Mensch und Schimpanse: 15 % oder 1 % Unterschied im Erbgut?

www.ag-evolutionsbiologie.de

Mensch und Schimpanse: 15 % oder 1 % Unterschied im Erbgut?

Wie der Kreationismus die Offentlichkeit tduscht

MARTIN NEUKAMM

In der Fachwelt kursieren verschiedene Angaben
zur genetischen Verwandtschaft von Mensch und
Schimpanse. Einige Studien beziffern die geneti-
schen Unterschiede auf rund 1-5 %, andere auf
13-15 %. Vertreter des Kreationismus behaupten,
neuere Studien hatten den 1%-Mythos widerlegt.
Damit nahren sie Zweifel an der Verwandtschaft
von Mensch und anderen Primaten und unterstel-
len der Evolutionsbiologie, an widerlegten Dog-
men festzuhalten. Damit ihr Argument wirkt, ver-
schweigen sie jedoch zentrale Informationen. :
Das Discovery Institute, ein evangelikaler Think-Tank, hat sogar eine im Fachjournal Na-
ture erschienene Abbildung beschnitten und unliebsame Vergleichsdaten daraus entfernt.

Gene von Mensch und Schimpanse zu 99 % identisch — oder doch nicht?

Kaum eine wissenschaftliche Einsicht hat das Selbstbild des Menschen so nachhaltig
erschuttert wie DARWINs Erkenntnis, dass unsere Wurzeln im Tierreich liegen. Der
Gedanke, nicht als einzigartiges Geschopf Uber der Natur zu thronen, sondern mit
Schimpansen, Gorillas und anderen Primaten verwandt zu sein, gilt vielen als intel-
lektuelle Zumutung. Besonders auf religiose Menschen, die den Menschen als Krone
der Schépfung begreifen, wirkt diese Verwandtschaft wie eine Krankung. Die Angst,
dadurch der eigenen Einzigartigkeit beraubt zu werden, sitzt offenbar tief.

Die Erkenntnis, dass nur 1,2 % der Erbanlagen des Menschen von denen des
Schimpansen abweichen, schlagt ein wie eine Bombe. Im Licht dieser Zahl wird die
gemeinsame evolutionare Vergangenheit sichtbar wie unter einem Brennglas. Kein
Wunder, dass Evolutionsleugner (Kreationisten im weiteren Sinn), die von unseren
stammesgeschichtlichen Wurzeln im Tierreich nichts wissen wollen, die groe geneti-
sche Nahe fortwahrend anzweifeln, relativieren und als 7 %-Mythos bekampfen. Nun
erscheinen regelmallig Studien, die den Kreationisten scheinbar in die Hande spie-
len. Einige von ihnen sprechen nicht mehr von 95 oder 99 % genetischer Uberein-
stimmung, sondern nennen deutlich niedrigere Zahlen — teils nur 85 %.
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Eine klrzlich in der Fachzeitschrift Nature erschienene Arbeit (YOO et al. 2025) liefert
ahnlich niedrige Werte. Das internationale Forscherteam prasentiert eine umfas-
sende Neubewertung der genomischen Ahnlichkeit zwischen Mensch, Schimpanse
und weiteren Primatenarten basierend auf der vollstandigen Sequenzierung und ver-
gleichenden Analyse mehrerer Primatengenome. Die Studie kombiniert hochauflo-
sende Sequenzierungstechnologien mit ausgefeilten bioinformatischen Methoden,
um sowohl punktuelle als auch strukturelle Unterschiede systematisch zu erfassen.
Im Ergebnis scheint sich zu bestatigen, dass die gesamte genomweite Differenz zwi-
schen Mensch und Schimpanse ungefahr zwischen 13,3 % und 14,9 % betragt.

Der Kreationismus triumphiert: der 1 %-Mythos sei widerlegt

Diese Zahlen wirken auf den ersten Blick wie eine drastische Korrektur friherer An-
gaben und werden von Evolutionsgegnern mit sichtbarer Genugtuung aufgegriffen.
Der 1-Prozent-Unterschied gilt in solchen Kreisen als Uberholt oder widerlegt, was als
Argument gegen die enge genetische Verwandtschaft von Mensch und Schimpanse
ins Feld geflhrt wird. So lesen wir bei TERBORG (2019):

Die Daten des 21. Jahrhunderts zeigen, dass die genetische Kluft zwischen Mensch
und Schimpanse sehr viel groRer ist, als bisher angenommen und von den Medien
popularisiert wurde. Wenn in den Medien noch immer propagiert wird, dass es einen
nur 1-2 %igen genetischen Unterschied zwischen Menschen und Schimpansen gibt,
ist das ein veralteter Wissensstand, mit dem man zu Unrecht suggeriert, dass der
Mensch nur ein hdherentwickelter Affe sei.

