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Abstract: Bei der computergestiitzten Stammbaum- und Netzwerkanalyse
in Biologie, Sprach- und Geschichtswissenschaft treten einige besondere
methodische Herausforderungen auf, die sich aus der Quellen- und
Interpretationsproblematik ergeben. Mit unserem Beitrag vertreten wir die
These, dass die Divergenz der Quellenprobleme allgemein iiberschétzt
wird, wihrend die Interpretationsprobleme allgemein unterschétzt werden
und dass bei kritischer Beachtung dieser Prdmisse die Entwicklung von
Sprachen und Ideen mit dhnlichen rechnergestiitzten Methoden beschrie-
ben werden kdnnen, wie sie in der Biologie zur Uberpriifung von Genealo-
gien zum Einsatz kommen.

Spezifische Probleme treten auf, wenn Forscher versuchen, grofie Daten-
mengen computergestiitzt zu analysieren und dann in ihren synchronen
und diachronen Verhiltnissen darzustellen, denn dies erfordert eine
Abstraktion von den tatsdchlichen Forschungsgegenstinden. In unseren
Beispielen zeigen wir, wie Datenauswahl, -verabreitung und —darstellung
bestimmte Reprisentationen genealogisch-historischer Prozesse ermog-
lichen. Wie wir an Stammb&umen und Netzwerken aufzeigen, werden mit
Methoden auch Metaphern und implizite Annahmen {ibernommen.
Deshalb sollten sich Forscher bewuft sein, dass die Darstellungsform ihrer
Daten die Ergebnisse mitkonstruiert und Interpretationen vorwegnehmen
kann.
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In der historischen Betrachtung von wissenschaftlichen Transferprozessen stellt die
Ermittlung des jeweils transferierten Wissens ebenso eine Herausforderung dar wie die
Rekonstruktion der Vermittlungswege. Es ist verlockend, die Analyse komplexer
generationen-, kultur- oder diszipliniibergreifender Austauschprozesse durch eine
moglichst breite Datenbasis und deren computergestiitzte Verarbeitung argumentativ zu
stiitzen. Allerdings bringt die rechnerbasierte Uberpriifung diachroner Austauschprozes-
se zwischen wissenschaftlichen Disziplinen auch einige Probleme mit sich. Vorbild fiir
eine Anwendung informationstechnischer Methoden zur Untersuchung von Entwick-
lungs- und Verwandtschaftsverhdltnissen ist die rechnergestiitzten Analyse in der moder-
nen Genetik. Die Ubertragung dieser Verfahren auf kultur- und geisteswissenschaftliche
Fragestellungen ist allerdings nicht ohne weiteres moglich, da die hier behandelten
Gegenstandsbereiche nicht in gleicher Weise kodiert und dekodiert werden kénnen wie
beispielsweise der genetische Code. Dennoch erscheint die Adaption rechnerbasierter
Verfahren auch nicht unmoglich, da die Quellen- und Interpretationsproblematik in der
Biologie durchaus mit der in den Sprach- und Geschichtswissenschaften vergleichbar ist.

Mit unserem Beitrag vertreten wir die These, dass die Divergenz der Quellenprobleme
allgemein iiberschitzt wird, wihrend die Interpretationsprobleme allgemein unterschétzt
werden und dass bei kritischer Beachtung dieser Priamisse die Entwicklung von
Sprachen und Ideen mit dhnlichen computergestiitzten Methoden beschrieben werden
konnen, wie sie in der Biologie zur Uberpriifung von Genealogien zum Einsatz kommen.
Zu diesem Zweck vergleichen wir Stammbaum- und Netzwerkansitze in Biologie,
Sprach- und Geschichtswissenschaft und richten unser besonderes Augenmerk auf die
Ubertragbarkeit von Methoden und Metaphern, die bei der Analyse von Entwicklung in
verschiedenen Disziplinen verwandt werden. Die hier beschriebene Methodeniiber-
tragung ist deshalb besonders relevant, weil mit ihr quantitative Methoden fiir die fiir
gewohnlich eher qualitativ orientierten Geisteswissenschaften nutzbar gemacht werden.
Wir werden auf Traditionen quantitativer Forschung in Sprach- und Geschichts-
wissenschaft hinweisen und auf spezielle Probleme ihrer Anwendung eingehen.'

