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Immer wieder missverstanden

Die Unterteilung von
Arten in Rassen

WERNER KuNz

Die im atlantischen Bereich iiber Nordost-Nordamerika und weite Teile Nord-
bis Mittel-Europas verbreitete Rasse ,,carbo* des Kormorans Phalacrocorax
carbo (links) unterscheidet sich im Kopf- und Halsbereich sehr deutlich von
der iiber West-, Ost- und Siidafrika verbreiteten Rasse ,,lucidus* (rechts).
Fotos: mit freundlicher Genehmigung von Angelika Nijhoff-Schlieter tiber Natur-
gucker.de (links), W. Kunz (rechts).

Kaum ein anderer biologischer Fachbegriff wird so oft
falsch verstanden und fiir ideologische Weltanschauungen
missbraucht wie der taxonomische Begriff der Rasse. Hdu-
fig werden Rassen mit » Ethnien oder gar Religionen ver-
wechselt. Rassen sind allein dadurch definiert, dass ganz
bestimmte (oft wenige) genetische Merkmale, die in geo-
grdfischer Distanz als Anpassung an unterschiedliche Le-
bensverhdiltnisse entstanden sind, nicht gleichmdBig (iber
die Individuen einer Art verteilt, sondern miteinander kom-
biniert sind und dadurch die Individuen zu Gruppen vereini-
gen, die anhand dieser kombinierten Merkmale voneinan-
der unterscheidbar sind. Es ist ein verbreitetes Missver-
stdndnis, Rassen fiir Gruppen zu halten, die genetisch
voneinander sehr verschieden sind.
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er Begriff ,Rasse“ bezeichnet eine Untergruppe der

Art (Spezies) und wird in der Zoologie synonym mit
dem Begriff ,Subspezies“ verwendet. In der botanischen
Literatur wird der Begriff viel seltener verwendet, da es
unter den Pflanzen viele Hybride und Nachkommen vege-
tativer Fortpflanzung gibt, wodurch eine einheitliche Be-
griffsbildung erschwert wird [1]. Gegenwiirtig ist das
Wort ,Rasse“ wegen des Missbrauchs in sozialen und po-
litischen Ideologien zu einem sehr umstrittenen Begriff
geworden, so dass die Gefahr aufkommt, dass soziale und
politische Gebote die Weiterentwicklung naturwissen-
schaftlicher und humanmedizinischer Erkenntnisse behin-
dern konnten [2]. Obwohl die Bezeichnung ,Rasse“ in der
Tierzucht, in der Volkerkunde und auch in der Biologie
schon seit langer Zeit angewendet wurde, hat sich dieses
Wort als taxonomischer Begriff erst gegen Ende des neun-
zehnten Jahrhunderts gefestigt, und zwar in der Zoologie.
Darwin sah im Begriff Rasse keine eigene distinkte taxo-
nomische Einheit. Er machte keinen wesentlichen Unter-
schied zwischen Arten, Rassen und Varietiten und war
uberzeugt, dass sich diese hierarchischen Ebenen nur im
Ausmaf ihrer Merkmalsdifferenzen, aber nicht in der Qua-
litit dieser Merkmale voneinander unterscheiden.

Der zoologische Rassebegriff und die

trindre Nomenklatur
Gegen Ende des neunzehnten Jahrhunderts, als die Fauna
der tropischen Linder der Erde von Artensammlern er-
schlossen wurde, gelangte eine Fiille neuer Formen in die
europdischen Museen, und in der Zoologie setzte sich der
Begriff Rasse (Subspezies) als Taxon gegeniiber Fachbegrif-
fen wie , Varietiten“, ,Formen“ und anderen Bezeichnun-
gen durch [1]. In der spiteren zweiten Hilfte des neunzehn-
ten Jahrhunderts entstand die trinire Nomenklatur in der
Zoologie, die Benennung von Rassen durch einen dreiteili-
gen Namen: Gattung-Spezies-Rasse [1]. Diese Nomenklatur
wurde zunichst von der ,American Ornithologists’ Union*
ubernommen, von wo sie dann in England von Walter
Rothschild eingefiihrt wurde, der seine riesige Sammlung an
Vogeln und Schmetterlingen danach gliederte. Zum Per-
sonal, das die Rothschildschen Sammlungen verwaltete und
ordnete, gehorten der Ornithologe Ernst Hartert und der
Entomologe Karl Jordan (beide Deutsche), die die Praxis
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der triniren Nomenklatur nach Deutschland uibertrugen.
Die trinire Nomenklatur und der Begrift ,,subspecies“ wur-
den dann bald vom ,International Code of Zoological No-
menclature“ (ICZN) iibernommen (http://www.iczn.org/).
Zum Beispiel sind die meisten der ca. 11.000 Vogelarten
der Erde in mehrere Subspezies untergliedert, die sich
grofdtenteils nur in sehr wenigen Merkmalen voneinander
unterscheiden [3] (Abbildung 1).

In den zwanziger und dreifliger Jahren des vorigen
Jahrhunderts waren es vor allem der Zoologe Bernhard
Rensch, der Genetiker Theodosius Dobzhansky und der
Taxonom Ernst Mayr, die die Definition fiir den Begriff
Rasse formulierten. Dobzhansky definierte die Rasse sinn-
gemifd folgendermafien: ,Eine subspezifische Gruppe, zu-
sammengesetzt aus Individuen, die eine geografisch defi-
nierte Region bewohnen, und die charakteristische Phino-
typ- oder Gen-Merkmale besitzen, die sie von dhnlichen
Gruppen unterscheiden® [4]. Ernst Mayr kam nach dem
Studium Hunderter von Vogelrassen zu einer dhnlichen

IN KURZE

- Eine Rasse ist die Zusammenfassung merkmalséhnlicher
Populationen einer Art, die ein geogrdfisches Teilgebiet
des Areals der Art bewohnen und sich von anderen Popu-
lationen der Art durch bestimmte (meist wenige) Merk-
male unterscheiden, die wiederum Anpassungen an die
regionalen Lebensverhdltnissen sind. Rassenunterschiede
miissen von genetischer Natur sein.

- Da die Angehérigen verschiedener Rassen reproduktiv
miteinander kompatibel sind, vermischen sie sich (iber-
all dort, wo sie aufeinandertreffen. Wenn eine Rasse in
das Verbreitungsgebiet einer anderen Rasse eindringt,
dann lésen sich die Rassenunterschiede allmdhlich auf,
ein Prozess, der sehr lange dauern kann, weil es trotz
reproduktiver Vertrdglichkeit der Rassen zwischen den
Angehdrigen verschiedener Rassen oft Verpaarungsein-
schrdnkungen gibt.

- Rassen sind sich genetisch oft sehr dhnlich, und die meis-
ten Allelvarianten sind (iber alle Rassen einer Art verbrei-
tet. Kombiniert man jedoch mehrere Gene miteinander
(Gencluster), dann ist in vielen Fdllen eine eindeutige Zuord-
nung der Organismen zu bestimmten Rassen méglich, und
es wird deutlich, dass es unterscheidbare Gruppen gibt.

- Der amerikanische Populationsgenetiker Lewontin etab-
lierte in den siebziger Jahren des vorigen Jahrhunderts
einen neuen Rassebegriff, der von der Humangenetik
tibernommen wurde. Er erwartete, dass die Rasse eine
Gruppe genetisch dhnlicher Individuen mit geringer
Allelvarianz der einzelnen Gene sein miisse, wdhrend sich
verschiedene Rassen dann durch gréRere Allelverschie-
denheit voneinander unterscheiden sollten. Da dies beim
Menschen nicht der Fall ist, schloss er daraus, dass es
beim Menschen keine Rassen gibt. Dieser Rassebegriff
entspricht jedoch nicht der klassischen zoologischen
Definition der Rasse.