In geradezu atemberaubender Frequenz diskutiert das evangelikale, US-amerikani-
sche Discovery Institute die Frage nach der genetischen Ahnlichkeit von Mensch und
Schimpanse. Sage und schreibe 16 Artikel des christlich-konservativen Think-Tanks
widmen sich allein zwischen dem 20. Mai und dem 26. Juni 2025 genau diesem
Thema, wobei die erwahnte Nature-Studie im Vordergrund steht.

Casey LUsKIN, stellvertretender Direktor des Center for Science and Culture am Dis-
covery Institute, verleiht seiner Kritik am 1 %-Mythos eine bemerkenswert moralin-
saure Note; er bemerkt (LUSKIN 2025, ins Deutsche Ubertragen von MN):

Aktuell 1asst sich mit Gewissheit festhalten, dass die jingste Studie eine genomische
Differenz von mindestens 14,9 % zwischen Mensch und Schimpanse aufzeigt. Dies
entspricht einer erheblich groBeren Differenz der Genome, als es der Offentlichkeit
bislang meist vermittelt wurde. ... Dies sind bahnbrechende Ergebnisse — und es ist
eine Schande, dass Nature die Daten nicht transparent prasentiert und den Zugang
zu den Daten erschwert — mit einem Jargon, den die meisten Nicht-Experten nicht
verstehen. Warum haben sie das getan?
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Der Autor entrustet sich dartber, dass die Abbildung, der sich die Genomahnlichkei-
ten entnehmen lassen, tief im Anhang der Studie ,versteckt” worden sei. Er speku-
liert, dass die ,bahnbrechende” Erkenntnis Nature dazu bewogen haben konnte, sie
maoglichst intransparent zu prasentieren. Schliellich hatte sie weitreichende Folgen
bezlglich der Einzigartigkeit des Menschen und diskreditiere den 1 %-Mythos.

Haben neuere Studien den sogenannten 1 %-Mythos tatsachlich widerlegt? Erfordert
eine genetische Differenz von 15 % eine Neubewertung der Herkunft des Men-
schen? Oder betreibt der Kreationismus nur ein Verwirrspiel, bei dem Halbwahrhei-
ten prasentiert und wichtige Zusatzinformationen verschwiegen werden?

Was der Kreationismus nicht sagt

Ungeachtet der Aufmerksamkeit, die die jungste Nature-Studie (Yoo et al. 2025) erfahrt,
gibt die Abbildung im Anhang der Arbeit Gberhaupt nichts Neues preis. Der dort skiz-
zierte Unterschied von 15 % bezieht sich darauf, dass lediglich 85 % des menschlichen
und des Schimpansen-Genoms ,Buchstabe fur Buchstabe“ (DNA-Base fur DNA-Base)
positionsgenau gegenubergestellt (im Fachjargon: aligniert) werden kdnnen (s. Abb. 1).

Ein wesentlicher Grund sind gréRere Einflgungen und Léschungen im Genom, die so-
genannten InDels: Den betreffenden Sequenz-Abschnitten lassen sich im jeweils an-
deren Genom keine passenden Sequenzen zuordnen, sondern nur Lucken. Auch die
Verlagerung (Translokation) ganzer Chromosomenabschnitte muss berticksichtigt wer-
den, da sie die lineare Zuordnung im Alignment unterbricht. Ursache hierfur sind Chro-
mosomenmutationen, die dutzende bis tausende DNA-Basen auf einmal betreffen.

Ausgedehnte Repeats, also Sequenzen von DNA-Basen (Nukleotiden), die mehr-
mals hintereinander oder an verschiedenen Stellen im Genom vorkommen, kénnen
ebenfalls das Alignment unterbrechen. Sie entstehen und vergréf3ern sich beispiels-
weise durch Fehler bei der Replikation (replication slippage) und DNA-Reparatur.
Auch mobile genetische Elemente (Transposons) kdnnen zur Ansammlung repetiti-
ver Sequenzen beitragen.

