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Editorial

Vor einem halben Jahrhundert galten sie noch als selten: Merkmale ver-

schiedener Arten, die als ,konvergent” gedeutet werden. Unter Konver-
genz versteht man im Rahmen der Evolutionsbiologie das unabhangige Auf-
treten ahnlich gestalteter Merkmale oder ahnlicher Eigenschaften von Lebe-
wesen. Ein viel zitiertes Beispiel ist die Torpedoform vieler Wasserlebewesen.
Normalerweise werden Ahnlichkeiten evolutionstheoretisch aber als Hinwei-
se auf gemeinsame Abstammung gewertet. Darauf beruht nicht nur der
Ahnlichkeitsbeweis“ der Evolution, sondern auch das Aufstellen von Stamm-
baumen. Konvergente Ahnlichkeiten bilden diesbeziglich also eine Ausnah-
me.

Die Logik hinter dieser Deutung sind die Vorstellungen tiber den mutmal3-
lichen Evolutionsprozess: Zufallige Mutationen und Auslese der Bestangepassten als Kernstiick von Evolutions-
theorien beinhalten keinerlei Zielorientierung bei der Evolution der Lebewesen. Und ohne Zielorientierung ist
nicht zu erwarten,dass man auf unabhdngigen Wegen immer wieder am selben ,Ziel“—hier an einer ahnlichen
Konstruktion —ankommt. Also schlussfolgert man normalerweise, dass ahnliche Merkmale auf einen gemein-
samen Vorfahren zurlickgehen, der dieses Merkmal bereits besald und es an seine Nachkommen vererbte. Man
spricht in diesem Fallen von Homologien bzw. homologen Merkmalen.

Im Laufe der Zeit hat sich das Bild von der Seltenheit von Konvergenzen jedoch mehr und mehr verandert.
Immer haufiger stellte sich heraus, dass auch relativ komplexe Merkmale wie z. B.anspruchsvolle Sinnesleistun-
gen —etwa verschiedene Augentypen —so unsystematisch unter den Gruppen der Lebewesen verteilt sind, dass
man nicht umhin kommt, eine mehrfach unabhangige Entstehung anzunehmen. Mit dem Aufkommen mole-
kularer Stammbaume verlangerte sich die Liste der morphologischen (den Kérperbau betreffenden) Konver-
genzen weiter. Denn molekulare Stammbaume widersprachen nicht selten den klassischen,auf dem Kérperbau
beruhenden Stammbdumen — mit der Folge, dass nicht selten Konvergenzen angenommen werden mussten,
wo man sich bislang sicher war, homologe Merkmale mit gemeinsamer Abstammungsgeschichte vor sich zu
haben. Mittlerweile stellt sich die Frage, welche Merkmale denn eigentlich nicht konvergent im vermeintlichen
Stammbaum der Lebewesen auftreten.

Diese Situation hat weitreichende Folgen fiir das Evolutionsparadigma.Wenn selbst sicher geglaubte Homo-
logien sich als Konvergenzen herausstellen konnen, kénnen Homologien auch nicht als sichere Belege fiir eine
gemeinsame Abstammung gelten. Und wenn Konvergenzen haufig sind, stellt sich neu die Frage nach den
Mechanismen, die zu einem verbreiteten Auftreten von Konvergenzen fiihren. Manche Biologen machen ein-
fach den Bock zum Gartner und behaupten, es sei eben der Weg der Evolution, viele Konvergenzen hervorzu-
bringen. Doch damit wird nichts erklart; es handelt sich um eine bloRe, unbegriindete Behauptung tber einen
evolutionstheoretisch unerwarteten systematischen Befund. Der bekannte Palaontologe Simon Conway Morris
forderte zur Erklarung der haufigen Konvergenzen nichts Geringeres als einen ,Einstein“ in der Biologie.

Aus der Schopfungsperspektive sind Konvergenzen dagegen unproblematisch. Das hangt damit zusammen,
dass ein Schopfer frei und fahig ist, Lebewesen mit unterschiedlichsten Merkmalskombinationen zu erschaffen.
Evolution dagegen ist an einen naturlichen Prozess gebunden. Dieser lasst Konvergenzen mindestens von kom-
plexeren Merkmalen statistisch eben nicht erwarten.

Ein faszinierendes Beispiel von Konvergenzen behandelt Benjamin ScHott in dieser Ausgabe. Es geht um
Zahnmerkmale von fossilen Sdugetieren und Reptilien, insbesondere um Sto3zdhne, wie sie besonders bei den
ausgestorbenen Mammuts bekannt sind. Vor dem Hintergrund des Gesagten wird es nicht tiberraschen, dass
auch hier mehrfache Konvergenz angenommen werden muss, und das nicht nur bei StoBzahnen, sondern auch
beivielen anderen Zahnmerkmalen innerhalb der Sdugetiere. Einmal mehr: Konvergenz ist nicht die Ausnahme.
Vielleicht lesen Sie den Beitrag vor dem Hintergrund der geschilderten Entwicklungen mit anderen Augen.