- Die Humanmedizin unterscheidet die Bewohner verschie-
dener geogrdfischer Herkunft nach den genetischen
Risikofaktoren, bestimmten Krankheiten zu erliegen und
unterschiedlich auf Medikamente zu reagieren.
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Die mit einem
griinen Pfeil
markierten Begriffe
werden im Glossar
auf Seite 176 er-
kldrt.

Definition: ,Eine Rasse ist die Zusammenfassung phino-
typisch dhnlicher Populationen einer Art, die ein geogra-
fisches Teilgebiet des Areals der Art bewohnen und sich
taxonomisch von anderen Populationen der Art unterschei-
den“ [5]. Rensch erkannte, dass nahezu alle Arten in Ras-
sen untergliedert sind, so dass der Begriff ,Art“ folglich
durch den neuen Begriff ,Rassenkreis® ersetzt werden
sollte, um zum Ausdruck zu bringen, dass eine Art eine

Summe von Rassen ist [6].

ABB. 1 Schwanzmeisen (Aegithalos caudatus) sind iiber
ganz Europa bis Ostasien verbreitet und sind in mehr als
15 Rassen unterteilt, die verschiedene geografische Re-
gionen bewohnen. Die Rassen unterscheiden sich nur in
ganz wenigen Merkmalen der Kopf- und Riickenzeich-
nung. Hier dargestellt sind (a) die iiber Skandinavien,
Osteuropa und Asien am weitesten verbreitete Rasse
wcaudatus* mit vollig weiBem Kopf, (b) die mitteleuropa-
ische Rasse ,,europaeus* mit einer schwarzen Binde iiber
den Kopf und (c) die siiddspanische Rasse ,,irbii* mit einem
grauen Riicken. Fotos mit freundlicher Genehmigung durch
die Autoren: (a) Jutta und Peter Trentz, (b) Alexander Miiller,
(c) Yvonne Christ (alle Naturgucker.de).
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Alle drei Autoren betonen, dass die Rasse-definieren-
den Merkmale nicht nach subjektivem Ermessen ausge-
wihlt werden konnen. Stattdessen miissen es Merkmale
sein, die Anpassungen an unterschiedliche Lebensformen
in unterschiedlichen Klimaten und Umwelten sind. Es ist
ein auf den amerikanischen Humangenetiker Lewontin
zurickgehendes [7], auch heute noch verbreitetes Falsch-
verstindnis von Rasse, dass die Merkmale, die Rassen
unterscheiden, wie etwa Hautfarbe, Augen- oder Lippen-
form, subjektiv oder gar willkiirlich ausgewihlt wiren.
Wiirde man andere Merkmale auswihlen, kime man zu
einer anderen Rasseneinteilung [8, 9]. Stattdessen wurden
Rassen in der Zoologie von Anfang an nur nach Unter-
schiedsmerkmalen definiert, die als Adaption an die Le-
bensverhiltnisse in geografischer Distanz entstanden sind.
Solche Merkmale sind vom Taxonom nicht subjektiv aus
Klassifizierungsbediirfnissen ausgewihlt, sondern es sind
empirisch zu beobachtende Merkmale, die Anpassungen
an den geografischen Ort sind [10]. Die Zugehorigkeit von
Individuen zu bestimmten Rassen beruht eben nicht auf
weit verbreiteten Polymorphien, wodurch sich die Indivi-
duen ebenfalls unterscheiden, die aber kontinuierlich tiber
das gesamte Vorkommensgebiet der Art verbreitet sind.

Verschiedene Rassen

zwischen Rassen sind immer genetisch begriindet und
kennzeichnen eine gemeinsame Abstammung. Demge-
geniiber ist der Begriff Ethnie ein Fachwort der Sozialwis-
senschaften und bezeichnet Gruppen, die durch soziale
und kulturelle Tradition voneinander unterschieden sind.
Eine Ethnie ist oft keine gemeinsame Abstammungsgrup-
pe, sondern eine Gruppe von Menschen, die durch
gemeinsame Geschichte, Religion, Sprache, Wirtschafts-
ordnung oder andere Kriterien miteinander verbunden
sind. Das sind Traditionen, die nicht in den Genen veran-
kert sind.

Intrarassische versus interrassische
Verteilung genetischer Polymorphismen
Die Individuen einer Art unterscheiden sich voneinander
durch viele Millionen genetische Polymorphismen [11].
Jedes einzelne Merkmal konnte man willkiirlich heraus-
greifen, um die Individuen einer Art in Subgruppen zu
unterteilen. Um jedoch Subgruppen zu erkennen, die man
als Rassen definieren kann, miissen solche Merkmale aus-
gewihlt werden, die nur die Bewohner eines geografi-
schen Teilgebiets des Areals der Art kennzeichnen oder
die die Herkunft der Individuen aus einer anderen geo-
grafischen Region anzei-

sind reproduktiv mitein-

gen. Alle anderen Merkma-

ander kompatibel, und die ~ NUR PHYLOGENETISCH RELEVANTE MERKMALE e sind nicht geeignet, Indi-

Individuen vermischen
sich tiberall dort, wo sie

SIND GEEIGNET, EINE RASSE ZU DEFINIEREN viduen zu Rassen zu

gruppieren. Wichtig ist vor

aufeinandertreffen (in den
sog. » klinalen Uberschneidungsbereichen). Deshalb kén-
nen Rassen dauerhaft nur in geografisch voneinander ent-
fernten Regionen leben. Wenn die Angehorigen verschie-
dener Rassen durch Wanderung die Rassengrenzen tiber-
winden, dann wird das gesamte Verbreitungsgebiet der
Art eine einzige klinale Ubergangszone, und die Rassen-
unterschiede 16sen sich allmihlich auf - ein Prozess, der
oft sehr lange dauert, weil es trotz reproduktiver Vertrig-
lichkeit der Rassen oft zwischen den Angehorigen ver-
schiedener Rassen Einschrinkungen in der Verpaarung
gibt. Vermischungen sind ein besonderes Problem fiir die
Zuordnung von Individuen zu bestimmten Rassen und fiir
die Definition des Rassebegriffs. Rassen sind keine stabilen
Gruppen. Besonders durch die wechselnden Eiszeiten
sind viele Tierarten aus weiten Teilen der Nordhalbkugel
zuriickgewichen und haben sich anschlieBend wieder
nach Norden ausgebreitet. Dadurch ist es zu Vermischun-
gen zwischen wandernden und ortsansissigen Populatio-
nen gekommen. Das hat viele Rassenabgrenzungen un-
scharf gemacht. Manche Rassen sind im Zustand des Ver-
schwindens, ohne jedoch ganz verschwunden zu sein.
Sind es noch Rassen oder nicht? Daher kommt es darauf
an, mit welcher Treffsicherheit ausgewihlte Individuen
noch bestimmten Gruppen zugeordnet werden konnen.
Das wird im Folgenden an Beispielen erliutert.

Der Begriff der Rasse ist ein biologischer und popu-
lationsgenetischer Fachbegriff. Die Verschiedenheiten
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allem, dass Rassen immer
einen zeitweise unabhingig gelaufenen Evolutionsweg
hinter sich haben und daher nur nach Merkmalen definiert
werden konnen, die die Organismen als beginnenden ei-
genen phylogenetischen Zweig abgrenzen. Breitgestreute
individuelle Polymorphismen charakterisieren keine Ras-
sen. In der Annahme, die biologische Systematik wiirde
eine breite Palette von unkontrollierten Merkmalen benut-
zen, um danach taxonomische Einheiten voneinander ab-
zugrenzen, liegt eine der Ursachen fiir das Missverstindnis
von Rasse. Nur phylogenetisch relevante Merkmale sind
geeignet, eine Rasse zu definieren.