1. Gemeinsame Ansitze in Biologie, Sprach- und Geschichts-
wissenschaft

Sowohl Biologen als auch Linguisten stellen die Entwicklung der Objekte ihrer
Wissenschaften in phylogenetischen Baumen dar. Dies ist zum Teil durch eine gemein-
same Vergangenheit der Disziplinen spétestens seit dem 19. Jahrhundert zu erklaren.
Dariiber hinaus weisen iibertragene Metaphern wie ,,Erbgut™ und ,,Verwandtschaft auf
vielféltige Beziige auch zu anderen Wissenschaften hin [W02, 06]. Die Beweggriinde fiir
die aktive Zusammenarbeit von Genetikern und Linguisten seit den 1980er Jahren sind
jedoch eher in Arbeiten von Populationsgenetikern wie Luigi Luca Cavalli-Sforza
[CF81] [CP88] und Guido Barbujani [Ba91] [Ba97] zu sehen, die sich bemiihen,
Korrelationen zwischen genetischen und sprachlichen Grofigruppen zu finden und in

' Hier beziehen wir uns auf ein vom BMBF gefordertes Forschungsprojekt zu den Wechselwirkungen von
Natur- und Geisteswissenschaften, in dem an den Universititen Ulm und Diisseldorf die historisch-
genealogischen Entwicklungen in Biologie, Linguistik und Wissenschaftsgeschichte untersucht werden.
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Stammbaumen darzustellen. Im Kontext dieser Arbeiten ergibt sich die Frage der
Methodentibertragung aus einer wissenschaftlichen Disziplin in eine andere. Das grund-
sdtzliche Problem des Verhéltnisses von biologischer und kultureller Entwicklung riickt
ebenso in den Fokus wie die Frage, ob beide aus der Perspektive der Geschichts-
wissenschaft als , Evolution® beschrieben werden koénnen. Vorbereitet bereits in den
1970er Jahren durch Werke wie Campbells ,,Evolutionire Erkenntnistheorie® [Ca74]
oder Stegmiillers Verstindnis des Kuhn‘schen Ansatzes zur Wissensentwicklung als
evolutiondr [St75] hdufen sich etwa seit den 1980er Jahren Arbeiten zum Themen-
komplex der Evolution von Wissenschaft und Technik. Der fiir unsere Fragestellung
relevante Ansatz einer verallgemeinerten Evolutionstheorie ist vor allem von David Hull
[Hu88] fiir die Entwicklung von Wissenschaft angedacht worden.

Seit der Mitte des 19. Jahrhunderts gehen sowohl Biologen als auch Linguisten von einer
monophyletischen Entwicklung in ihrer Disziplin aus. Die Idee eines gemeinsamen
genetischen Ursprungs aller menschlichen Sprachen bestand schon seit biblischer Zeit.?
Im Einklang damit herrschte bis zur frithen Neuzeit die Idee eines gemeinsamen
Ursprungs aller menschlichen Sprachen im Hebréischen vor. Daneben entwickelten sich
seit dem 16. Jahrhundert Modelle eines polyphyletischen Ursprungs verschiedener
Sprachfamilien — zunéchst des Semitischen, dann des Finno-Ugrischen [Wi92] [Gy99]
[Dr05] und des Indoeuropdischen [Bo47] [Jo86] [Sc08] [Ral8] [Grl19], wobei die
Bezeichnung ,,Indoeuropdisch fiir diese Sprachfamilie im deutschsprachigen Raum ab
1823 von Franz Bopp popularisiert wurde [Bo33] [Hu27], [KI23],[Dr05]. Seit der Mitte
des 19. Jahrhunderts stellten Linguisten die Entwicklung der indoeuropéischen Sprachen
zunehmend in einem Stammbaum-Modell dar.’ Monophyletische Biume, die alle
menschlichen Sprachen von einer gemeinsamen Ursprache ableiteten, existierten aller-
dings auch schon friiher.

