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Vorwort

Zum neunten seiner Jahresvortrige konnte das Mittel-
alterzentrum der Berlin-Brandenburgischen Akademie der
Wissenschaften am 25. Februar 2020 wiederum ein grofles
Publikum begriiflen. Neben vielen Zuhorer*innen kultur-
wissenschaftlicher Ficher, einer erfreulichen Anzahl in-
teressierter Biirger*innen Berlins sowie Fachkolleg*innen
von auswarts fanden sich diesmal eine Reihe von Natur-
wissenschaftler*innen der Akademie selbst ein. Sie wie alle
anderen waren neugierig, was Prof. Patrick J. Geary (jetzt
Oregon/USA) iiber seine neuesten Forschungen zur His-
torischen Genetik im Frihmittelalter zu sagen hatte; erst
kurz zuvor war Geary mit anderen Mediivisten und Ar-
chiogenetikern mit dem hochstdotierten Preis des Euro-
pean Research Council ausgezeichnet worden, der es ihm
und seinem Team ermdglichen wird, riesige Datenmengen
historischer DNA mit duflerst verfeinerten Methoden zu
analysieren.

Schon die Vortragsankiindigung hatte ein ungewohnlich
starkes mediales Interesse ausgelost, und tber den intensiv
diskutierten Vortrag berichtete ausfihrlich die Tagespres-
se (s. Jorg Feuchter, in der Frankfurter Allgemeinen vom
20. Mai 2020).

Ich bin Patrick Geary sehr dankbar, dass er uns rasch
sein Uberarbeitetes Vortragsmanuskript, noch dazu in deut-
scher Sprache, fir die Publikation in unserer inzwischen
angesehenen Reihe tiberlassen hat. Wer sich tiber die Chan-
cen, aber auch die Probleme der Historischen Genetik im
Mittelalter informieren will, kann zur Zeit nichts Besseres
als diese Schrift konsultieren.



Gleichfalls danke ich dem Wallstein Verlag, insbesonde-
re Verleger Thedel v. Wallmoden und Lektor Jan Philipp
Bothe, dass sie die Reihe mit dieser Abhandlung in ihr

Programm aufgenommen haben.

Berlin, im Oktober 2020 Michael Borgolte



Einleitung

Der Harvard-Genetiker David Reich schrieb kiirzlich:*
»Eine der wichtigsten Grenzen, die von der Erforschung
der alten DNA kaum iiberschritten wurde, ist der Zeit-
raum von viertausend Jahren vor unserer Gegenwart.«*
Er hat zweifellos recht: Weltweit werden nach und nach
spezialisierte Labore gebaut, die DNA aus lange vergange-
nen Zeiten analysieren. Datenbanken alter DNA sollen im
Laufe der Zeit die Moglichkeit eroffnen, menschliche Viel-
falt vom Neandertaler bis zum spaten Neolithikum global
abzubilden. Diese Arbeit verindert unser Verstindnis der
menschlichen Geschichte zwischen 400.000 und 4.000 Jah-
ren vor der Gegenwart. Frihere Studien, die versuchten,
aus modernen genetischen Mustern zu extrapolieren, die
zuerst auf der Basis von Blutgruppen, dann iiber mtDNA
und in jingerer Zeit tiber Nuclear DNA von lebenden
Personen erstellt wurden, haben sich als sehr anfechtbar
erwiesen: Sie setzten notwendigerweise Kontinuitit in Po-
pulationen tiber Jahrhunderte oder sogar Jahrtausende vor-
aus. Ebenso versuchten sie, trotz der sehr problematischen
Frage der Datierung des genetischen Wandels die Ursa-
chen genetischer Muster bestimmten bekannten histori-
schen Ereignissen zuzuordnen. Die neue Fihigkeit, Ge-

1 Ich mochte Helmut Reimitz, Johannes Krause, Michael Borgolte,
Susanne Hakenbeck und Krishna Veeramah fir ihre unschitzbare
Unterstiitzung bei der Korrektur und Verfeinerung dieser Studie
meinen Dank aussprechen.

2 David Reich, Who we are and how We got Here: Ancient DNA and
the New Science of the Human Past. New York 2018, 277. Siehe
auch die Einfithrung in die Archiogenetik von Johannes Krause /
Thomas Trappe, Die Reise unserer Gene: Eine Geschichte tiber uns
und unsere Vorfahren. Berlin 2019.



EINLEITUNG

nomdaten aus historischen Proben zu gewinnen, hat diese
beiden Probleme gelost. Dank der schnellen Fortschritte
bei der Sequenzierung mit hohem Durchsatz und der Ent-
deckung, dass der Felsenbeinknochen selbst in sehr alten
und degradierten Proben eine Quelle fiir qualitativ hoch-
wertige endogene DNA sein kann,’ ist es jetzt moglich,
die tatsichlichen Bevolkerungsgruppen der Vergangenheit
zu untersuchen und nicht einfach moderne Bevolkerungs-
gruppen als Stellvertreter fir sie zu verwenden. Durch die
Konzentration auf gut erhaltene Individuen, die sowohl
genetisch als auch archiologisch gut untersucht und mit
Hilfe der Radiokohlenstoffdatierung zeitlich eingeordnet
sind, kann das Problem der chronologischen Prizision ge-
16st werden.

Die Ergebnisse, insbesondere die Verwendung der Ge-
nomsequenzierung mithilfe der >Next Generation Se-
quencing«-Methoden, sind spektakulir, und neue Erkennt-
nisse Uber das, was allgemein als Vorgeschichte bezeichnet
wird, erscheinen in immer groflerer Anzahl in den etab-
lierten wissenschaftlichen Fachzeitschriften. Spezialisierte
Labore fiir alte DNA auf der ganzen Welt bauen nach und
nach Datenbanken alter DNA auf, die mit der Zeit die
Moglichkeit bieten werden, die menschliche Vielfalt vom
Neandertaler bis zur Neuzeit weltweit zu kartieren.

Der Analyse der alten DNA aus den letzten viertausend
Jahren, fiir die wir zumindest in einigen Teilen der Welt
nicht nur archiologische und biologische Daten, sondern
auch schriftliche Quellen besitzen, wurde jedoch verhalt-
nismaflig wenig Aufmerksamkeit und ein nur geringer

3 Ron Pinhasi/ Daniel Fernandes / Kendra Sirak / Mario Novak / Sarah
Connell / Songiil Alpaslan-Roodenberg / Fokke Gerritsen et al., Opti-
mal Ancient DNA Yields from the Inner Ear Part of the Human Petrous
Bone. Edited by Michael D. Petraglia in: PLOS ONE 10, no. 6 (June 18,
2015): eo129102. https://doi.org/10.1371/journal.pone.or29102.
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EINLEITUNG

Einsatz von Ressourcen gewidmet. Abgesehen von eini-
gen Archiologen haben Wissenschaftler der historischen
Disziplinen auch kein grofles Interesse daran gezeigt, ge-
nomische Daten als historische Quellen zu verwenden.*
Die Grunde dafiir sind zumindest teilweise verstandlich.
Offensichtlich sind genetische Daten fiir viele wichti-
ge historische Fragen einfach nutzlos: Geistesgeschichte,
Kulturgeschichte und ein Grofiteil der politischen und
wirtschaftlichen Geschichte basieren auf sehr unterschied-
lichen Arten von Daten, vor allem auf schriftlichen Quel-
len, die explizite Bedeutung und Intentionalitit vermitteln.
Aus der Sicht der Archiologen bieten Fortschritte in der
Anthropologie, der Analyse stabiler Isotope und die Wei-
terentwicklung molekularbiologischer Technologien Ein-
blicke in die Ernihrung, die Gesundheit, die korperliche
Akuvitat und die Mobilitit vergangener Generationen. So
haben die Disziplinen der Archiologie und Geschichte
in den letzten zwei Jahrhunderten hochspezialisierte Me-
thoden entwickelt, um die jiingste menschliche Vergan-
genheit aus osteologischen, materiellen und schriftlichen
Aufzeichnungen zu rekonstruieren. Vertreter dieser Diszi-

4 Ein Grofiteil der Diskussion iiber die Verwendung antiker DNA
fiir die historische Forschung wurde auf Deutsch gefiihrt. Siehe be-
sonders: Elsbeth Bosl, Doing Ancient DNA: Zur Wissenschaftsge-
schichte der aDNA-Forschung. (Histoire Transcript, Firm, Bd. 111.)
Bielefeld 2017; Jorg Feuchter, The Middle Ages in the Genetics Lab,
in: doi: 10.1515/9783110546316-004; Elsbeth Bisl / Jorg Feuchter,
Genetic History — Eine Herausforderung fir die Geschichtswis-
senschaften, in: Neue Politische Literatur, doi: 10.1007/s42520-019-
oo111-6; Jorg Feuchter, Mittelalterliche Migrationen als Gegenstand
der >Genetic Historys, in: Felix Wiedemann / Kerstin P. Hofmann /
Hans-Joachim Gehrke (Hrsg.), Vom Wandern der Volker. Migra-
tionserzihlungen in den Altertumswissenschaften. (Berlin Studies
of the Ancient World, Bd. 41.) Berlin 2017, 347-370; Patrick Gea-
ry / Krishna Veeramah, Mapping European Population Movement
through Genomic Research, in: Medieval Worlds 4 (2016), 65-78,
oder: doi: 10.1553/medievalworlds_no4_2016s65.
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EINLEITUNG

plinen haben wenig Grund gesehen, sich mit dem sich ent-
wickelnden Gebiet der alten DNA-Forschung zu befassen,
um ihre Analysen zu erginzen. Einige meinen, dass geno-
mische Daten die Verwendung schriftlicher Texte und ma-
terieller Kultur kaum bis gar nicht unterstiitzen konnen,
um die jiingere menschliche Vergangenheit zu verstehen.
Von einem Archiologen wurde das sogar als »eine Technik
bei der Suche nach Anwendungen<’ kritisiert.

Neben der Archiologie gibt es auch andere historische
Disziplinen wie Sozial-, Geschlechter- oder Migrations-
geschichte, die meines Erachtens von der Einbeziehung
genomischer Daten in die Untersuchung von textlichen,
materiellen und mindlichen Quellen profitieren kdénnen.
Genomdaten haben das Potenzial, Wissenschaftlern neue
Fragen zu eroffnen und neue Forschungperspektiven auf
die Vergangenheit zu erschlieffen.

Wenn die Erforschung der alten DNA auch einige Pro-
bleme und Fragen l6sen kann, so stellt uns die Verwen-
dung dieser Quellen zum Verstehen der jingsten mensch-
lichen Vergangenheit auch vor neue Herausforderungen.
Sie betreffen nicht nur den relativen Erkenntniswert der
Genomforschung in der Geschichtswissenschaft, sondern
sind vielmehr mit grundsitzlichen epistemologischen Fra-
gestellungen verbunden, die sich teilweise aus hochst pro-
blematischen Tendenzen in der Wissenschaftsgeschichte
der historischen Disziplinen ergeben. Viele Historiker und
viele Archiologen haben daher die Genomik mit grofler
Zurtickhaltung aufgenommen, wenn sie sich nicht sogar
offen gegen die Einbeziehung dieser neuen Forschungs-
richtung in ihre Arbeit ausgesprochen haben. Leider haben
sie gute Griinde fiir ihre Skepsis.

s Tony Waldron, DNA in »Bones«, in: International Journal of Os-

teoarchaeology 1,2 (1991), 155, doi.org/10.1002/0a.1390010213. Zit.
in: Bésl, Doing Ancient DNA (wie Anm. 4), 237.
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1. Das gefahrliche Erbe der Rassenkunde

Es ist vor allem der Geist von Gustaf Kossinna und sei-
ner Generation von Archiologen, die im ersten Viertel des
20. Jahrhunderts auf ihre eigene Art versuchten, Geschich-
te, Archiologie, und Biologie zu verbinden, an den sich
Historiker oft erinnert fithlen, wenn sie mit historischer
Genomforschung konfrontiert werden.® Kossinna entwi-
ckelte zusammen mit Zeitgenossen, wie dem polnischen
Archiologen, Premierminister und spateren deutschen Kol-
laborateur Leon Koztowski in Polen” und dem Australier
Gordon Childe in Schottland®, die sogenannte siedlungsar-
chiologische Methode.

Kossinna verstand die europiischen Volker als homo-
gene politische, sprachliche, kulturelle und biologische
Einheiten, von denen angenommen wurde, dass sie eine
thnen gemeinsame, durch die Archiologie identifizierba-
re Ur-Heimat hitten. Ebenso glaubte er, thre Wanderun-
gen mithilfe antiker schriftlicher Quellen, indogermani-
scher Philologie, archiologischer Funde und korperlicher
Merkmale verfolgen zu konnen. So rekonstruierte er ihre

6 Zweli seiner klassischen Werke waren Gustaf Kossinna, Ursprung
und Verbreitung der Germanen in vor-und frithgeschichtlicher Zeit.
(Mannus-Bibliothek, Nr. 6.) Leipzig 1928, und Ders., Die deutsche
Vorgeschichte. Eine hervorragend nationale Wissenschaft. Wiirz-
burg 1912.

