Friihe Menschheit fast ausgestorben?

Die Vorfahren der heutigen Menschen sollen nach einer aktuellen genetischen Studie in ihrer Frih-
zeit einen drastischen Bevolkerungsrickgang erlitten haben, der Uber 100.000 radiometrische
Jahre (rJ) anhielt. Wahrend dieser Zeit sei die Menschheit wegen ihrer duferst geringen Zahl
immer am Rande des Aussterbens gewesen. Die archdologische Fundsituation widerspricht jedoch
dem postulierten Bevolkerungsengpass. Tatsachlich ist es nicht die Genetik, sondern es sind demo-
grafische und archaologische Befunde, die darauf hinweisen, dass die nahezu konstant zahlenma-

RBig sehr kleine Menschheit wahrend fast ihrer gesamten Geschichte vom Aussterben bedroht war
—unter Voraussetzung des konventionellen Langzeitrahmens. Eine drastische Verkirzung der
Menschheitsgeschichte [0st zwanglos die im Langzeitrahmen auftretenden demografisch-archao-

logischen Probleme.

Michael Brandt

Postulierter dramatischer
Populationsengpass

Hu et al. (2023) analysierten mit FitCoal die
Genome von 3.154 heute lebenden Menschen
verschiedener Herkunft, um frithere Popula-
tionsgrofen zu bestimmten Zeitpunkten zu er-
mitteln. Sie kamen zu dem Ergebnis, dass unsere
frithen direkten Vorfahren einen schwerwiegen-
den Populationsengpass in der Zeit von 930.000
bis 813.000 1] v. h. durchlebten. Wihrend dieser
Periode waren nach Hu et al. (2023) die Vor-
fahren des heutigen Homo sapiens mit ungefihr
1.280 sich fortpflanzenden Individuen (eftektive
PopulationsgroBe) immer am Rand des Aus-
sterbens. Vor dem postulierten Populationseng-
pass betrug die effektive Populationsgrofle 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 Bevolkerung wieder auf ca.
21.160 sich fortpflanzende Individuen (s. Abb.
1). Die drastische Bevélkerungsreduktion spie-
gelt sich nach Ansicht von Hu et al. (2023) in
der spirlichen archiologischen Fundsituation in
der Zeit des Engpasses mit nur wenigen mensch-
lichen Fossilfunden in Afrika und Eurasien zwi-

schen 950.000 und 650.000 1] v. h. wider.

Als Ursache des dramatischen Bevolke-
rungsengpasses am Ubergang vom Frithen zum
Mittleren Pleistozin vermuten Hu et al. (2023)
eine klimatische Anderung. Vergletscherungen
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hitten sich verstirkt und seien dauerhafter ge-
worden. Dies hitte zu einem Abfall der Meeres-
temperatur, einer langen Trockenheit und einer
dramatischen Anderung der Tierwelt in Afrika
und Eurasien geftihrt.!

Hu et al. (2023) schlagen weiterhin vor,
dass der einschneidende Populationsengpass zur
Entstehung einer neuen menschlichen Spezies
gefiihrt habe, aus der spiter 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 Scence, 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 ftihren aus, dass keineswegs
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Abb.1 Schematische Dar-
stellung der Geschichte der
menschlichen Populations-
grole nach Hu et al. (2023).
Die Individuenzahl gibt die
Zahl der sich fortpflanzen-
den Individuen an (effektive
PopulationsgroRe). Hu et al.
(2023) vermuten in der Zeit
von 930.000 bis 813.000
rJv. h.einen schweren
Bevolkerungsengpass 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 dartiber 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
daraut hin, dass der gemeinsame Vorfahr alter als
der postulierte Bevolkerungsengpass ist. Einige
genetische Modelle lassen sogar vermuten, dass
die Vorstellung von einem einzigen letzten ge-
meinsamen Ahnen illusorisch sein koénnte.

Der Goldstandard? fiir die Beurteilung ver-
gangener Populationsgréfen ist der archiolo-
gische Befund, denn er dokumentiert die di-
rekten Hinterlassenschaften der Menschen aus
fritherer Zeit und lasst damit Riickschliisse auf
vergangene BevolkerungsgroBen zu. An diesem
Punkt setzt die Hauptkritik an der Studie von
Hu et al. (2023) an.

