MitarbeiterInnen, Stu-
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�dierende, studentische Hilfskräfte und technisches Personal angehören.
Am Centre for Geogenetics des Natural History Museum of Denmark
beispielsweise, einem der momentan größten und wichtigsten Labore, ge-
hören der Gruppe von Eske Willerslev gegenwärtig  Personen an, der
Gruppe von M. Thomas P. Gilbert  Personen und der Arbeitsgruppe
von Ludovic Orlando  Personen (Natural History Museum of Denmark
).

Forschungskooperationen und Zitiernetze verlaufen eher international
als national. Ihre Knotenpunkte und die wichtigen Labore befinden sich in
den USA, Dänemark, Großbritannien, Deutschland und Australien, dort
überwiegend an Universitäten, teils aber auch an Museen oder außeruni-
versitären Forschungseinrichtungen wie insbesondere an den genannten
Max-Planck-Instituten in Leipzig und Jena.

Die Mehrzahl der bearbeiteten Fragestellungen ist populationsgenetisch,
bioarchäologisch oder (evolutions-)historisch, doch auch Naturschutzbio-
logie, Biodiversitätsschutz und Rechtsmedizin setzen auf die Methoden
und Erkenntnisse der aDNA-Forschung. Ein Spezialgebiet stellt die Paläo-
epidemiologie dar, in der Vergangenheitswissen über die Ursprünge von
Krankheiten, die Evolution und Diversität der Pathogene sowie über deren
Verbreitung nicht nur qua eigenen Rechts, sondern auch im Hinblick auf
gegenwärtige und zukünftige medizinische Anwendungen generiert wird.
Von Erkenntnisinteressen und Fragestellungen hängt ab, welche Fächer
sich jeweils über der alten DNA begegnen und welche Rolle die Betei-
ligten dann einnehmen. Steht eine größere (populations-)genetische Frage
im Vordergrund, ist die Funktion der ArchäologInnen oft auf die Mate-
riallieferung beschränkt (mit weiteren Nachweisen Pickrell & Reich ;
Lazaridis et al. ; Krause et al. ). Geht es um „kleinere“ Fragestel-
lungen, wie etwa die molekulare Bestimmung des genetischen Geschlechts
oder der Verwandtschaftsbeziehungen einzelner Individuen, kooperieren
hingegen oft auf lokaler Basis ArchäologInnen und in molekularen Ver-
fahren versierte AnthropologInnen oder ZoologInnen (Haak et al. ).
In solchen Fällen stellen die aDNA-Verfahren angesichts ihres Aufwands
ohnehin oft Ersatzlösungen dar, wenn morphologische Verfahren nicht
eingesetzt werden können.

PopulationsgenetikerInnen und EvolutionsforscherInnen, die sich für
größere genetische Prozesse und längere Zeitläufte interessieren, erschei-
nen Einzelfallstudien, insbesondere zu einzelnen Herrscherpersönlichkei-
ten oder Verwandtschafts- und Abstammungsbeziehungen in außerge-
wöhnlichen Kollektivbestattungen, wenig relevant (Pääbo et al. : ;
Kirsanow & Burger : ; Experteninterview Krause & Haak ).
Gerade diese Studien sind aber in den Breitenmedien sehr präsent, da sie
sich gut massenmedial vermitteln lassen. Die mediale Präsenz einzelner
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Projekte und Forscherpersönlichkeiten wird von der Community aber viel-
fach kritisch gesehen und veritable Sanktionierungsversuche treffen die-
jenigen, die die selbstgesetzten Grenzen der beteiligten Wissenschaften
überschreiten: Dies betrifft vor allem das kommerzielle ancestry testing,
Unterhaltungsgenetik und populäre Herkunftserzählungen.

Die Entwicklung aDNA-Forschung

Die Entwicklung der aDNA-Forschung lässt sich mit dem Hype Cycle gut
beschreiben, einem Modell für den Lebenszyklus von neuen Technologien,
das die Computerlinguistin Jackie Fenn in den er Jahren aufgestellt
hat. Als Einordnungsangebot für die Methodenentwicklung in den Ar-
chäologien wurde der Hype-Zyklus bereits genutzt, und zwar hinsichtlich
der Geschichte des Einsatzes von Netzwerkanalysen, also einem weite-
ren Fall, in dem Methoden aus anderen Wissenschaften in die Archäo-
logie eingebracht wurden. Dies ermutigt dazu, den Hype-Zyklus auch
als Deutungsangebot für die aDNA-Forschung vorzuschlagen. Im Hype-
Zyklus stößt ein technologischer Auslöser (Technology Trigger) auf großes
fachliches und mediales Interesse, das im „Gipfel der überzogenen Erwar-
tungen“ (Peak of Inflated Expectation) mündet. Euphorisch wird Großes
versprochen und einfache Lösungen werden in Aussicht gestellt. Derart
überzogener Enthusiasmus mündet im „Tal der Enttäuschungen“ (Trough of
Disillusionment), weil die Technologie die überhöhten Erwartungen nicht
erfüllt. Während die Berichterstattung zurückgeht und viele Beteiligte auf-
geben, loten einige systematisch und selbstkritisch die Grenzen der Technik
und ihrer Implementationen aus und begeben sich auf den Slope of Enligh-
tenment. Über diesen „Pfad der Erleuchtung“ erreicht die Technologie ihr
„Produktivitätsplateau“ (Plateau of Productivity).

Dieser Verlauf zeigt sich in der wissenschaftshistorischen Außenper-
spektive, er findet sich aber auch in dem Narrativ, das ProtagonistInnen
der aDNA-Forschung wie Erika Hagelberg, Svante Pääbo und Martin K.
Jones in Rückblicken zeichnen (Hagelberg et al. ; Pääbo ; Jones
; Hofreiter ).

Zugang zur molekularen Erkenntnisebene suchten Genetik, Evolutions-
forschung und Teile der biologischen Anthropologie, Zoologie und Botanik
seit den er Jahren. Dies stand im Zusammenhang mit der zumindest
teilweisen Hinwendung dieser und anderer Fächer zu den Labormetho-
den der Biochemie, Mikrobiologie und Molekularbiologie (Morange :
). Genetik und Geschichte waren bereits gedanklich verbunden, wurde
doch in der Evolutionstheorie nach Darwin das Natürliche als etwas histo-
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�risch Gewordenes aufgefasst. In der Erweiterung des naturgeschichtlichen
Denkens auf das Kulturelle fanden demgegenüber Evolutionsmetaphern
und -denken Eingang in die Geschichts- und Sozialwissenschaften. Das
Genkonzept des österreichisch-französischen Biologen Emile Zuckerkandl
und des physikalischen Chemikers Linus Pauling wiederum beinhaltete die
Vorstellung, dass die Evolutionsgeschichte in der DNA aufgezeichnet sei
(Sommer :  über Zuckerkandl & Pauling ). Technisch zugäng-
lich waren zuerst jedoch nicht die DNA-Moleküle selbst, sondern nur die
Proteinsequenzen, die sie codieren.

Im Lauf der er Jahre kamen rekombinante DNA-Technologien und
die Sequenzierung von DNA-Molekülen, das heißt hier die Identifizierung
der Abfolge von Basen auf dem DNA-Strang, auf (Sanger : –;
dazu García-Sancho : –).  war das menschliche mtDNA-Ge-
nom sequenziert und Daten über moderne Haplotypenverteilungen lagen
vor. Auf diese technologischen Durchbrüche hatten Forscher wie der Bio-
chemiker Allan C. Wilson am Labor für molekulare Evolutionsbiologie in
Berkeley lange gewartet. Er hatte indessen Umwege über Blutserumprote-
ine und Verfahren konzipiert, mit denen sich aus rezenten Daten auf Evo-
lutionsereignisse zurückrechnen ließ. Am Anfang der er Jahre setzte
er seiner Gruppe das Ziel, nun einen Weg zu finden, für Fragestellungen
zur Populationsgeschichte und Evolution direkt auf DNA – rezente oder
wenn möglich auch alte – zuzugreifen. Er machte sein Labor zur Kader-
schmiede der molekular arbeitenden Evolutionsforschung. Hier entstand
 das Konzept der Mitochondrial Eve (Cann et al. : ), das auf
der Basis rezenter mtDNA-Daten einen Ursprung der Anatomisch Moder-
nen Menschen Europas in Afrika nahelegte. Deutlich wird, dass Moleküle
zugänglich gemacht werden sollten, um bereits seit Langem bestehende,
überfachlich diskutierte Fragestellungen, hier eben die Human-Origins-
Frage, neu zu bearbeiten.