7 Leon Kozlowski, Epoka kamienia na wydmach wschodniej czesci
Wyzyny Matopolskiej. [Die Steinzeit in den Diinen des stlichen
Teils des Hochlandes von Kleinpolen]. Lwéw 1923. Siehe Sebastian
Brather, Archiologie der westlichen Slawen: Siedlung, Wirtschaft
und Gesellschaft im frith- und hochmittelalterlichen Ostmitteleuro-
pa. Berlin / New York 2008, XX.

8 S. David R. Harris (Hrsg.), The archaeology of V. Gordon Childe:
Contemporary Perspectives. London 1994.

13



DAS GEFAHRLICHE ERBE DER RASSENKUNDE

Geschichte von der Emigration aus diesen Heimatlindern
und ihrer Immigration in das Romerreich, das sie zerstor-
ten, um daraufhin in den ehemaligen rémischen Provinzen
ithre Kultur und Gesellschaftsmodelle zu etablieren.

Obwohl einige Archiologen weiterhin eine modifizierte
Version der siedlungsarchiologischen Methode anwenden,
wird Kossinna heute regelmifig zurtickgewiesen und kri-
tisiert.? Das betrifft sowohl seine Versuche, alte Volker
durch die Kombination von archidologischen, sprachlichen,
biologischen und textlichen Beweisen zu identifizieren,
als auch seine wertenden Vorurteile uber diese Volker
Europas.™

Und schliellich wollte Kossinna dem Studium der ma-
teriellen Kultur und der Sprachkultur eine zusitzliche
Dimension hinzufiigen — und zwar eine biologische. Er
verwendete Schidelformen, um die Populationen zu kate-
gorisieren, deren Geschichte er rekonstruieren wollte. Da
er sich nicht mit der Untersuchung und Kategorisierung
antiker Schideltypen zufriedengab, suchte er in der zeitge-
nossischen Bevolkerung nach Belegen fiir die langfristigen
Auswirkungen der mutmafllichen Migrationen und erklar-
te zum Beispiel die Anwesenheit von »Germanengestal-

9 Besonders bedeutsam sind in diesem Zusammenhang die Arbeiten
von Sebastian Brather, Ethnische Identititen als Konstrukte der
frithgeschichtlichen Archiologie, in: Germania 78 (2000), 139-177,
doi.org/10.11588/ger.2000.60323, der Review-Artikel von Guy Hal-
sall, Movers and Shakers: The Barbarians and the fall of Rome, in:
Early Medieval Europe 8 (1999), 131-145, sowie dessen Beitrag: Ar-
chaeology and the late Roman frontier in Northern Gaul: The so-
called »Foderatengriber« revisited, in: Walter Pohl / Helmut Reimitz
(Hrsg.), Grenze und Differenz im frithen Mittelalter. (Forschungen
zur Geschichte des Mittelalters, Bd. 1.) Wien 2000, 167—-180.

10 Fiir eine sympathisierende, aber nicht unkritische Behandlung der
Tradition der Siedlungsarchiologie siehe Florin Curta, From Kos-
sinna to Bromley: Ethnogenesis in Slavic archaeology, in: Andrew
Gillett (Hrsg.), On Barbarian Identity. Critical Approaches to Eth-
nicity in the Early Middle Ages. Turnhout 2002, 201-218.

14



DAS GEFAHRLICHE ERBE DER RASSENKUNDE

ten« im modernen Italien so: »Solche hochgewachsenen
blonden Kurzkopfmenschen haben sich im frithen Mit-
telalter durch die Einwanderung der Langobarden und im
spateren Mittelalter durch die der Deutschen auch im 6st-
lichen Oberitalien stark verbreitet.«'" Kossinna ging aber
noch weiter: Fiir thn gab es eine klare Hierarchie unter den
Volkern Europas, eine Hierarchie, in der die germanische
Kultur an der Spitze stand (obwohl er selbst masurischer
Herkunft war). Seine Kombination von Methoden der
Archiologie, der Linguistik und der physikalischen An-
thropologie ermoglichte ein Verstindnis der europiischen
Bevolkerung sowohl in der Vergangenheit als auch in der
Gegenwart:

»Die korperlichen Reste der Urbewohner unseres Lan-
des, die wir hier so genau kennengelernt haben, wie der
heutige Stand unserer Wissenschaft es zulisst, lehren,
von welchen Ahnen wir abstammen und von welchen
nicht. Aber noch Grofleres leistet ja die Rassenkunde
insofern, als sie nicht nur die korperlichen, sondern
auch die seelischen und geistigen Eigenheiten der heu-
tigen Rassen, also die bedeutungsvollen Unterschiede
der Rassen nach dieser Richtung hin erkennen lasst.«'?

Kossinna starb 1931. Die Verwendung seiner kombinier-
ten Methode aus Archiologie, Geschichte, Linguistik und
Biologie in den anderthalb Jahrzehnten nach seinem Tod
durch deutsche Ideologen ist zu bekannt, um sie weiter
behandeln zu missen. Dartiber hinaus hat die gewissen-
hafte historiographiehistorische Forschung der vergange-
nen Generation sowohl Kossinnas Ansitze als auch das

11 Kossinna, Ursprung und Verbreitung (wie Anm. 6), 120.
12 Kossinna, Ursprung und Verbreitung (wie Anm. 6), 125.

15



DAS GEFAHRLICHE ERBE DER RASSENKUNDE

herder’sche Bild der »Wanderlawine«, fiir das sie verwen-
det wurde, grundsitzlich abgelehnt.”

13 Die neuere Literatur zur frithmittelalterlichen Ethnizitit und Mi-
gration ist enorm und wiachst rasant. Frithe Beitrige wurden von
Herwig Wolfram geleistet, sowohl in seinen eigenen Studien, wie in:
Zur Ansiedlung reichsangehoriger Foderaten, in: Mitteilungen des
Instituts fiir Osterreichische Geschichtsforschung 91 (1983), 5-35,
doi.org/10.7767/miog.1983.91.12.5, sowie: Ethnogenesen im frith-
mittelalterlichen Donau- und Ostalpenraum (6. bis 10. Jahrhundert),
in: Helmut Beumann / Werner Schroder (Hrsg.), Frihmittelalter-
liche Ethnogenese im Alpenraum. (Nationes, Bd.s.) Sigmaringen
1985, 97151, und in seinem klassischen Werk: Die Goten. Von den
Anfingen bis zur Mitte des 6. Jahrhunderts. Wien / Miinchen 1990,
als auch in verschiedenen Sammlungen, die er lancierte, darunter
Ders. / Andreas Schwartz (Hrsg.), Anerkennung und Integration.
Zu den wirtschaftlichen Grundlagen der Volkerwanderungszeit,
400—600. (Denkschriften der Osterreichischen Akademie der Wis-
senschaften, Phil. hist. Kl. 193.) Wien 1988. Zu den neueren bedeu-
tenden Beitrigen zihlen die von Walter Pohl, von denen viele im
Rahmen des Projekts »The Transformation of the Roman World«
der European Science Foundation erschienen sind, darunter Walter
Pohl / Helmut Reimitz (Hrsg.), Strategies of Distinction. The Con-
struction of Ethnic Communities, 300-800. (The Transformation of
the Roman World, Bd. 2.) Leiden / Boston / Koln 1998, und Ders.
(Hrsg.), Kingdoms of the Empire. The Integration of Barbarians in
Late Antiquity. (The Transformation of the Roman World, Bd. 1.)
Leiden / New York / Kéln 1997, sowie seine eigenen Studien, be-
sonders Ders., Die Awaren. Ein Steppenvolk in Mitteleuropa, 567-
822 n. Chr. Minchen 1988, jetzt tiberarbeitet und erweitert in einer
englischen Ubersetzung: The Avars: A Steppe Empire in Central
Europe, §67-822. Ithaca NY / London 2018. Fiir einen umfassenden
Uberblick der Forschungsgeschichte siche jetzt: Ders., Von der Eth-
nogenese zur Identititsforschung, in: Ders. / Maximilian Diesenber-
ger / Bernhard Zeller (Hrsg.), Neue Wege der Frithmittelalterfor-
schung — Bilanz und Perspektiven. (Forschungen zur Geschichte
des Mittelalters, Bd. 22.) Wien 2018, 9—34. In jingerer Zeit hat sich
Michael Borgolte in der Geschichte der Migration in transkultureller
Perspektive engagiert in »Migrationen als transkulturelle Verflech-
tungen im mittelalterlichen Europa. Ein neuer Pflug fiir alte For-
schungsfelder«, in: Historische Zeitschrift 289 (2009), 261—285. DOI
10.1524/hzhz.2009.0041.

16



2. Die revisionistische Geschichte der friih-
mittelalterlichen Bevolkerungsbewegung

Dieses revisionistische Unternehmen wurde bisher zu-
nichst durch die Analyse der sparlichen dokumentarischen
Nachweise spitantiker und frithmittelalterlicher Texte vor-
angetrieben, die mithilfe neuer Erkenntnisse aus der verglei-
chenden Geschichte, Soziologie und Kulturanthropologie
immer wieder neu interpretiert werden. Fiir Globalhisto-
riker wie Michael Borgolte wurden die Bevolkerungsbe-
wegungen im frithen Mittelalter auch durch vergleichen-
de Studien zu Migration und Bevolkerungsverinderungen
diachron und in ganz Eurasien analysiert."* Die Migration
selbst wurde unter die Lupe genommen, da vergleichende
Studien belegen, dass Europa die Bevdlkerungsbewegun-
gen seit jeher kannte. Die wichtigsten davon waren Pro-
zesse einer >demic expansion, einer Kettenmigration oder
der Bewegung spezialisierter Kategorien wie Soldaten oder
Bergleute, nicht ganzer Gemeinschaften. Ebenso haben re-
zente Generationen von Archiologen neue grundlegende
Moglichkeiten entwickelt, um materielle Kultur im Hin-
blick auf lokale Gemeinschaften, soziale Hierarchien, Aus-
tausch und Lebenszyklen zu interpretieren, anstatt beob-
achtete Muster auf Fragen der Rasse oder der ethnischen
Zugehorigkeit zu reduzieren. Verinderungen in den Mus-
tern der materiellen Kultur erbrachten Erklirungen und

14 Michael Borgolte, Mythos Volkerwanderung: Migration oder Ex-
pansion bei den »Urspriingen Europas«, in: Viator 41 Multilingual
(2010), 23—48 (10.1484/].VIATOR.1.100725), siehe dazu auch nun
Mischa Meier, Geschichte der Volkerwanderung. Europa, Asien,
Afrika, 3. — 8. Jahrhundert. Miinchen 2019.

17



REVISIONISTISCHE GESCHICHTE DER BEVOLKERUNGSBEWEGUNG

Ansitze, die eher auf Kulturtransfer als auf Migration und
Eroberung hindeuten."”

Die Ergebnisse dieser revisionistischen Ansitze in Be-
zug auf die sogenannte Migrationsperiode sind signifikant,
wenn auch immer noch umstritten. Jedoch werden einst
als klar abgrenzbare, homogene Volker gesehene Gemein-
schaften zunehmend als heterogene, unter bestimmten his-
torischen Umstinden entstandene Ad-hoc-Konstellationen
verstanden. Als Motor/Katalysator fiir die Ethnogenese
eines neuen Volkes wurde hiaufig die romische Welt selbst
angesehen, die sowohl aktiv als auch passiv zur Bildung
neuer Volker beitrug. Romische Kaufleute drangen auf der
Suche nach Rohstoffen, Bernstein und Sklaven jenseits des
Limes in barbarische Gebiete ein und destabilisierten das
Gleichgewicht kleiner, traditioneller Gesellschaften von
Bauern und Hirten. Noch dramatischer war das Bestre-
ben der romischen Staatspolitik, lokale Eliten, Anfithrer
und Herrscher zu fordern, die romische Interessen unter-
stiitzten, Uberfille auf das Imperium unterbanden und der
romischen Armee bei Bedarf Hilfstruppen zur Verfiigung
stellen konnten. Das Ergebnis, so heifit es in der Theorie,
war das Entstehen stirker hierarchisierter, groflerer politi-
scher Gemeinschaften an der Peripherie des Imperiums.
Die Entstehung dieser Gemeinschaften war so eng mit dem
Imperium verwoben, dass der osterreichische Historiker
Herwig Wolfram tber »Das Romerreich und seine Ger-
manen« schrieb.” Auf Druck Roms und seiner Barbaren
konnten sich andere Gruppen zu neuen, antiromischen
politischen Einheiten wie den Marcomanni oder den Ala-

15 Besonders bedeutsam sind in diesem Zusammenhang die Arbeiten
von Brather, Ethnische Identititen, und Ders., Archaeology and
the late Roman frontier (beide wie Anm. 9).

16 Herwig Wolfram, Das Romerreich und seine Germanen: eine Er-
zihlung von Herkunft und Ankunft. Koln 2018.
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manni zusammenschlieflen, die — ansonsten ungleich — das
Bedirfnis nach Schutz oder den Wunsch nach Raub teil-
ten. In dem Mafle, in dem diese >Vo6lker«< unter historischen
Umstianden konstituiert wurden, folgt logischerweise, dass
sie auch verschwinden, sich neu konstituieren und ihre
Identitdt mit den sich indernden Umstinden erneut indern
konnten.

