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Die Vorfahren der heutigen Menschen sollen nach einer aktuellen genetischen Studie in ihrer Früh-
zeit einen drastischen Bevölkerungsrückgang erlitten haben, der über 100.000 radiometrische 
Jahre (rJ) anhielt. Während dieser Zeit sei die Menschheit wegen ihrer äußerst geringen Zahl 
immer am Rande des Aussterbens gewesen. Die archäologische Fundsituation widerspricht jedoch 
dem postulierten Bevölkerungsengpass. Tatsächlich ist es nicht die Genetik, sondern es sind demo-
grafische und archäologische Befunde, die darauf hinweisen, dass die nahezu konstant zahlenmä-
ßig sehr kleine Menschheit während fast ihrer gesamten Geschichte vom Aussterben bedroht war 
– unter Voraussetzung des konventionellen Langzeitrahmens. Eine drastische Verkürzung der 
Menschheitsgeschichte löst zwanglos die im Langzeitrahmen auftretenden demografisch-archäo-
logischen Probleme. 

Michael Brandt

Frühe Menschheit fast ausgestorben?

Postulierter dramatischer 
Populationsengpass 

Hu et al. (2023) analysierten mit FitCoal die 
Genome von 3.154 heute lebenden Menschen 
verschiedener Herkunft, um frühere Popula-
tionsgrößen zu bestimmten Zeitpunkten zu er-
mitteln. Sie kamen zu dem Ergebnis, dass unsere 
frühen direkten Vorfahren einen schwerwiegen-
den Populationsengpass in der Zeit von 930.000 
bis 813.000 rJ v. h. durchlebten. Während dieser 
Periode waren nach Hu et al. (2023) die Vor-
fahren des heutigen Homo sapiens mit ungefähr 
1.280 sich fortpflanzenden Individuen (effektive 
Populationsgröße) immer am Rand des Aus-
sterbens. Vor dem postulierten Populationseng-
pass betrug die effektive Populationsgröße um 
98.130 Individuen. Mit Beginn des Engpasses 
reduzierte sich die Zahl unserer Vorfahren somit 
um fast 98,7 %. Nach dem 117.000 rJ dauernden 
Engpass stieg die Bevölkerung wieder auf ca. 
21.160 sich fortpflanzende Individuen (s. Abb. 
1). Die drastische Bevölkerungsreduktion spie-
gelt sich nach Ansicht von Hu et al. (2023) in 
der spärlichen archäologischen Fundsituation in 
der Zeit des Engpasses mit nur wenigen mensch-
lichen Fossilfunden in Afrika und Eurasien zwi-
schen 950.000 und 650.000 rJ v. h. wider. 

Hu et al. (2023) vermuten einen dra-
matischen Populationsengpass unse-
rer Vorfahren während einer 117.000 rJ 
dauernden Periode am Übergang 
vom Unteren zum Mittleren Pleistozän. 
 

Als Ursache des dramatischen Bevölke-
rungsengpasses am Übergang vom Frühen zum 
Mittleren Pleistozän vermuten Hu et al. (2023) 
eine klimatische Änderung. Vergletscherungen 

hätten sich verstärkt und seien dauerhafter ge-
worden. Dies hätte zu einem Abfall der Meeres-
temperatur, einer langen Trockenheit und einer 
dramatischen Änderung der Tierwelt in Afrika 
und Eurasien geführt.1 

Hu et al. (2023) schlagen weiterhin vor, 
dass der einschneidende Populationsengpass zur 
Entstehung einer neuen menschlichen Spezies 
geführt habe, aus der später der Homo sapiens, 
Neandertaler und Denisova-Mensch entstanden 
seien. Sie favorisieren den Homo heidelbergensis 
als Vorfahren dieser drei Menschenformen. 