Zu diesen Forschungsproblemen gehörte auch die Neolithisierungsfra-
ge, also die Frage, ob der Übergang von der nomadisch-aneignenden Le-
bensweise der Wildbeuter und Sammler zur sesshafteren Lebensweise der
Viehalter und Feldbauern in der Jungsteinzeit mit einer signifikanten Bevöl-
kerungsbewegung einherging, oder ob statt Menschen nicht eher Wissen,
Können und Artefakte wanderten. Diese Frage hofften der italienisch-ame-
rikanische Genetiker Luigi Luca Cavalli-Sforza und der Archäologie Albert
Ammerman mithilfe der allmählich vorliegenden Sequenzdaten moderner
EuropäerInnen in den er Jahren zu entscheiden. Sie argumentierten,
dass sich die Häufigkeitsverteilung von Allelen in diesen Sequenzen geogra-
fisch und soziokulturell interpretieren lasse (Ammerman & Cavalli-Sforza
, Kapitel ). An diesen Versuchen wird erkennbar, dass die Moleku-
larisierung der Genetik und Evolutionsforschung nicht nur grundlegend
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das Verständnis von Organismen und ihren Funktionsweisen veränder-
te, sondern auch das Denken über das Verhältnis dieser Organismen zu
ihrer Umwelt beeinflussen sollte, da hier die Moleküle Auskunft geben
sollten über einen sozialen und kulturellen Prozess. Doch es erwies sich
trotz des wachsenden Corpus an C-Datierungen archäologischer Funde
als problematisch, die aus rezenten DNA-Daten abgeleiteten genetischen
Entwicklungen zu datieren. Cavalli-Sforza und Ammerman beklagten in
ihrem  erschienenen Buch The Neolithic Transition and the Genetics
of Populations in Europe sehr, dass es keinen direkten Zugang zu paläo-
lithischer oder neolithischer DNA aus archäologischen Funden gäbe, der
es ermögliche, den Faktor Zeit sinnvoll einzuberechnen (Ammerman &
Cavalli-Sforza : xiv, –). Der Paläogenetik fehlte eine belastbare
diachrone Perspektive.

Deshalb war das Ziel, DNA in alten Geweben nachzuweisen und im
besten Fall daraus zu isolieren. Forensik, Biochemie und medizinische Ge-
netik meldeten hier in den er Jahren erste Experimente. Den ersten
Erfolg erzielte Allan C. Wilsons Team um Russell Higuchi: Es isolierte DNA
aus etwa  Jahre alten Museumspräparaten des Quagga, eines kleinen,
ausgestorbenen Steppenzebras, und verglich sie mit rezenter Zebra-DNA
(Higuchi et al. ). In evolutionsgeschichtlicher Hinsicht war der Ver-
gleich wenig aufschlussreich. Entscheidend war vielmehr, dass überhaupt
degradierte DNA gewonnen und untersucht worden war. Das Quagga steht
deshalb am Anfang der meisten feldinternen Ursprungserzählungen, mit
denen sich die aDNA-ForscherInnen ihrer eigenen Geschichte versichern.

Rasch folgte die nächste Sensation:  meldete der schwedische Dok-
torand Svante Pääbo, von Haus aus Ägyptologe und Mediziner, dass es ihm
im Alleingang gelungen sei, aDNA aus demWeichgewebe einer spätantiken
Kindermumie zu extrahieren und zu klonieren. Sein in Nature erschiene-
ner Artikel Molecular Cloning of Ancient Egyptian Mummy DNA (Pääbo
) zählt zu den meistzitierten Artikeln dieser experimentellen Phase.
Zwar erwies sich Pääbos Experiment später als kontaminiert, doch hat-
te er prinzipiell den Weg zu alter DNA aufgezeigt. Dies begründete eine
steile Forscherkarriere und machte ihn, in den Worten des englischen Bio-
archäologen Martin Jones, zum „front runner in the race for ancient DNA“
(Jones : ). Innerhalb weniger Jahre wurde er aber auch zum „traffic
policeman in a convoy moving with rather too much momentum for its
own safety“ (Jones : ), denn Pääbo löste den Hype-Zyklus aus, war
aber auch einer der ersten, die skeptisch wurden, Sensationsexperimen-
te zu reproduzieren versuchten, und, als dies oft misslang, begannen, in
akribischer Methodenarbeit systematisch die Chancen und Grenzen der
Technik und ihrer Implementationen auszuloten.
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�Mehrfach hat Martin Jones die zweite Hälfte der er und frühen
er Jahre als „molecule hunt“ beschrieben (Jones : ): „By the end
of the s the race was on for the oldest DNA, and journals such as Na-
ture and Science were poised at the finishing line“ (Jones : , ). Das
Motto dieser hastigen Anfänge war: „Schauen, was geht“: Wie lange und in
welchem Material blieb DNA erhalten? Ließ sie sich aus jahrtausendealten
Funden oder sogar aus Fossilen extrahieren? Wer gelangte an die älteste
DNA? (Richards et al. : –; Waldron : ). Und was ließ
sich eigentlich damit anfangen?

Der Zugang zu alter DNA versprach scheinbar, dass sich Geschichte nun
(doch) als Laborwissenschaft betreiben und Prozesse der Vergangenheit –
menschliches Handeln ebenso wie genetische Entwicklungen oder Klima-
veränderungen – im Labor erforschen ließen. Wilson und Pääbo sprachen
/ davon, die Evolution im aDNA-Labor nun auf frischer Tat zu
ertappen („catch evolution red-handed“, Pääbo et al. : ; Pääbo &
Wilson : ).

Mit großem technischen Optimismus, wie er am Anfang eines solchen
Diffusionsprozesses auch zu erwarten war, versprachen insbesondere An-
thropologInnen und GenetikerInnen einfache und haltbare Lösungen für
diverse alte archäologische, anthropologische, paläopathologische, evoluti-
onsbiologische und populationsgenetische Forschungsprobleme: Darunter
waren der Ablauf der Besiedelung der Amerikas und Ozeaniens, die Entste-
hung der Anatomisch Modernen Menschen und ihre Verbreitung auf der
Welt sowie die Phylogenien diverser ausgestorbener Arten (z. B. Krajewski
et al. ; Hagelberg et al. ; Höss et al. ). Verknüpft war das
vor allem im deutschsprachigen Raum mit großen fachpolitischen Zielen:
Die biologische Anthropologie und Evolutionsforschung sollten zumindest
teilweise zu Laborwissenschaften umgebaut, modernisiert und durch die
Kompetenz für Moleküle innerhalb der nun von der Molekularbiologie
dominierten Biologie aufgewertet werden. Der damalige Göttinger Insti-
tutsleiter Bernd Herrmann beschrieb noch einige Jahre später die (prähis-
torische) Anthropologie als ein von allen Seiten umzingeltes, sanierungs-
bedürftiges Gebilde, das in der Wissenschaftslandschaft um seine Legi-
timation ringe und es bei seiner molekularen Modernisierung nicht bei
„nachahmende[m] Reagieren“ belassen dürfe, sondern risikofreudig vor-
gehen müsse (Herrmann : ). Im angelsächsischen Raum ging es
hingegen mehr darum, Anthropology und Evolutionsforschung zu moder-
nen Laborwissenschaften zu machen und sich von den morphologisch-
metrischen Methoden zu entfernen, die viele als veraltet und rassistisch
empfanden.
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Legitim war experimentelle aDNA-Forschung in den Augen ihrer Ver-
treterInnen auch schon deshalb, weil sie jetzt machbar war. Die Hoffnungen
waren riesig:

It seemed that life’s fundamental code could be recalled from the
depths of geological time, and if that code could be recalled, whole
living worlds could be contacted and viewed in meticulous detail
(Jones : ).

In großer Begeisterung wurde eindeutiges, gewisses Wissen in Aussicht
gestellt sowie der DNA Macht zu Wahrheit zugesprochen (Pääbo et al.
; Golenberg et al. ; Richards et al. : ; Cano et al. :
.). Dies war kein singuläres Phänomen dieses Wissenschaftsbereichs:
Forensiker wie der amerikanische Genomforscher Eric Lander, einer der
Protagonisten des Human Genome Project, propagierten in den er
Jahren DNA generell als „ultimate identifier“ und „truth machine“ (Lan-
der : ).

DNA wurde – und wird – über die Fächergrenzen hinweg und sowohl
in der deutsch- als auch englischsprachigen Forschungsliteratur als Spei-
chermedium und Archiv bezeichnet, in dem Wissen lagere, das man mit
technischer Hilfe auslesen könne. Organismen oder Moleküle schienen, so
suggerierten die häufigen Metaphern der Spur, des Wegs oder der Tür, di-
rekt in die Vergangenheit zu führen, ohne den Umweg über Sachkultur und
Schriftquellen. Hier drohe, so die anfängliche Vorstellung, kein Einschlag
für Subjektivität, könne im eigentlichen Sinne „wissenschaftlich“ gearbeitet
werden, weil molekulare Überreste die unwiderrufliche Basis (evolutions-)
historischen Wissens bildeten. Auch von genetischen Zeitreisen war die
Rede (Pääbo & Wilson : ; Alt : ; revidiert Pääbo et al. :
).