Ebenso werden die Prozesse, die zur Prisenz nichtro-
mischer Gruppen innerhalb des Imperiums fithrten, nicht
als unruhige Suche nach einer neuen Heimat oder Massen-
bewegungen ganzer Volker verstanden, sondern als einzel-
ne Ubergriffe, die im Kontext von Biirgerkriegen vor sich
gingen und in den letzten Jahrhunderten die Politik der
westlichen Hilfte des Reiches mafgeblich mitbestimmten.
Die vielleicht pragnanteste Aussage dieses neuen Verstind-
nisses ist die von Guy Halsall, der eindringlich argumen-
tiert, dass Spannungen im Imperium von etwa 400 n. Chr.
»auf lokaler und regionaler Ebene im westlichen Imperium
ein politisches Vakuum geschaffen haben, in das nichtro-
mische politische, soziale und militirische Einheiten hin-
eingezogen wurden«. Er schliefit daraus, dass die »barbari-
schen Migrationen >das Ergebnis des Endes des Romischen
Reiches« waren und nicht umgekehrt."”

Was den Bevolkerungswandel in Europa am Ende der
Roémerzeit angeht, ist jedoch noch vieles unklar. Wir wis-
sen, dass zu verschiedenen Zeiten tatsichlich kurzfristi-
ge, dramatische Migrationen stattgefunden haben. Auch
gegenwirtig erleben wir eine solche — auch wenn der
Vergleich der heutigen Migrationen aus dem 6stlichen
Mittelmeerraum und Afrika mit den Vertreibungen und
Migrationen nach dem Zweiten Weltkrieg, als mehr als

17 Guy Halsall, Barbarian Migrations and the Roman West, 376—568.
Cambridge 2007, 34.
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zehn Millionen Menschen vor Verfolgung und Hunger in
Osteuropa in den Westen flohen, nahelegt, dass wir es jetzt
eher mit dem Ergebnis von schlechtem Management als
demografischen Prozessen zu tun haben. Ebenso haben
sicherlich Expansionen stattgefunden, obwohl es von Zeit
und Ort abhingt, ob diese zur Verdringung der indigenen
Bevolkerung oder zu ihrer allmihlichen Absorption fiihr-
ten. Wir wissen auch, dass Migration eine geschlechtsspe-
zifische Dimension hat: Manner und Frauen haben nicht
die gleichen Mobilititsmuster.

Wir konnen heute davon ausgehen, dass viele frithmit-
telalterliche Volker Ad-hoc-Konstellationen verschiedener
ethnischer und sozialer Gruppen waren. Allerdings schei-
nen einige ethnische Identititen tatsichlich einen stirkeren
und dauerhafteren Fokus auf politische Integration und
soziale Kohirenz als andere gelegt zu haben. Dies ermog-
lichte sozialen Gemeinschaften, trotz Unterordnung und
voriibergehenden Verschwindens, Jahrhunderte iiberdau-
ern zu konnen.

Als Historiker missen wir also die verschiedenen Ar-
ten von Bevolkerungsverinderungen interpretieren, die in
der Weltgeschichte zu beobachten waren. Wie konnen
wir diejenigen verstehen, die zwischen dem vierten und
dem siebten Jahrhundert in West-Eurasien stattgefunden
haben? War das >business as usual< oder eine Phase der
Intensivierung? Sollten wir in diesen Jahrhunderten nicht
zwischen einer Vielzahl von Modalititen unterscheiden:
von Elitetibernahmen durch kleine barbarische Militir-
einheiten, die in romische Biirgerkriege verwickelt waren,
iiber massivere Invasionen von Minnern, Frauen und Kin-
dern bis hin zu Kettenmigrationen, die iber Generationen
hinweg stattfanden, oder einer umfassenden Expansion
wie in den von Michael Borgolte untersuchten Modellen,
etwa was die Ausbreitung von slawischen Gruppen tber
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weite Teile Mittel- und Osteuropas betrifft? Ein Modell
passt sicherlich nicht fir alle: Es gibt keinen Grund, wes-
halb die soziale und politische Umgestaltung Britanniens
in den sichsischen Konigreichen des fiinften und sechs-
ten Jahrhunderts nach dem gleichen Muster verlaufen sein
sollte wie die Entstehung der frinkischen Konigreiche im
finften Jahrhundert oder des langobardischen Konigrei-
ches Italien im sechsten Jahrhundert. Man muss auch nicht
davon ausgehen, dass die Integration der Sachsen, Fran-
ken, Alemannen, Heruler oder Langobarden auf dieselbe
Art erfolgte. Ebenso wenig kann man bei der Etablierung
der Steppenvolker-Reiche in Europa, seien es die Hun-
nen, Awaren oder Magyaren, von den gleichen kulturellen,
sozialen und politischen Voraussetzungen und Prozessen
ausgehen.

Wie kommen wir also tiber die lakonischen schriftlichen
Zeugnisse und die mehrdeutigen archiologischen Befunde
hinaus, um diese Prozesse aufzukliren? Wie konnen wir
die interne soziale und kulturelle Zusammensetzung der
verschiedenen Akteure, ihre Anzahl, ihre Bewegungen und
letztendlich ihre Auswirkungen auf die europiische Bevol-
kerung verstehen? In zunehmendem Maf3e versuchen Ge-
netiker, neue Daten bereitzustellen, um sowohl alte Fragen
zu beantworten, als auch neue zu stellen. So konnen sie
etwa helfen, neue Erkenntnisse iiber den geschlechtsspe-
zifischen Charakter frithmittelalterlicher Gesellschaften
zu gewinnen, liber das Ausmaf}, in dem Endogamie von
verschiedenen kulturellen und politischen Gruppen prak-
tiziert wurde, zur Grofle der Bevolkerungsgruppen und
tiber die Interaktion der neu angekommenen Bevolkerung
mit den >einheimischen< Provinzialen des Romischen Rei-
ches.
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3. Gegen einen genomischen
»Neo-Kossinismusc«

Offen gesagt, das ist gefahrlich. Erinnern wir uns, was Kos-
sinna und seine Zeitgenossen mit ihren Schidelmaflen an-
gestellt haben. Kossinna hatte keinen direkten Zugang zu
genetischen Daten (die Idee der DNA war zu seiner Zeit
vollig unbekannt). Was er mit der Schidelmorphologie un-
tersuchte, war eigentlich einen Phinotyp als Ersatz fiir den
Genotyp. Anschlieffend verallgemeinerte er anhand der von
thm als >typisch< erachteten Schadeltypen nach Regionen, um
die Populationen dieser Regionen zu kategorisieren. Die so
identifizierten Gruppen setzte er mit einer bestimmten mate-
riellen Kultur und, gestiitzt auf die Arbeit indoeuropaischer
Philologen, einer sprachlichen Kultur gleich. Und schliellich
verfolgte er die Bewegung dieser Verbinde in ganz Europa,
indem er beobachtete, wie sich sowohl die materielle Kultur
als auch der Prozentsatz seiner Schideltypen verinderten.
Auffillig ist die Ahnlichkeit von Kossinnas Methode mit ei-
nigen der aktuell gebrauchlichen genetischen Ansitze.
Heute befiirchten einige Historiker und Archiologen,
dass einige Genetiker, obwohl sie sicherlich nicht Kos-
sinnas Rassen- und Hierarchientheorien teilen — ganz im
Gegenteil — mit denselben Primissen arbeiten. Wie zum
Beispiel die Cambridge-Archiologin Susanne Hakenbeck
kritisch bemerkte, beginnen einige neuere Studien, die ver-
suchen, die Urspriinge der Indoeuropier zu bestimmen,
mit den archiologischen Komplexen, die Kossinna sehr
vertraut gewesen waren — wie etwa der >Schnurkeramik-
Kultur< oder dem >Glockenbecherphinomen<.' Bei der Su-

18 Susanne E. Hakenbeck, Genetics, archaeology and the far right:
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che nach biologischen Beweisen fiir diese Kulturen achten
sie nicht auf die Schidelmorphologie, sondern auf Genom-
sequenzen von Proben, die aus Gebieten der archiologisch
konstruierten Regionen entnommen wurden. In einer Stu-
die bedeutete dies eine Stichprobengrofie von nur 1o1 Per-
sonen aus ganz Eurasien, die zwischen 3.000 und r1.000 v.
Chr. lebten.” Eine andere Studie stellte auf der Basis von
nur 69 Européern, die zwischen 6.000 und 1.000 v. Chr.
lebten fest, dass »spitneolithische Schnurkeramik-Leute
aus Deutschland 75 % ihrer Vorfahren auf die Yamnaya«
zurlickfihren konnen. Eine kulturelle Praxis, wiederum
eine Art Keramik, wird hier mit einem >Volk« identifiziert,
das sich angeblich durch ein spezifisches genetisches Signal
identifizieren lasse.*

Eine oberflichliche Lektiire dieser beiden Studien konn-
te leicht den Eindruck erwecken, dass einige ihrer Ansit-
ze und Interpretationen denen von Kossinna und seinen
Zeitgenossen recht dhnlich sind. Manche der frithen Ver-
suche in der noch sehr jungen Disziplin der historischen
Erforschung genetischer Daten waren auch tatsachlich von
der Tendenz der ilteren archiologischen Forschung beein-
flusst, die Fundkomplexe bestimmten Vélkern oder ethni-
schen Gruppen zuzuordnen. Eine solche Essentialisierung
sowohl von geistes- als auch naturwissenschaftlicher Seite

an unholy Trinity, in: World Archaeology, DOI: 10.1080/
00438243.2019.1617189. Siehe auch Volker Heyd, Kossinna’s
smile, in: Antiquity 91 (2017), 348—359, hier 356, DOI: 10.15184/
aqy.2017.21, und Kristian Kristiansen et al., Re-theorising mobility
and the formation of culture and language among the Corded Ware
Culture in Europe, in: Antiquity 91, Nr. 356 (2017), 334—347 DOI:
10.15184/aqy.2017.17.

19 Morten E. Allentoft et al., Population genomics of Bronze Age Eu-
rasia, in: Nature 522 (11 June 2015), DOI: 10.1038/nature14507.

20 Wolfgang Haak et al., Massive migration from the steppe was a
source for Indo-European languages in Europe, in: Nature 2015;
www.nature.com/doifinder/10.1038/nature14317.
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ist mehr als doppelt gefihrlich. Allerdings sind heute in
beiden Disziplinen, der Archiologie und der historischen
Erforschung genetischer Daten, kritischere Sichtweisen gut
etabliert. Die Idee, dass das >Schnurkeramik-Volk< oder die
>Yamnaya-Kultur< klar abgrenzbare ethnische Gruppen
oder Volker reprisentieren, ist in der modernen Archiolo-
gie aufgegeben worden. >Pots are not peoples< ist ein mitt-
lerweile allgemein anerkannter Slogan. Und auch die fith-
renden Vertreter der historischen Genforschung sind sich
der Gefahren des Missbrauchs ihrer Daten wohl bewusst
und weisen in ihren genetischen Analysen darauf hin, dass
ihre Proben kein homogenes genetisches Profil aufweisen,
sondern das Ergebnis komplexer Beimischungen sind.** So
hilft es etwa wenig, auch wenn die genetische Vielfalt aner-
kannt wird, wenn man sie mit dlteren archiologischen Ar-
beiten verbindet, in denen die Schnurkeramik-Kultur oder
die Yamnaya-Kultur abgegrenzte oder abgrenzbare soziale
Verbinde reprisentieren. Noch akuter wird das Problem,
wenn man die Namen von ethnischen Gruppen oder Vol-
kern, die aus schriftlichen Quellen bekannt sind, wie etwa
die Sachsen, Hunnen oder Langobarden, zur Einordnung
von archiologischen oder genetischen Komplexen verwen-
det, da diese Namen im Wesentlichen subjektive kulturelle

21 Ein herausragendes Beispiel fir eine Studie, die die genetische Kom-
plexitit von Populationen zeigt, ist Anja Furtwingler et al., Ancient
genomes reveal social and genetic structure of Late Neolithic Swit-
zerland, in: Nature Communications 11, 1915 (2020); https://doi.
org/10.1038/541467-020-15560-x. Hier werden genomweite Daten
von 96 Personen aus der Jungsteinzeit und der frithen Bronzezeit
aus der Schweiz, Stiddeutschland und dem Elsass sowie einer Per-
son aus der frithen Eisenzeit und einer Person aus der Romerzeit
analysiert. Die Studie achtet zwar darauf, die Personen in der Studie
nicht durch solche Etiketten zu vereinfachen oder essentiell zu ma-
chen, vergleicht sie jedoch mit den Gruppen >Yamnaya«-Komplex,
>Bell Beaker-Populationen< und >Corded Warex.
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Projektionen sind und keine objektiven Beschreibungen
archiologischer oder genetischer Komplexe.

