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Mit dem Human Genome Diversity Project (HGDP) wird die Frage nach Kategorien für Menschen neu
thematisiert. In diesem Projekt sollen Unterschiede und Übereinstimmungen des Erbmaterials möglichst aller
menschlicher Populationen und ethnischer Gruppen inventarisiert und analysiert werden.

Formell handelt es sich bei dem HGDP um ein wissenschaftliches Großprojekt aus dem Bereich der
Humangenetik. Initiiert wurde es von einigen Genetikern und Vertretern der internationalen Human Genome
Organisation sowie des US-amerikanischen Department of Energy, die 1991 in der Fachpresse zu diesem
internationalen Humangenomprojekt aufriefen. Anvisiert wurde eine globale, von Privatinteressen
unabhängige sowie öffentlich geförderte, transnationale Forschungsinstitution. Ziel der koordinierten
Forschung war und ist es, valide Informationen über die Variationen im Genom des Menschen zu sammeln,
um so die „genetische Vielfalt“ der Menschheit zu verstehen. Und dies nicht nur in Teilen, wie es beim
Humangenomprojekt (HGP) der Fall war. Die Sammlung soll dazu dienen, die biologische „Geschichte“
verschiedener Menschengruppen zu verstehen und einen biologischen Bezug zwischen diesen zu begreifen.
Des Weiteren sollen die Ergebnisse des Genomprojekts beim Verstehen der Ursachen und dem Bestimmen
besonderer menschlicher Krankheiten behilflich sein.

Populationen als abstrakte Kategorie

In Ansatz und Umsetzung traf das HGDP gleich zu Beginn auf wissenschaftliche und moralische Kritik,
sowie auch auf politische Widerstände. Dadurch verzögerte sich die Umsetzung des Vorhabens und verlor an
politischem wie auch personellem Rückhalt. Konflikthaltig war vor allen Dingen die Frage, wie eine
genetische Vielfalt des Menschen überhaupt zu erfassen sei. Da das „Genom“ eines jeden Menschen
verschieden zu dem eines anderen ist, sollten Individuen nicht einzeln verglichen werden. Um eine
systematische Vergleichbarkeit von „Mensch im Plural“ zu ermöglichen, zog man „Populationen“ als
abstrakte und flexible Kategorie heran. Eine verbindliche Definition menschlicher Populationen gab und gibt
es bis heute nicht. Für das HGDP einigte man sich nach langen Auseinandersetzungen auf einen Kriterien-
Katalog, der sowohl soziale, kulturelle, linguistische, demographische, als auch ätiologische, geographische,
und archäologische Aspekte berücksichtigt, um einer „genetischen Identität“ fokussierter Menschengruppen
Rechnung zu tragen. Anhand dieser Kriterien wurden 400 Populationen bestimmt, aus denen jeweils 25
Individuen DNS-Proben (Gewebe, Haarwurzeln oder Blut) spenden sollten. Im geplanten Umfang kam
dieses Konzept nie zur Umsetzung. Das HGDP wird aber seit 2002 in Kooperation mit dem Pariser
Forschungsinstitut Centre pour l’Etude du Polymorphisme Humaine (CEPH), welches von einem der HGDP-
Organisatoren gegründet wurde, mit einer kleineren Gen-Datensammlung als ursprünglich geplant, gering
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finanziert und marginalisiert fortgeführt.

Konstruktion der (Bio-)Diversität

Grundgedanke der humangenetischen Diversitätsforschung ist, dass „genetische Einheiten” durch die nach
obigen Kriterien bestimmten Populationen statistisch vergleichbar werden. Den definierten Populationen, die
ihrerseits Variablen der Geographie und Demographie sind, werden aggregierte DNS-Proben einzelner
Individuen zugerechnet. Diese Proben werden gentechnologisch aufbereitet und computergestützt
ausgewertet. Anhand der so gewonnenen Daten werden die einzelnen Populationen in Verhältnis zueinander
gestellt. Aus einem solchen Vergleich resultiert das Rechenergebnis, dass sich „die Menschen“ genetisch
innerhalb einer Gruppe mehr unterscheiden, als zwischen Gruppen. Verschiedenheiten zwischen Menschen
ergeben sich hiernach auf der Abstraktionsebene des Molekularen. Ein Ergebnis der Forschung ist, dass
phänotypischen Unterschieden nur geringe genetische Variationen zugrundeliegen. Somit wird die
Bedeutung von Ungleichheiten in der äußeren Erscheinung argumentativ nivelliert, gleichzeitig wird der
Fokus auf nicht sichtbare molekulargenetische Merkmale gerichtet. Dieses genetische „Wissen“ wird deshalb
als antirassistisches und aufklärendes präsentiert und von der populärwissenschaftlichen Öffentlichkeit als
solches rezipiert. Aufgrund des Berechnens und des Definierens der kleinsten molekularen Einheiten und der
Aussagen über populations-spezifische Vielfalt wird der menschliche Körper ins Kleinste ausdifferenziert.
Hierbei handelt es sich um nichts Körperliches, Greifbares bzw. Wahrnehmbares, sondern um statistische
Korrelate. Diese Forschungspraxis findet ähnlich bei der Erforschung der Biodiversität der Natur, welche als
Ressource und Garant für menschliche Entwicklung gilt, statt. Beide Forschungen arbeiten mit der gleichen
statistischen Abstraktion in der Betrachtung der Welt. Aus der Verknüpfung der Populationsgenetik mit
anthropologischem Erkenntnisinteresse ergibt sich die humangenetische Diversitätsforschung. Diese
konstruiert eine „Biodiversität“, das heißt eine biochemisch-genetische Verschiedenheit in der Betrachtung
des Menschen. Es erfolgt eine Gleichstellung aller biologischen Vielfalt des Planeten – aller Lebewesen.
Bisher ist diese Vielfalt als etwas Schützenswertes, aber auch als Ressource betrachtet worden. Unter
humangenetischer Prämisse wird diese Betrachtung auch in Bezug auf den Menschen real. Stark
anzuzweifeln ist, dass Verschiedenheiten von Menschen durch die Erforschung einer Diversität „genetischer
Populationen“ Erklärung finden. Es handelt sich vielmehr um die akademische Verwaltung einer Ressource,
als um eine Erklärung der „biologischen Menschheitsgeschichte“. Die Idee von einer „Biodiversität“ des
Menschen wird in Forschungszusammenschlüssen wie dem International HapMap Project und vor allem im
The SNP Consortium LTD aufgegriffen. Somit wird die „genetische Vielfalt“ der Ressource Mensch auch
unter privatwirtschaftlichen Interessen zum Forschungsgegenstand.
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