Anfangs handelte es sich mehr um euphorische Zukunftsentwürfe und
Impulse für die Heuristik als um konkrete wissenschaftliche Forschungs-
designs, denn viele denkbare Anwendungen waren technisch noch un-
möglich. Man hatte interessante Effekte im Labor beobachtet, konnte die
meisten aber nicht reproduzieren und diskutierte deshalb mehr Ideen, als
Routinen zu entwickeln. Manches allerdings ließ sich gut etablieren, so
etwa  die durch eine Kooperation der Biochemikern Erika Hagelberg
mit dem Forensiker Alec John Jeffreys und anderen entwickelte Extraktion
alter DNA aus Knochen (Hagelberg et al. : ). Hingegen mussten
Verfahren für die molekulare Geschlechtsansprache oder die Bestimmung
genetischer Verwandtschaft in langwieriger Kleinarbeit gebildet und vali-
diert werden.

Nicht nur die Fachcommunities elektrisierte die Aussicht auf alte DNA.
In Science undNaturewie auch in denMassenmedien überstürzten sich eu-
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�phorische Meldungen. Der neue Zugang zu alter DNA beflügelte die Phan-
tasie. Sie wecke die Hoffnung der Öffentlichkeit, die Rätsel der Mensch-
heit zu lösen, beobachteten die amerikanische Anthropologin und Wissen-
schaftsjournalistin Tabitha M. Powledge und der Archäologe Mark Rose
(: ).

In technischer Hinsicht beschleunigt wurde das Unterfangen durch die
Polymerase Chain Reaction (PCR), einem Verfahren, das um  zur Am-
plifikation der DNA-Fragmente zur Verfügung stand und die Arbeit auch
mit kleinen, schlecht erhaltenen Proben ermöglichte. Populationsgeneti-
sche Untersuchungen wurden so erst realisierbar. Da die PCR die Grenzen
des Möglichen aufzuheben schien, waren die Reaktionen enthusiastisch –
zumindest bis nach einigen Jahren ihre methodischen Fallstricke auffie-
len: Da die PCR so sensitiv ist, besteht ein sehr hohes Risiko, dass bei der
Amplifikation kontaminierter Proben Artefakte entstehen (Hagelberg et al.
: ; Pääbo et al. : –). Zunächst war die PCR aber einer
der wesentlichen technologischen Auslöser des Hype-Zyklus’.

Sensationsmeldungen suggerierten anfangs Anwendbarkeit, die es noch
nicht gab. ForscherInnen und Labors aus diversen Fachrichtungen, die sich
bisher nicht mit der molekularen Ebene befasst hatten und technisch so-
wie personell nicht auf die Arbeit mit degradierter DNA vorbereitet waren,
sprangen schnell mit auf. So wuchs das Forschungsfeld rasch und Netz-
werke entstanden. Im Sommer  kam die Community zu ihrer ersten
internationalen Tagung AncientDNA:TheRecovery andAnalysis ofDNASe-
quences from Archaeological Material and Museum Specimens in Notting-
ham zusammen. Ein Newsletter wurde ins Leben gerufen und der erste
Tagungsband erschien. BiologInnen, ForensikerInnen, ZoologInnen, Bio-
chemikerInnen und MolekularbiologInnen und AnthropologInnen, teils
mit archäologischer Teilqualifikation, stellten dort ihre Experimente vor.
Diese „,first generation‘ scholars“ sollten einen Sachstandsbericht geben,
bevor sich, wie man erwartete, das Feld ausdifferenzierte: „before the di-
versity of disciplines and scientific questions separates workers too much
from central issues and themes“ (Herrmann & Hummel : v).

Laborwissenschaftliche Anteile und alte Moleküle wurden zunehmend
in eine Modernisierungserzählung eingehängt. Diese erhielt auch ein Ret-
tungsnarrativ, das die Archäologie betraf. Aus der Sicht des ehemaligen
Mainzer Anthropologen Kurt W. Alt, eines Protagonisten der deutschen
Molekularen Anthropologie und Initiators zahlreicher überfachlicher Ko-
operationen, war vor allem die Ur- und Frühgeschichte in den ern
auf die molekularen Verfahren und die Biowissenschaften angewiesen, da
sie aus eigener Kraft keine innovative Forschung mehr hervorbrachte (Alt
: ). Auf diese und ähnliche Weise wurde dem anderen Fach Er-
kenntnisfähigkeit abgesprochen, um diskursiv den Modernisierungseffekt
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der neuen Quellen und Methoden zu betonen. Doch waren die Erkennt-
nisgewinne für die Archäologie zunächst gering.

Zudem kämpften die meisten Anwendungen und Verfahren mit erheb-
lichen Kinderkrankheiten, die aber noch nicht einmal diagnostizierbar wa-
ren. Svante Pääbo beschreibt aus der Retrospektive die Frustration, zu wis-
sen, dass, aber nicht warum, ein Verfahren nicht funktionierte. Seit  an
der Ludwig-Maximilians-Universität in München, investierte er außerge-
wöhnlich viel Zeit und Ressourcen in die Methodenforschung und ließ sein
Team akribisch die eigene Arbeit und die Experimente der Konkurrenten
überprüfen (Pääbo : –, , ).

Andere trieben die neuen Techniken und Methoden im „race for the
oldest“ (Jones : ) an ihre Grenzen. Es winkte ein hoher Gewinn
an wissenschaftlichem Kapital. Noch gab es keinen nennenswerten For-
schungstand, auf den die Labore sich hätten beziehen müssen oder kön-
nen. Ausgehend von den je eigenen Erkenntnis- und fachpolitischen In-
teressen, technischen und finanziellen Ressourcen und Karrierestrategien
entschieden die Interessierten relativ autonom, welche Fragen sie ange-
hen mochten. Eine Vielzahl solcher Auswahlentscheidungen beeinflusste
die weiteren Produktionsbedingungen des wissenschaftlichen aDNA-Wis-
sens. Viele erkannten noch nicht, dass die aDNA-Forschung erhebliche
methodische, epistemologische und ökonomische Risiken bereithielt. Ei-
nige der „neat tricks“ (Stoneking : ) erwiesen sich als Irrtümer
oder kontaminationsbedingte Artefakte und endeten im Desaster mit kar-
riereschädigender Wirkung. Die kollegiale Kritik traf dann, auch aus Kon-
kurrenzgesichtspunkten, besonders die Studien, die zunächst große Wellen
geschlagen hatten. In Science und Nature wurden vehemente Kontroversen
ausgetragen, so zum Beispiel über die Authentizität der angeblichen Chlo-
roplasten-DNA eines Millionen Jahre alten Magnolienblattes und diverse
Extraktionen aus Bernsteineinschlüssen. Besonders heftig geriet die De-
batte um eine  veröffentliche angebliche Saurier-Sequenz (Woodward
et al. ). Die Daten erwiesen sich als kontaminationsbedingte Artefak-
te.

Solche Fehler avancierten zu prominenten Themen in den Publikationen
der Community, die nun mehr und mehr auf die „pitfalls“ ihrer Aktivitäten
aufmerksam wurde (Hagelberg : , ). Immer häufiger wurden
im Lauf der er Jahre die Authentizitätsfrage gestellt und theoretische
Überlegungen unternommen, ob die publizierten Daten überhaupt phylo-
genetischen Sinn ergaben (Austin et al. : ; Lalueza-Fox : ;
Pääbo & Wilson : ).

Als klar wurde, auf wie vielenWegen exogene DNA in die Proben gelan-
gen und was sie dort anrichten konnte, wurde Kontamination als Haupt-
problem der aDNA-Forschung fixiert (Hagelberg : ; Handt et al.
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�: ; Schmidt et al. : –). Gelangen exogene Moleküle in
Proben oder Amplifikate, sind die späteren Sequenzen nicht authentisch.
Diese Art der Verunreinigung stört den technischen Ablauf nicht, eher im
Gegenteil: Exogene DNA, die oft in besserem molekularen Zustand ist als
endogene DNA, wird von der PCR bevorzugt amplifiziert. So entstehen
Sequenzdaten, die sehr „schön“ und in technischer Sicht „richtig“ ausse-
hen können, aber nicht authentisch sind. Die Forschungshypothese wird
dann mit Daten bearbeitet, die zugleich technisch richtig und falsch sind.
Besonders gravierend ist dies, wenn menschliche oder bakterielle DNA un-
tersucht wird, da sich authentische Sequenzen im Nachhinein sehr schwer
von Verunreinigungen unterscheiden lassen (Richards et al. : ; Gigli
et al. : ; Malmström et al. : ). So sehr sich die aDNA-For-
schung verzweige und spezialisiere, meinte rückblickend die Anthropolo-
gin Susanne Hummel, eine Göttinger aDNA-Forscherin der ersten Stunde,
sei und bleibe das gemeinsame Thema, das alle verbinde, diese Authenti-
zitätsproblematik (Hummel : ). Die um die Mitte der  Jahre
etablierten NGS-Verfahren haben dem Authentifizierungsproblem ledig-
lich ein anderes Gesicht verliehen: Hochdurchsatzsequenzierer produzie-
ren Millionen von DNA-Sequenzen. Sind einzelne Kontaminationen dabei,
fällt das angesichts der riesigen Menge statistisch nicht ins Gewicht, es sei
denn, gerade diese werden herausgegriffen und als authentisch deklariert,
um eine Hypothese zu belegen (Experteninterview Krause & Haak ).