Hier wird die Schwierigkeit, kritische Ansitze tiber die
diszipliniren Grenzen hinweg zu entwickeln, besonders
deutlich: Genetiker, Historiker und Archiologen haben
in ihren Disziplinen ein jeweils eigenes Verstindnis von
Begriffen wie Population, Bevolkerung, Volk, Ethnie,
Gruppe. Die Unterschiede dieser jeweils differenziert ent-
wickelten Begrifflichkeiten gehen aber in gemeinsamen
Publikationen oft verloren — ein Problem, das nicht zuletzt
auch durch die deutlich kompaktere Form naturwissen-
schaftlicher Veroffentlichungen verschirft wird. Die redu-
zierte Darstellung der Ergebnisse wird daher von Archio-
logen und Historikern oft sehr kritisch aufgenommen. Die
thnen weniger vertraute kurze und manchmal wohl auch
verkiirzte Darstellung der Forschungen gibt ihnen wenig
Moglichkeiten, die interdisziplinire kritische Arbeit da-
hinter zu erkennen.

Viele befiirchten daher, dass solche Studien noch immer
im Schatten Kossinnas stehen und die vereinfachenden und
essentialisierenden Auffassungen der Vergangenheit fort-
setzen, die in der ilteren Archiologie und auch Geschichts-
forschung so einflussreich etabliert waren. So gesehen mag
man verstehen, dass Historiker und Archiologen der euro-
paischen Vergangenheit der Einfiihrung genetischer Daten
in das Studium der sogenannten Volkerwanderungszeit
skeptisch gegentiberstehen. Anstatt unser Verstindnis der
Vergangenheit durch neue Methoden zu verbessern, sehen
sie das Risiko, dass neue Technologien alte Ideologien be-
kraftigen. Und genau diese Befiirchtungen/Missverstand-
nisse finden sie oft in der populiren Presse und in den soci-
al media oder der Blog-Kultur bestitigt. Im gegenwirtigen
Klima des aufkeimenden ethnischen Nationalismus und
Rassismus ist diese Riickkehr in die Vergangenheit eine
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grofle Gefahr fiir unsere Gesellschaften. Umso wichtiger
ist es, dass Forscher fiir diese Fragen, die nur gemeinsam
von Natur- und Geisteswissenschaftlern beantwortet wer-
den konnen, auch eine gemeinsame Sprache und Sichtwei-
se entwickeln, in denen wir unsere Ergebnisse auch einer
breiteren Offentlichkeit mitteilen kénnen. Die Vorausset-
zung dafiir sind die Fortsetzung oder sogar Verstirkung
des Dialogs und der Auseinandersetzung tber die diszi-
plindren Grenzen hinweg, wie sie etwa durch die Arbeiten
und Projekte am Max-Planck-Institut fiir Menschheitsge-
schichte und die Studien von Jorg Feuchter und Elsbeth
Bosl beispielhaft verfolgt und weiterentwickelt werden.*
Ein zweiter Ansatz zur Genomgeschichte, der besorg-
niserregende Obertone von Kossinnas Erbe aufweist, ist
der Versuch, aus zeitgenossischen Bevolkerungsgruppen
zu extrapolieren, um die Bevolkerungsdynamik und -be-
wegungen in der Vergangenheit zu verstehen. Wir haben
gesehen, dass Kossinna angenommen hat, bestimmte Schi-
deltypen im Italien des 20. Jahrhunderts seien wahrschein-
lich ein Beweis fiir frihmittelalterliche Migration gewe-
sen. Die Tatsache, dass zwischen diesen beiden Momenten
1.300 Jahre Geschichte vergangen waren, einschliellich
mehrfacher militirischer Einfille deutscher Heere auf die
italienische Halbinsel in der Neuzeit, Migrationen von
Einzelpersonen und Gruppen zu Land, zur Arbeit oder
aus anderen Griinden, schien ihm irrelevant. Heute schei-
nen Genetiker, die von modernen Populationen auf die
Vergangenheit schlieflen, von sehr ihnlichen Annahmen

22 Siehe insbesondere Jorg Feuchter, Fiir einen kritischen Dialog zwi-
schen Geschichtswissenschaft und genetic history, in: NTM Zeit-
schrift fiir Geschichte der Wissenschaften, Technik und Medizin
26, Heft 3 (2018), 339—344 (https://doi.org/10.1007/s00048-018-
0196-9); Bosl / Feuchter, Genetic History (wie Anm. 4), und Feuch-
ter, Middle Ages in the Genetics Lab (wie Anm. 4).
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wie Kossinna auszugehen. Eine Studie tiber die Bevolke-
rung der britischen Inseln beruht auf der Primisse, dass
eine Person, die vier Grofleltern am selben Ort hat, seit
der sichsischen Einwanderung im fiinften Jahrhundert ein
Stellvertreter fiir die Bevolkerung der Region sein kann.”
Ein solcher Ansatz ist aus mindestens zwei Griinden du-
Berst problematisch. Erstens und am offensichtlichsten mi-
nimiert er die Bedeutung von Bevolkerungsbewegungen,
demografischen Ereignissen wie Seuchen, Versorgungs-
krisen oder -engpissen sowie Bevolkerungsverschiebun-
gen und -verinderungen tber mehr als ein Jahrtausend.
Es kann sein, dass die Bevolkerung an einigen Orten stabil
blieb. Dies muss jedoch nachgewiesen und darf nicht vo-
rausgesetzt werden. In Landern wie Ungarn wurden fast
alle Bevolkerungsgruppen mehrmals ersetzt.** Die meisten
Gebiete liegen wahrscheinlich zwischen diesen Extremen,
aber es ist die Aufgabe von Historikern und anderen Wis-
senschaftlern, die tatsichliche Bevolkerungsgeschichte ei-
ner bestimmten Region herauszufinden und nicht einfach
eine massive Kontinuitit anzunehmen.

Das zweite Problem ist subtiler, aber ebenso wichtig:
Wenn man nur wissen mochte, wie erfolgreich bestimmte
genetische Stammbaume waren, um sich bis in die Gegen-
wart zu behaupten, ist dieser retrospektive Ansatz viel-
leicht sinnvoll. Wenn das Ziel jedoch darin besteht, die
Vergangenheit in ihrem eigenen Kontext zu verstehen, ist
es wichtig zu verstehen, wie unterschiedlich die fritheren
Bevolkerungsgruppen gewesen sein konnen. Einzelperso-

23 Stephen Leslie et al., The fine-scale genetic structure of the British
population, in: Nature vol. 519 (2015), 309-314, doi:/10.1038/na-
turer423o.

24 Csanad Balint, Some Problems in Genetic Research on Hungari-
an Ethnogenesis, in: Acta Archaeologica Academiae Scientiarum
Hungaricae 61 (2010), 283—294, DOI: 10.1556/AArch.61.2010.1.9.
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nen und Gruppen koénnen erhebliche politische, kulturelle
oder wirtschaftliche Auswirkungen gehabt haben, selbst
wenn sie ihre Gene nicht bis in die Gegenwart verewigt
haben. Wihrend es sein kann, dass jede Population ihre
Spuren im modernen Genpool hinterlasst, tun dies Ein-
zelpersonen nicht unbedingt, und die Prozentsitze sol-
cher Spuren in der gegenwirtigen Population weisen nicht
notwendigerweise auf ihre relative Bedeutung in der Ver-
gangenheit hin. Sich auf moderne DNA zu konzentrieren
bedeutet also, die Gewinner oder zumindest diejenigen zu
untersuchen, die sich heute durchgesetzt haben, und mog-
licherweise die komplexen Konturen der Vergangenheit
falsch einzuschitzen.
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4. Auf dem Weg zu einer neuen integrierten
genomischen Methodik

Wie konnen die neuen Genomanalysen die Fehler des letz-
ten Jahrhunderts vermeiden und tatsichlich zu einem tiefe-
ren Verstindnis der Geschichte beitragen? Kollaborative,
interdisziplinire Forschungsteams haben schon begonnen,
Prinzipien und Ansitze zu entwickeln, die den Weg in die
Zukunft weisen.

Anstatt moderne Bevolkerungsgruppen als Stellvertre-
ter fiir die Vergangenheit zu untersuchen, miissen wir uns
zundchst auf die Analyse der DNA konzentrieren, die aus
alten Proben entnommen wurde, das heifit direkt von den
Menschen, die wir erforschen mochten.

Wie bereits erwihnt, haben Fortschritte bei der Ge-
winnung von DNA-reichem Material aus alten Proben
(insbesondere aus dem Felsenbein) unsere Fihigkeit re-
volutioniert, gute Daten zu generieren. >Next Generation
Sequencing<« (NGS), ein revolutionirer Prozess der mas-
siv parallelen Sequenzierung, ermoglicht es, in sehr kur-
zer Zeit und mit relativ geringen Kosten ganze Genome
oder grofie Teile des Genoms zu sequenzieren, und hat da-
mit die gesamte genetische Forschung verindert.*> Zuvor
wurde hiufig ein als PCR oder Polymerasekettenreaktion
bekanntes Verfahren verwendet, um Sequenzdaten aus be-
stimmten Segmenten des Genoms zu erhalten und in Mil-

25 Oben, S. ro. Fiir einen kurzen und verstiandlichen Uberblick iiber
NGS siche Jerzy K. Kulski, Next-Generation Sequencing — An
Overview of the History, Tools, and >Omic< Applications, in: ht-
tps://www.intechopen.com/books/next-generation-sequencing-
advances-applications-and-challenges/next-generation-sequenci-
ng-an-overview-of-the-history-tools-and-omic-applications.
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lionen von Kopien fir die weitere Forschung zu replizie-
ren. Der Prozess ist kontaminationsanfillig und erlaubt es
nicht, die Authentizitit der DNA nachzuweisen; er wird
nur noch selten angewendet und, wenn doch, auf die DNA
der Mitochondrien oder Teile des Y-Chromosoms bezo-
gen (siche unten). NGS ermoglicht die Sequenzierung gan-
zer Genome und hat auch Methoden entwickelt, durch die
weitgehend Fehler vermieden werden konnen, die durch
Degeneration der DNA, die beim Tod beginnt, entstehen.
Auflerdem kann mit der NGS die Kontamination gemessen
werden, die durch Kontakt der Probe mit der DNA von
Bakterien, Archiologen, Museumskuratoren oder jedem
anderen Menschen entsteht. Es gibt also keine Entschul-
digung mehr dafiir, aDNA nicht zur Untersuchung alter
Populationen zu verwenden oder PCR gegeniiber NGS zu
bevorzugen.

Das zweite wesentliche Element fiir eine solche Arbeit
ist die enge Zusammenarbeit von Historikern, Geneti-
kern, Archiologen und, im Idealfall, Sprachwissenschaft-
lern. Diese Zusammenarbeit muss zu Beginn des Projekts
stattfinden und die Erarbeitung von Forschungsfragen,
die Auswahl von Standorten und Entscheidungen tiber
die Probenahme umfassen. Zu oft suchen Genetiker, die
isoliert arbeiten, einfach die Archiologen auf, um von
thnen Proben zu erhalten, anstatt ithr Fachwissen in das
Design des Projektes und die Analyse ihrer Ergebnis-
se zu integrieren. Ebenso wenden sich Genetiker hiufig
erst nachtriglich historischen Verodffentlichungen zu, um
eine allgemeine Darstellung zu finden, die zu ihren Daten
passt.”® Genetiker miissen von Historikern und Archiolo-

26 Ein Paradebeispiel ist das Papier von P. Ralph / G. Coop, The Geo-
graphy of Recent Genetic Ancestry across Europe, in: PLoS Biol
11/5 (2013): eroo1sss. doi:ro.1371/journal.pbio.1001555. Diese
ansonsten ausgezeichnete genetische Untersuchung der modernen
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gen lernen, dass genetische Gruppen nicht mit kulturellen
Gruppen identisch sind, dass genetische Identitat nicht un-
bedingt der kulturellen, politischen oder sozialen Identitit
entspricht, und dass Identititen in der Tat situativ, iber-
lappend und vielfaltig sein konnen.”” Die historische Iden-
titatsforschung ist zwar noch eine recht junge Disziplin,
aber ihre Fragen, Ergebnisse und Ansitze sollten gerade
fur die Zeit der Spatantike und des frihen Mittelalters ein-
bezogen werden. Die Zuordnung von ethnischen Bezeich-
nungen zu genetisch definierten Gruppen ist nicht nur
gefihrlich, sie verzerrt auch die Komplexitit der mensch-
lichen Gesellschaft. Stattdessen sollten Modelle, die aus
genetischen Daten entwickelt wurden, mit Modellen ver-
glichen werden, die aus Isotopenanalysen, kultureller Ar-
chiologie und historischer Dokumentation stammen.
Drittens muss das Team zusammenarbeiten, um giiltige
Forschungsfragen zu formulieren. Dies sollten nicht die
Fragen des neunzehnten und frithen zwanzigsten Jahrhun-
derts sein, wie etwa die Frage, wo die Urheimat der Indo-
germanen war oder wie sich die Route der gotischen oder
langobardischen Migration von Skandinavien nach Italien
rekonstruieren liefle. Solche Fragen beruhen auf veralteten

Bevolkerungsstruktur in Europa konzentrierte sich auf bestimm-
te chromosomale Regionen, die in der Vergangenheit von Paaren
von Individuen desselben Vorfahren geteilt wurden (bekannt als
Traktate der Identitit nach Abstammung oder IBD). Es ging dar-
um, beobachtbare Muster in Ost- und Mitteleuropa mit der mit-
teleuropdischen >hunnischen Expansion« zu erkliren, obwohl das
einzige Wissen Uber die Hunnen, das in dem Aufsatz belegt wurde,
aus einer allgemeinen Geschichte Europas, einem Uberblick iiber
die slawische Geschichte und zwei Artikeln in der New Cambridge
Medieval History stammte.