Fiir Pflanzen, verschiedene Tiere und den Menschen, also die Untersuchungsgegen-
stinde der Biologie, werden in der christlichen Mythologie® separate Schopfungsakte
postuliert. Dies fand in die Mehrzahl der frithen Evolutionstheorien, wie etwa die von
Jean-Baptiste Lamarck, Eingang. Lamarck liel zwar Verdnderung innerhalb einer Art
zu, schloss jedoch Artenwandel aus. Charles Darwin hingegen nennt es in der
Entstehung der Arten ,wahrlich eine groBartige Ansicht, dass der Schopfer den Keim
alles Lebens, das uns umgibt, nur wenigen oder nur einer einzigen Form eingehaucht
hat* [Da09:691]. Seit der Mitte des 19. Jahrhunderts geht also die Biologie von einer
einzigen Entstehung des Lebens und einer Verwandtschaft aller lebenden Wesen mitein-
ander aus. Diese Idee der gemeinsamen Abstammung miindete in ihrer Darstellung in
phylogenetischen Bdumen. Wihrend die Unterstellung einer Verwandtschaft von
Fischen und Reptilien wenige Gemiiter erhitzte, sorgte die gemeinsame Abstammung
von Menschen und Affen von gemeinsamen, affendhnlichen Vorfahren fiir angeregte
Diskussionen im 19. Jahrhundert, die bis heute nicht gidnzlich beigelegt sind.” Die
Verwandtschaft von Arten wurde bis zur Hélfte des 20. Jahrhunderts auf Grund von
Homologie der Organe und Kdorperformen bestimmt. Karl-Ernst von Baer (1792-1876)

2 Vgl. den Mythos vom Turmbau zu Babel.

* Der erste derartige Sprachenstammbaum wird im Allgemeinen August Schleicher zugeschrieben, und stammt
von 1853.

4 Vgl. Genesis.

* Vgl. zB. die Dabatte zwischen Huxley und Wilberforce von 1960 und den sog. Dover Trial iiber die Lehre
von ,,Intelligent Design® von 2005.
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und Ernst Haeckel (1834-1919) entwickelten auf dieser Grundlage ihre Embryologie und
die These, dass die Ontogenese die Phylogenese nachvollzieht. Im Gegensatz dazu
werden heute vor allem Ahnlichkeiten von Proteinsequenzen der DNS fiir Abstam-
mungsvergleiche herangezogen.

In der Wissenschaftsgeschichte und —soziologie hingegen gibt es im Gegensatz zu den
Phylogenien der Sprachen und Lebewesen eine lange Tradition, die Genealogie von
Wissen mit Hilfe von synchronen und diachronen Verflechtungen der Akteure des
Wissenschaftsbetriebes zu beschreiben. Ein Beispiel stellen Ludwig Flecks Denk-
kollektive dar [FI80]. Betrachtet man beispielsweise die gegenseitigen Bezugnahmen
von Biologen und Sprachwissenschaftlern im Zusammenhang mit der Problematik der
Klassifikation und mit evolutiondre Vorstellungen nach 1850, so wird deutlich dass
neues Wissen auf der Basis von und vernetzt mit bereits vorhandenen Kenntnissen
entstand. Als Beispiel mag hier der Schwiegersohn Ernst Haeckels, Wilhelm Immanuel
Bleek (1827-1875) gelten, zu dessen Buch Uber den Ursprung der Sprache (1876)
Haeckel das Vorwort verfasste und darin eine Methodeniibertragung aus der Biologie in
die Linguistik anregte. Kommunikation wurde also zu einem zentralen Element
wissenschaftlichen Vorgehens [St94]. Diese Kommunikation erstreckte sich dabei nicht
nur auf die sich immer weiter ausdifferenzierenden Einzelwissenschaften. Vielmehr
umfasste sie auch diszipliniibergreifende Austauschprozesse, die zur Ubernahme von
Metaphern und Methoden der einen Disziplin durch die andere beitrugen [We95]. Die
Untersuchung derartiger Kommunikationsprozesse wird genutzt, um die Entwicklung
von Ideen, Konzepten und Theorien zu rekonstruieren. Die hier angewandten Methoden
sind in der Tradition des Zitationsspiegels [CE17] zu sehen, und insbesondere die
Methoden der Zitationsanalyse und der historischen Netzwerkanalyse haben sich hier als
fruchtbar erwiesen. [Er97] [FH09]