Zunächst erfüllte die Technologie also nicht die an sie gestellten Er-
wartungen oder ließ sich nicht so problemlos wie erhofft implementieren.
Misserfolge und Karriereeinbrüche wurden im Lauf der er Jahre be-
kannt und die mediale Berichterstattung ging zurück. Nach Rückschlägen
durchhalten konnten Labors mit guten Ressourcen und motivierten Lei-
tungsfiguren. Selbst Svante Pääbo erinnert sich aber daran, nicht mehr
daran geglaubt zu haben, dass es gelingen würde, Studien zu menschlicher
DNA auch nur annähernd zu authentifizieren (Pääbo : ). Zeitweise
forderte er wie einzelne andere Forscher auch, die Arbeit mit menschlicher
DNA ganz aufzugeben. Einige Labors wichen auf Studien zur Phylogenie
und Evolution von Pflanzen und (ausgestorbenen) Tieren aus, weil diese
als einfacher zu authentifizieren galten (Hagelberg et al. ; Höss et al.
; Greenwood et al. ). Diese Ausweichforschungen haben über die
Jahre einen eigenen Erkenntniswert entwickelt und stark zur Methoden-
entwicklung beigetragen.

Einzelne Arbeitsgruppen setzten primär auf Methodenarbeit und such-
ten nach Wegen, Kontaminationen zu vermeiden, zu identifizieren oder zu
entfernen. Diverse Kontrollinstrumente entstanden auf diese Weise, und
das Wissen über die Charakteristika degradierter DNA und die Bedeutung
typischer DNA-Schäden wuchs. Langfristig fiel zum Beispiel auf, dass sich
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die typischen Schadensmuster zur Authentifizierung nutzen ließen (Krause
et al. ). Nicht verstandene taphonomische und genetische Zusammen-
hänge, Nichtwissen und Handeln unter den Bedingungen von Ungewissheit
und Uneindeutigkeit entwickelten sich zu Kernthemen des Feldes.

Reinheitsstandards, Regelwerke und Sicherheitsregimes sollten Quali-
tätsstandards für die Arbeit mit degradierter DNA schaffen und helfen,
Routinen zu entwickeln, die dann die Ergebnisse vergleichbarer machten.
Orientierungs- und Rezeptwissen in Form ausgefeilter Arbeitsanweisun-
gen und „Kochbücher“ sollte die Unsicherheit der Projekte reduzieren. Um
das Kontaminationsproblem in den Griff zu bekommen, setzte die aDNA-
Community, traditionell molekularbiologisch denkend, auf Kontrolltech-
nologien bzw. ein kontrollorientiertes Problemmanagement. Molekular-
biologie, Biochemie und Mikrobiologie bearbeiten, vereinfacht gesagt, Pro-
bleme und Fehler, indem sie am Experimentsaufbau und Untersuchungs-
design feilen oder nach technischen Fehlern suchen (Wehling : –;
Expertinneninterview Grupe ). Irrtum, Unsicherheit oder verstörende
Daten werden vorrangig einem falschen Untersuchungsaufbau oder Me-
thodenfehlern angelastet.

Unter den aus diesem Grund formulierten Authentifizierungsprotokol-
len nimmt ein von den Evolutionsbiologen Henrik N. Poinar und Alan
Cooper in Science publizierter Kriterienkatalog Ancient DNA: Do It Right
or Not at All die wichtigste Stellung ein (Cooper & Poinar : ).
Seit seinem Erscheinen im Jahr  wurde er vielfach modifiziert, er-
weitert und aktualisiert. Solche Maßnahmenkataloge erschienen zunächst
in einschlägigen Journals, dann in Hand- und Lehrbüchern sowie in Pub-
likationen, von denen zu erwarten war, dass (Feld-)ArchäologInnen und
AnthropologInnen, die für Ausgrabung und Lagerung des Materials ver-
antwortlich waren, sie rezipierten.

Die Kontroll- und Sicherheitsstrategien haben die Qualität der aDNA-
Studien im Lauf der Jahre verbessert (Krause et al. : ; Gilbert et al.
: ; Kolman & Tuross : –). Da sie aber das Authentizitäts-
problem nicht lösen konnten, hat ein Großteil der aDNA-ForscherInnen
dieses zum Normalfall erklärt und gefordert, das Kontaminationsrisiko in
die Interpretationen explizit mit einzubeziehen und dies auch so zu kom-
munizieren (Yang &Watt : –; Serre et al. : ; Kirsanow
& Burger : ).

Im Zusammenhang damit wurde der gänzliche Verzicht auf bestimmte
Forschungsgegenstände mit erkenntnistheoretischen Argumenten zuneh-
mend abgelehnt (Burger :  mit Verweis auf Haak et al. ; Ha-
gelberg et al. ). Seit der Mitte der er Jahren wandten sich auch
wieder mehr Teams Studien an menschlicher und Mikroorganismen-DNA
zu (Haak et al. ; Allentoft et al. ; Bos et al. ). Statt Verzicht
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�zu üben oder sich nur auf Kontroll- und Sicherheitstechnologien zu ver-
lassen, wurde außerdem zunehmend ein kognitiver Zugang zum Problem
gefordert. KritikerInnen argumentierten, dass die Kataloge mit Authenti-
fizierungsmaßnahmen mehr Risiken bargen als vermieden, da sie falsche
Sicherheit vermittelten und bei manchen Laboren den Eindruck erweckten,
sie seien aus der Verantwortung entlassen, zu prüfen, ob ihre Ergebnisse
auch Sinn machten.

Man könne nie beweisen, sondern höchstens in Wahrscheinlichkeiten
plausibel machen, wie authentisch Daten seien, lautete ein weiteres Argu-
ment (Willerslev & Cooper : ). Kritische Evaluationen stellten ohne-
hin in Frage, wie strikt die Kataloge von den Laboren eingehalten wurden
(Ingham & Roberts : ; Willerslev & Cooper : ; Taylor et al.
: ). Die unabhängige Reproduktion eines Experiments in einem
zweiten Labor, ein für die Laborwissenschaften besonders wichtiges Qua-
litätskriterium, wurde zwar als für die aDNA-Forschung höchst notwendig
erachtet, scheiterte in der Praxis aber oft daran, dass nicht genug Pro-
benmaterial für eine Reproduktion vorhanden war. Zudem drohten beim
Transport weitere Verunreinigungen. „Alte“ Kontaminationen der Probe
ließen sich dadurch auch nicht ausschließen oder leichter aufdecken (z. B.
Malmström et al. : ; Wilbur et al. : ). Das Kontrollin-
strument war auch schwer mit einem wesentlichen Charakteristikum der
Quelle, deren begrenzter Verfügbarkeit, vereinbar. Daran wird deutlich,
dass DNA-Quellen sich manchen laborwissenschaftlichen Praktiken ver-
weigern.

Als Komplementärstrategie zu den Kontrollprotokollen wurden Selbst-
kritik und stärkere theoretische Fundierung der Studien vorgeschlagen.
Das bedeute gerade nicht, es sich einfach zu machen, meinte ein eng-
lisches Team , denn damit gehe die Beweislast vom Authentifizie-
rungskatalog auf jeden einzelnen Forscher über, „it places the onus for
authentication on the researcher rather than on a set of externally-agreed
criteria, it does provide a framework within which archaeological research
can progress“ (Chilvers et al. : ). Fehlertolerante Modellierungen
wurden als Weg implementiert, mit dem Kontaminationsproblem auf sta-
tistische Weise umzugehen (Axelsson et al. : ). Insgesamt nahm
der Stellenwert probabilistischer Verfahren in den er Jahren zu.

Erkennbar wurden in den er Jahren Anzeichen einer Wissen-
schaftskultur, in der Fehler, Risiken und Nichtwissen zu einem gewissen
Grad akzeptiert, Komplexität und Kontingenz hingenommen und die theo-
retischen Grundlagen der Methoden und Techniken überdacht werden,
und dies auch, zumindest feldintern, kommuniziert wird.