Bei den meisten Arten, die ein gewisses evolutionires
Alter erreicht haben und die tiber ein grof3eres Areal ver-
breitet sind, kommt es mit der Zeit und der geografischen
Entfernung mehr und mehr zu selektionskontrollierten
lokalen genetischen Anpassungen an die verschiedenen
Umwelten. Solche genetischen Unterschiede zwischen
den Populationen verschiedener geografischer Regionen
konnen allein wegen der Entfernung stabil erhalten blei-
ben. Die Entstehung von Rassen beruht nicht auf gene-
tisch fundierten Paarungsbarrieren zwischen den Indivi-
duen, sondern es ist allein die Entfernung, die die Paarung
verhindert, weil sich die Organismen nicht begegnen
konnen. Reproduktive Vertriglichkeit der Organismen
miteinander verhindert nicht das Verschiedenwerden ent-
fernter Gruppen [12]. Eine zusammenhingende Repro-
duktionsgemeinschaft ist oft in ein Mosaik distinkter geo-
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grafischer Rassen unterteilt, die immer noch tiber Gen-
austausch miteinander verbunden sind, jedoch bereits
begonnen haben, unabhingige Evolutionswege zu be-
schreiten. Dieses Phinomen wird ,» isolation by distance“
genannt [13].

Beim Menschen liegt die grofite Verschiedenheit zwi-
schen den vier urspriinglich afrikanischen Gruppen vor:
Mbuti und Biaka-Pygmien,

einer neuen Art oder Rasse gehoren Merkmalsverinde-
rungen, die neue und von der Stammgruppe abweichende
Anpassungen an geinderte Umweltsverhiltnissen sind
[18].

Zu einer solchen Adaption gehort beim Menschen
auch die Hautfarbe, obwohl dieses Merkmal komplex ist.
Zwar geht der Unterschied dunkle Haut versus helle Haut

beim Menschen im Wesent-

Buschminnern und Niger-
Kordofanianern (wozu die
Bantus gehoren) [14]. Alle
heute in den iibrigen Kon-
tinenten wohnenden Men-
schen sind vor ca. 100.000

REPRODUKTIVE VERTRAGLICHKEIT DER
ORGANISMEN MITEINANDER VERHINDERT
NICHT DAS VERSCHIEDENWERDEN
ENTFERNTER GRUPPEN

lichen auf zwei Allele eines
Gens zuriick (SLC24A5),
das die Bauanleitung fiir
ein Eiweif} in den Melanin-
korperchen der Pigment-
zellen der Haut enthilt, je-

Jahren aus Afrika ausge-

wandert und unterscheiden sich in geringerem Ausmafd
voneinander als die Ureinwohner Afrikas. Die Unterschie-
de sind jedoch distinkt und spiegeln die Hauptwanderwe-
ge in die verschiedenen Kontinente wider [15, 16]. Die
Identifizierung von Individuen nach ihren Herkunftslin-
dern lisst sich anhand von » Single Nucleotide Polymor-
phismen (SNPs) oder auch von » Mikrosatelliten-DNA-
Regionen durchfiihren. SNPs sind Variationen einzelner
Basenpaare im Genom; Mikrosatelliten sind kurze DNA-
Sequenzen, die im Genom oft wiederholt sind. An den
allelen Verschiedenheiten dieser Merkmale kann man
Individuen, aber auch ganze Populationen unterscheiden.
Beim Menschen kommen nur wenige Mikrosatellitenallele
nur in einer einzigen Population vor; die meisten sind weit
uber die verschiedenen Populationen verbreitet. Eine um-
fangreiche Untersuchung an 4199 Mikrosatellitenallelen
ergab, dass nur 7 Prozent dieser Allele auf eine einzige
geografische Region beschrinkt waren (sog. ,private alle-
les“); sie betrafen dort jedoch nicht alle Individuen der
Population [16]. Diese sogenannten ,private alleles“ sind
fast durchweg die seltenen Mutanten dieser Loci, die man
insgesamt in weniger als 2 Prozent aller Individuen der Art
findet [17]. Es handelt sich meist um die Allele, die die
jeweilige Griinderpopulation der Rasse gekennzeichnet
haben. Demgegentiiber sind die hiufigen Allele fast immer
weit verbreitet und finden sich in den meisten Gruppen.
Viele der hiufigen Allele sind weltweit verbreitet.

Single Nucleotide Polymorphismen (SNPs) und Mikro-
satelliten-DNA-Regionen haben sich zwar als sehr erfolg-
reich erwiesen, die Herkunftsorte und die Wanderwege
der heute existierenden Bevolkerungsgruppen herauszu-
finden, aber dabei handelt es sich fast durchweg um Allel-
varianten von Loci, die genetisch neutral sind, also keine
phinotypischen Produkte erzeugen, die von der Selektion
erkannt werden. Gruppen mit gemeinsamen Mikrosatelli-
tenmerkmalen konnen nicht als Rassen definiert werden,
weil diese Merkmale keine durch die Selektion geforder-
ten Adaptionen an bestimmte 6kologische Nischen oder
Klimate sind. Mutationen in neutraler DNA, die im Laufe
der Zeit auftreten, charakterisieren nicht die Neuentste-
hung und Absonderung eines Taxons. Zur Entstehung
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doch gibt es noch weitere
Gene, die die Hautfarbe ebenfalls beeinflussen [19]. Bei-
spielsweise ist die Hellhdutigkeit in Asien nach der Aus-
wanderung der Menschen aus Afrika unabhingig von der
Hellhdutigkeit der Europider entstanden, nachdem sich
beide Gruppen vorher voneinander getrennt hatten. Aber
es handelt sich um ein eindeutiges Merkmal der Anpas-
sung an geinderte und unterschiedliche Umweltverhilt-
nisse. Die Tatsache, dass die meisten Allele der meisten
Genloci (sowohl ,klassische“ Allele wie die Blutgruppen als
auch Mikrosatelliten) in allen Populationen vorhanden
sind, hat zu einer folgenreichen Missinterpretation des
Rassebegriffs gefiihrt [7]. Anstatt die Rasse durch be-
stimmte (oft sehr wenige) adaptive Merkmalsgemeinsam-
keiten zu definieren, wurde die Erwartung vertreten, Ras-
sen miissten generell genetisch voneinander verschieden
sein.

Was ist Allelvarianz?
Jedes Gen hat normalerweise mehrere Allele. Wiirden die
Individuen in einer Population alle Allele eines Genlokus
einigermafen gleichhiufig tragen, so hitte diese Popula-
tion eine hohe Allelvarianz. Dominiert jedoch ein einzel-
nes Allel gegeniiber den anderen Allelen, so hat diese
Population eine geringe Allelvarianz. Geringe Allelvarianz
bedeutet, dass die Individuen einer Population fiir die ein-
zelnen Loci tiberwiegend homozygot, also wenig variant
sind. Hohe Allelvarianz bedeutet, dass die Individuen einer
Population fiir die einzelnen Loci tiberwiegend hetero-
zygot sind, weil im diploiden Satz tiberwiegend verschie-
dene Allele zusammenkommen. Die Individuen sind in
dieser Population also sehr variant. Lewontin [7] ging nun
von der Erwartung aus, dass die Individuen innerhalb
einer jeweiligen Rasse einheitlich seien, also eine geringe
Allelvarianz haben miissten. Das wirde bedeuten, dass in
einer bestimmten Rasse einzelne Gene liberwiegend mit
einem dominierenden Allel vertreten wiren, das jedoch in
einer anderen Rasse jeweils ein anderes wire. Wiirde bei-
spielsweise in einer Rasse die Blutgruppe A dominieren,
so wiirde in einer anderen Rasse die Blutgruppe B domi-
nieren. Wiirde dies stimmen, dann wiren die Mittelwerte
der Allelvarianzen in den jeweiligen einzelnen Rassen
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gering. Wenn man dann jedoch den Mittelwert der Allel-
varianzen verschiedener Loci fiir die Gesamtheit aller Ras-
sen errechnet, dann miisste die Allelvarianz einen deutlich
hoheren Wert haben als die Allelvarianzen der jeweils ein-
zelnen Rassen. Das sollte dann fiir die Allelvarianzen jedes
einzelnen Genlokus gelten. Genau darin sah Lewontin den
eigentlichen Rassenunterschied. Er hat seine Messungen
(Einzelrassenvarianz gegeniiber Gesamtvarianz) an 17 poly-
morphen Genloci durchgefiihrt. Zu seiner eigenen Uber-
raschung entsprach das Ergebnis aber nicht der oben dar-
gestellten Erwartung. Die Allelvarianz in den Individuen
in der Gesamtheit aller gemessenen Rassen erwies sich als
kaum grofier als die Varian-