Wihrend in Biologie und Linguistik also bislang Stammbaumansétze dominieren, sind
Netzwerke in der Geschichtswissenschaft und Soziologie deutlich stirker ausgeprigt,
doch wirken auch sie ihrerseits wieder in sie Biologie und Sprachwissenschaft zuriick, so
dass der angesprochene Methoden- und Wissenstransfer in alle Richtungen erfolgt. Auf
der Grundlage unterschiedlichen Quellenmaterials bietet der Netzwerkgedanke
Interpretationsalternativen in allen drei Wissenschaften, die sich zum Teil erheblich von
herkdmmlichen Modellen unterscheiden und besonders in der Biologie und Sprach-
wissenschaft die Frage der Interpretation von Befunden neu stellen.

2. Quellenproblem

Das Quellenproblem stellt sich in den genannten Disziplinen verschieden dar. In jedem
Fall miissen Daten in einer Form erhoben werden oder in eine Form gebracht werden,
die sie fiir eine computergestiitzte Analyse nutzbar machen. Dies erscheint zunéchst in
der Genetik als Zweig der Biologie am einfachsten zu sein. Ein DNS-Strang kann im
Labor analysiert und interpretiert werden. Zwei oder mehr auf die in ihnen enthaltenen
Aminosdurensequenzen reduzierten DNS-Strange konnen mit Hilfe des Computers
verglichen werden, um ihre Ahnlichkeit festzustellen. Ein groBes Problem bildet dabei
die Varianz der Aminoséduresequenzen verschiedener Individuen der gleichen Art. Ein
Beispiel hierfiir ist das Bakterium Escherichia coli, bei dem zwei sequenzierte Varianten
sich in 30% unterscheiden [DMO07], ein Unterschied, der dem Vielfachen der
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genetischen Varianz entspricht, der sich zwischen verschiedenen Arten von Sdugetieren
messen ldsst. Hieraus wird deutlich, dass die Kriterien, nach denen zwischen verschie-
denen Klassen von Lebewesen unterschieden wird, nicht nur durch die Varianz der
DNS-Stringe determiniert wird. Ebenso wie die Laborprozesse, die zu DNS-Sequenzen
fithren, sind die Unterscheidungsmerkmale von Arten und Klassen durch menschliche
Aushandlungsprozesse bestimmt. Dementsprechend beschreiben Janich und Weingarten
die Gegenstinde der Biowissenschaften als durch Unterscheidung voneinander vom
Menschen konstituiert [JW99:78-9]. Dies gilt insbesondere fiir Lebewesen wie Bakte-
rien, oder ihre Teile, wie Chromosomen oder Gene, die geméB diesem Ansatz erst als
Laborgegenstinde entstehen. [JW99:192]