27 Siehe Stefanie Eisenmann et al., Reconciling material cultures in
archaeology with genetic data: The nomenclature of clusters emer-
ging from archaeogenomic analysis, in: Scientific Reports 8, 13003
(2018), https://doi.org/10.1038/541598-018-31123-Z.
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Modellen von Populationen, Homogenitit und Bewegung
und missbrauchen zwangslidufig genomische Daten, um
ideologische Positionen zu stiitzen. Andererseits sind Ge-
nomdaten sehr hilfreich fiir das Verstindnis der Bevolke-
rungskomplexitit, der geschlechtsspezifischen Unterschie-
de, der Heiratsstrategien und der Bevolkerungsmobilitit
auf lokaler und regionaler Ebene, und diese Fragen sollten
den Kern der Forschungsagenden bilden.

Viertens, um zu vermeiden, dass ganze Populationen
wie von Kossinna und auch heute noch von einigen Ar-
chiologen und Genetikern essentialisiert werden, sollten
Teams, die mit genomischen Daten arbeiten, moglichst
keine weit verstreuten Stichproben von wenigen Gribern
an mehreren Standorten analysieren. Stattdessen miissen
moglichst umfassende Analysen der gesamten Griber-
felder gemacht werden. Durch die Auswahl bestimmter
Griber als >typisch< aufgrund ihres Standorts, threr Grab-
beigaben oder ihrer Konstruktion oder einfach aufgrund
der Verfligbarkeit osteologischer Materialien, kann ein
Forschungsprojekt die mogliche Komplexitit und Hetero-
genitit innerhalb einer Gemeinde nicht aufdecken. Grund-
satzlich muss vermieden werden, ethnische Bezeichnungen
aus schriftlichen Dokumenten zur Charakterisierung ge-
netischer Populationen zu verwenden. Etiketten sind nicht
unschuldig: Die Beschreibung genetischer Komplexe mit
kulturellen Begriffen ist eine gefahrliche Gratwanderung.
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5. Was Historiker von Genetikern lernen
mussen

Fiir einen Historiker ist es einfach zu sagen, was Genetiker
von Historikern und Archiologen lernen mussen. Auf der
anderen Seite mussen Historiker und Archiologen mehr
Uber den Prozess der Erzeugung von Genomdaten und
insbesondere tiber die statistischen Analysen erfahren, um
sowohl die Moglichkeiten als auch die Grenzen ihrer Ana-
lyse zu verstehen. Ansonsten werden Historiker entweder
weiterhin genetische Daten ablehnen oder — was ebenso
problematisch ist — Behauptungen von Genetikern unkri-
tisch akzeptieren, weil »es Naturwissenschaft ist<.
Genetische Daten liigen nicht, aber wie alle anderen
Daten sagen sie auch nicht die Wahrheit. Alle Daten schwei-
gen: Alle geschriebenen, miindlichen, materiellen oder ge-
netischen Daten miissen interpretiert werden. Die Interpre-
tation und damit die relative Unsicherheit erfolgt in jedem
Stadium der Genomanalyse. In meiner aktuellen Forschung
sammeln wir Knochenproben von Griberfeldern in Un-
garn und Italien und versuchen, Proben von jedem Grab
auf einem bestimmten Griberfeld zu erhalten, und dann
von diesen Proben genomische Sequenzdaten zu gewinnen.
Das Ergebnis ist eine lange Rethe genetischer Daten, die aus
den Nukleotidsequenzen A, T, C und G bestehen und in
der berithmten Doppelhelix gepaart sind, die das mensch-
liche Genom ausmacht. Das gesamte Genom besteht aus
ca. 3,2 Milliarden Basenpaaren. In den meisten Fillen ist die
alte DNA so stark fragmentiert, dass wir nicht das gesamte
Genom sequenzieren konnen. Stattdessen versuchen wir,
ungefahr 1,2 Millionen SNPs oder einzelne Nukleotidpoly-
morphismen, das heiflt Positionen im Genom, die variabel
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sind, zu untersuchen, denn in 99,0% der DNA sind alle
Menschen identisch. Gemeinsame Variationen konnen auf
eine engere Beziehung zwischen Individuen hinweisen, die
diese SNPs teilen. Einzelne SNPs sind zwar nicht sehr auf-
schlussreich. Jedoch sind tausende oder hunderttausende
von Ubereinstimmend genutzten SNPs ein starker Indikator
fiir engere Beziehungen zwischen den Menschen, deren ge-
netische Daten untersucht wurden. Jedes Individuum erbt
seine SNPs von Millionen von Vorfahren und stellt somit
eine ganze Population an Herkunftssignaturen dar. Es hat
sich gezeigt, dass die von uns ausgewihlten 1,2 Millionen
SNPs in der heutigen Bevolkerung regional verteilt sind
und daher verwendet werden konnen, um eine Vorstellung
von Bevolkerungsdivergenzen und Verwandtschaften in
verschiedenen Regionen der Welt zu erhalten.

Die Analyse dieser SNPs aus alten Skeletten bringt al-
lerdings auch gewisse Schwierigkeiten und Herausfor-
derungen mit sich. Thre Aufzeichnung und ihre Analyse
sind natlrlich wissenschaftlich, aber jede Methode, auch
exakte wissenschaftliche Methoden, haben ihre Vorurteile
und Einschrinkungen. DNA wird im Laufe der Zeit abge-
baut und fragmentiert, sodass es schwierig ist, sehr lange
DNA-Sequenzen zu erhalten. Im besten Fall arbeitet man
mit kurzen Fragmenten, hiufig nur 5o Basenpaare lang, die
dort eingeordnet werden miissen, wo sie wahrscheinlich auf
ein menschliches Modellgenom passen. Die von Illumina
hergestellten Sequenziergerite konnen Fehler verursachen,
und daher ist im Idealfall eine hohe Anzahl von Sequenz-
lesevorgingen erforderlich, die eine bestimmte Position ab-
decken, um festzustellen, wie zuverlissig die Daten sind.
Leider befindet sich in den alten Knochen nur wenig DNA,
sodass die Abdeckung jeder Position hiufig gering ist.

Problematischer ist, dass sich die alte DNA veriandert und
es Fehler gibt, bei denen beispielsweise ein G in ein A um-
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gewandelt und ein C gegen ein T ausgetauscht wird. Es gibt
Verfahren, um diese Fehler zu reparieren, aber Genetiker
mussen darauf achten, dass das, was sie analysieren, tatsich-
lich der genetischen Variante entspricht und nicht einem
Ergebnis des Abbaus. FEinige Labore reparieren die DNA,
andere nur einen Teil der DNA-Fragmente, wobei haufig
die Enden der DNA-Fragmente nicht repariert werden kon-
nen, und andere wiederum reparieren das gesamte DNA-
Fragment. Wenn diese dann verglichen werden, kann es sein,
dass Gemeinsamkeiten oder Unterschiede das Ergebnis der
Verarbeitung der DNA in den unterschiedlichen Laboren
sind und nicht tatsichliche Unterschiede im Genom der Per-
sonen, deren Proben untersucht wurden.

Unter der Annahme, dass wir ziemlich genaue Sequenz-
daten erhalten, ist die grundlegende Frage, wie sie zum
Verstindnis der Populationsstruktur verwendet werden
konnen. Frithere Studien stiitzten sich auf diejenigen Teile
des Genoms, die von Generation zu Generation weiterge-
geben werden ohne Rekombination, das heif$t dass sich die
Chromosomen von Mutter und Vater austauschen. Dabei
handelt es sich um die von Mutter zu Kind vererbte mi-
tochondriale DNA (mtDNA) und das Y-Chromosom (Y-
Chr), das vom Vater auf den Sohn iibertragen wird. Ahn-
liche mtDNA-Sequenzen oder auch Y-Chr-Sequenzen, die
im Stammbaum des Menschen auf den gleichen Ast fallen
und somit eine nihere gemeinsame Abstammung aufzei-
gen, werden zu Haplogruppen zusammengefasst und diese
mit geografischen Gebieten korreliert. So gibt es bestimm-
te mtDNAs oder Y-Chrs urspriinglich nur in Afrika sid-
lich der Sahara.

Haplogruppen sind jedoch nicht sehr hilfreich, um die
vollstindige Komplexitit der Vorfahren und damit der Po-
pulationen zu verstehen: Jeder Mensch hat zwei Eltern,
vier Grofleltern; acht Urgrofleltern; 16 Ur-Ur-Grofieltern
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usw., von denen er seine Gene vererbt bekommt. Schon
nach 10 Generationen (ca. 300 Jahre) hat jeder von uns
1.000 Vorfahren. Nach 30 Generationen (ca. 9oo Jahre) ha-
ben wir mathematisch mehr als eine Milliarde Vorfahren.
Somit ist tiber einen Zeitraum von 1.000 Jahren jeder Eu-
ropier mit jedem Europier verwandt. Es ist offensichtlich,
dass die Verfolgung einer einzigen Linie wie der mtDNA
oder der Y-Chr, die in 30 Generationen nur 30 Vorfahren
hat, nur sehr wenig tber die komplexe Abstammung aus-
sagt, die jeder von uns in sich trigt. Zudem erlauben diese
einzelnen genetischen Marker kaum, die gesamte Popula-
tion in ihrer komplexen Zusammensetzung und Konstella-
tion zu rekonstruieren. Dazu brauchen wir eine Moglich-
keit, die Kern-DNA zu untersuchen, also den Teil, der von
allen Vorfahren eines Menschen vererbt wird, der jedoch
in jeder Generation einer Rekombination unterliegt. Popu-
lationsgenetiker wenden eine Reihe statistischer Methoden
an, um zu versuchen, gemeinsame Vorfahren innerhalb
dieser Masse komplexer Daten zu erkennen.

Eine der am haufigsten angewandten Methoden, die bei
der Prisentation vor einem allgemeinen Publikum hiufig
verwendet wird, aber auch missverstanden werden kann,
ist die Hauptkomponentenanalyse.”® Dies ist ein statisti-
sches Verfahren, das Muster in einem komplexen Daten-
satz identifiziert. Dies geschieht durch Konvertieren eines
Satzes von moglicherweise korrelierten Variablen in einen
Satz jener Komponenten, die so viel Varianz wie mog-
lich innerhalb des Satzes ausmachen. Somit ist die erste

28 Fir eine kurze Einfuhrung: Jake Lever / Martin Krzywinski /
Naomi Altma, Principal component analysis, in: Nature Methods
14 (2017), 6411.; doi:10.1038/nmeth.4346. Zu Fragen zur PCA und
aDNA siche David Reich / Alkes L Price / Nick Patterson, Principal
component analysis of genetic data, in: Nature Genetics 40 (2008),
4911£.; doi: 10.1038/ngo508-491.
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Abb. 1: Die Bevélkerungsstruktur in Europa. Nach John Novembre et
al., in: Nature 456, 1-4 (2008); doi:10.1038/nature07331. Reprinted
by permission from Nature, Genes mirror geography. Reprinted by
permission of Nature.

Komponente fiir die grofite Varianz verantwortlich, die
zweite fur die zweitgrofite usw. Hauptkomponentenana-
lysen konnen theoretisch verwendet werden, um einer
beliebigen Anzahl von Komponenten zu folgen. In der
Genetik werden sie jedoch hiufig verwendet, um eine visu-
elle Darstellung der genetischen Distanz und Beziehungen
zwischen Individuen oder Populationen auf einer zweidi-
mensionalen x-y-Achse zu erstellen. Das Ergebnis ist, in
einem einfachen Bild den relativen Abstand zu zeigen, der
alle Proben trennt. Die vielleicht berithmteste Verwendung
von PCA in den letzten Jahren war von John Novembre,
der 1.387 zeitgenossische europiische Genome analysierte,
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die auf ungefihr 200.000 SNPs untersucht wurden.” Basie-
rend auf den ersten beiden Hauptkomponenten ordneten
sich die Daten so an, dass die daraus resultierende zweidi-
mensionale visuelle Zusammenfassung eine auflerordent-
lich genaue Karte von Europa ergab, obwohl keine geo-
grafischen Daten enthalten waren. Novembre kam zu dem
Schluss, dass die Entfernung und nicht irgendein anderer
Faktor der wichtigste Bestandteil der genetischen Struktur
zwischen Individuen und Populationen in Europa ist.

Historiker, Archiologen und Genetiker, die mit alter
DNA arbeiten, haben den gleichen Ansatz gewihlt, um
Bevolkerungsgruppen in den von ihnen untersuchten his-
torischen Gemeinschaften zu identifizieren. Insbesondere
zeichnen sie die Hauptkomponenten, die ihre Stichproben
trennen, gegen einen modernen Populationsdatensatz auf.’®
Letzteres ist notwendig, weil man normalerweise nicht mit
vollstindigen Genomen arbeitet und daher vollstindigere
Proben benoétigt, nimlich die Proben moderner Individu-
en, um die SNPs abzugleichen, die aus den alten Proben
gewonnen werden konnen.