Der ,klassische“ (und auch heute noch giiltige) zoo-
logische Rassebegriff geht, wie anfangs ausgefiihrt, nicht
davon aus, dass sich die Angehorigen zweier verschiede-
ner Rassen stirker voneinander unterscheiden miissten als
die Individuen in ein und derselben Rasse. Stattdessen
geht es um einige (oft nur wenige) Merkmale, durch die
die Rassen diagnostisch unterschieden und ontologisch
definiert werden konnen [4-6]. In einer vagen Analogie
ist das vergleichbar mit der Moglichkeit, hollindische
Autos an ihrem gelben Nummernschild mit nur geringer
Fehlerquote von deutschen Autos unterscheiden zu kon-
nen, obwohl die hollindischen Autos untereinander im

Vergleich zu deutschen Au-

zen, die bereits in den Ein-
zelrassen vorhanden wa-
ren. Eine hohe Allelvarianz
bei den einzelnen Genloci
besteht also bereits zwi-
schen den Individuen inner-
halb der Rasse und nimmt
kaum zu, wenn die Rassen

DER ,,KLASSISCHE“ ZOOLOGISCHE RASSE-
BEGRIFF GEHT NICHT DAVON AUS, DASS SICH
DIE ANGEHORIGEN ZWEIER VERSCHIEDENER

RASSEN STARKER VONEINANDER UNTER-
SCHEIDEN MUSSTEN ALS DIE INDIVIDUEN IN

EIN UND DERSELBEN RASSE

tos insgesamt keineswegs
einen groferen Verschie-
denheitsgrad haben als sie
innerhalb ihrer jeweiligen
Nation bereits haben.

Im Grunde hat Lewon-
tin eine neuartige Rasse-
definition eingefiihrt, nim-

gemischt werden. Aber an-

statt aus diesem Ergebnis den Schluss zu ziehen, dass der
Berechnung ein falsches Verstindnis vom Begriff der Rasse
zugrunde lag, folgerte Lewontin daraus, es gibe beim
Menschen keine Rassen.

Lewontins Vergleich intrarassischer mit
interrassischen Allelvarianzen
Lewontin hat die Allelhiufigkeitsverteilung ausgewihlter
Genloci (beginnend mit den Blutgruppenallelen) bei vie-
len Individuengruppen gemessen. Dann hat er einen Ver-
gleich angestellt: Wie grof3 ist die Varianz der Allele aus-
gesuchter Gene innerhalb der Rasse (,intrarassische Vari-
ation“) im Vergleich zur Varianz der Allele zwischen den
Angehorigen verschiedener Rassen (,interrassische Varia-
tion“)? Das Ergebnis (das anschlieBend durch mehrere
Autoren bestitigt wurde) war, dass der grote Teil der
Allelvarianz (85 bis tiber 90%) bereits innerhalb der Rassen
vorhanden ist, wihrend nur ein geringer zusitzlicher Pro-
zentsatz an Varianzunterschieden auf Differenzen zwi-
schen den verschiedenen Rassen zuriickzufiihren ist [7,
16]. Demnach geht also ein hoher Prozentsatz der gene-
tischen Diversitit der Menschen auf die individuelle Ver-
schiedenheit der Menschen innerhalb ihrer Population
zuriick, wihrend auf zusitzliche ,rassebedingte“ Unter-
schiede nur ein geringer weiterer Prozentsatz an Verschie-
denheit entfillt. Rassen sind also nicht das, wovon Lewon-
tin ausgegangen war, nimlich genetisch relativ einheitli-
che Individuen. Ein Europder und ein Bewohner Ostasiens
unterscheiden sich in der Gesamtheit ihrer genetischen
Unterschiede kaum mehr voneinander als ein Europier
von irgendeinem anderen Europier. Daraus wurde von
Lewontin und danach auch von anderen Autoren [8] der
Schluss gezogen, dass Rassenunterschiede keine geneti-
sche Basis hitten.
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lich dass Rassen sich durch
eine Zunahme der Verschiedenheit der ihr angehoren-
den Individuen gegeniiber dem bereits vorhandenen
rasseinternen Verschiedenheitsgrad auszeichnen miiss-
ten. Allein daraus hat er den Schluss gezogen, dass Ras-
sen beim Menschen nicht vorhanden seien. Diese Neu-
definition der Rasse wurde von vielen Humangenetikern
ubernommen [8], obwohl sie von der klassischen zoolo-
gischen Definition abweicht. Es ist ein bemerkenswertes
wissenschaftshistorisches Phinomen, dass in Humangene-
tik und Zoologie zwei verschiedene Rassebegriffe parallel
nebeneinander verwendet wurden und noch werden. Es
befremdet in der Riickschau, dass die damals fiihrenden
Evolutionsbiologen (z.B. Rensch oder Mayr, die den zoo-
logischen Rassebegriff vertreten haben) der Lewontin-
schen Schlussfolgerung nicht deutlicher widersprochen
haben. Dabei ist allerdings zu bedenken, dass die Lewon-
tische populationsgenetische Statistik sehr schwer zu ver-
stehen ist. Die folgenschwere Arbeit ist sehr kurz abge-
fasst [7].

In vielen Lindern der Erde und weit in die Geschichte
zuriickgehend ist es immer wieder zur Diskriminierung
von Angehorigen anderer Rassen gekommen, weil diese
vermeintlich Anlagen hitten, die minderwertig seien. Die-
ser gefihrlichen Auffassung lag ein Falschverstindnis des
Rassebegriffs zugrunde, dass Rassen in ihrer genetischen
Ausstattung etwas sehr Verschiedenes seien. In Wirklich-
keit aber unterscheiden sich die Angehorigen verschiede-
ner Rassen nur durch einige Anpassungen an andersartige
Umweltverhiltnisse. In den wahren Rasseunterschieden
(z.B. der Hautfarbe) liegt keinerlei Ziindstoff fiir eine Dis-
kriminierung. Eine Aufgabe fiir Biologen und Soziologen
ist es daher, den zoologischen Rassebegriff richtig zu stel-
len [20]. Aber anstatt den Rassebegriff zu prazisieren und
deutlich von dem mit ideologischer Zielsetzung [2, 21]
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falsch verstandenen Rassebegriff abzusetzen, wurde und
wird die Existenz von Rassen beim Menschen fortgesetzt
abgestritten [8, 9]. Zumindest befremdet es, die Existenz
von Rassen bei einer bestimmten ausgewihlten Spezies
(Homo sapiens) zu negieren, ohne dabei die Kenner an-
derer Tiergruppen zu Rate zu ziehen, um fiir das Reich der
Tiere eine einheitliche taxonomische Losung zu finden. Es
trifft zu, dass Schimpansen in unterschiedlichen Arealen
deutlich verschiedener sind als sich Menschen unter-
schiedlicher geografischer Herkunft voneinander unter-
scheiden [8]. Es gibt aber keine logische Rechtfertigung
dafiir, deswegen den Rassebegriff beim Menschen zu strei-
chen und beim Schimpansen weiter daran festzuhalten.
Wenn sich zwei Dinge stark voneinander unterscheiden,
dann sind es zwei stark voneinander verschiedene Dinge.
Wenn sich zwei Dinge wenig voneinander unterschei-
den, dann sind es zwei wenig voneinander verschiedene
Dinge. Aber es sind dann immer noch zwei verschiedene
Dinge.