Entgegen der Anfangshoffnungen zeigte sich, dass es neben prinzipiell
lösbaren Problemen auch nicht lösbare gab und die Quelle DNA grund-
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sätzliche Aussagegrenzen besaß bzw. einige gewünschte Forschungsdesi-
gns mit alter DNA kaum möglich waren. Erlebt wurde dies teils als Sich-
Empor-Irren und als schrittweise Arbeit gegen das Noch-Nicht-Wissen,
teils aber auch bewusst als Aufdecken des grundsätzlich Nichtwissbaren
oder Nichtmachbaren. Feldintern signalisierten die aDNA-ForscherInnen,
dass sie von sich nicht mehr ganz große Würfe oder nicht anzweifelba-
res, eindeutiges Wissen erwarteten. Im Alltag vermischten sich zudem die
Instrumente einer kontrollorientierten und einer komplexitätsorientierten
Nichtwissenskultur (Böschen et al. ; Wehling ). Das überrascht
nicht, handelt es sich doch um ein Feld, in dem sich Wissenschafts- und
damit Nichtwissenskulturen der Laborwissenschaften Molekularbiologie
und Biochemie auf der einen, und denen der Evolutionsforschung, An-
thropologie und Archäologie auf der anderen Seite treffen. Gerade in der
Evolutionsforschung und Genetik lassen sich viele Fragen grundsätzlich
nicht experimentell, sondern nur theoretisch angehen. Vergangene evolu-
tionäre Prozesse können nicht einfach unter Laborbedingungen hergestellt
oder wiederholt werden.

Ab Anfang der er Jahre ließen die fokussierten Methodenarbeiten
und theoretischen Reflexionen allmählich Technik und Verfahren reifen,
einen Regelbetrieb entstehen und die Selbsteinschätzungen realistischer
werden. Auf diesem Slope of Enlightenment generierten die ForscherIn-
nen belastbares Methoden- und Quellenwissen, um beurteilen zu können,
welches konkrete Potential aDNA wirklich für die verschiedenen Fächer
und ihre Erkenntnisinteressen hatte – und wo ihre epistemischen und me-
thodischen Grenzen lagen (Hagelberg : ). Um  begann das
Feld sein gegenwärtiges „Produktivitätsplateau“ zu erreichen. Dafür ste-
hen zum Beispiel die Sequenzierung des Neandertalergenoms und anderer
ausgestorbener Organismen, die genetische Identifikation der Denisova-
Menschen sowie eine zunehmend größer angelegte Populationsgenetik
(Rasmussen et al. ; Krause et al. ; Noonan et al. ).

Zweifellos gibt es Gegenbeispiele, doch insgesamt wurde die aDNA-
Community selbstkritischer und vorsichtiger. Auch in sprachlicher Hin-
sicht verschwand, wie Metaphernanalysen zeigen, zunehmend der tech-
nizistische Fortschrittsglaube. Immer mehr Beteiligte räumten ein, dass
anfangs unerfüllbare Erwartungen an die DNA angeheizt und die Vorstel-
lung propagiert worden waren, über einen direkten Zugriff auf die „wahre“
Vergangenheit zu verfügen. Bescheidenheit lässt sich der Community
nicht attestieren, aber sie gab sich zurückhaltender, je mehr das Feld reif-
te. Sie ist sich auf dem Weg zu ihrer momentanen Produktivität selbst
zu ihrer schärfsten und versiertesten Kritikerin geworden. Die hoch kom-
petitive Struktur des Feldes förderte dies. Die Herausforderung besteht
zunehmend darin, das im Dialog zwischen den Fächern und nach außen
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�adäquat zu kommunizieren: Medialen Logiken ist geschuldet, dass Aussa-
gen scheinbar eindeutiger werden, Methodenprobleme kleiner erscheinen
und Gewissheitsversprechen häufiger vorkommen, wenn aDNA-Forscher-
Innen in den Breitenmedien zitiert werden.

Tools und Methoden sind inzwischen relativ stabil und Risiken lassen
sich besser einschätzen. Das Feld wächst wieder. Es wird als hochproduk-
tiv und rasant empfunden (Experteninterview Krause & Haak ; Grupe
et al. : ; Harbeck : ; Burger a). Auf technische Innova-
tionen reagiert die Community interessiert, aber umsichtiger, weil sie die
Charakteristika von aDNA immer besser versteht (Hagelberg et al. ).
Wer jetzt mit einem Labor einsteigt, findet eine gute Orientierungsbasis
vor. Allerdings herrsche deshalb, so Wolfgang Haak und Johannes Krause
vom Jenaer MPI  im Experteninterview, eine gewisse Goldgräberstim-
mung. Es gehe um viel Geld und Probenmaterial werde angehäuft in der
Erwartung neuer Technologien, die dann neue Anwendungen ermöglichen
könnten (Experteninterview Krause & Haak ; auch Callaway ).

Die Quelle aDNA in der überfachlichen Debatte

Je intensiver der Austausch zwischen den beteiligten Fächern der Natur-
und Geisteswissenschaften im Lauf der er Jahre geriet, desto deutli-
cher wurden die Grenzen der Quelle DNA erkennbar. Die Archäologie ist
nicht mehr nur Probenlieferantin, sondern Partnerin mit eigenen Erkennt-
nisinteressen in konkreten, auch größeren Forschungsprojekten. Archäo-
logInnen geben aber auch nicht nur molekulargenetische Expertisen bei
einer Hilfswissenschaft in Auftrag, wie das zeitweise von Seiten der An-
thropologie befürchtet wurde, sondern haben selbst zumindest zum Teil
auch Projekte initiiert, die Erkenntnisgewinne auf allen Seiten versprechen
(Soren ; Gärtner et al. ; Wahl et al. ).

In einer Reihe gemeinsamer Fachveranstaltungen der er Jahre wur-
den einerseits Foren für Bedenken und kollegiale Kritik geschaffen, ande-
rerseits sollte wechselseitig Wissen vermittelt werden, um die Validität na-
turwissenschaftlicher Kompetenzen für historische Fragestellungen offen
diskutieren zu können. ArchäologInnen haben berichtet, sich falsch über
die Möglichkeiten und Grenzen der aDNA-Verfahren informiert zu fühlen,
während NaturwissenschaftlerInnen klagten, die PartnerInnen wüssten oft
gar nicht, was sie mit aDNA-Analysen erreichen könnten, sondern wollten
nur schauen, ob irgendetwas herauskomme, wenn sie solche in Auftrag gä-
ben. Das verschwende Ressourcen und führe bestenfalls zu Nice-to-Know-
Ergebnissen, die den Forschungsstand keines der beteiligten Fächer wei-
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terbrächten. ArchäologInnen wiederum beobachteten, dass der Mangel an
Zeit und Gelegenheit, sich in fremde Methodik und Fachkultur einzuarbei-
ten in ihrem Fach entweder zu naivem Vertrauen in die aDNA-Verfahren
oder zu deren völliger Ablehnung geführt habe. Einige betrachteten es
zum Beispiel als Folge des in der Archäologie „zähe[n] Fortleben[n] ei-
nes allein auf ,Fakten‘ zielenden Positivismus“ (Veit : ), dass Fach-
kollegInnen genetischen Daten zutrauten, objektive und unhintergehbare
Antworten zu liefern – und zwar auf Fragen, die oft gar nicht so genau
formuliert worden seien (z. B. Gramsch : –). Das hier beanstan-
dete Denken klang in einem Interview mit Andreas Reinecke an, damals
zuständig für die Archäologie außereuropäischer Kulturen beim Deutschen
Archäologischen Institut, der zur Zusammenarbeit von Archäologie und
Naturwissenschaften im Allgemeinen prognostizierte:

All das wird „gefühlsmäßige Interpretation“ in der Archäologie durch
harte Fakten ersetzen und streckenweise zu vollkommen neuen Er-
kenntnissen führen. [. . . ] Da werden wir ganze Weltbilder einstürzen
sehen (Reinecke in Bienert et al. : ).

Die Konfrontation mit der aDNA-Forschung führte im Lauf der Jahre
dazu, dass kritische ArchäologInnen solche archäologieinternen Denkwei-
sen skeptisch wahrnahmen und zur Debatte stellten, welchen Stellenwert
naturwissenschaftliche Quellen und Expertise überhaupt in den Archäo-
logien einnehmen sollten. Verknüpft wurde dies mit der Aufforderung,
mehr über das Wesen der Archäologien nachzudenken: Sei insbesondere
die Ur- und Frühgeschichte historische Kulturwissenschaft oder naturwis-
senschaftliche Archäologie? Reflexivität wuchs durch den äußeren Anlass,
sich und sein Wissenschaftsverständnis, die eigene Fachkultur, die eigenen
Begrifflichkeiten und Praktiken in überfachlichen Kooperationsprojekten
und auf gemeinsamen Veranstaltungen erklären zu müssen. Um das zu er-
reichen, bemühten sich die Beteiligten, das Eigene, vermeintlich Bekannte,
zu überprüfen und aus der Distanz zu betrachten.