Kritik an den Ergebnissen
Ashton & Stringer (2023) haben in der Aus-
gabe von Science, in der auch die Arbeit von 
Hu et al. (2023) publiziert wurde, Stellung zu 
den Thesen von Hu et al. (2023) genommen. 
Die beiden Autoren führen aus, dass keineswegs 

Abb. 1  Schematische Dar-
stellung der Geschichte der 
menschlichen Populations-
größe nach Hu et al. (2023). 
Die Individuenzahl gibt die 
Zahl der sich fortpflanzen-
den Individuen an (effektive 
Populationsgröße). Hu et al. 
(2023) vermuten in der Zeit 
von 930.000 bis 813.000 
rJ v. h. einen schweren 
Bevölkerungsengpass mit 
einem hohen Aussterbe-
risiko der Menschheit. 
Kritische Diskussion siehe 
Text. (Johannes Weiss nach 
Hu et al. 2023, Fig. 5)
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Konsens darüber besteht, dass Homo heidelber-
gensis der Ahne von Homo sapiens, Neandertaler 
und Denisova-Mensch war. Zum einen ist nicht 
klar, ob der letzte gemeinsame Vorfahr in Euro-
pa, Asien oder Afrika lebte. Zum anderen wei-
sen Fossilien vom Fundort Yunyang in China 
darauf hin, dass der gemeinsame Vorfahr älter als 
der postulierte Bevölkerungsengpass ist. Einige 
genetische Modelle lassen sogar vermuten, dass 
die Vorstellung von einem einzigen letzten ge-
meinsamen Ahnen illusorisch sein könnte. 

Der Goldstandard2 für die Beurteilung ver-
gangener Populationsgrößen ist der archäolo-
gische Befund, denn er dokumentiert die di-
rekten Hinterlassenschaften der Menschen aus 
früherer Zeit und lässt damit Rückschlüsse auf 
vergangene Bevölkerungsgrößen zu. An diesem 
Punkt setzt die Hauptkritik an der Studie von 
Hu et al. (2023) an. 

Archäologische Fundstätten in Afrika 
und Eurasien widerlegen den postu-
lierten Bevölkerungsengpass. 

Ashton & Stringer (2023) weisen ent-
gegen der Behauptung von Hu et al. (2023) 
nach, dass zwischen 930.000 und 813.000 rJ v. 
h. Hinterlassenschaften des Frühmenschen nicht 
besonders selten sind. Es gibt eine ganze An-
zahl Fundstellen in Europa, Asien und Afrika 
mit Hinweisen auf eine menschliche Besied-
lung während der postulierten Engpassperiode. 
Dazu gehören in Afrika Fundorte in Kenia wie 
Kilombe (GqJh1 und GqJh2), Kariandusi und 
Isinya sowie Fundstätten im Bed IV von Oldu-
vai in Tansania. Weiterhin liegen innerhalb des 
Zeitfensters des postulierten Populationseng-
passes Fundorte in Europa, wie Gran Dolina 
und Boella in Spanien, Monte Poggiolo in Itali-
en und Happisburgh 3 auf den britischen Inseln. 
Von weiterer Bedeutung ist die zunehmende 
Zahl an Fundstellen in China, insbesondere im 
Qinling-Gebirge, die die Zeitspanne des vorge-
schlagenen Engpasses abdecken. Dazu gehören 
auch die menschlichen Fossilien aus Yunyang. 
Diese Fundstellen beweisen, dass der Früh-
mensch in der Zeit von 930.000 bis 813.000 rJ 
v. h. innerhalb und außerhalb Afrikas weit ver-
breitet war. Sie widerlegen damit den von Hu et 
al. (2023) postulierten Populationsengpass. 

Sind Weltbevölkerungszusammen-
bruchs-Szenarien plausibel? 

Hu et al. (2023) waren nicht die ersten For-
scher, die einen Populationszusammenbruch 
postuliert haben, für den eine klimatische Ab-
kühlung die Ursache gewesen sein soll. 

Eine Klimaänderung mit Abkühlung wird 
auch als Ursache für einen vermuteten drastischen 
Rückgang der Homo-sapiens-Population auf dem 
afrikanischen Kontinent in der Zeit von 195.000 
bis 72.000 rJ v. h. angeführt. Von 10.000 sich fort-
pflanzenden Individuen habe sich ihre Zahl auf 
einige Hundert reduziert (Marean 2010). 