Die Ergebnisse konnen aussagekriftig sein, aber sie
konnen auch in die Irre fithren. In einer kiirzlich von mir
durchgefithrten Studie haben wir Bestattungen aus einem
Griberfeld aus dem sechsten Jahrhundert untersucht.
Wir wollten feststellen, ob es moglich sein konnte, die
genetische Komplexitit in kleinen Gemeinden im frithmit-
telalterlichen Norditalien und einer Region im heutigen
Ungarn zu erkennen.’” Als wir unsere Proben aus dem

29 John Novembre et al., Genes mirror geography within Europe, in:
Nature vol. 256 (6 November 2008), doi:/10.1038/natureo7331.

30 Krishna R. Veeramah et al., Population genomic analysis of elongat-
ed skulls reveals extensive female-biased immigration in Early Me-
dieval Bavaria (Proceedings of the National Academy of Sciences),
http://www.pnas.org/cgi/doi/10.1073/pnas.1719880115.

31 Carlos Eduardo G. Amorim et al., Understanding 6th-century bar-
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Abb. 2: Hauptkomponentenanalyse von Szélad und Collegno. Nach
Amorim et. al., Understanding é6th-century barbarian social organiza-
tion, in: Nature Communications 9, no. 1 (December 2018): 3547 doi.
org/10.1038/541467-018-06024-4.

sechsten Jahrhundert gegen eine moderne genetische Karte
Europas zeichneten, konnten wir zwei verschiedene Grup-
pen erkennen.

Die erste Gruppe wiirde man im Allgemeinen in das
Gebiet einordnen, das heute Nord- und Mitteleuropa um-
fasst, die zweite nach Italien. Keine der Gruppen stimmt
mit der heutigen Bevolkerung Ungarns tiberein. Diese Vi-
sualisierung kann jedoch leicht falsch interpretiert wer-
den. Da die Karte Cluster unseres Griberfeldes aus dem
sechsten Jahrhundert erzeugt und dabei einen nordeuro-
paischen und einen stideuropdischen Cluster bildet, konn-
te man filschlicherweise den Schluss zichen, dass diese

barian social organization and migration through paleogenomics, in:
Nature Communications 9 (2018), doi:10.1038/s41467-018-06024-4.

39



WAS HISTORIKER VON GENETIKERN LERNEN MUSSEN

Personen oder ihre Vorfahren entweder aus Nord- oder
Stideuropa stammten. Dies ist eine mogliche, aber keines-
wegs eine notwendige Schlussfolgerung. Wir wissen noch
nicht, wie eine detaillierte Gesamtdarstellung Europas des
sechsten Jahrhunderts aussehen wiirde. Die Tatsache, dass
diese Gruppen heute nach Norden und Siiden fallen, sollte
nicht als Beweis fiir die Migration aus diesen Regionen
interpretiert werden. Es kann also mit den aktuellen Mog-
lichkeiten der historischen Ein- oder Zuordnung nur die
Unterscheidung zwischen diesen beiden Gruppen festge-
stellt werden.

Auch sind die Grenzen dieser Gruppen nicht festgelegt.
Abhingig davon, wie viel Prozent der Vorfahren aus der
einen oder anderen Gruppe als cutoff, als Kriterium fir
ithre Konstituierung als Gruppe, verwendet werden, kann
man die Grenzen zwischen den beiden Gruppen unter-
schiedlich ziehen oder sogar zusitzliche Gruppierungen
einfithren. Die modernen Daten helfen uns, Gruppen zu
erkennen, aber nicht ihre Herkunft, da eine genetische
Karte am Ende der Antike oder im frithmittelalterlichen
Europa moglicherweise ganz anders als heute ausgesehen
hat.

Obwohl die Bevolkerung der von uns untersuchten
Orte im heutigen Italien und Ungarn nach Abstammung
in zwei allgemeine Gruppen fillt, sind sie keineswegs reine
Nachkommen einer einzigen Population. Alle Menschen
sind das Ergebnis von Mischungen. Hier wird es auch not-
wendig sein zu unterscheiden, welchen Zeitschichten die
jeweiligen Abstammungsmuster oder -daten zuzuordnen
sind. Einige reichen lange in die Vergangenheit zuriick,
wie die Triade der paldolithischen Jigersammler, der neo-
lithischen Bauern aus Anatolien und der bronzezeitlichen
Steppenbhirten, die sich heute in allen Europiern wiederfin-
det, wihrend andere Verinderungen erst in jiingerer Zeit
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Abb. 3: Bevolkerungsstichprobe im 1000 Genomes Project. Au-
ton/Abecasis /Altshuler et al., A global reference for human gene-
tic variation, in: Nature 526, 68-74 (2015). https://doi.org/10.1038/
nature15393.

Schlissel zu den Abkiirzungen: ASW: African ancestry in SW USA; ACB:
African Caribbean in Barbados; BEB: Bengali in Bangladesh; GBR: Bri-
tish from England and Scotland; CDX: Chinese Dai in Xishuangbanna,
China; CLM: Colombian in Medellin, Colombia; ESN: Esan in Nigeria;
FIN: Finnish in Finland; GWD: Gambian in Western Division - Mandin-
ka; GIH: Gujarati Indians in Houston, Texas, United States; CHB: Han
Chinese in Beijing, China; CHS: Han Chinese South, China; IBS: Iberian
populations in Spain; ITU: Indian Telugu in the U.K.; JPT: Japanese in
Tokyo, Japan; KHV: Kinh in Ho Chi Minh City, Vietnam; LWK: Luhya in
Webuye, Kenya; MSL: Mende in Sierra Leone; MXL: Mexican Ancestry
in Los Angeles CA, United States; PEL: Peruvian in Lima, Peru; PUR:
Puerto Rican in Puerto Rico; PJL: Punjabi in Lahore, Pakistan; STU: Sri
Lankan Tamil in the UK; TSI: Toscani in ltalia; YRI: Yoruba in Ibadan,
Nigeria; CEU: Utah residents with Northern and Western European
ancestry from the CEPH collection.
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stattgefunden haben.’> Um die verschiedenen Abstam-
mungsmischungen innerhalb einer Population abzuschat-
zen, verwenden Genetiker eine als ADMIXTURE-Analyse
bezeichnete Methode, die SNP-Daten von einer Person mit
einer Datenbank von Proben aus der ganzen Welt ver-
gleicht, wie jene des sogenannten 1000 genomes project.’

Die Qualitat der Ergebnisse hingt von der Qualitat der
verwendeten Datenbank ab. Auch hier fehlen detaillierte
alte DNA-Karten von Europa, und Historiker und Po-
pulationsgenetiker greifen erneut auf moderne Datenban-
ken zurtick, um unsere Proben aus der Vergangenheit zu
vergleichen. Bei unserer ADMIXTURE-Analyse waren die
Ergebnisse der ungarischen Graberfelder z.B. die in Abb.
4 reprisentierten (s. S. 43).

Aber was bedeutet das genau? Dies bedeutet nicht,
dass eine der auf diesem Griberfeld begrabenen Personen
thren Ursprung in Finnland, Grofibritannien, der Iberi-
schen Halbinsel oder der Toskana hatte. Alles, was unsere
ADMIXTURE-Analyse zeigt, ist, dass die Individuen aus
dem sechsten Jahrhundert im Vergleich zu einer modernen
Bevolkerung eine Mischung aus mehreren genetischen Ab-
stammungskomponenten aufweisen, innerhalb dieser be-
stimmten Population zwei solcher Komponenten jedoch
tiberwiegen. Von diesen beiden Komponenten wiirden wir
annehmen, dass sie ihren genetischen Ursprung in Mittel-
bis Nordeuropa bzw. in Mittel-Norditalien hatten, wenn
sie moderne Individuen wiren. Da das aber nicht der Fall
ist, kénnen wir, wie im vorherigen Hauptkomponenten-
Diagramm, nur die Komplexitit unserer Populationen und
die Tatsache feststellen, dass zwei sehr allgemeine Grup-

32 losif Lazaridis et al., Ancient human genomes suggest three ances-
tral populations for present-day Europeans, in: Nature 513 (2014),
409—413, doi:/10.1038/naturer3673.

33 https://www.internationalgenome.org/.
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Abb. 4: Modellbasierte Abstammungsschatzungen von ADMIXTURE
fir Szolad. Amorim et. al., Understanding 6th-century barbarian
social organization, in: Nature Communications 9, no. 1 (December
2018), 3547, doi.org/10.1038/541467-018-06024-4.

pen innerhalb dieser Komplexitit erkannt werden konnen,
nicht die Urspriinge dieser Gruppen selbst.

Methoden wie ADMIXTURE gehen davon aus, dass es
sich bei Individuen um Zufallsstichproben aus einer oder
mehreren Populationen handelt und dass die Wahrschein-
lichkeit, dass zwei Individuen ein bestimmtes Allel (oder
Variante) bei einem SNP teilen, eine einfache Funktion die-
ser Allel-Haufigkeit in der Allgemeinbevolkerung ist. Als
solche setzen diese Methoden implizit voraus, dass Paare
von Individuen aus derselben Population stammen kon-
nen, aber nicht eng miteinander verwandt sind.

Ein anderes Modell ist notwendig, wenn man engere
Beziehungen erkennen mochte, die in der Populationsge-
netik als direkte biologische Verwandtschaftsverhaltnisse
bezeichnet werden konnen — also etwa als Eltern, Kin-
der, Geschwister, Cousin-Beziehungen usw. Ein solche
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Abb. 5: Zwei mogliche Stammbadume, die von lcMLkin generiert wurden.

Methode wurde z.B. implementiert, indem man versucht
festzustellen, ob zwei Personen null, ein oder zwei Alle-
le (entweder SNPs oder Haplotypen) in einer Region im
Genom gemeinsam haben, die nach ihrer Abstammung
identisch sind. Der Anteil des Genoms, der IBD o, 1 oder
2 ist, ermoglicht dann die Berechnung eines Verwandt-
schaftskoeffizienten, dessen Wert auf eine bestimmte Art
von Beziehung hinweist (z.B. haben Geschwister einen
Verwandtschaftskoeffizienten von o, ).

Bei der alten DNA von Sequenzdaten mit geringer Abde-
ckung ist dies jedoch problematisch, da man oft nicht beide
Allele sehen kann, die ein Individuum besitzt, geschwei-
ge denn, beide Allele fiir zwei Individuen. Mein Kollege
Krishna Veeramah hat ein statistisches Programm namens
leMLkin entwickelt, das diese Unsicherheit berticksichtigt,
den Verwandtschaftskoeffizienten genau berechnet und
auf Beziehungen bis zu den Verwandten dritten Grades
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(abhingig von der Qualitat der zugrunde liegenden Daten)
schliefen lasst.’*

Der Algorithmus von Veeramah geht tiber das blofle
Identifizieren von Verbindungen hinaus. Durch Bertick-
sichtigung des Prozentsatzes des geteilten c-Verwandt-
schaftskoeffizienten kann die Nihe der Beziehung be-
stimmt werden. Wenn dies zu Informationen tiber Alter
und Geschlecht hinzugefiigt wird, konnen detaillierte bio-
logische Stammbiume von Verwandtschaften abgeleitet
werden. So wichtig diese Technik fiir neue, weitreichende-
re und gleichzeitig genauere Erkenntnisse auch ist, es gibt
wie immer auch Schwachstellen. Mit ihr allein kann man
zum Beispiel Eltern nicht von Kindern oder Geschwis-
tern unterscheiden. Sie kann Beziehungen erkennen, wie
in diesem Beispiel zwischen HAC_4 und HAC_24, aber sie
kann nicht bestimmen, wer die Groffmutter und wer die
Enkeltochter ist.

Nur wenn wir aus der physikalischen Anthropologie
wissen, dass HAC_24 ein Kind zwischen finf und sechs
Jahren war, konnen wir sicher sein, dass das erste und
nicht das zweite Modell korrekt ist.

34 Mikhail Lipatov et al., Maximum Likelihood Estimation of Biolo-
gical Relatedness from Low Coverage Sequencing Data, in: bioRxiv
doi: https://doi.org/10.1101/023374.
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6. Jiingste Anwendungen der Genomik auf
die friihmittelalterliche Geschichte

Obwohl die Zusammenarbeit zwischen Genetikern, Ar-
chiologen und Historikern, die das frithe Mittelalter stu-
dieren, noch sehr jung ist, sehen wir Beispiele dafiir, wie
die kombinierten Methoden verwendet wurden, um die
Populationen im flinften und sechsten Jahrhundert zu ver-
stehen.