Die Schwierigkeit, die unterschiedlichen Qualitätskriterien wissen-
schaftlicher Arbeit überfachlich zueinander in Bezug zu setzen, wird zum
Beispiel an der Repräsentativitätsdebatte erkennbar: Weil sie oft auf klei-
nen Samples beruhten, erschienen populationsgenetische Szenarien etwa
der Neandertaler- oder Neolithisierungsforschung vielen ArchäologInnen
– aber auch GenetikerInnen – als nicht belast- bzw. generalisierbar. Die
formenkundlichen Arbeiten der Ur- und Frühgeschichte und auch die
morphologischen Gutachten der Anthropologie basieren demgegenüber
oft auf Hunderten von Exemplaren. Unter welchen Bedingungen auch mit
kleinen Samples valide Ergebnisse zu erreichen sind, muss immer wieder
am Einzelfall verhandelt werden, denn die Verfügbarkeit von Funden und
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�deren Zustand, de facto also die Quellenlage, setzt Grenzen. Für viele Zeit-
stufen und archäologische Kulturen ist es nicht möglich, große Samples
für die molekulargenetische Analyse und Populationsgenetik zu bilden.

Vereinbarkeitsprobleme dieser Art wurden nicht nur als Quellenpro-
blem, sondern sogar vorrangig auch als Effekt des Aufeinandertreffens
sehr unterschiedlicher Wissenschaftskulturen oder dessen, was man da-
für hielt, gedeutet. Das Bild der Two Cultures nach Charles Percy Snow
tauchte im aDNA-Kontext immer wieder auf (z. B. Gramsch : ;
Henke a: –). Die Unterschiedlichkeit der Wissenschaftskultu-
ren wurde auch verantwortlich gemacht für Alltagshindernisse und Miss-
verständnisse, schwer vereinbare Publikationsregimes sowie divergierende
Belohnungssysteme und Karrierelogiken der einzelnen Fächer (z. B. Samida
& Eggert : ; Meier & Tillessen : ).

Hinter dem, was als sprachliches Missverständnis oder Übersetzungs-
problem erlebt wurde (Pusch & Scholz : ; Expertinneninterview
Grupe ; Wagner : ), steckten hingegen oft divergierende Denk-
stile und kulturelle Unterbauten (Schurz : ). Verhandelt wurde da-
rüber, was wissenschaftlich sagbar ist und was nicht. Dies galt besonders
für die Frage, ob und wie genetische Daten, wie etwa die Veränderung
bestimmter Allelfrequenzen, in geografischer oder kultureller Hinsicht in-
terpretiert werden können und dürfen.

Grundsätzlich lässt sich alte DNA als Quelle nutzen, um die genetische
Diversität innerhalb einer Gruppe und Beziehungen zwischen Gruppen
sowie deren demografische Strukturen und die Populationsdynamiken der
Vergangenheit zu untersuchen. Vor allem GenetikerInnen hatten aber von
Beginn auch überlegt, ob es eine Ko-Evolution von Genen, Sprachen und
Kulturen gegeben haben könnte und ob sich auch diese untersuchen ließe.
Genetische Daten waren geographisch gedeutet worden (z. B. Ammerman
& Cavalli-Sforza ). Dies war keine rein genetische Angelegenheit mehr,
sondern der Versuch, genetische, archäologische und linguistische Quellen
und Konzepte zu kombinieren.

ArchäologInnen rieten demgegenüber vehement davon ab, kultur-, so-
zial- und geschichtswissenschaftliche Begrifflichkeiten wie Mobilität oder
Migration genetisch zu erklären. Sie warnten vor zu einfachen Szenarien
und verwiesen darauf, dass solche Begriffe das Ergebnis langer fachinterner
Verhandlungen seien. Dies galt besonders für die ethnische Interpretati-
on und die Vorstellung, dass sich materielle Kulturen, Räume und biologi-
sche und soziale Gruppen und Ethnien entsprechen, von der sich die ur-
und frühgeschichtliche Archäologie erst seit den er Jahren in einer
aufreibenden Kontroverse entfernt hatte. In dieser Debatte, die als „Mi-
nenfeld“ bezeichnet wurde (Müller-Scheeßel & Burmeister : ), war
es in Deutschland sogar um die Fachidentität gegangen, denn Befürworter
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der ethnischen Interpretation hatten in ihr jene Sinnstiftung erkannt, die
die Archäologie leisten müsse, um ein historisch arbeitendes Fach zu sein
(Bierbrauer : , ; kritisch Burmeister : –). Durchge-
setzt hatten sich ihre Gegner (Brather ). Der erkämpfte Stand sollte
nun nach außen verteidigt werden. Eine archäologische Kultur sollte nur
als Verbreitung von Sachguttypen verstanden werden und nicht als so-
ziale oder biologische Gruppe von Menschen. Nicht nur ArchäologInnen,
sondern auch GenetikerInnen und AnthropologInnen bezweifelten zuneh-
mend und sehr grundsätzlich, dass genetische Gruppen und Entwicklungen
mit geografischen Räumen, kulturellen oder sozialen Prozessen zusammen
zu bringen seien, und betonten, dass genetische Gruppenbegriffe eine ganz
andere diachrone Bedeutung als soziale oder kulturelle Gruppenbegriffe
hätten. Das verstünden manche Paläogenetiker noch nicht, so der Main-
zer Anthropologe Joachim Burger, und bedienten sich in einem „Kaufhaus
der Kulturen“ (Burger b). Mit der aDNA werde „Schindluder“ getrie-
ben, erklärte der Prähistoriker Eggert, wenn soziokulturelle Phänomene
als kausale Erklärung für molekulargenetische Daten herangezogen wür-
den (Experteninterview Eggert ; ausführlich Eggert : –).

Verknüpft war dies mit dem Forschungsproblem, ob Kulturwandel, das
heißt die Veränderung der Verbreitung eines Artefakttyps, zwingend mit
einer substantiellen Bevölkerungsbewegung einhergehen musste (Burmeis-
ter : –). Von älteren Migrationskonzepten, die einen solchen
Zusammenhang unter anderem für die Neolithisierung propagiert hatten,
löste sich die Ur- und Frühgeschichte in den er und er Jah-
ren (Scarre : ; Gronenborn : ). Stattdessen wurde Kul-
turwandel zunehmend mit der Mobilität von Ideen und Konzepten und
maximal kleiner kultureller Eliten erklärt (Burmeister : –). Für
das Neolithikum beispielsweise fanden sich keine belastbaren archäologi-
schen Quellen, die eine substantielle und weitreichende Wanderung einer
größeren Gruppe von Menschen nahegelegt hätten, in deren Folge es zu
dem sehr wohl archäologisch feststellbaren Wandel der Wirtschafts- und
Lebensweisen gekommen war (Zvelebil : ). Vielmehr wurde die
Neolithisierung zunehmend als mosaikartiges Gebilde unterschiedlichster
Prozesse aufgefasst, zu denen sowohl Kulturaustausch als auch größere
und kleinere Kolonisationsvorgänge und temporäre Mobilität vorkamen
(Zvelebil : ; Thomas : ).

Just in dieser Situation konfrontierten PaläogenetikerInnen die Ur- und
Frühgeschichte jedoch mit modernen und alten DNA-Daten, die als Beleg
für eine signifikante Bevölkerungsbewegung interpretiert werden konnten
(Chiki et al. : –; Barbujani & Dupanloup : , ;
Bramanti et al. : ). Wachsende Samples und technische Innova-
tionen der zweiten Hälfte der er Jahre bis hin zu den genomweiten
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�Untersuchungen an Menschen, domestizierten Tieren und Pflanzen erga-
ben dann ein Szenario, wonach eine Bevölkerungsgruppe, die allerdings
doch klein gewesen sein kann, prozedurales Wissen, Tiere und Techniken
für die produzierende Lebensweise aus dem Vorderen Orient mit nach Eu-
ropa. Ihr Beitrag zur dortigen genetischen Struktur wurde je nach Region
unterschiedlich hoch angesetzt. Betont wurden zunehmend die Komple-
xität und Prozesshaftigkeit dieses Vorgangs. Einiges davon passte, wie es
der Prähistoriker Jens Lüning gelassen ausdrückte, zu den archäologischen
Befunden, anderes nicht. Divergierende Ansichten gebe es vor allem über
die Intensität der Bevölkerungsbewegung (Lüning : ).

Skepsis lösten populationsgenetische Migrationsszenarien und die er-
neute Begründung kulturellen Wandels mit Bevölkerungsverschiebungen
nun nicht nur in den Archäologien, sondern zum Beispiel auch beim Main-
zer Anthropologen Joachim Burger aus, der diese neue Deutungskonjunk-
tur kritisch wahrnahm. Er erklärte in einem Vortrag vor Archäologen,
auffällig sei doch „seit es Isotopenanalysen und aDNA gibt, migriert alles“
(Burger a). Die Urgeschichtlerin Daniela Hofmann hingegen erklärte
das Unbehagen der ArchäologInnen damit, dass diese nun mit einem aus
ihrer Sicht veralteten Szenario konfrontiert wurden:

It seems that as a discipline, we are being asked to go back to an
explanatory paradigm we have long left behind and to equate an ar-
chaeological culture with a new population. This throwback is shaking
our ambition to be a sophisticated, humanities-aligned discipline, and
archaeologists rightly refuse to give up the theoretical insights of many
decades of research (Hofmann : ).