Am bekanntesten ist ein vermuteter Bevöl-
kerungszusammenbruch im Mittelpaläolithi-
kum. Auf Basis einer genetischen Studie wurde 
vermutet, dass vor etwa 70.000 rJ v. h. nur ca. 
6.000 Individuen des modernen Homo sapiens 
auf unserer Erde lebten. Ursache der starken 
Dezimierung der Weltbevölkerung sei eine Na-
turkatastrophe vor etwa 74.000 rJ v. h. gewesen: 
die Supereruption des indonesischen Vulkans 
Toba. Der Ausbruch des Toba war wahrschein-
lich die stärkste Eruption auf unserer Erde in 
den letzten zwei Millionen rJ (Brandt 2020). 

Die Auswirkungen des Toba-Vulkanausbru-
ches hat Brandt (2020) anhand der relevanten 
Fachliteratur diskutiert. Die Eruption hatte ar-
chäologisch nachweislich keinen größeren Ein-
fluss auf die Siedlungsgeschichte und das Leben 
der Menschen. Dieser Befund widerlegt den 
postulierten Weltbevölkerungszusammenbruch. 
Der Toba-Ausbruch hatte auch keine großräu-
mige längerfristige Auswirkung auf Klima, Ve-
getation und Tierwelt. 

Brandt (2020) geht auch auf die Frage ein, 
wie realistisch Zusammenbrüche der Weltbe-
völkerung, die in der Regel mit einer Klima-
abkühlung begründet werden, überhaupt sind. 

Archäologisch gibt es keine 
Hinweise auf Zusammenbrüche der 
Weltbevölkerung in der Mensch-
heitsgeschichte. 

Weltweite Siedlungslücken, die auf einen 
globalen drastischen Bevölkerungsrückgang 
und eine anschließende Wiederbesiedlung der 
Erde hinweisen, sind archäologisch bisher nicht 
bekannt. Dies widerspricht jedem postulier-
ten drastischen Einbruch der Weltbevölkerung. 
Gegen Zusammenbrüche der Weltbevölkerung 
sprechen generell aber auch die Lebensumstän-
de der Frühmenschen. Sie hatten im Vergleich 
mit den später lebenden Menschen, bei denen 
bisher noch nie ein Zusammenbruch der Welt-
bevölkerung postuliert wurde, deutlich bessere 
Lebensbedingungen (Brandt 2020). Die Er-
nährung der Frühmenschen basierte zu einem 
nicht unerheblichen Teil auf Großwild, und 
die Besiedlungsdichte war sehr gering. Unter 
diesen Umständen dürften Klimaabkühlungen 
für den sehr anpassungsfähigen Frühmenschen 
(Brandt 2020, 2023) kein existenzbedrohendes 
Problem gewesen sein.  
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Klimaabkühlungen waren keine 
bedrohliche Herausforderung für den 
in relativ guten Umständen lebenden 
Frühmenschen. 

Effektive Populationsgröße und 
tatsächliche Bevölkerungszahl

Hu et al. (2023, 983) sehen in der sehr geringen 
Zahl sich fortpflanzender Individuen (effektive 
Populationsgröße) über viele Jahrzehntausende 
während des Engpasses ein Problem: „Viele 
Fragen bleiben unbeantwortet, wie zum Bei-
spiel, … wie die frühere Bevölkerung so lange 
so klein bleiben konnte“ (übersetzt). Die Auto-
ren schließen, dass die Menschheit während des 
Engpasses vom Aussterben bedroht war. 

Bei Verwendung der effektiven Populations-
größe im Rahmen demografischer Überlegun-
gen, wie Hu et al. (2023) und andere Genetiker 
es tun, stellt sich die Frage nach dem Verhältnis 
von effektiver Populationsgröße zur tatsächlichen 
Bevölkerungszahl. Brandt (2020) ist anhand 
der Fachliteratur darauf näher eingegangen. 