Die Idee des gesetzmdfligen Sprachwandels durch regelméfige, ausnahmslose
Lautverschiebungen wurde Ende des 19. Jahrhunderts vor allem durch die linguistische
Schule der Junggrammatiker vertreten, welche bereits Vorldaufer im 18. Jahrhundert
hatte.® Die Tradition der Anlehnung linguistischer Verfahren an die Naturwissenschaften
setzte sich allerdings auch im 20. Jahrhundert in Form der Lexikostatistik und
Glottochronologie fort. Grundlage der zeitlichen Datierung des Sprachwandels ist dabei
die in der linguistischen Literatur stark umstrittene Annahme einer konstanten
Retentionsrate des ererbten Lexikons einer Sprache, weshalb die so genannten Swadesh-
Listen seit den 1950er Jahren immer wieder modifiziert und teilweise in kulturange-
passte Varianten iiberfiihrt wurden. In dieser modifizierter Form werden sie auch heute
noch angewandt.” Analog zur Anwendung von Netzwerken in der Genetik® werden
Verfahren wie die Split Decomposition auch  auf die Linguistik angewandt:
Lexikalischen Einheiten einer Sprache werden statusabhidngige Kodierungen zugewiesen
(z.B. unterschiedliche Codes fiir Kognaten’ und Lehnworter), um so integrative Repri-
sentationen genetisch-sprachlicher Verwandtschaften in Gestalt von neigbourNet- und
splitstree-Modellen zu erzeugen [Pa09] [MMO05:145-64], welche sowohl phylogeneti-
sche als auch Entlehungsbeziehungen (horizontale Transmissionen) darstellen konnen.

In der Geschichtswissenschaft hat der Ansatz der Rekonstruktion personengebundener
Netzwerke durch Zitations- und Korrespondenzanalysen eine lange Tradition, aber nur
begrenzte Verbreitung. Bei Zitationsnetzen wird gezeigt, wen ein Autor in einem
bestimmten Werk oder iiber die Dauer seiner Karriere zitiert. Von besonderem Interesse
sind hier Wechsel von Zitationsgewohnheiten, die auf eine Anderung wissenschaftlicher
Theorien hindeuten konnen. In Korrespondenznetzen werden qualitativ und quantitativ
die Briefkontakte einer Person oder einer Personengruppe nachvollzogen. Anders als
Zitationsnetze enthalten Korrespondenznetzwerke héufig auch Ideen, die ein Autor auf
Grund politischer, sozialer oder personlicher Umstdnde nicht veréffentlichen wollte oder
konnte.'” Ein prominentes Beispiel ist das ,Darwin Correspondence Project* der
Universitdt Cambridge, das die 14.500 Briefe kategorisiert und erschliefft, die Charles
Darwin wéhrend seiner Lebenszeit mit fast 2.000 Korrespondenten ausgetauscht hat. Die

¢ Vgl. Lambert ten Kate, z.B. [te23].

" Vgl. Dyen, Kruskal, [Pa09].

8 Vgl. [MMO05:140]: ,,[...] detecting and displaying gene transfer and convergence are directly relevant to the
analysis of contact-induced change in linguistics, and both are tackled in computer programs based on
networks.”

° Bei Kognaten handelt es sich um angenommene natiirliche Nachfolger einer gemeinsamen Proto-Form (vgl.
[Pa09:408]).

' Vgl. [WG62] zu deutsch-russischen Wissenschaftsbeziehungen im 18. Jahrhundert
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Aufarbeitung eines solchen Netzwerkes sagt im Idealfall nicht nur etwas iiber die im
Zentrum stehende Person aus, sondern auch iiber die Wissenschaftskultur seiner Zeit und
ihre Protagonisten. Wahrend das Erheben von Daten zur Konstruktion von Zitations- und
Korrespondenznetzwerken relativ problemlos moglich ist, ist die Rekonstruktion von
Ideen als im Computer zu verarbeitende Daten schwierig. Eine Moglichkeit ergibt sich
durch die Erstellung von Feature-Listen, die eine Idee und ihre Bestandteile umfassend
charakterisieren. Ein Transfer von Ideen oder ihren Bestandteilen ldsst sich durch
computergestiitzte Analyse ihrer Verteilung iiber verschiedene Dimensionen (diachron,
geographisch, etc.) rekonstruieren. Ziel ist es, darzustellen wie ein Netzwerk von Ideen
eine wissenschaftliche Theorie bildet und wie Wissenstransfer sich auf die
Theorienbildung auswirkt. Ein Modell fiir auf diese Weise darstellbare Paradigmen-
wechsel hat Chaomei Chen in Form seines Programmes Citespace geliefert [Ch06], das
aus Zitationsbeziehungen und Schlagworten multidimensionale Netzwerke erstellt, in
denen Wissensverschiebungen durch Cluster, Knoten und Kantenkonstellationen
reprisentiert werden. "