Insgesamt erlaubt die Kombination der vielen archäologischen, gene-
tischen, zoologischen, morphologischen, isotopengeochemischen, botani-
schen und linguistischen Einzelergebnisse der er und er Jahre
aus der Sicht vieler ForscherInnen unterschiedlicher Fächer durchaus eine
Art Minimalkompromiss: Bei der Neolithisierung handelte es sich offenbar
um einen langwierigen und variantenreichen Wandlungsprozess, der um
. BP im Nahen Osten begann, in Südosteuropa um . BP fest-
stellbar war, regional höchst unterschiedlich verlief und wenig universelle
Trends aufwies (Burger & Thomas : ; Brotherton et al. : ). Die
Befunde aller beteiligten Fächer wurden zunehmend komplexer. Die alte
Forschungsfrage war nicht, wie anfangs von der aDNA-Forschung erwar-
tet, auf molekularer Ebene eindeutig und einfach entschieden worden. Im
Gegenteil sind seit dem Zugang zu den DNA-Quellen nicht nur die Ant-
worten, sondern auch die Fragen zur Neolithisierung selbst komplizierter
geworden. Dasselbe Phänomen trat in der Neandertalerforschung und bei
Studien auf, die der Besiedelung der Amerikas nachgehen. Auf ihrer Su-
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che nach einfachen Antworten und simplen Narrativen zeigten die aDNA-
Projekte letztlich vielmehr Komplexität und Kontingenz auf.

Fazit

Über den Bezug zum gemeinsamen Wissensgegenstand (alte) DNA traten
ForscherInnen aus den Natur- und Geisteswissenschaften seit den er
Jahren miteinander in Kontakt. Sie schufen sich eine molekulare Erkennt-
nisebene, definierten DNA zur Quelle für historische Fragestellungen und
machten sie damit für das Geschichtsbewusstsein relevant. Angehörige aus
einer Vielzahl von Fächern, Forschungsrichtungen und Wissenschaftskul-
turen haben im Lauf der er Jahre ein heterogenes Forschungsfeld auf-
gebaut. In international orientierten Fachnetzwerken wird an evolutions-
historischen, populationsgenetischen und archäologischen Fragestellungen
gearbeitet. Die aDNA-Forschung durchlief einen Hype-Zyklus, der durch
technologische Auslöser wie insbesondere die Polymerase Chain Reacti-
on, die die Amplifikation der DNA-Fragmente erleichterte, in der zweiten
Hälfte der er Jahre in Gang gesetzt worden war. Erste spektakuläre Ex-
perimente stießen auf großes fachliches und mediales Interesse. Die episte-
mologischen und fachpolitischen Erwartungen waren hoch und große Re-
putation winkte. Zahlreiche Labore und Forschungseinheiten versuchten
Fragestellungen und Anwendungsgebiete zu besetzen, die meist seit Län-
gerem in der Evolutionsforschung, Genetik, Anthropologie und Archäo-
logie verfolgt worden waren und dort jeweils ihre eigene Fachgeschichte
hatten. Die neue Quelle sollte neue Erkenntnisse ermöglichen und viele
der großen „alten“ Fragen dieser Fächer endgültig entscheiden. Doch er-
wies sich degradierte DNA als hoch problematisches Material. Experimen-
te scheiterten und die Technologie litt an diversen Kinderkrankheiten. Auf
den „Gipfel der überzogenen Erwartungen“ um  folgte Desillusionie-
rung. Das Interesse der Medien ließ nach, Karrieren litten und ein Teil der
Arbeitsgruppen verließ das Feld wieder. Andere investierten Zeit und For-
schungsgelder in die systematische Suche nach Fehlern und Fehlerquellen
und den Grenzen der Technologie. Technische und methodische Routinen
entstanden in akribischer Arbeit und die Charakteristika der Quelle wur-
den klarer. Verunreinigungen und die Schwierigkeit, aDNA-Sequenzen zu
authentifizieren, wurden als Kernprobleme ausgemacht. Die PCR erwies
sich als Ermöglichungstechnologie und Problemverstärkerin zugleich. Das
Eingeständnis, dass prinzipielle Probleme der Quelle technisch nicht be-
herrschbar und die Authentifizierungsschwierigkeiten sogar charakteris-
tisch für die Arbeit mit degradierter DNA waren, mündete in mehreren
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�Coping-Strategien. Einzelne Forschungsgegenstände wurden zeitweise zu-
gunsten sicherer Ausweichforschungen aufgegeben und diverse Kontroll-
und Sicherheitsprotokolle und Kriterienkataloge wurden erstellt. Eine an-
dere Strategie waren Versuche, das Problem theoretisch bzw. statistisch
anzugehen. Auch deshalb kamen Mathematik, Statistik und Bioinformatik
zunehmende Bedeutung zu.

Die aDNA-Community hat ihre anfänglichen Versprechen auf die tech-
nische Beherrschbarkeit der molekularen Welt weitgehend relativiert und
Kontingenz infolge der diversen Rückschläge und des vertieften Wissens
über die Charakteristika alter Moleküle schrittweise akzeptiert. Mit ihren
Bekenntnissen zu Ambivalenz und Ungewissheit löst sie sich schrittweise
von der Vorstellung exakter wissenschaftlicher Wahrheit und vom Ein-
deutigkeitsversprechen der ersten Moderne. Routinen und Standards wis-
senschaftlichen Arbeiten wurden entwickelt und im überfachlichen Mit-
einander verhandelt. Dies waren Schritte des Feldes auf seinem „Pfad der
Erleuchtung“. Der ausgeprägte Konkurrenzgedanke förderte die feldinterne
Kontrolle. Reflexivitätsgewinne bei allen beteiligtenWissenschaften gingen
aber auch aus Alltagskonflikten und gezielt eröffneten Diskussionen der Fä-
cher miteinander einher, denn sie führten zu Selbstbefragungen und der
Prüfung der je eigenen Qualitätskriterien und Fachverständnisse.

Aus der Sicht der Beteiligten hat die aDNA-Forschung am Ende der
er Jahre ein hohes Produktivitätsniveau erreicht. Doch ist kein Still-
stand eingetreten. Im Gegenteil – die Arbeitseinheiten sind laufend auf
der Suche nach neuen Experimenten oder neuen Techniken, die für die
Analyse alter DNA adaptiert werden könnten.

Die Anforderungen, die die Quelle DNA an Quellenkritik und Inter-
pretation stellt, unterscheiden sich eher in technischer als in prinzipieller
Hinsicht von denen anderer Quellen. Selektivität, Perspektivität und Stand-
ortgebundenheit sind typische Charakteristika aller historischen Quellen.
Erheblichen technischen und kognitiven Aufwand bringt aufgrund des ubi-
quitären Kontaminationsproblems die Echtheitsprüfung mit sich. Next Ge-
neration Sequencing hat das Authentizitätsproblem zwar verändert, es aber
nicht aufgehoben.

Über eine mögliche Hierarchie oder Konkurrenz von Quellen wurde
immer wieder diskutiert. Doch hängt der Wert einer Quelle von der Fra-
gestellung ab, die WissenschaftlerInnen formulieren. Die beteiligten Ange-
hörigen der Genetik, prähistorischen Archäologie und Anthropologie so-
wie die PaläoepidemiologInnen und PopulationsgenetikerInnen verfolgen
oft sehr unterschiedliche Fragestellungen zu einer gemeinsamen Thema-
tik bzw. interessieren sich für unterschiedliche Aspekte derselben. Deshalb
können molekulare Quellen nicht per se mehr oder gewissere, sondern
schlichtweg andere Informationen liefern als beispielsweise Sachgut.
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Die Herausforderung besteht darin, die jeweiligen Daten und Erkennt-
nisse miteinander in Verbindung zu bringen und Teilergebnisse auf ih-
re Kohärenz mit den Wissensbeständen anderer Fächer zu prüfen. Die
Schwierigkeit, Quellen, Daten und Deutungen im überfachlichen Mitein-
ander in Verbindung zu setzen, offenbarten die Diskussionen darüber, ob
es möglich und zulässig ist, genetische Einheiten mit geografischen Räu-
men in Verbindung zu bringen und sie soziokulturell zu interpretieren. An
der Neolithisierungsfrage wurde zudem deutlich, dass die neue, zusätzliche
Quelle gerade nicht eine einfache, haltbare Lösung brachte, sondern das
Bild der Vergangenheit und in der Folge auch neue Fragestellungen sehr
viel komplexer machte als angenommen.