Es ist wichtig festzustellen, dass die effektive 
Populationsgröße ein genetischer Vergleichs-
wert und nicht die tatsächliche Individuenzahl 
einer Bevölkerung ist. Sie ist ein Maß für die ge-
netische Vielfalt einer Population. Da die effek-
tive Populationsgröße aber wie die tatsächliche 
Populationsgröße in Personenanzahl angegeben 
wird, werden beide manchmal verwechselt. In 
der Fachliteratur werden auch Schlüsse von der 
effektiven Populationsgröße auf die Gesamt-
populationsgröße gezogen. Die dabei verwen-
deten Faktoren sind jedoch sehr unsicher, weil 
es keinen einfachen Zusammenhang zwischen 
der Gesamtpopulationsgröße und der effekti-
ven Populationsgröße gibt. Ursache dafür ist 
die Tatsache, dass die effektive Populationsgrö-
ße nicht nur von der Gesamtpopulationsgröße, 
sondern auch von einer Vielzahl weiterer Fak-
toren (z. B. Aufspaltung der Gesamtpopulation 
in einzelne Gruppen, lokale Aussterbeereignis-
se) bestimmt wird, die weitgehend nicht quan-
tifizierbar sind. 

Die effektive Populationsgröße ist immer 
deutlich kleiner als die tatsächliche Populati-
onsgröße. Ein besonders beeindruckendes Bei-
spiel ist die heutige Menschheit, deren effektive 
Populationsgröße nach Charlesworth (2009) 
mit nur 10.400 Individuen angegeben wird.   

 Es sind zwar nicht genetische Studien heute 
lebender Menschen, die Hinweise auf eine 
Bedrohung der frühen Menschheit durch Aus-
sterben geben, jedoch vermitteln demografi-
sche und archäologische Befunde solche Hin-
weise, und zwar nicht nur in bestimmten Pha-

sen, sondern nahezu während ihrer gesamten 2 
Millionen rJ dauernden Geschichte – unter 
Voraussetzung des Langzeitrahmens. Das Über-
leben der Menschheit und Daten der mensch-
lichen Frühgeschichte stellen diesen zeitlichen 
Rahmen in Frage. Darauf wird im Folgenden 
eingegangen. 

Drastische Reduktion des 
konventionellen Langzeitrahmens 
erforderlich
Brandt (2020) diskutiert ausführlich das im 
konventionellen Langzeitrahmen gravieren-
de Problem einer sehr kleinen Weltbevölke-
rung ohne nennenswertes Wachstum während 
nahezu der gesamten 2 Millionen rJ dauernden 
Menschheitsgeschichte. Dabei geht Brandt 
(2020) auch auf das damit einhergehende Pro
blem der nahezu gleichbleibenden sehr gerin-
gen Siedlungsdichte während dieser extrem 
langen Zeit ein. Eine konstant geringe Bevöl-
kerung, die in weit verstreuten Kleingruppen 
lebte, könnte kaum über viele Jahrhunderttau-
sende auf unserer Erde existiert haben, weil sie 
aufgrund zufälliger populationsdynamischer 
Fluktuationen mit sehr großer Wahrscheinlich-
keit ausgestorben wäre. 

Im konventionellen Langzeitrahmen 
treten schwerwiegende demo
grafische und archäologische 
Probleme auf.