AsHTON & STRINGER (2023) weisen ent-
gegen der Behauptung von Hu et al. (2023)
nach, dass zwischen 930.000 und 813.000 1J v.
h. Hinterlassenschaften des Frithmenschen nicht
besonders selten sind. Es gibt eine ganze An-
zahl Fundstellen in Europa, Asien und Afrika
mit Hinweisen auf eine menschliche Besied-
lung wihrend der postulierten Engpassperiode.
Dazu gehoren in Afrika Fundorte in Kenia wie
Kilombe (GgJhl und GqJh2), Kariandusi und
Isinya sowie Fundstitten 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 gehoren
auch die menschlichen Fossilien aus Yunyang.
Diese Fundstellen beweisen, dass der Frith-
mensch in der Zeit von 930.000 bis 813.000 1]
v. h. innerhalb und auBerhalb Afrikas weit ver-
breitet war. Sie widerlegen damit den von Hu et
al. (2023) postulierten Populationsengpass.

Sind Weltbevolkerungszusammen-
bruchs-Szenarien plausibel?

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

Eine Klimainderung mit Abkiihlung wird
auch als Ursache fiir einen vermuteten drastischen
Riickgang der Homo-sapiens-Population auf dem
afrikanischen Kontinent in der Zeit von 195.000
bis 72.000 1] v. h. angeftihrt.Von 10.000 sich fort-
pflanzenden Individuen habe sich ithre Zahl auf
einige Hundert reduziert (MAREAN 2010).

Am bekanntesten ist ein vermuteter Bevol-
kerungszusammenbruch im Mittelpaldolithi-
kum. Auf Basis einer genetischen Studie wurde
vermutet, dass vor etwa 70.000 1] v. h. nur ca.
6.000 Individuen des modernen Homo sapiens
auf unserer Erde lebten. Ursache der starken
Dezimierung der Weltbevolkerung sei eine Na-
turkatastrophe vor etwa 74.000 1] v. h. gewesen:
die Supereruption des indonesischen Vulkans
Toba. Der Ausbruch des Toba war wahrschein-
lich die stirkste Eruption auf unserer Erde in
den letzten zwei Millionen 1] (BranpT 2020).

Die Auswirkungen des Toba-Vulkanausbru-
ches hat BranpT (2020) anhand der relevanten
Fachliteratur diskutiert. Die Eruption hatte ar-
chiologisch nachweislich keinen gréferen Ein-
fluss auf die Siedlungsgeschichte und das Leben
der Menschen. Dieser Befund widerlegt den
postulierten Weltbevolkerungszusammenbruch.
Der Toba-Ausbruch hatte auch keine groBriu-
mige lingerfristige Auswirkung auf Klima, Ve-
getation und Tierwelt.

BranpT (2020) geht auch auf die Frage ein,
wie realistisch Zusammenbriiche der Weltbe-
volkerung, die in der Regel mit einer Klima-
abkiihlung begriindet werden, tiberhaupt sind.

Weltweite Siedlungsliicken, die auf einen
globalen drastischen Bevolkerungsriickgang
und eine anschlieBende Wiederbesiedlung der
Erde hinweisen, sind archiologisch bisher nicht
bekannt. Dies widerspricht jedem postulier-
ten drastischen Einbruch der Weltbevélkerung.
Gegen Zusammenbriiche der Weltbevolkerung
sprechen generell aber auch die Lebensumstin-
de der Frithmenschen. Sie hatten im Vergleich
mit den spiter lebenden Menschen, bei denen
bisher noch nie ein Zusammenbruch der Welt-
bevélkerung postuliert wurde, deutlich bessere
Lebensbedingungen (BranpT 2020). Die Er-
nihrung der Frithmenschen basierte zu einem
nicht unerheblichen Teil auf GroBwild, und
die Besiedlungsdichte war sehr gering. Unter
diesen Umstinden diirften Klimaabkiihlungen
fiir den sehr anpassungsfihigen Frithmenschen
(BranDT 2020, 2023) kein existenzbedrohendes
Problem gewesen sein.
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Effektive PopulationsgrofRe und
tatsachliche Bevolkerungszahl

Hu et al. (2023, 983) sehen in der sehr geringen
Zahl sich fortpflanzender Individuen (eftektive
PopulationsgréBe) iiber viele Jahrzehntausende
wihrend des Engpasses ein Problem: ,,Viele
Fragen bleiben unbeantwortet, wie zum Bei-
spiel, ... wie die frithere Bevolkerung so lange
so klein bleiben konnte* (Gibersetzt). Die Auto-
ren schlieBen, dass die Menschheit wahrend des
Engpasses vom Aussterben bedroht war.

BeiVerwendung der effektiven Populations-
groBe im Rahmen demografischer Uberlegun-
gen, wie HU et al. (2023) und andere Genetiker
es tun, stellt sich die Frage nach dem Verhiltnis
von effektiver PopulationsgroBe zur tatsdchlichen
Bevolkerungszahl. BranpT (2020) ist anhand
der Fachliteratur darauf niher eingegangen.