Die Verwendung alter DNA zur Untersuchung der Be-
volkerungsstruktur und Mobilitit in Westeuropa befindet
sich ebenfalls in einem vorliufigen Stadium, in dem sich
die Forschung auf zwei Regionen konzentriert hat: den
Nordatlantik und das Donaubecken. Im Norden kon-
zentrierte sich die Genomforschung auf die Besiedlung
Islands und die Eroberung der britischen Inseln. Island
bietet aufgrund seiner ungewohnlichen demografischen
Geschichte seit Langem eine einzigartige Population fiir
genetische Untersuchungen: Vor der zweiten Hilfte des
neunten Jahrhunderts vollig unbewohnt, endete die maf3-
gebliche Migration nach etwa einem Jahrhundert. Dartiber
hinaus hat DECODE genetics Inc. reichlich moderne DNA
gesammelt, die einzigartige Informationen tber die Ge-
netik der gesamten Bevolkerung liefert. Frihere Studien
hatten gezeigt, dass 62 % der matrilinearen Vorfahren der
Islinder aus Schottland und Irland und 75% ihrer pat-
rilinealen Vorfahren aus Skandinavien stammen. Dariiber
hinaus ist die mtDNA der alten Islinder aufgrund der ge-
netischen Drift der von Schottland und Irland niher als der
der heutigen Islinder.’ In einem kiirzlich von DECODE

35 S. Goodacre et al., Genetic evidence for a family-based Scandinavi-
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gesponserten Artikel wurden ganze Genomsequenzen von
27 islindischen Siedlern der ersten Generation sowohl mit
der heutigen irischen als auch mit der schottischen Be-
volkerung, der heutigen Bevolkerung Skandinaviens und
der heutigen Bevolkerung Islands verglichen.’* Das Team
bewertete auch die Sr-Isotopen-Werte fiir die Proben, um
festzustellen, ob die getesteten Personen selbst oder ihre
Vorfahren in Island geboren wurden oder auf die Insel
einwanderten. Die neuere Studie kam jedoch zu etwas an-
deren Ergebnissen. Eine Hauptkomponentenanalyse der
SNP-Daten dieser 27 Proben im Vergleich zu 28 heutigen
europdischen Populationen ergab, dass die meisten Islian-
der skandinavische und brito-irische genetische Herkunft
aufwiesen. Die mittlere skandinavische Abstammung der
Islinder aus der Zeit 1.000 nach Chr. betrug 56,6 %, ohne
dass ein signifikanter Unterschied zwischen Mannern und
Frauen bestand, wihrend die der heutigen Islinder 70,4 %
betrigt. Die Autoren spekulieren, dass dies moglicherwei-
se auf einen Fortpflanzungsvorteil zuriickzufiihren ist, den
nordische Nachkommen mit hoherem Status im Vergleich
zu denen mit irisch-schottischem Hintergrund hatten, von
denen viele méglicherweise als Sklaven nach Island ge-

an settlement of Shetland and Orkney during the Viking periods,
in: Heredity 95 (2005), 129-135; doi: 10.1038/sj.hdy.6800661; A.
Helgason /' S. Sigurdardottir / . R. Gulcher / R. Ward / K. Stefans-
son, mtDNA and the Origin of the Icelanders: Deciphering Signals
of Recent Population History, in: The American Journal of Human
Genetics 66 (2000), 999—1016; doi: 10.1086/302816; A. Helgason et
al., Estimating Scandinavian and Gaelic Ancestry in the Male Sett-
lers of Iceland, in: American Journal of Human Genetics 67 (2000),
697—717; doi: 10.1086/303046; A. Helgason et al., Sequences from
First Settlers Reveal Rapid Evolution in Icelandic mtDNA Pool, in:
PLOS Genet. 5 (2009); doi:10.1371/journal.pgen.1000343.

36 S. Sunna Ebenesersddttir et al., Ancient genomes from Iceland
reveal the making of a human population, in: Science 360 (2018),
1028-1032 (1 June 2018); doi: 10.1126/science.aar2625.
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bracht wurden. Die Strontium-Analyse ergab, dass vier
der 24 untersuchten Individuen, die vor dem Jahr 1.000 n.
Chr. lebten, nicht in Island geboren wurden. Bei zweien,
ein Mann und eine Frau, konnten nur nordische Vorfahren
festgestellt werden, bei einer Frau ausschliefflich gilische.
Ein Mann hatte sowohl nordische als auch gilische Vor-
fahren, was darauf schlieflen lisst, dass die Mischung be-
reits vor der Ankunft in Island stattgefunden hatte.

2016 erschienen zwei Studien zur britischen Bevolke-
rung, die erginzende Belege fiir die Bevolkerungsstruktur
und die Migration in der Romerzeit und im frithen Mit-
telalter lieferten. Zuvor hatten eine Reihe von Untersu-
chungen moderne DNA verwendet, die auf den Britischen
Inseln gesammelt wurde, um die Migrationsgeschichte
zu erforschen. Diese Studien beruhen allerdings ebenfalls
auf dem Vergleich der historischen Daten mit modernen
Populationen, dessen Probleme und Unsicherheiten hier
schon besprochen wurden.’” Beide Projekte, unabhingig
voneinander durchgefihrt, versuchten, Kontinuititen und
Migrationsereignisse durch Analyse der aus historischen
Populationen extrahierten Kern-DNA zu identifizieren. In
York erhielt ein Team von Genetikern und Archiologen
unter der Leitung von Matthew J. Collins und Daniel G.
Bradley Kern-DNA eines Individuums, das aus einem Gri-
berfeld aus dem ersten Jahrhundert v. Chr. in East York-
shire stammte, sicben weitere Proben von einem Bestat-
tungsplatz aus der Romerzeit in York, der vom zweiten bis
zum vierten Jahrhundert genutzt wurde, und von einer Be-
erdigung in einem post-romischen Griberfeld im Nordos-
ten Englands. Dabei zielte die Analyse auf einen Vergleich
von ~210k bis ~400k SNPs der verschiedenen Proben

37 . Leslie et al., The fine-scale genetic structure of the British popula-
tion, in: Nature §19 (2015), 309—314; doi.org/10.1038/naturer423o.
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ab.’® Sie fiihrten auch eine Strontium (Sr)-Isotopenanalyse
der Proben durch, um die moglichen geografischen Ur-
spriinge der Individuen zu identifizieren. Sie verglichen
die Hauptkomponenten dieser neun Stichproben mit ei-
ner Datenbank von 780 Proben aus Europa, Westasien,
Nordafrika und dem Nahen Osten. Eine der romischen
Proben wies sowohl in genetischen als auch in Sr-Profilen
eine starke Assoziation mit modernen Populationen im
Nahen Osten auf. Die anderen Proben aus der Romer-
zeit unterschieden sich ebenfalls stark von der modernen
Bevolkerung in Yorkshire, aber gruppierten sich ebenso
wie das Individuum aus der Eisenzeit in der Nihe der mo-
dernen walisischen Bevolkerung. Die Stichprobe aus dem
nachromischen Griberfeld kam den modernen Englindern
an der Ostkiiste der Insel zwischen dem englischen und
dem niederlindischen Median am nichsten. Die Autoren
der Studie schliefen vorlaufig, dass in den letzten andert-
halb Jahrtausenden eine grofle genetische Verinderung an
der Ostkiiste Grofibritanniens stattfand, moglicherweise
aufgrund der Einwanderung von sichsischen und anderen
Gruppen aus dem nordlichen Kontinentaleuropa. Dartiber
hinaus meinen sie, dass ihre Forschung die These stiitzt,
dass die Bergregionen von Wales Populationen enthalten
konnten, die ein friheres, weit verbreitetes britisches ge-
netisches Signal reprisentieren.

Im selben Jahr publizierten Stephan Schiffels et al. die
Ergebnisse der Analyse von zehn Genomen von Frauen,
die auf drei Griberfeldern, Hinxton (5), Oakington (4)
und Linton (1) aus der Nihe von Cambridge, von der
spaten Eisenzeit bis zur Mitte der angelsichsischen Zeit

38 Rui Martiniano et al., Genomic signals of migration and continuity
in Britain before the Anglo-Saxons, in: Nature Communications
(2016); doi: 10.1038/ncomms10326.
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gesammelt worden waren.” Ein Hauptkomponenten-
diagramm der zehn Proben zusammen mit modernen
Daten zeigte, dass diejenigen aus der Eisenzeit der mo-
dernen englischen und franzosischen Bevolkerung naher
kommen, wihrend die Proben aus dem frithen Mittelalter
eher denen aus dem modernen Schottland und Norwegen
ihneln. Um eine differenziertere Analyse unter Verwen-
dung ihrer gesamten Genomdaten zu entwickeln, konnten
sie einen neuartigen Ansatz zum Vergleich gemeinsamer
seltener Varianten in den Genomen ihrer Individuen mit
modernen Populationen aus Groflbritannien und Europa
entwickeln. Die Analyse seltener Varianten ermoglichte
die Konstruktion einer europiischen Populationsphylo-
genie in Form eines Baumes. Bei dieser Untersuchung
gab es erhebliche Unterschiede zwischen den Proben aus
der Eisenzeit und der angelsichsischen Zeit. Erstere lagen
nahe der Basis des Ahnenzweiges heutiger Nordeuropa-
er, und die frithmittelalterlichen Proben lagen, mit einer
Ausnahme, viel niher an der Bevolkerung aus niederlin-
dischen und dinischen Gebieten. Diese eine Ausnahme
von Oakington zeigte dasselbe Signal wie die Proben aus
der Eisenzeit, obwohl das kulturelle Profil der Bestattung
sich nicht von den anderen frithmittelalterlichen Gribern
unterschied. Eine zweite Stichprobe aus Oakington deu-
tete auf eine gemeinsame Abstammung sowohl von Vor-
fahren, die schon linger in England lebten, und solchen,
die kontinentaler Herkunft waren. Allerdings konnen die
Autoren der Studie nicht ausschlieflen, dass Immigranten
diese Abstammungsmuster schon vor ihrer Einwanderung
auf die Insel im fiinften Jahrhundert aufwiesen. In Hin-
xton, wo die Proben eher mit einer unvermischten Ab-

39 S. Schiffels et al., Iron Age and Anglo-Saxon genomes from East

England reveal British migration history, in: Nature Communica-
tions (2016); doi: 10.1038/ncommsro408.
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stammung von Einwanderern tbereinstimmten, deutete
die Studie darauf hin, dass dies fiir eine fortgesetzte Immi-
gration vom Kontinent sprechen konnte.

Die Methode von Schiffels et al. bietet ein wertvolles
Mittel zur Erkenntnis subtiler Unterschiede zwischen eng
verwandten Populationen, wenn ganze Genome aus alten
Proben gewonnen werden konnen. Diese Studie zeigte
auch, dass bereits in der Frithzeit intensivierter Migration
auf die britischen Inseln im finften Jahrhundert eine ge-
netische Mischung zwischen indigener Bevolkerung und
Neuankommlingen stattfand und, was vielleicht ebenso
wichtig ist, dass sich auch danach unterschiedliche Migra-
tions- und Integrationsmuster feststellen lassen.

In Mittel- und Osteuropa haben mehrere Teams von
Genetikern und Archiologen ihr Interesse auf die >barba-
rische« Bevolkerung entlang der Donau-Grenze des Ro-
mischen Reiches gerichtet, die zwischen dem vierten und
siebten Jahrhundert in diesen Gebieten lebte. Historiker
und Archiologen diskutieren seit Langem, welche Rolle
nichtromische Gruppen in der Umgestaltung der romi-
schen Welt spielten. Ebenso wichtig scheint aber auch die
Frage zu sein, welche Auswirkungen die >transformation
of the Roman world« auf die Welt jenseits der Reichsgren-
ze hatte. Inwiefern veranderten sich die sozialen Struktu-
ren, demografischen Profile und Zusammensetzungen von
barbarischen Gemeinschaften? Was war dabei die Rolle
der Migration innerhalb und auflerhalb der Grenzen des
romischen Imperiums?