Transponierbare Elemente machen rund 45 % unseres Genoms aus. Weit tber 90 %
dieser Elemente haben keine Funktion (MORAN 2023). Sie befinden sich Uberwie-
gend in nicht-kodierenden Bereichen, wo sie seltener einer negativen Selektion un-
terliegen und sich daher im Lauf der Evolution anreichern konnten. Solche Elemente
verandern haufig gréliere DNA-Abschnitte auf einmal, sind hochdynamisch und zei-
gen selbst innerhalb einer Art betrachtliche Unterschiede. Deshalb werden die
durch sie verursachten Liicken in den Sequenz-Alignments in der Regel nicht
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als einzelne Nukleotid-Unterschiede gezahlt, wenn es darum geht, wie stark
sich zwei Arten genetisch ahneln. Da bei solchen Ereignissen meist ganze Blocke
von Nukleotiden betroffen sind, gilt jede Lucke als ein Unterschied.

Mensch AGC ATGGCA ACG ATGGCA ACG GGA CTATGA AAA GGT ATG GAC GAA ACG AAG TTA AAA GGT
Schimpanse AGGATG GCA ACG GGA CTATGA AAA GGT ATG GAC GAA ACG AAG TTA AAA GGT
V —
Punktmutation Insertion/Deletion

Abb. 1 Beim linearen Sequenzvergleich (Sequenz-Alignment) werden DNA-Sequenzen so aus-
gerichtet und gegebenenfalls mit Liicken versehen, dass moglichst viele Basen lbereinstimmen.
Im vorliegenden Beispiel unterscheiden sich die Sequenzen an einer einzelnen Basenposition (an
der dritten Stelle von links). Der Einschub beim Menschen (rot) fehlt hingegen in der Schimpan-
sen-Sequenz und erscheint daher im Alignment als Liicke (Gap). Eingefligte oder fehlende Ab-
schnitte (InDels) werden typischerweise durch ein einzelnes Mutationsereignis (Insertion oder De-
letion) verursacht. Deshalb werden sie als ein einziger Unterschied gezahit. Bei einer Gesamt-
lange von 60 Basen entspricht dies einem Unterschied von 3,3 % (Anzahl der Mutationsereig-
nisse geteilt durch die Lange der Sequenz). Betrachtet man stattdessen alle unterschiedlichen
Basenpositionen inklusive der Gap-Lange, ergibt sich eine Differenz von 10 Basenpositionen,
was 16,7 % entspricht. Beide Werte sind auf ihre Weise korrekt, doch fiir die Ermittlung evolutio-
narer Abstande ist die Anzahl der einzelnen Mutationsereignisse maf3geblich.

Tandem-Repeats, also direkt hintereinander (,in Tandem®) geschaltete Sequenz-Wie-
derholungen, werden in Genomvergleichen Ublicherweise gar nicht bertcksichtigt; ihre
Lange ist extrem variabel, sogar zwischen nahen Verwandten. So tragt jeder Mensch
im Vergleich zu seinen Eltern tausende Unterschiede allein in den Tandem-Repeats
seines Genoms. lhre hohe Veranderlichkeit macht sie fur feine Verwandtschaftsanaly-
sen nutzlich, aber fur Artvergleiche ungeeignet. Auch die Berlicksichtigung von Low-
complexity regions (LCRs) ist beim Genomvergleich regelmalflig nicht sinnvoll, da auch
sie Sequenzalignments verzerren und zufallige Homologien erzeugen kénnen.

Die Beschrdnkung auf gut alignierbare Sequenzen ist beim Genvergleich also sinn-
voll, da der Ausschluss stérender Elemente wie Tandem-Repeats und Low-comple-
xity-Regionen zuverlassige Riickschliisse auf evolutiondre Verwandtschaft und Di-
vergenz ermdglicht.

Entscheidend ist: In den gut vergleichbaren (alignierbaren) Genombereichen liegt die
Ubereinstimmung zwischen Mensch und Schimpanse seit Jahrzehnten stabil bei
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95 bis 99 %, abhangig von den jeweils untersuchten Sequenztypen. Neuere Analy-
sen zeigen, dass Einzelnukleotidvarianten (SNVs) etwa 1-1,3 % des Genoms betref-
fen, grolere Insertionen und Deletionen (InDels) rund 3 % (KRONENBERG et al. 2018;
SUNTSOVA & BuzDIN 2020). Erst durch Einbeziehung der sogenannten Gap diver-
gence ergibt sich ein Gesamtunterschied von 15 %.

Gap divergence bezeichnet den prozentualen Anteil der DNA-Basen,
der zwischen zwei Genomen nicht aligniert werden kann, weil keine li-
neare 1:1-Zuordnung der Basenfolgen maglich ist. Dies betrifft primar
strukturelle Unterschiede wie Duplikationen, Deletionen oder Translo-
kationen, die sich in Sequenz-Alignments als Lucken (Gaps) darstel-
len. Die Gap divergence ist somit ein Mal} fur strukturelle Divergenz
jenseits einzelner Punktmutationen (SNVs), sagt aber wenig Uber die
genetische Nahe oder den evolutiven Verwandtschaftsgrad aus.