Historiker, historische Linguisten und Populationsgenetiker versuchen alle die Interpre-
tation ihrer Datenauswertung durch weitere Quellen abzusichern. Dabei haben es Histo-
riker héufig leichter, da sich per Definition nur mit der Entwicklung innerhalb
historischer Zeitrdume beschiftigen. Gerade in der Wissenschaftsgeschichte sind aus den
untersuchten Zeitrdumen gelegentlich Paralleliiberlieferungen zu finden, gegen die eine
Analyse gepriift werden kann.'? Dies ist zum Teil auch fiir Linguisten moglich, die
versuchen den Zeitpunkt eines Sprachwandels an gewissen historischen Ereignissen
festzumachen. In der Biologie hingt es stark von der Generationsdauer einer unter-
suchten Art ab, wie spekulativ oder liberpriifbar eine Quellenbasis ist. Es ist festzuhalten,
dass schon das Erheben der Daten einiges an Interpretation und Standardisierung
verlangt.

3. Interpretationsproblem

Ebenso wie das Quellenproblem tritt das Interpretationsproblem in Biologie, Linguistik
und Geschichte auf. Schon die Vorauswahl der Daten, die zur Analyse herangezogen
werden, ist ein Interpretationsvorgang. Zur rechnergesiitzten Stammbaum- oder
Netzwerkanalyse miissen die Daten auBlerdem in einer Form erhoben oder in eine Form
gebracht werden, in der sie von einem Computer verarbeitet werden konnen. Hierfiir
miissen sie in die Form von standardisierten, diskreten Stiicken gebracht werden.

In der Molekularbiologie wird die lange Kette der Erbinformationstréger als Reihe von
Nukleinbasen dargestellt. Wéhrend die Desoxyribose nicht weiter beachtet wird, wird
die Folge, in der die in der DNS enthaltenen Aminoséuren Adenin, Cytosin, Guanin und
Thymin auftreten als ,,genetischer Code in den Fokus der Betrachtung geriickt und als
Abfolge der vier Buchstaben A, C, G und T kodiert. Liegen mehrere dieser Ketten vor,
konnen ihre Lingen und einzelne Teilstiicke verglichen werden. Da die Erbinformation
zum Teil zwischen zwei Varianten einer Art mehr Unterschiede aufweisen kann als

! Konkrete Anwendungen dieser Methoden fiir die Geschichtswissenschaft stellen [FH09] vor.
"2 Eine so komfortable Quellenlage ist jedoch stark von der Prominenz und Epoche des Forschungssubjektes
abhingig.
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zwischen zwei anderen Arten, stellt sich die Frage nach der Relevanz des Artbegriffs in
bisheriger Definition und der Anordnung der Arten in einem Stammbaum. Ein weiteres
Problem stellt der laterale Gentransfer dar. Bei einigen Bakterien konnen im Verlauf der
Entwicklung bis zu 30% der Gene lateral erworben sein [DMO07]. Phylogenetische
Bédume sehen keinen lateralen Transfer vor und sind somit ginzlich ungeeignet, Prozesse
darzustellen, bei denen dieser auftritt. Dies verlangt eine Adaptation der informations-
technischen Analyseverfahren an die neue Interpretation des Materials. Parallelen fiir
solche Rekonstruktionsprobleme lassen sich ebenfalls in den geisteswissenschaftlichen
Disziplinen finden, in denen eine horizontale Transmission kultureller Merkmale, z. B.
Entlehnungen in der Linguistik oder Aneignung von Technologien, zu finden ist.[AGO0S5]
Netzwerkansédtzen (reticulated networks) sind eine Methode, horizontalen Transfer und
multiplen Ursprung zu erfassen. Diese Interpretationsansdtze werden verwendet, um
Genealogien sowohl in der Biologie [Hu98] [BM04] [HB06] [DMO7] als auch in den
Geisteswissenschaften [BHB98] [MWO03] [NMLO06] zu verdeutlichen.