Ein Einblick in die geschlechtsspezifische Migration er-
gab sich aus einer Analyse von 36 Personen aus Bayern
des spaten funften und frihen sechsten Jahrhunderts sowie
aus finf weiteren Stichproben aus zeitgenossischen, aber
unterschiedlichen Bevolkerungsgruppen: von einem romi-
schen Soldaten aus dem Gebiet des heutigen Miinchen,
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einer Stichprobe aus der Krim, das im dritten und vierten
Jahrhundert zum gotischen Konigreich gehorte, einer Pro-
be aus dem modernen Serbien, die man archiologisch der
Gepiden-Kultur zuordnete, und zwei aus dem sudlichen
Ural, die von Archiologen als den Sarmaten zugehorig
identifiziert wurde.*® Das Team fihrte die Erfassung des
gesamten Genoms aus 11 Proben durch und implementier-
te eine Methode, um neutrale Regionen aus allen Proben
anzureichern und zu sequenzieren. Thr besonderes Inter-
esse galt 14 Fillen, in denen alle Individuen, bis auf eine
Frau, mit grofler Wahrscheinlichkeit schon als Siduglinge
eine kiinstliche Schideldeformation erfahren hatten. Schi-
deldeformation war in vielen Gesellschaften in der Antike
eine kulturelle Praxis, ist jedoch in Ost- und Stideuropa in
einem viel hoheren Prozentsatz anzutreffen als im Wes-
ten und war in Bayern fast ausschlieflich auf erwachsene
Frauen beschrinkt. Einige Archiologen hatten spekuliert,
dass diese Frauen Migranten aus dem Osten gewesen sein
konnten, aber ihre Bestattungszusammenhinge und Grab-
beigaben entsprachen im Allgemeinen denen von Frauen
mit nicht deformierten Schideln. Das Team zeichnete die
Hauptkomponenten ihrer Proben anhand einer modernen
Bevolkerungsreferenzstichprobe auf und stellte fest, dass
sich alle Minner und 11 der 13 Frauen mit nicht defor-
mierten Schidelformen als moderne Nord- und Mittel-
europier kartieren lieffen. Im Gegensatz dazu hatten alle
Frauen mit langgestreckten Schideln signifikante geneti-
sche Merkmale von Vorfahren, die heute siideuropaischen
Gebieten, hauptsichlich Ruminien und Bulgarien, ent-

40 Krishna R. Veeramah et al., Population genomic analysis of elon-
gated skulls reveals extensive female biased immigration in Ear-
ly Medieval Bavaria, in: Proceedings of the National Academy
of Sciences of the United States of America (2018), doi: 10.1073/
pnas.17198801T15.
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sprechen wiirden, eine Frau sogar zu 30% ostasiatischen
Regionen. Die Ergebnisse deuten stark darauf hin, dass
innerhalb dieser genetisch unterschiedlichen bayerischen
Gemeinschaften Frauen mit deformierten Schideln aus
Osteuropa eingewandert waren, moglicherweise in einem
System der Exogamie, um strategische Allianzen mit Be-
volkerungsgruppen im Osten zu bilden. In Bayern lisst
die Tatsache, dass ihre Bestattungsgliter denen indigener
Frauen ihneln, darauf schlieffen, dass sie trotz ihrer exo-
tischen Herkunft und ihres physischen Erscheinungsbilds
in die lokalen Gemeinschaften, in denen sie lebten und
starben, integriert waren.

In Studien, die mein Team in Ungarn und Italien durch-
gefiihrt hat, verwendeten wir auch PCA- und ADMIXTURE-
Analysen, die wir mit Isotopen- und kulturarchaologischen
Analysen korrelierten, um die Bevolkerung des fiinften und
sechsten Jahrhunderts in Westungarn und Norditalien zu
verstehen. Diese Studien unterschieden sich jedoch in meh-
reren Punkten erheblich von den zuvor diskutierten. Zu-
nichst umfasste das wissenschaftliche Team von Anfang an
Historiker und Archiologen sowie Populationsgenetiker.
Gemeinsam formulierten sie eine Rethe von Forschungs-
fragen zu Populationen aus der Migrationszeit und entwi-
ckelten Methoden, die isotopische, kulturarchiologische,
dokumentarische und genomische Ansitze kombinierten,
um diese zu beantworten. Wir haben zwei pannonische
und zwei norditalienische Griberfelder aus dem funften
Jahrhundert fiir die Untersuchung ausgewahlt sowie zwei
gut ausgegrabene und analysierte Standorte aus dem sechs-
ten Jahrhundert, einen am Plattensee in Sz6lad und einen in
Collegno bei Turin. Wir haben dann das bereits erwahnte
lcMLkin verwendet, um biologische Verwandtschaftsnetz-
werke innerhalb der Grabstitten zu bestimmen. Ich kann
in diesem Rahmen allerdings nicht genauer auf die Ergeb-
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nisse eingehen und sie nur sehr vorlaufig und allgemein
skizzieren. Wihrend wir im fiinften Jahrhundert in Italien
feststellten, dass unsere Bevolkerung den modernen Ita-
lienern sehr dhnlich war und keine Hinweise auf externe
Gruppen enthielt, waren in den ungarischen Griberfeldern
Individuen bestattet, bei denen sich zwei zu unterschei-
dende Abstammungsmuster feststellen lieffen. Die beiden
Gruppen konnte man in eine mit einer eher stidlichen und
eine mit einer eher nordlichen Abstammung unterschei-
den, wobei die beiden Begriffe sehr allgemein verstanden
werden miissen, etwa so wie nordlich oder studlich der
Alpen. Allerdings gab es keine raumliche Trennung inner-
halb des Griberfelds aufgrund der genetischen Herkunft.
Auffillig war jedoch, dass die Grabbeigaben der Frauen
in der nordlichen Gruppe eindrucksvoller sind als die der
stdlichen Frauen oder der Minner insgesamt.

Im sechsten Jahrhundert hat sich die Situation in bei-
den Regionen verindert. Im Ungarn des sechsten Jahr-
hunderts treten beide Gruppen auf, jedoch mit einer viel
klareren Differenzierung als ein Jahrhundert zuvor. Meh-
rere Verwandtschaftsgruppen mit anscheinend eher nérd-
licher Herkunft — fast ausschlieflich Manner - sind in
der Mitte des Griberfelds begraben, wihrend Individuen
mit siidlichen Merkmalen sich an der Peripherie befinden.
Die Isotopenanalyse bestitigt, dass die erste Gruppe eine
hoherwertige Ernahrung mit tierischen Proteinen aufweist
und auch mit wertvollen und zahlreichen Grabbeigaben
bestattet wurde. Im Gegensatz dazu wurden die stidlichen
Gruppen in flacheren Gribern ohne Grabbeigaben beige-
setzt. Es lassen sich auch keine verwandtschaftlichen Be-
ziehungen zwischen den beiden Gruppen feststellen.

In Ttalien gibt es um 600 nun eine betrichtliche An-
zahl neuer Einwohner, die auf einem PCA-Plot als Mit-
tel- oder Nordeuropier gelten wiirden. Wir konnen unter
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thnen mehrere enger verwandte Gruppen identifizieren,
deren Bestattungen reicher an Grabbeigaben sind als die
der Individuen, deren genetische Profile auf eine siidliche-
re Abstammung hindeuten. Waren die Gruppen in den
ungarischen Gribern des fiinften Jahrhunderts die Vor-
fahren derjenigen in dem ungarischen Graberfeld aus dem
sechsten Jahrhundert? Lassen die Ergebnisse eher auf ei-
nen recht radikalen kulturellen Wandel dieser Gemein-
schaft schlieffen als auf eine Immigration neuer Gruppen?
Waren die mittel- oder nordeuropiischen Gruppen in Ita-
lien die Nachkommen der in dem ungarischen Griberfeld
des sechsten Jahrhunderts bestatteten? Wir konnen diese
Fragen leider noch nicht beantworten: Die Fihigkeit zur
Unterscheidung innerhalb der nérdlichen und siidlichen
Gruppen ist noch nicht ausreichend entwickelt. In Italien
gibt es jedoch deutliche Anzeichen fir einen signifikan-
ten sozialen Wandel durch eine neu angekommene Elite
mit kulturellen Praktiken, die mit jenen der im heute un-
garischen Griberfeld vergleichbar ist. Was dies bedeutet,
muss jedoch noch geklart werden: Anstatt voreilig zu be-
haupten, dass unsere nordliche Bevolkerung im sechsten
Jahrhundert Langobarden sind und ihre Prisenz in Italien
ein Beweis fiir eine massenhafte Migration ist, miissen wir
von der Vorlaufigkeit der Ergebnisse ausgehen und diirfen
auch nicht die Moglichkeiten der Interpretation unserer
Daten tiberschitzen. Unsere Ergebnisse sagen nichts iiber
die ethnische Zugehorigkeit der einzelnen Personen oder
Gruppen aus, und wir konnen noch nicht sagen, dass es im
sechsten Jahrhundert in Ungarn zu einem Bevolkerungs-
wandel gekommen ist. Was jedoch feststeht ist, dass in
beiden Bereichen eine gruppeniibergreifende Ehe fast nicht
existierte, obwohl die Griinde dafiir ungewiss sind. Wir
konnen auch nicht sagen, ob sich die Unterscheidungen
zwischen den Gruppen im Laufe der Zeit auflosten: Wir
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erforschen derzeit an beiden Orten spitere Zeitschichten,
um dies zu untersuchen.

Dennoch konnen wir zum ersten Mal beginnen, die
Komplexitit der Gesellschaften an der Grenze der romi-
schen Welt und im westlichen Imperium in der Zeit sei-
ner Auflosung und Umgestaltung mithilfe dieser neuen
Methoden zu verstehen. Wir konnen sehen, dass Frauen
und Minner sowohl in Bayern als auch in Ungarn und
Italien sehr unterschiedliche Lebenserfahrungen hatten,
und wir konnen sehen, dass die biologische Herkunft und
die kulturelle Reprasentation zuweilen, aber nicht immer,
zusammenfallen konnen. Wir konnen erkennen, welch
unterschiedliche Rollen und Lebensumstinde Frauen und
Minner in den verschiedenen regionalen, politischen und
sozialen Kontexten in Bayern, Ungarn und Italien haben
konnten. Und wir haben auch neue Ausgangspunkte und
Grundlagen, um zu untersuchen, ob die biologische Her-
kunft mit der kulturellen Reprisentation zusammenfillt
oder nicht, und wir kdnnen davon ausgehend priziser die
jeweiligen Situationen und Kontexte dieses Verhiltnisses
analysieren. In diesem frithen Stadium der Integration ge-
nomischer Daten in die Geschichtsforschung sehen wir,
dass es sich um unvollstindige Werkzeuge handelt. Die
von uns verwendeten Datenbanken sind unvollstindig.
Die Entscheidung, welche genetischen Marker untersucht
werden sollen, beschriankt die moglichen Ergebnisse. Die
statistischen Methoden, die wir verwenden, vereinfachen
zwangslaufig unsere Daten und schlieffen einen Grof3teil
davon aus. Und endlich vereinfacht die statistische Mo-
dellierung der Genetik notwendigerweise die Komplexi-
tit der menschlichen genetischen Vorgeschichte. Trotz
dieser Einschrinkungen, oder besser genau wegen dieser
Einschrinkungen, konnen Historiker, die die komplexe
Geschichte vergangener Populationen verstehen wollen,
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genomische Daten nicht einfach ignorieren. Vielmehr ist
es unsere Aufgabe, die vorliufigen Modelle, die die Popu-
lationsgenetik aus diesen Daten bereitstellt, mit anderen
Modellen und Daten aus der Kulturarchiologie, Isotopen-
studien oder auch aus schriftlichen Aufzeichnungen kri-
tisch zu vergleichen.

In jedem der untersuchten Fille wiren die genomischen
Daten allein nutzlos gewesen, um die sozialen und kultu-
rellen Komplexititen frithmittelalterlicher Gesellschaften
zu verstehen. Die Archiologen in unserem Team mussten
detaillierte Analysen der Organisation jedes Griberfelds,
mit jeder einzelnen der Grabbeigaben, der Tiefe und der
Merkmale jedes Grabes vorlegen. Die Isotopenanalyse war
unabhingig von der genetischen Analyse erforderlich, um
Modelle fir Erndhrung, Gesundheit und Migration zu er-
stellen, die dann mit den aus der Genetik entwickelten
Modellen kombiniert werden konnten. Historiker, die mit
frithmittelalterlichen Gesetzesblichern sowie mit Erzih-
lungen des fiinften und sechsten Jahrhunderts arbeiteten,
wurden aufgefordert, rhetorische und ideologische Dar-
stellungen vergangener Gesellschaften gegen die komple-
xen Modelle zu testen, die aus der Genetik und der Ar-
chiologie hervorgehen.

Genomische Daten sind nur dann aussagekriftig, wenn
die statistischen Modelle, die damit erstellt werden, von
Teams breit ausgebildeter Kultur- und Naturwissenschaft-
ler mit den Modellen integriert werden, die ebenso zur
Interpretation der erhaltenen materiellen und textlichen
Quellen entwickelt wurden. Um dies zu erreichen, sind
von den Wissenschaftlern Geduld, Demut sowie harte Ar-
beit gefordert. Wenn wir bereit sind, uns dieser Heraus-
forderung zu stellen, dann ermoglicht uns die Genomik,
auflerst wertvolle neue historische Erkenntnisse zu gewin-
nen. Dabeti soll es nicht darum gehen, einfach alte und oft
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auch tberholte Fragen zu historischen Populationen zu
untersuchen, sondern neue Fragen zu stellen, die materiel-
le und schriftliche Beweise niemals beantworten konnten.
Einige dieser Fragen zeichnen sich schon deutlicher ab,
andere weniger, und es werden sich neue ergeben, die wir
noch gar nicht absehen kénnen. Aber ich bin davon tiber-
zeugt, dass die konsequente Arbeit, sie zu entwickeln, uns
ein neues und tieferes Verstindnis der Geschichte Furasi-
ens am Ende der Antike und am Beginn des Mittelalters
ermoglichen wird.
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fir das Projekt »HistoGenes« mit dem Synergy Grant
des European Research Council (Dotierung 10 Millionen
Euro) ausgezeichnet. Er ist Mitglied und Korrespondie-
rendes Mitglied mehrerer Akademien.

Seine Monografien fanden grofle internationale Beach-
tung und wurden wiederholt auch ins Deutsche tibersetzt,
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so: »Die Merowinger. Europa vor Karl dem Groflen«
(1996); »Europiische Volker im frithen Mittelalter. Zur
Legende vom Werden der Nationen« (2002); »Am Anfang
waren die Frauen. Ursprungsmythen von den Amazonen
bis zur Jungfrau Maria« (2006).
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