Es ist wichtig festzustellen, dass die effektive
Populationsgréfle ein genetischer Vergleichs-
wert und nicht die tatsichliche Individuenzahl
einer Bevolkerung ist. Sie ist ein Maf3 fiir die ge-
netische Vielfalt einer Population. Da die effek-
tive Populationsgrofe aber wie die tatsichliche
Populationsgréfe in Personenanzahl angegeben
wird, werden beide manchmal verwechselt. In
der Fachliteratur werden auch Schliisse von der
effektiven Populationsgrofle auf die Gesamt-
populationsgréfle gezogen. Die dabei verwen-
deten Faktoren sind jedoch sehr unsicher, weil
es keinen einfachen Zusammenhang zwischen
der Gesamtpopulationsgrofle und der eftekti-
ven Populationsgrofe gibt. Ursache dafiir ist
die Tatsache, dass die eftektive Populationsgro-
Be nicht nur von der GesamtpopulationsgrdBe,
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 eftektive Populationsgrofe ist immer
deutlich kleiner als die tatsichliche Populati-
onsgroBe. Ein besonders beeindruckendes Bei-
spiel ist die heutige Menschheit, deren eftektive
Populationsgréle 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 frithen Menschheit durch Aus-
sterben geben, jedoch vermitteln demografi-
sche und archiologische Befunde solche Hin-
weise, und zwar nicht nur in bestimmten Pha-
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sen, sondern nahezu wihrend ihrer gesamten 2
Millionen 1] dauernden Geschichte — unter
Voraussetzung des Langzeitrahmens. Das Uber-
leben der Menschheit und Daten der mensch-
lichen Frithgeschichte stellen diesen zeitlichen
Rahmen in Frage. Darauf wird im Folgenden
eingegangen.

Drastische Reduktion des
konventionellen Langzeitrahmens
erforderlich

BranpT (2020) diskutiert ausfithrlich das im
konventionellen Langzeitrahmen gravieren-
de Problem einer sehr kleinen Weltbevolke-
rung ohne nennenswertes Wachstum wihrend
nahezu der gesamten 2 Millionen 1] dauernden
Menschheitsgeschichte. Dabei geht BranpT
(2020) auch auf das damit einhergehende Pro-
blem der nahezu gleichbleibenden sehr gerin-
gen Siedlungsdichte wihrend dieser extrem
langen Zeit ein. Eine konstant geringe Bevdl-
kerung, die in weit verstreuten Kleingruppen
lebte, konnte kaum iiber viele Jahrhunderttau-
sende auf unserer Erde existiert haben, weil sie
aufgrund zufilliger populationsdynamischer
Fluktuationen mit sehr groBer Wahrscheinlich-
keit ausgestorben wire.
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Abb. 2 Archdologische
Funde in der Zeit des
postulierten extremen
Bevolkerungsengpasses vor
930.000 bis 813.000 1) v. h.
in Afrika, Europa und Asien.
Die Hinterlassenschaften
des Menschen sprechen
gegen einen Bevolkerungs-
engpass.

Die Balken stellen die Zeit-
dauer der menschlichen
Besiedlung dar, die Pfeile
an den Balken weisen auf
eine Besiedlung liber den
Zeitraum des vermuteten
Engpasses hinaus hin.
Fundplatze mit fossilen
menschlichen Knochen sind
fett gedruckt. (Johannes
Weiss nach AsHTon & STRIN-
GER 2023)
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Eine Hauptursache fiir solche Schwankungn
ist das zweitweise auftretende starke Ungleich-
gewicht der Geschlechter. Einem Aussterben
hitte der Mensch nur durch eine extreme Ver-
netzung iiber sehr grofe Entfernungen begeg-
nen konnen, was aber aufgrund der verfligbaren
empirischen Datenlage sehr unrealistisch ist.

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

Nour eine drastische Verkiirzung der Mensch-
heitsgeschichte 16st nach BrRanpT (2020) die im
konventionellen Langzeitrahmen auftretenden
zahlreichen demografischen und archiologi-
schen Probleme. Statt der konventionell zwei
Millionen Jahre ist die Menschheit wahrschein-
lich nur einige Tausend Jahre alt.

Anmerkungen

' Huetal. (2023) nehmen den ostasiatischen Homo erec-

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

modernen Menschen fiihrt, genetisch nichts beigetra-
gen hat. Diese Einschitzung verwundert angesichts
der Tatsache, dass die Autoren eine Klimaabkiihlung
weltweit als Ursache des Bevolkerungsengpasses an-
nehmen. Von dieser Klimainderung wire nimlich
auch der Homo erectus in Ostasien betroffen gewesen.
Bezeichnung fiir die Methode, Prozedur oder das
Messverfahren, das allgemein als die treffsicherste
verfligbare Methode zur Diagnose oder die beste
Methode zur Therapie akzeptiert ist, und mit der
neue Entwicklungen verglichen werden sollten.
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