Seit den 1960er Jahren versuchen Linguisten mit den Methoden des statistischen
Massenvergleichs von Sprachen [Gr00] und der long range comparison [Do98] [St89]
genetische Sprachverwandtschaften bis in eine Zeittiefe von 10-20.000 Jahren zuriickzu-
verfolgen und die sprachliche Vielfalt der Menschheit auf nur wenige sprachliche
GroBfamilien zuriickzufithren.[CF81] [Ru94] Diese Ansidtze entsprechen allerdings
keineswegs der mainstream linguistic. Es ist recht fragwiirdig, ob die erhobenen Daten
eine Analyse fiir so lange Zeitrdume gestatten, da die Zuverldssigkeit der Aussagen
abnimmt, je weiter die Analyse sich zuriick erstreckt. Ahnliche Probleme ergeben sich in
der Biologie. Obwohl die Zeitrdume, iiber die Biologen Aussagen treffen, deutlich ldnger
sind, erkennen auch sie an, dass ihre Aussagen unzuverldssiger werden, je weiter sie
zuriickreichen. [DMO07]

Insgesamt ergibt sich somit das Bild, dass in der Linguistik mit Lexemen und
Morphemen zwar exakt zu bestimmende Analyseeinheiten zur Verfiigung stehen, die
etwa mit Genomen in der Biologie vergleichbar sind, dass aber die Entwicklung der
Struktur [Sal6a] dieser distinkten Einheiten in einem semiotischen System sowohl in
Bezug auf die Bestimmung von Protoformen als auch auf die Chronologie ihrer
Entwicklung erhebliche und in der Linguistik sehr kontrovers diskutierte Probleme
bereitet.

Die Frage, ob ein gerichteter, bindr verzweigter Baum die richtige Interpretation von
Sprachvergleichen ist, ist nicht neu. Das in der komparativistischen Linguistik des 19.
Jahrhunderts entwickelte Modell des rein phylogenetisch dargestellten Sprachwandels
wurde schon frith in Zweifel gezogen — zunéchst durch die Wellentheorie [Sc72], dann
durch den Nachweis von Sprachbiinden, die sich {iber mehrere Sprachzweige hinweg
ausbilden [Ja31], und schlieBlich durch die Untersuchung von Pidgins, Kreol- und
Mischsprachen. [Bi81] [Mo03] Es zeigte sich, dass, ausgehend vom Baum-Modell der
Sprachentstehung, auch horizontaler Austausch von Lexemen und morphologischen
Strukturen zwischen Sprachen und Sprachfamilien stattfindet, der ebenso wie sprach-
immanente Faktoren (Laut- und Bedeutungswandel) zum Sprachwandel beitrdgt und
durchaus auch Teile des sprachlichen Grundwortschatzes umfassen kann. Dieses
differenziertere Bild von Sprachwandelprozessen wird durch moderne Netzwerk-
analysen genetischer Sprachverwandtschaften repriasentiert [Hu98] [BM04][MMO05:155],
welche einerseits etablierte Ergebnisse der Indogermanistik bestdtigen, anderseits aber
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auch zeigen, dass parallel zu Prozessen wie Endosymbiose und horizontalem
Gentransfer in der Biologie [Sc83] [Me05] [MH98] [DMO07] [GWO08] auch in der
Linguistik lexikalisch-morphologische Entlehnungsprozesse als Ursachen des Sprach-
wandels zunehmend groferes Gewicht zugebilligt wird.