DARSTELLUNG ZUR GRUPPENTRENNUNG BEI
ZWEIER KORRELIERTER GENE
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Lewontins Fehler in der Auswertung seiner

statistischen Analyse
Abgesehen vom Falschverstindnis des Begriffs Rasse hat
Lewontin noch zusitzlich bei der Schlussfolgerung aus
seinen statistischen Ergebnissen einen Fehler gemacht,
der nachtriglich von mehreren Autoren entdeckt wurde
[14, 16, 22]. Er hat alle Gedankenschliisse aus seinen sta-
tistischen Analysen immer nur auf jeweils einen Genlokus
bezogen. Er hat niemals die verschiedenen Loci miteinan-
der zu ,Clustern“ kombiniert und dann nach Unterschie-
den zwischen den Rassen gesucht. Nur aufgrund dieses
Fehlers kam er zu dem Schluss, dass Menschen basierend
auf ihren Allelvarianzen keinen Gruppen sicher zugeord-
net werden konnen. Lewontin hat immer nur einen Lokus-
zu-Lokus-Vergleich zwischen den einzelnen Rassen ge-
macht. Berlicksichtigt man dagegen den in der Biologie ge-
gebenen Zusammenbhalt verschiedener Gene miteinander,
dann lassen sich die Individuen sehr wohl bestimmten
Gruppen zuordnen. Dieser Fehler in den Lewontinschen

INTRA- UND INTERRASSISCHER VARIANZ
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Eine fiktive Insektenart besitzt am Hinterleib eine variierende Anzahl von 1-6 blauen Ringen und gleichzeitig auf den

Vorderfliigeln eine variierende Anzahl von 1-6 roten Punkten. Fiir den Genlokus ,,blauer Ring“ gibt es 6 Allelvarianten,
die auf der Abszisse aufgetragen sind. Desgleichen gibt es fiir den Lokus ,,roter Punkt* auch 6 Allelvarianten, die auf
der Ordinate aufgetragen sind. In der Grafik sind 16 Individuen zu zwei Rassen A und B dargestellt. Die 8 Individuen der
Rasse A variieren in der Zahl ihrer Hinterleibsringe von 1-4 (blau), wéahrend die 8 Individuen der Rasse B in der Zahl
ihrer Hinterleibsringe von 2-6 (blau) variieren. Der Unterschied zwischen den beiden Rassen A und B besteht also ledig-
lich darin, dass B im Schnitt eine etwas hohere Anzahl an Ringen hat als A. Weil sich die Allelvarianten aber weitgehend
iiberschneiden, kann man ein Individuum nur mit sehr hoher Fehlerquote einer der beiden Rassen A und B zuordnen.

Es ist aber méglich, durch die Hinzunahme einer zweiten Variablen eine klare Trennung der beiden Rassen A und B zu
erreichen. Die zweite Variable sind 1-6 rote Punkte auf den Vorderfliigeln; das sind die verschiedenen Allele des zwei-
ten Genlokus, die auf der Ordinate aufgetragen sind. Auch hier besteht der Unterschied zwischen den beiden Rassen A
und B wieder nur darin, dass B im Schnitt lediglich eine etwas héhere Anzahl an Punkten hat als A, so dass bei Betrach-
tung nur einer Dimension wiederum eine Trennung zwischen den Rassen A und B stark fehlerbehaftet ist. Die zweidi-
mensionale korrelative Darstellung zeigt jedoch, dass die 16 Individuen eindeutig den zwei Rassen A und B zuzuordnen
sind, die sich klar voneinander abgrenzen lassen, obwohl die Allelvarianz der zwei ausgewadhlten Genloci (blau und rot)
innerhalb jeder Rasse fast ebenso stark variiert wie zwischen den Rassen. Abb. nach [2], stark verdndert; entsprechend den
wertvollen Hinweisen eines anonymen Gutachters weiter verandert.
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Schlussfolgerungen wurde zuerst von dem Statistiker
Anthony Edwards entdeckt, der die Unterschiede in den
Allelvarianzen berechnete, indem er die Allelvarianzen
mehrerer Gene miteinander kombinierte [22]. Dabei stellte
sich heraus, dass das angebliche Ergebnis Lewontins, man
konne zufillig ausgewihlte Individuen nur mit einer ho-
hen Fehlerquote bestimmten Rassen zuordnen, falsch ist.
Bei der Beriicksichtigung mehrerer Genloci ist eine Zuord-
nung der Individuen zu bestimmten Rassen moglich, und
zwar mit steigender Sicherheit, je mehr Loci in die Berech-
nung einbezogen werden (das ist ausfiihrlich in Abbil-
dung 2 erliutert). Jeder einzeln betrachtete Genlokus lie-
fert nur eine geringe Information tiber die Zugehorigkeit
zu einer bestimmten Gruppe. Aber wenn die Information
mehrerer Loci kombiniert wird, dann konnen trotz aller
Rassenvermischungen auch heute noch viele Individuen
nach ihrer Herkunft bestimmten Gruppen zugeordnet
werden [23].

Vor allem die umfangreichen Untersuchungen der
Rosenberg-Gruppe an 4199 Allelen fiithrten zu dem empi-
rischen Nachweis, dass sich durch Kopplung bestimm-
ter Genloci (den sog. ,Ro-

nicht der Einzelmerkmalsunterschied. Lewontin stellt die
Frage: ,Wie gro3 muss der Unterschied in der Hiufigkeit
der einzelnen ABO-Blutgruppenallele eigentlich sein, da-
mit man zwei lokale Populationen als separate Rassen be-
zeichnen kann?“. Dies ist von vornherein die falsche Fra-
ge, weil man biologische Taxa nicht nach Unterschieden
in einem einzigen Genlokus definieren kann [2].
Biologische Taxa sind keine Klassen im Sinne von
»»> natural kinds“, die durch ein einziges essentielles ge-
meinsames Merkmal definierbar wiren [24]. Auch die Zu-
gehorigkeit eines Individuums zu einer bestimmten Art
kann nicht nach einem einzigen (Bestimmungs)-Merkmal
ermittelt werden. Eine auf Merkmalen beruhende Taxono-
mie ist nur moglich, wenn sie die Koppelung mehrerer
Merkmale in Betracht zieht, weil Einzelmerkmale immer
die Zuordnung zu falschen Taxa moglich machen. Je mehr
verschiedene Merkmale miteinander kombiniert werden,
umso sicherer wird die Artbestimmung. Der evolutionire
Vorteil bestimmter Einzelmerkmale ergibt sich oft nur
durch das Zusammenwirken mehrerer Merkmale. Das ist
eine der Hauptursachen, warum es in der Natur Gruppen
gibt; die Biodiversitit ist

senberg-Clustern“) heute
noch viele Menschen be-
stimmten Gruppen zuord-
nen lassen, deren Herkunft
in Afrika, Eurasien, Ostasien,
Ozeanien oder im vor-