Für HistorikerInnen ist jetzt ein guter Zeitpunkt, sich mit diesem Feld
auseinanderzusetzen (Samida & Feuchter ). Das beginnt bei gemein-
samen Konferenzen und der gegenseitigen Rezeption der Forschungslite-
ratur. Der nächste Schritt sind kooperative Testprojekte, wie das vom Me-
diävisten Patrick J. Geary am Institute for Advanced Studies in Princeton
initiierte Unterfangen zur Migrationsgeschichte der sogenannten Völker-
wanderungszeit (Geary ; Geary & Veeramah ). Er will nicht nur
beobachten, was sich in der Genetik tut, sondern aus der Perspektive und
mit dem Instrumentarium der Mediävistik selbst genetic historymit betrei-
ben. In Nature ließ er sich zitieren: „If historians do not get involved and
engage with this technology seriously, we’re going to see more and more
studies that are done by geneticists with very little input from historians,
or from frankly second-rate historians“ ([o.V.] : ).

Kritiker sehen darin einen gefährlichen Einbruch der Genetik in die
Mediävistik (Keupp ). Gearys Befürworter hingegen verstehen das
Projekt als einen im Zeitalter der Biologie, Age of Biology, erforderlichen
Türöffner. Man komme, so der Mediävist Jörg Feuchter, an der aDNA-
Forschung nicht vorbei und müsse für Dialog und Übersetzung sorgen
(Feuchter ; auch McCormick : –, –; ähnlich Brather
: ). So werde sich zeigen, ob und wie Genetische Geschichte in der
Zusammenarbeit mit Molekular- und Evolutionsgenetik, Biochemie und
Anthropologie funktionieren kann.

Im Zeitalter der Biologie erscheint es selbstverständlich, dass auch die
Geschichtswissenschaft in eine Art „critical friendship“ mit denjenigen ein-
tritt, die Geschichtsforschung auf der Basis biologischer Quellen betrei-
ben (Adeney Thomas : ; Gordin : ; Rummel in Summer
). Der Auftrag der Geisteswissenschaften besteht darin, die Naturwis-
senschaften kritisch nach ihren Erkenntnisgrenzen und Qualitätskriterien
zu befragen und zugleich selbstkritisch auch das Eigene zu überprüfen.

Es gibt Gemeinsamkeiten zu entdecken: die Charakteristika der Quel-
len, die Wege zum Wissen, das Interesse am Leben in der Vergangenheit,
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�den hohen narrativen Anteil der jeweiligen Arbeit. Reibungslos kann dies
nicht verlaufen, da erstens immer auch Fachpolitiken, historische gewach-
sene Auffassungen von Fachkompetenzen und Machtverhältnisse berührt
werden, und zweitens Konflikte ohnehin konstitutiv für wissenschaftliche
Erkenntnisprozesse sind.

Anmerkungen

 Wortmeldungen von Jan Keupp und Johannes Paulmann im Rahmen des Kolloquiums
und der Podiumsdiskussion sowie des Plenums in: TU Darmstadt (). Siehe auch
Keupp () sowie die Leserkommentare. Auch Gordin (: , , ); Pohl
(, S.  f.).

 Johannes Krause etwa in a.r.t.e.s. () und Summer (); Wolfgang Haak in TU
Darmstadt (); Kurt W. Alt, Mark Jobling und Brigitte Pakendorf in Zentrum für
Zeithistorische Forschung ().

 http://www.spiegel.de/suche/index.html?suchbegriff=svante+p%E%Ebo&
offsets=&pageNumber=, (..); Neanderthal Man ist der Titel seiner
Autobiografie: Pääbo ().

 Vgl. etwa Pollard (: ); referiert bei Expertinneninterview Samida (); Hors-
burgh (: ).

 Als Beispiel dafür das Interview mit Andreas Reinecke in Bienert et al. (: ). Das
Zitat im Titel bei Kristiansen (: ).

 Sozialität und Geschichtlichkeit würden in den Biohistories nicht kulturell, sondern
biologisch begründet, so Sommer (: ).

 Gordin (: ).
 Aus Platzgründen sind im Folgenden nur beispielhafte Belege möglich.
 Vgl. Horsburgh (: ); Experteninterview Krause & Haak ().
 Richards et al. (: –); Mulligan (: ); Hummel (: ); Matisoo-

Smith & Horsburgh (: ).
 Dabei macht man sich zunutze, dass jedes Individuum auf den homologen Chromo-

somen von Mutter und Vater je ein Allel, d. h. eine der möglichen Varianten einer Se-
quenz an einem bestimmten Ort der DNA (locus), besitzt. Untersucht man mehrere
und bestimmte Kombination von Loci, lassen sich Abstammungen in beiden Linien
bestimmen.

 Das Human Genome Project kam zu dem Ergebnis, dass nicht-codierende Sequenzen
 Prozent des menschlichen nuklearen Genoms ausmachen. Proteine sind die Bau-
steine des Organismus. Sie bestehen aus Ketten von Aminosäuren. Die DNA-Sequenz
in den Genen, d. h. den codierenden Bestandteilen der DNA, gibt die Abfolge der Ami-
nosäuren im Protein vor, die wiederum die Funktion des Proteins bestimmt.

 Vgl. exemplarisch denNachweis des FOXP-Gens bei Neandertalern. FOXP ist für die
Plastizität der neuronalen Schaltkreise im Gehirn zuständig ist und wirdmit Sprechfä-
higkeit bzw. seineMutation mit spezifischen Sprechstörungen in Verbindung gebracht.
Vgl. Krause et al. (: ); Green et al. (: ).

 Vgl. Expertinneninterview Hummel (); Experteninterview Krause & Haak ();
Mulligan (: ).

 In den USA werden Anthropology und Archaeology meist zusammen zur Four-Fields-
Anthropology gezählt, wo sie als integrierte Partnerinnen wahrgenommen werden.
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 Als Projektbeispiele Haak et al. (); Flindt (); Gill & Hagelberg (); Muhl
et al. (); Owsley et al. (); Weichhold et al. (). Aus den Medien Eggebrecht
(); Krohn (); Schulz (); Vowinkel (); Seewald (); [o.V.] (,
a, b).

 Gemeint sind Unternehmen wie andme, deCODEme, ancestry.com, iGENIA und
insbesondere die Firma Oxford Ancestors des britischen Humangenetikers Brian Sy-
kes.

 Hagelberg (: ); Bandelt et al. (: –); Pääbo in Herden (); Ex-
perteninterview Burger (); Expertinneninterview Grupe ().

 Vgl. Fenn & Raskino (: –). Ich danke Ulrich Wengenroth für seine Hinweise
zum Hype-Zyklus.

 Collar et al. (: ).
 Vgl. etwa Hummel et al. (: ). Zur „Molekularisierung“ der biologischen Fächer

und zur Leitfunktion der Molekularbiologie Morange (: –).
 Die Metaphernanalyse beruht auf einem Sample von ca.  deutsch- und englisch-

sprachigen Titeln.
 Vgl. beispielsweise Golenberg et al. (); Poinar et al. (); Cano et al. ();

DeSalle et al. (); Höss et al. (: ); kritisch zu Golenberg etwa Sidow et al.
(: ,  f.); Lindahl (:  f.).

 Vgl. Zischler et al. (: –); mit anderer Beweisführung etwa Hedges &
Schweitzer (: ) sowie weitere in derselben Ausgabe von Science. Dazu Gib-
bons (: ).

 Thomas et al. (: ); Cooper et al. (); Hagelberg et al. (); Höss et al.
(); Krajewski et al. ().

 Wehling (: ) auf der Basis der Laborstudien von Karin Knorr-Cetina. Zur Syste-
matik Böschen et al. ().

 Gilbert et al. (:  f.); Mulligan (: ); Hagelberg (: ); Fulton
(: ).

 Es handelt sich um die erste Menschenart, die nicht zuerst morphologisch, sondern
molekular angesprochen wurde.

 Herrmann (: ); Bandelt et al. (: ); Expertinneninterview Hummel
(); Expertinneninterview Grupe (); Experteninterview Burger ().

 Vgl. etwa Meller & Alt (); Claßen & Schön (: ); Samida & Feuchter ().
 Zu den genannten Beobachtungen und Befürchtungen aus archäologischer Sichtwei-

se unter anderem Experteninterview Gärtner (); Samida & Eggert (: );
Gramsch (: ); für die Anthropologie Expertinneninterview Hummel ();
Grupe (: ); Harbeck (: ); Burger (a).

 Vgl. Samida & Eggert (: –); Gramsch (: ); Leney (: ); anders
Kristiansen (: –, ).

 Vgl. Barbujani & Dupanloup (: ); Lalueza-Fox (: ); Grupe et al. (:
); Uthmeier (); Hofmann (: ); Horsburgh (: ).

 Burmeister (: –); Gramsch (:  f.); Brather (: ); Siegmund
(: –); ExperteninterviewMeier ().

 Vgl. u. a. Gilbert et al. (: ); Burger & Thomas (: ); Haeseler et al. (:
); Goldstein & Chikhi (:  f.); Expertinneninterview Hummel ().

 Pinhasi et al. (: ); Skoglund et al. (: –); Fu et al. (: e: );
Lazaridis et al. (: ).

 Prognostiziert schon von Jones (: ). Auch Matisoo-Smith & Horsburgh (:
).
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