Das hermeneutische Problem wird in der Geschichtswissenschaft traditionell als am
stirksten ausgeprédgt angesehen. Dieser Ansicht wollen wir nicht fundamental wider-
sprechen, wir halten jedoch den Unterschied nicht fiir unvergleichlich grof8. Wie in den
anderen Disziplinen wird ein Teil der Interpretation auch hier schon durch die
Vorauswahl der Quellen vorweggenommen. Der eigentliche Grund fiir den gréBeren
Interpretationsspielraum ist jedoch, dass Historiker die durch Datensammlung
ermittelten Netzwerke selbst wieder interpretieren und in ihren historischen Narrativ
einordnen wollen. Zeigt sich z.B. in einem Korrespondenznetzwerk das Abreifien eines
Briefkontaktes, so kann das viele Ursachen haben, vom Tod eines Korrespondenten,
tiber personlichen oder wissenschaftlichen Streit bis zu einem Forschungswechsel eines
Korrespondenten.

4. Gemeinsame methodische Herausforderungen

Bei der rechnergestiizten Stammbaum- und Netzwerkanalyse treten einige besondere
methodische Herausforderungen auf, die sich aus der Quellen- und Interpretations-
problematik ergeben. Die Verwendung gerichteter bindr verzweigender Graphen
(directed bifurcating graphs) als phylogenetische Stammbéume fiir die Beschreibung
evolutiondrer Ereignisse zwingen die Daten in eine Baumstruktur, bei der jeder Knoten
im Graph lber genau zwei Tochter verfligt und alle Vererbungen als Eltern-Kind-
Relation beschrieben werden. Die Darstellung von Entwicklung in einem sich binir
verzweigenden Baum folgt nicht zwingend aus einer Evolutionstheorie. Der Baum aus
Darwins Herkunft der Arten (1859) z.B. verzweigt sich nicht binér. Es stellt sich also die
Frage, inwiefern die Informationswissenschaft den phylogenetischen Baum als Binér-
baum konstituiert hat.

Wie wir zeigen konnten, treten spezifische Probleme auf, wenn Forscher versuchen,
grofle Datenmengen computergestiitzt zu analysieren und dann in ihren synchronen und
diachronen Verhiltnissen darzustellen. Zum einen ergibt sich ein Quellenproblem, d.h.
die Ausgangsdaten miissen in eine Form gebracht werden, in der sie vom Rechner zu
verarbeiten sind. Dies erfordert eine Abstraktion von den tatsdchlichen Forschungs-
gegenstinden. In unseren Beispielen haben wir gezeigt, wie Datenauswahl, -verabreitung
und —darstellung entweder phylogenetische Baum- oder Netzwerkreprdsentationen
genealogisch-historischer Prozesse ermodglichen.
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Den Diskursen des Informationszeitalters folgend scheinen sich momentan Netzwerk-
interpretationen in weiten Teilen der Biologie, Sprach- und Geschichtswissenschaft zur
Beschreibung von Entwicklungsprozessen durchzusetzen. Wir mochten jedoch darauf
hinweisen, dass auch die Darstellung von Entwicklung in Netzen nicht frei von
potentiellen Problemen ist. Wie wir an Stammb&dumen gezeigt haben, werden mit Metho-
den auch Metaphern und implizite Annahmen tibernommen. Auch bei der Darstellung
von Daten in Netzwerken sollten sich Forscher deshalb bewusst sein, dass die
Darstellungsform ihrer Daten die Ergebnisse mitkonstruiert und Interpretationen
vorwegnehmen kann.
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