DER VERZICHT AUF RASSEN-
UNTERSCHEIDUNGEN HATTE FOLGEN FUR
DIE ERHALTUNG DER GESUNDHEIT UND FUR
DEN BIOMEDIZINISCHEN FORTSCHRITT

kein Kontinuum variieren-
der Merkmale. Wire sie
das, dann gibe es keine
Taxonomie; denn die Taxo-
nomie ist die Wissenschaft,
die nach dem Wesen der

kolumbianischen Amerika
liegt. Die Widerlegung der Lewontinschen Schlussfolge-
rung erschien 2015 sogar in der Presse (Frankfurter Allge-
meine Zeitung FAZ-online). Der Artikel trug den bezeich-
nenden Titel: ,Lewontins Fehlschluss: Die Einteilung der
Menschen in Rassen hat keine biologische Grundlage, heif3t
es oft. Leider stimmt das so nicht (http://www.faz.net/
aktuell/wissen/leben-gene/gibt-es-menschliche-rassen-
13917542.html; Zugriff 21.4.2020). Als der Unternehmer
Craig Venter im Juni 2000 auf der Pressekonferenz im Wei-
Ren Haus die erfolgreiche Sequenzierung des menschli-
chen Genoms verkiindete, fiigte er hinzu: ,Der Begriff
Rasse hat keine genetische oder wissenschaftliche Basis“
[2]. Nur vier Jahre spiter sagte Francis Collins (der das
rivalisierende Team zur Sequenzierung des menschlichen
Genoms leitete): ,Genetische Unterschiede erlauben die
Vorhersage der geografischen Herkunft einzelner Indivi-
duen.©

Fiir den ,klassischen Taxonomen* ist es nichts Neues,
bei der Abgrenzung von Taxa (Rasse, Art) niemals nur ein
einziges Merkmal zu benutzen, sondern immer nur die
Kombination mehrerer Merkmale. Es ist nun einmal eine
biologische Tatsache, dass das Leben der Organismen im-
mer nur dann funktioniert, wenn mehrere Merkmale mit-
einander kombiniert sind. Daher besteht der entscheiden-
de Unterschied zwischen verschiedenen taxonomischen
Gruppen nicht in Einzelmerkmalen, sondern in Merkmals-
biindeln. Dies ist die Basis fiir die Existenz von Rassen,

www.biuz.de

Gruppen sucht. Das kann
man mit Fahrzeugen vergleichen: Lastwagen, Personenwa-
gen und Motorrider unterscheiden sich nicht so sehr in
ausgesuchten Einzelmerkmalen, sondern der Unterschied
zwischen den Fahrzeugtypen liegt in der Kombination
bestimmter Merkmale [12]. Wiirde man Motorrider und
Fahrrider allein nach Details in der Sitzpolsterung unter-
scheiden wollen, dann wiirde man diese beiden Fahrzeug-
typen kaum voneinander abgrenzen konnen.

Die Bedeutung der Rasse fiir Medizin und

Pharmazie
Trotz der gegenwirtigen Vermischung der urspriinglich
getrennten geografischen Rassen kann man auch heute
noch die Herkunft der meisten Menschen aus verschiede-
nen Kontinenten anhand von Markerallelen zuriickzuver-
folgen. Aus medizinischen und pharmazeutischen Griin-
den ist es wichtig, die genetischen Unterschiede zwischen
den Bewohnern unterschiedlicher Herkunft in Betracht zu
ziehen. Der Verzicht auf Rassenunterscheidungen hitte
Folgen fiir die Erhaltung der Gesundheit und fiir den bio-
medizinischen Fortschritt, weil es zwischen den Men-
schen unterschiedlicher geografischer Herkunft signifi-
kante genetische Unterschiede in der Anfilligkeit fiir be-
stimmte Krankheiten und in der Reaktion auf bestimmte
Medikamente gibt [15]. So fiihrt z.B. eine Mutante des
Gerinnungsfaktors V-Leiden zu einer Forderung der Blut-
gerinnung und dadurch zu einer erhohten Anfilligkeit
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gegen Thrombose. Das Allel, das diese Mutante trigt, ist
in 5 Prozent der weifen Bevolkerung vorhanden, fehlt
aber fast vollstindig in Ostasiaten und Afrikanern. Weif3e
sind daher in signifikant hoherem Mafle dem Risiko aus-
gesetzt, von Thromboembolie befallen zu werden als Ost-
asiaten und Afrikaner [17].

Auch eine umfangreiche prospektive klinische Studie
im Zeitraum von 1996 und 2006 an Diabetes-Erkrankten
in den USA hat deutliche Unterschiede zwischen den Men-
schen unterschiedlicher geografischer Herkunft ergeben
[25]. Untersucht wurden

zu unterschiedlichen Risikofaktoren zwischen afroameri-
kanischen und weiflen Patienten von der Website des
amerikanischen Bundesamts fiir Gesundheitsforschung
und Qualitit (AHRQ) entfernt werden. In Kalifornien gab
es vor ca. 20 Jahren eine Initiative, ein Gesetz zu erlassen,
das es jeder offentlichen Institution verbietet, Daten zu
Rasseunterschieden zu erheben und zu sammeln. Das
hitte fiir die medizinische Forschung zur Folge gehabt,
dass alle Daten im Gesundheitssystem, die Aussagen tiber
Unterschiede in den Risikofaktoren gegeniiber Krank-

heiten zwischen Menschen

fast 65.000 in den USA le-
bende Diabetes-Patienten
verschiedener Abstam-

DIE ELIMINIERUNG DES BEGRIFFS ,,RASSE“
ALS VARIABLE AUS DER MEDIZINISCHEN

unterschiedlicher Herkunft
enthalten, aus den Offentli-
chen Datenbanken hitten

mung: WeiBe, Schwarzz  FORSCHUNG WURDE DIE WIRKSAMKEIT THERA-  geloscht werden miissen

afrikaner, Latinos, Philip-
pinos, Chinesen, Japaner,

PEUTISCHER MASSNAHMEN UNTERGRABEN

[17]. Wiirden die Fakten
uber Rasseunterschiede

Pazifikinsulaner und Sid-

asiaten. Die Ergebnisse wurden nach duleren und inneren
Umstinden justiert und einander angeglichen, um Unter-
schiede im Alter, Geschlecht, Bildungsgrad, Erziehung,
Sportbetitigung, Alkohol- und Zigarettenkonsum und di-
versen medizinischen Vorbelastungen gegeneinander aus-
zugleichen. Die Folgen der Diabetes-Erkrankung waren
bei den Menschen unterschiedlicher Herkunft deutlich
verschieden. Beispielsweise trat Nierenerkrankung im
Endstadium am geringsten bei Menschen europiischer
Herkunft auf, Myokardinfarkt hatte die grofte Hiufigkeit
bei Pazifikinsulanern; bei an Diabetes erkrankten Asiaten
musste mit nur geringer Haufigkeit eine Amputation der
unteren Extremititen vorgenommen werden. Dagegen
traten vaskulare Komplikationen (Herzinsuffizienz, Schlag-
anfall) bei Diabetikern verschiedener Herkunft mit etwa
gleicher Wahrscheinlichkeit auf. Das bedeutet, dass die
» itiologische Forschung und die Uberwachung der 6f
fentlichen Gesundheit die genetischen Differenzen zwi-
schen Patienten unterschiedlicher geografischer Her-
kunft zu beachten haben. Menschen unterschiedlicher
Herkunft reagieren auch

ignoriert und nicht weiter
erforscht, so wiirde das z.B. in den USA vor allem der
nicht-weiflen Bevolkerung schaden, weil die derzeit vor-
liegenden Informationen tiber das Risikofaktorprofil iiber-
wiegend an der weilen Bevolkerung erhoben wurden,
und einige dieser Daten fiir Nicht-Weife eine andere Giil-
tigkeit haben.