Abb. 2  Archäologische 
Funde in der Zeit des 
postulierten extremen 
Bevölkerungsengpasses vor 
930.000 bis 813.000 rJ v. h. 
in Afrika, Europa und Asien. 
Die Hinterlassenschaften 
des Menschen sprechen 
gegen einen Bevölkerungs-
engpass. 
Die Balken stellen die Zeit-
dauer der menschlichen 
Besiedlung dar, die Pfeile 
an den Balken weisen auf 
eine Besiedlung über den 
Zeitraum des vermuteten 
Engpasses hinaus hin. 
Fundplätze mit fossilen 
menschlichen Knochen sind 
fett gedruckt. (Johannes 
Weiss nach Ashton & Strin-
ger 2023) 
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Neue micro-RNA-Gene bei Menschen 
widerlegen lang gehegte evolutionäre 
Überzeugung
Eine insbesondere seit Darwin verbreitete Ansicht lautet: „Die Natur macht keine Sprünge.“ Mit 
Hilfe neuartiger hochempfindlicher Genomforschungsinstrumente scheint diese Ansicht als falsch 
erwiesen worden zu sein, denn die Genome aller Organismen enthalten eine beträchtliche Anzahl 
sogenannter Waisengene (engl. orphan genes). Jede untersuchte Gattung hat 10–30 % solcher de-
novo-Gene, also Gene, für die keine Evolutionsgeschichte ermittelt werden konnte. Bei diesen 
Genen kann es sich um proteincodierende Gene, nicht-codierende RNA-Gene und micro-RNA-Gene 
handeln. Nach einer neuen Studie können micro-RNA-Gene durch ein einziges genetisches Ereig-
nis, das so genannte Template Switching, entstehen.

Peter Borger

Micro-RNA

Das erste micro-RNA-Gen wurde 1993 völlig 
unerwartet im Genom des Spulwurms (Caenor-
habditis elegans) entdeckt. Anfangs hielt man dies 
für einen Einzelfall, also etwas, das nirgendwo 
sonst in der Natur vorkommt. Als die Biologen 
aber anfingen, gezielt nach micro-RNA-Ge-
nen zu suchen, wurden sie in allen Tier- und 
Pflanzengruppen fündig, bei Schwämmen, Rä-

dertierchen, Pflanzen, Insekten und Säugern 
(Fromm et al. 2015). Micro-RNA-Gene wer-
den nicht in Proteine umgeschrieben. Stattdes-
sen codieren sie für kurze RNA-Moleküle, die 
regulatorische Funktionen erfüllen. Bei micro-
RNA handelt es sich um kleine RNA-Mole-
küle, die üblicherweise nur aus 22 Nukleotiden 
(RNA-Bausteine) bestehen und die messen-
ger-RNA (mRNA) von proteincodierenden 
Genen erkennen und an diese binden. Auf die-

Eine Hauptursache für solche Schwankungn 
ist das zweitweise auftretende starke Ungleich-
gewicht der Geschlechter. Einem Aussterben 
hätte der Mensch nur durch eine extreme Ver-
netzung über sehr große Entfernungen begeg-
nen können, was aber aufgrund der verfügbaren 
empirischen Datenlage sehr unrealistisch ist. 

Brandt (2020) diskutiert weiterhin die im 
konventionellen Langzeitrahmen viel zu gerin-
gen Mengen an steinernen Hinterlassenschaften 
der Menschen. 

Nur eine drastische Verkürzung der Mensch-
heitsgeschichte löst nach Brandt (2020) die im 
konventionellen Langzeitrahmen auftretenden 
zahlreichen demografischen und archäologi-
schen Probleme. Statt der konventionell zwei 
Millionen Jahre ist die Menschheit wahrschein-
lich nur einige Tausend Jahre alt. 

Anmerkungen
1	 Hu et al. (2023) nehmen den ostasiatischen Homo erec

tus von dem drastischen Bevölkerungsengpass aus, 
weil er ihrer Meinung nach zu der Linie, die zum 

modernen Menschen führt, genetisch nichts beigetra-
gen hat. Diese Einschätzung verwundert angesichts 
der Tatsache, dass die Autoren eine Klimaabkühlung 
weltweit als Ursache des Bevölkerungsengpasses an-
nehmen. Von dieser Klimaänderung wäre nämlich 
auch der Homo erectus in Ostasien betroffen gewesen. 

2	 Bezeichnung für die Methode, Prozedur oder das 
Messverfahren, das allgemein als die treffsicherste 
verfügbare Methode zur Diagnose oder die beste 
Methode zur Therapie akzeptiert ist, und mit der 
neue Entwicklungen verglichen werden sollten. 
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