Dies zeigt, wie irrefuhrend die Darstellung in kreationistischen Quellen ist. Dort wer-
den Ergebnisse unterschiedlicher Berechnungsmethoden (SNVs vs. Gap divergence)
gegeneinandergestellt, um den Eindruck zu erwecken, eine frihere Aussage Uber

99 % genetische Ubereinstimmung sei durch neuere Daten mit nur 85 % Alignierbar-
keit widerlegt worden. Tatsachlich beruhen beide Werte auf unterschiedlichen Analy-
seansatzen und beziehen sich auf verschiedene Aspekte der genomischen Diver-
genz — sie widersprechen sich nicht, sondern erganzen sich. Das kreationistische
Narrativ ist daher sachlich unhaltbar.

GroRer Unterschied in der Genregulation, geringer evolutionarer Abstand

Der Kreationist TERBORG (2019) weist darauf hin, dass die Unterschiede zwischen
Mensch und Schimpanse auf der Ebene der Genregulation weitaus grofier seien.
Nicht proteinkodierende Gene allein bestimmten das Erscheinungsbild, sondern vor
allem die Promotorregionen homologer Gene (,Genschalter) und regulatorische Ele-
mente wie mi-RNA und HAR-Transkripte. Allerdings: Ausgerechnet im Gehirn sind
die Unterschiede in der Genexpression besonders gering (KHAITOVICH et al. 2005).

Zudem andern solche Unterschiede nichts an der engen genetischen Verwandt-
schaft: Bereits eine einzige Mutation in einem Genschalter oder eine Variation eines
mi-RNA-Gens kann die Aktivitat vieler Gene beeinflussen. Fir die Bestimmung evo-
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lutionarer Abstande zahlen jedoch nicht regulatorische Effekte, sondern Mutationser-
eignisse — und hier liegt der Unterschied bei nur 1,2 %. Selbst wenn tausende Basen
betroffen sind, zahlt ein solches Ereignis als eine einzelne Mutation.

Bis zu 13,8 % Unterschied — allein im Genom der Gorillas

Was die Kreationisten vor allem verschweigen: Zahlt man in Genomvergleichen alle
Positionen innerhalb der Licken des Alignments mit, steigen auch die innerartlichen
Unterschiede dramatisch. Laut YOO et al. (2025) liegt die Gap divergence bei Schim-
pansen bei 8,8 %, bei Gorillas sogar bei 13,8 % — mehr als zwischen Mensch und
Schimpanse (13,3 %)!

Zwischen Schimpansen und ihren nachsten Verwandten, den Zwergschimpansen
(Bonobos), deren DNA zu 99,1 % identisch ist, ist die Gap divergence mit 11,7 %
ahnlich hoch. Dass beide Arten trotzdem nachstverwandte Spezies mit einem ge-
meinsamen Vorfahren sind, bestreiten nicht einmal die Kreationisten. Vor diesem
Hintergrund ist eine Gesamtdifferenz von 15 % zwischen Mensch und Schimpanse,
deren Entwicklungslinien sich vor 7 Mio. Jahren trennten, evolutiv hochplausibel. Am
Primaten-Stammbaum hat sich nichts geandert.

Wir sehen also, dass der groldte Teil der Gap divergence kaum Einfluss auf den Pha-
notyp hat. Daher sagt sie nur bedingt etwas uber die genetische Nahe und evolutio-
nare Distanz zweier Arten aus. Die Lucken im Alignment sind grof3tenteils auf dupli-
zierte, entfernte oder invertierte DNA-Abschnitte, degenerierte Transposons und
funktionslose Repeats zurickzufuhren, die sich uberwiegend in nicht-kodierenden,
meist funktionslosen Bereichen der DNA ansammelten.

Heiligt der Zweck die Mittel?

Diese Erkenntnisse sind fur Kreationisten derart unerfreulich, dass sie nicht nur igno-
riert und verschwiegen, sondern — wie Daniel Stern CARDINALE in einem YouTube-
Video darlegt — von LUSKIN (2025) gezielt unkenntlich gemacht werden (vgl. Abb. 2).