Sind Arten und Rassen ,,natural kinds*“?

Die erkenntnistheoretischen Grundlagen der Gruppierung
von Organismen werden in taxonomischen Publikationen
oft wenig beriicksichtigt [18, 28]. Dabei geht es in der
Taxonomie nicht nur um Abstammung und Verwandt-
schaft (Was ist wie nahe mit wem verwandt?), sondern
wesentlich auch um Klassenbildung (Welche Faktoren
halten eine Gruppe zusammen?) [18]. Das betrifft auch die
Frage, ob Gruppen in der Natur reale Dinge sind, oder ob
Gruppen lediglich Konstrukte des menschlichen Geistes
sind. Was Rassen betrifft, so widersprechen sich die Mei-
nungen in der philosophischen Literatur direkt, indem
Rassen von einigen Autoren als real existierende Einheiten

verstanden werden [29],

unterschiedlich auf ver-
schiedene Medikamente
[26]. Dazu gehort BiDil,
ein Medikament, das den

ARTEN UND RASSEN EXISTIEREN JEDOCH;
NUR SIND ES EBEN KEINE “NATURAL KINDS”

von anderen dagegen als
nicht-existent bezeichnet
werden [30]. Trotz aller
Schwierigkeiten, Taxa wie

Blutdruck verringert. 1999

wurde nachgewiesen, dass die Sterblichkeit afroamerika-
nischer Patienten mit BiDil um 27 Prozent verringert wer-
den konnte, wihrend das Mittel bei weiflen Patienten
unwirksam war [27]. Damit wurde BiDil zum ersten Pa-
tent fiir ein Medikament, das die amerikanische Behorde
fiir Lebens- und Arzneimittel (Food and Drug Administra-
tion, FDA) ausschlie3lich fiir schwarze Patienten zugelas-
sen hat.

Die Eliminierung des Begriffs ,Rasse“ als Variable aus
der medizinischen Forschung wiirde die Wirksamkeit the-
rapeutischer Mainahmen untergraben. Dennoch wollte
Arbor Pharmaceuticals im Januar 2017, dass Fachartikel
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Spezies oder Rassen zu de-
finieren, ist es irgendwie kontrainduktiv, Rassen und Ar-
ten fiir nicht-existent zu halten. Das Problem der Realitit
von taxonomischen Gruppen liegt irgendwo in der Mitte
zwischen der Annahme, Taxa seien rein instrumentale
Einheiten (konstruiert vom Menschen fiir sein Bediirfnis,
Dinge mit gleichen Eigenschaften und gleicher Abstam-
mung zusammenzufassen) und der Annahme, Gruppen
wiirden in der Natur auf3erhalb des menschlichen Geistes
genauso existieren, wie wir sie zur Kenntnis nehmen und
mit ihnen arbeiten [31]. Beide Extreme konnen widerlegt
werden. Ein Taxon wie ,Kohlmeise“ existiert nicht als
Ding in der Natur, so wie man es sich im Alltag vorstellt.
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Aber es ist auch kein blofes Konstrukt des menschlichen
Geistes, denn es ist ein Faktum, dass die Organismen in
der Natur durch real existierende Faktoren zu Gruppen
zusammengehalten und von Nachbargruppen abgegrenzt
werden. Welche Faktoren das sind, ist Gegenstand der
taxonomischen Forschung. Die Gruppen spielen eine zen-
trale Rolle in der Evolutionstheorie. Ohne die Akzeptanz
solcher Gruppen gibe es keine Roten Listen. Auch die
Bestimmungsbiicher fiir Pflanzen und Tiere gehen von der
Annahme aus, dass es Gruppen in der Natur gibt, die der
denkende Mensch nicht erfunden hat, sondern die empi-
risch wahrnehmbar sind.

In vordarwinistischer Zeit hielten die Taxonomen am
aristotelischen Glauben fest, Arten miissten sich essentiell
unterscheiden. Diese Grundannahme wurde auch von Lin-
né vertreten. Es ist schon mehrfach Kritisiert worden [2],
dass manche Autoren auch heute noch an der Vorstellung
festhalten, Arten und Rassen mussten “natural kinds“ [24]
sein, und weil sie das nicht sind, wird daraus geschlossen,
Arten und Rassen wiirden nicht existieren. Arten und Ras-

GLOSSAR

Atiologie: Ursachenforschung iiber die Entstehung von Krankheiten.

Ethnie: Der Begriff Ethnie ist kein biologischer und auch kein populationsgene-
tischer Begriff, sondern ein Fachwort der Sozialwissenschaften. Unter Ethnie wird
keine gemeinsame Abstammungsgruppe verstanden, sondern eine Gruppe von
Menschen, die durch soziale und kulturelle Tradition (hauptsdchlich auch durch
gemeinsame Religion, Sprache und Wirtschaftsordnung) miteinander verbunden
sind.

Isolation by distance (Isolation durch Entfernung): Wenn eine Art geografisch
liber einen weiten Raum verbreitet ist und die einzelnen Populationen noch liicken-
los tiber sexuellen Genaustausch miteinander verbunden sind, dann verlieren die
geogrdfisch weit voneinander entfernten Populationen ihre gegenseitige Fruchtbar-
keit, obwohl sie noch zur selben Reproduktionsgemeinschaft gehéren. Dieser Vor-
gang heift ,isolation by distance“. ZerreiRt die Reproduktionsgemeinschaft, indem
Verbreitungsliicken entstehen, dann ist das ,,allopatrische“ Verbreitung.

Klinaler Uberschneidungsbereich: Ein klinaler Bereich ist eine geografische Region,
in der Rassen zusammentreffen und sich vermischen, weil es keine Reproduktions-
barrieren zwischen den Angehdrigen verschiedener Rassen gibt.

Mikrosatelliten: Kurze, meist nicht-kodierende DNA-Sequenzen von zwei bis sechs
Basenpaaren Ldnge, die im Genom eines Individuums oft wiederholt sind. In der Zahl
der Wiederholungen unterscheiden sich sowohl Individuen als auch ganze Popula-
tionen voneinander.

»Natural kind“: Eine ,natural kind“ (in der Natur vorkommende Gruppe) ist eine
Klasse aus Dingen, die alle mindestens ein essentielles Merkmal gemeinsam haben,
das diese Klasse definiert, so dass jedes Ding, das dieses Merkmal nicht hat, nicht zu
dieser Klasse gehéren kann. Dieses essentielle Merkmal muss eine Naturgesetzlich-
keit beinhalten. Das ist der Fall bei der Protonenzahl eines chemischen Elements,
nicht aber bei den Merkmalen einer Tierart. Die ,natural kind“ ist (in unserem ge-
genwdrtigen Weltall) weder an eine Zeit noch an einen Raum gebunden. Weil Arten
und Rassen keine essentiellen Merkmale besitzen und weil Arten und Rassen zeit-
und raumgebunden sind, also einmal entstanden sind und einmal wieder aussterben
werden, sind es keine ,natural kinds*.

Single Nucleotide Polymorphism (SNP): Variation eines einzelnen Basenpaares im
Genom. SNPs kénnen sowohl Individuen als auch ganze Populationen voneinander
unterscheiden.
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sen existieren jedoch; nur sind es eben keine “natural
kinds”. ,Natural kinds“ sind durch mindestens ein essen-
tielles Merkmal definiert. Jedes Mitglied einer ,natural kind“
muss dieses Merkmal besitzen, und kein Angehdriger
einer anderen “natural kind” darf dieses Merkmal haben.
Jedes Mitglied, das dieses Merkmal verliert, kann nicht
mehr zu dieser “natural kind” gehoren. Ein Beispiel fiir
“natural kinds” sind die chemischen Elemente. So ist z.B.
Platin durch die Protonenzahl 78 definiert. Verliert Platin
ein Proton, dann ist es kein Platin mehr. Das unterscheidet
die chemischen Elemente grundsitzlich von biologischen
Arten und Rassen. Ein adultes Rotkehlchen besitzt eine
rote Kehle. Dieses Merkmal ist jedoch nicht essentiell,
denn wenn ein Rotkehlchen die rote Kehle durch eine
Mutation verliert, dann gehort dieses mutierte Individuum
immer noch zur Gruppe der Rotkehlchen.

Da sich prinzipiell alle Merkmale von Individuen, die
bestimmten Arten oder Rassen angehdren, jeden Augen-
blick durch eine Mutation verindern konnen, die betrof-
fenen Individuen dadurch aber nicht die Mitgliedschaft zu
ihrer Art oder Rasse verlieren, sind Arten und Rassen (im
Gegensatz zu den chemischen Elementen) keine “natural
kinds”. Dies wiirde der Evolutionstheorie widersprechen.
“Natural kinds” sind universal, d.h. sie sind (in unserem
gegenwirtigen Weltall) weder an eine Zeit noch an einen
Raum gebunden. Arten und Rassen existieren dagegen
einmalig zu bestimmten Zeiten an bestimmten Orten [32].
Eine ,natural kind“ kann nicht aussterben. Arten und Ras-
sen dagegen konnen aussterben. Sie sind einmal entstan-
den, und sie werden einmal wieder aussterben und kon-
nen auch deswegen keine “natural kinds” sein.

Ausblick
Die Unterteilung der Arten in Rassen ist seit langer Zeit
ein fester Bestandteil der zoologischen Taxonomie, die
mit Rassen in zweistelliger Millionenzahl arbeitet. Rassen
kommen bei fast allen Tierarten vor. Es gibt kaum Ausnah-
men. Nur Arten, die auf einen ganz kleinen Raum be-
schrinkt sind (Endemismen), oder Arten, die evolutionar
neu entstanden sind, oder Arten, die nicht sesshaft und
sehr mobil sind, haben keine Rassen. Rassen unterschei-
den sich definitionsgemif3 nicht durch eine Vielzahl von
genetischen Unterschieden voneinander (dieses Missver-
stindnis gilt es zu beseitigen), sondern sie unterscheiden
sich oft nur in wenigen bestimmten Merkmalskombina-
tionen, die die geografische Herkunft anzeigen. Beim Men-
schen dominiert in weiten Kreisen ein falsch verstandener
Rassebegriff, der ein fatales Unheil anrichtet. Was hier zu
Diskrimierung und Rassenhass fiihrt, ist jedoch eine Vor-
stellung von einem Rassebegriff, den es tiberhaupt nicht
gibt. Um der Gefahr der Diskriminierung bestimmter
Gruppen entgegenzutreten, muss die Bevolkerung auf-
geklirt werden, wie sich eine Rasse iberhaupt von einer
anderen unterscheidet und wie gering diese Unterschiede
sind. Es ist der falsche Weg, dieser Aufklirung auszuwei-
chen und die Existenz von Rassenunterschieden abzustrei-
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ten. Fiir die humanmedizinische Forschung und die irzt-
liche Behandlung ist es wichtig, die Angehorigen verschie-
dener geografischer Herkunft zu unterscheiden, weil sie
unterschiedliche genetisch fundierte Risikofaktoren ge-
geniiber bestimmten Krankheiten haben und weil sie auf
Medikamente unterschiedlich reagieren.

Zusammenfassung

Wiirden sich alle Individuen einer Art rein zufdllig mitein-
ander paaren, so gdbe es innerhalb der Art keine genetisch
verschiedenen Subgruppen, weil jedes Allel eines Gens gleich-
mdRig (ber das geografische Verbreitungsgebiet der Art
verteilt wdre. Dies ist jedoch bei den meisten Tierarten nicht
der Fall. Rassen sind durch Absonderung von Teilgruppen
aus der Stammgruppe entstanden und unterscheiden sich
daher in den meisten Genen kaum voneinander. Sie weichen
nur in wenigen Rasse-charakterisierenden Merkmalen von-
einander ab, die als Folge der selektiven Aussonderung in
geogrdfischer Distanz entstanden sind. Aus diesen Merkma-
len kann die geografische Herkunft der Angehérigen einer
Rasse hergeleitet werden. Die Rasse-unterscheidenden
Merkmale sind also nicht subjektiv oder gar willkiirlich aus-
gewdhlt, sondern es sind Adaptionen an die unterschiedli-
chen Lebensverhdltnisse in unterschiedlichen geografischen
Regionen. An der Kombination mehrerer solcher Merkmale
sind Rassen zu erkennen und gegeneinander abzugrenzen.
Da die Individuen verschiedener Rassen sich miteinander
reproduzieren kénnen, sind Rassen auf die Dauer nicht sta-
bil und verschwinden allmdéhlich, wenn sie die geogrdfi-
schen Grenzen (iberschreiten und in das Areal anderer Ras-
sen einwandern. Beim Menschen ist der Rassebegriff um-
stritten, weil die Rassenunterschiede gering sind und als
Folge der Globalisierung verschwinden. Populationsgeneti-
sche Untersuchungen haben aber ergeben, dass Menschen
unterschiedlicher geogrdfischer Herkunft auch heute noch
Merkmalsgemeinsamkeiten haben, die eine Gruppenzuord-
nung mdéglich machen. Fir die humanmedizinische For-
schung und die Patientenbehandlung ist es wichtig, die
unterschiedlichen genetisch fundierten Risikofaktoren in
der Anfdlligkeit fiir bestimmte Krankheiten zu beriicksich-
tigen und Menschen mit unterschiedlicher geogrdfischer
Herkunft zu unterscheiden. Alle Kriterien, die zoologische
Rassen definieren, sind auch auf menschliche Rassen an-
wendbar, so dass eine Zuriickweisung des Rassebegriffs
beim Menschen auch viele Tierarten mit einbeziehen
muiisste.

Summary

Again and again misunderstood - The

subdivision of species into races
If all individuals of a species would mate with one another
purely by chance, there would be no genetically different
subgroups within the species, because each allele of a gene
would be evenly distributed over the geographical distribu-
tion area of the species. However, this is not the case with
most animal species. Races originated by separating sub-
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groups from the core group and therefore hardly differ from
each other in most genes. They differ from each other only
in a few race-characterizing features that arose as a result
of the selective separation in geographical distance. The
geographic ancestry of the members of a race can be traced
from these characteristics. The race-distinguishing features
are therefore not chosen subjectively or even arbitrarily, but
are adaptations to the different environmental conditions
in different geographical regions. Races can be recognized
by the combination of such characteristics and differentiat-
ed from one another. Since the individuals of different races
can reproduce with each other, races are not stable in the
long run and gradually disappear when they cross the geo-
graphical boundaries and migrate into the area of other
races. The concept of race is controversial in humans be-
cause race differences are small and disappear as a result of
globalization. However, population genetic studies have
shown that people of different geographical origins still
have features in common that make group recognition pos-
sible. For human medicine research and patient treatment,
itis important to take into account the different genetically
based risk factors in the susceptibility to certain diseases
and to differentiate between people with different geo-
graphical origins. All criteria that define zoological races
can also be applied to human races, so that rejecting the
concept of race in humans would also have to include many
animal species.

Schlagworte:
Taxonomie, Begriff der Rasse, Zoologie, Humangenetik,
Medizin.
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