LUSKIN prasentiert eine Grafik aus YOO et al. (2025), die das Ausmal} genetischer
Unterschiede zwischen Mensch und anderen Primaten anhand der Gap divergence
veranschaulicht — also dem Anteil der DNA, der sich nicht positionsgenau alignieren
lasst. Vergleicht man seine Darstellung mit der Originalpublikation, wird sofort deut-
lich, was fehlt: LUSKIN zeigt nur den oberen Teil der Grafik, der die Werte zwischen
verschiedenen Arten abbildet. Den unteren Teil, der die innerartliche Variation zeigt,
hat er vollstandig entfernt (Abb. 2).


https://www.youtube.com/watch?v=VNs_lgWM6R8
https://www.youtube.com/watch?v=VNs_lgWM6R8
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Gap divergence in 1Mb segment

Abb. 2 Links: Abbildung aus YOO et al. (2025), Supplementary Figure Ill.12. Die Daten zeigen so-
wohl die genetischen Unterschiede (Gap divergence) zwischen Mensch und verschiedenen Pri-
matenarten als auch die innerartlichen Variationen. Rechts: Stark verkirzte Abbildung aus LUSKIN
(2025). Den unteren Teil der Abbildung, der die innerartliche Variation zeigt, hat er prazise heraus-
geschnitten, ohne es zu erwahnen. Zudem rlickte er auch die Bildlegende (Gap divergence in
1MB segment) nach oben, womit er den falschen Eindruck erzeugt, die Abbildung sei vollstéandig.

Das Aufdecken dieser Taktik ist aus zwei Grinden aufschlussreich: Erstens entzieht
die vollstandige Darstellung der Daten der Argumentation der Kreationisten jede
Grundlage: Liegen die genetischen Unterschiede bei Schimpansen bereits bei 8,8 %
und bei Gorillas bei 13,8 %, erscheinen 13,3 % zwischen Mensch und Schimpanse
sehr gering. LUSKIN konnte seine Argumente nur platzieren, indem er genau diese
zentrale Information verschwieg. Oder mdchte das Discovery Institute bestreiten,
dass alle Gorillas einen gemeinsamen Vorfahren haben?

Zweitens greift LUSKIN die Integritat von Evolutionsbiologen an. Er wirft ihnen vor, ,bahn-
brechende® Erkenntnisse im Anhang versteckt zu haben, in manipulativer Absicht. Doch
die betreffenden Daten sind weder neu, noch bahnbrechend, noch zentral fur die Studie.
Dass ausgerechnet LUSKIN an Abbildungen herumdoktert, um wichtige Informationen zu
verschleiern, verleiht seiner Kritik eine ironische Wendung. Auch wenn ihn der Glaube
an hohere Wahrheiten antreiben mag, bleibt die Frage: Heiligt der Zweck jedes Mittel?"

TLUSKIN (2025) hat die beschnittene Abbildung aufgrund massiver Kritik inzwischen durch das Original
ersetzt. Er erklart in einem Nachtrag, die Kirzung diente lediglich der ,Vereinfachung®, da innerartliche
genetische Unterschiede fir sein Argument unerheblich seien: ,Mein Argument ist nicht, dass geneti-
sche Unterschiede zwischen Mensch und Affe die Evolution widerlegen missen [sic!], sondern dass
Evolutionisten, die jahrzehntelang von nur einem Prozent Unterschied sprachen, falsch lagen®. Aller-
dings kann, wie CARDINALE in diesem YouTube-Video Uberzeugend erortert, dieser Nachtrag weder

LuskiNs Manipulationsabsicht, noch die Mangel in seiner Argumentation kaschieren.
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Zusammenfassung

Je nach Vergleichsmethode betragt der genetische Unterschied zwischen Mensch
und Schimpanse ungefahr 1,2 % oder rund 15 %. Evolutionsleugner greifen gezielt
den hoheren Wert auf, um den sogenannten 1 %-Mythos als widerlegt darzustellen.
Damit stellen sie die genetische Nahe von Mensch und anderen Primaten infrage
und unterstellen der Evolutionsbiologie, an Uberholten Konzepten festzuhalten. Dabei
ignorieren sie, dass der hohere Wert auf einer anderen Methode beruht, die die Aus-
sagekraft der 1,2 % keineswegs schmalert. Schlimmer noch: Sie verschweigen, dass
der veranderte Vergleichsmalstab auch die genetischen Unterschiede innerhalb der
Primatenarten deutlich starker ausfallen lasst. So zeigt eine kurzlich in Nature verof-
fentlichte Studie, dass (nach gleicher Methode) das Erbgut der Gorillas innerartlich
um bis zu 14 % variiert und das der Schimpansen um bis zu 9 %. Vor diesem Hinter-
grund hat sich an der engen genetischen Beziehung zwischen Mensch und Schim-
panse nichts geandert. Um dies zu verschleiern, hat das Discovery Institute wichtige
Daten aus einer Abbildung entfernt — eine klare Tauschung der Offentlichkeit.
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