Unter der Annahme von Planung ist ein weiteres hochinteressantes Phanomen in der Biologie gut zu ver-
stehen: Redundanz ermoglicht das Ausgleichen eventuell auftretender Fehler, so dass gleichsam bei eventuell
auftretenden Schaden vorgesorgt ist. Dies ist ein Aspekt von Zukunftsorientierung, die auch hier in evolutiona-
ren Prozessen nicht vorausgesetzt werden kann. In den letzten Jahren wurden liberraschende Hinweise auf
genetische Redundanz entdeckt, Uber die Peter Borcer berichtet. Es hat sich dabei herausgestellt, dass einzelne
Gene nicht unabhangig und linear arbeiten, sondern in komplexen, kooperierenden Netzwerken, was ein klares
Indiz fir Planung ist.

Indizien fir Planung kann man auch in programmierter Variabilitat innerhalb von Grundtypen erkennen. Ein
beeindruckendes Beispiel prasentiert Nigel Crompron: die ungewohnlichen Silberschwert-Pflanzen auf Hawaii,
die auf dieser Inselgruppe eine beachtliche Formenvielfalt ausgebildet haben.

Eine Lektlre mit vielen spannenden Entdeckungen wiinscht lhnen

Ihre Redaktion STUDIUM INTEGRALE
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Wenn man an die Tiere der letzten ,Eiszeit” denkt, fallen einem sicherlich schnell die

Sabelzahnkatzen mit ihren langen Sabelzahnen sowie die Mammuts mit ihren gewal-

tigen StolRzahnen ein. Doch ausgerechnet solche markanten Zahnmerkmale bei die-

sen und anderen Tiergruppen erfordern im evolutionaren Rahmen die Annahme einer

erstaunlichen Vielzahl von Parallelentwicklungen bei Stammbaumrekonstruktionen.

Benjamin Scholl

Mit einem Stern* ver-
sehene Begriffe werden
im Glossar erklart.

Introbild Viele Zahnmerk-
male bei ausgestorbenen
Reptilien und Saugetieren
(wie Sabelzahne bei der
Sabelzahnkatze Smilodon
und anderen Raubtieren
oder StoRzahne beim Mam-
mut und anderen Synapsi-
den) sind aus Evolutions-
perspektive als konvergente
Entwicklungen anzusehen
und widersetzen sich einer
widerspruchsfreien Stamm-
baumrekonstruktion. (Colla-
ge: B. Scroll)
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Die ausgestorbenen ,,Zwei-Hunde-
zahner*

Die Dicynodontia* (,,Zwei-Hundezihner*)
waren eine Gruppe pflanzenfressender Synapsi-
den* und gelten aus evolutionirer Perspektive
als Verwandte der Vorfahren der heutigen Siu-
getiere. Die Dicynodontia lebten weltweit ver-
breitet vom mittleren Perm bis zur spiten Trias
(ca.270 bis 201 Millionen radiometrische Jahre:
Mi]).

Ihre Besonderheiten waren bei den meisten
Arten ein zahnloses Maul mit einem Horn-
schnabel und zwei von oben herabwachsende
lange StoB- oder Eckzihne, die thnen den Na-
men ,,Zwei-Hundezihner* eingebracht haben.
Je nach Lebensbedingungen waren sie kleine
Hohlenbewohner wie Diictodon (im mittleren
Perm, ca. 270 bis 260 MrJ) oder sogar wahre Gi-
ganten wie Lisowicia mit bis zu 4,50 Metern
Linge und 9 Tonnen Gewicht (in der Trias, ca.

252 bis 201 Mrj).

Abb.1 Oben: Der kleine héhlenbewohnende Diictodon aus
dem Perm als Rekonstruktion aus dem Staatlichen Museum
flir Naturkunde Karlsruhe. Die Eckzahne sind besonders gut
erkennbar. Unten: Der 4,5 Meter lange Lisowicia aus der Trias
in Polen in einer Rekonstruktion. (Wikimedia: Viliam Simko,
CC BY-SA 4.0; Nobu Tamura, CC BY-SA 4.0)
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Definition von Stof3zahnen

Die Wirbeltier-Paldontologin Megan WHITNEY
und ihre Kollegen (2021) stellten sich die Frage,
ob die Zihne dieser vielgestaltigen Dicynodon-
tia tatsachlich echte StoBzihne im eigentlichen
Sinn sind. Echte Stof3zihne sind sonst eigentlich
nur bei heutigen Siugetieren wie Elefanten,
Schliefern, Narwalen, Walrossen, Flusspferden
und Schweinen vorhanden. Allerdings unter-
scheiden sich bei Siugetieren die jeweilige
Zahngruppe (Eckzihne bzw. Schneidezihne),
die StoBzihne ausbildet, sowie deren Funktion.

Die riesigen StoBzihne der Elefanten und
Mammuts sind verlingerte Schneidezihne und
konnen bei heutigen Elefanten ca. 3,50 m lang
und tiber 100 kg schwer werden. Die mutmal-
lich mit Elefanten verwandten Klippschliefer
(vgl. Forey et al. 2016) haben ebenfalls Stof3zih-
ne, weil bei ihnen die oberen Schneidezihne
permanent wachsen (WHITNEY et al. 2021). Der
Narwal hingegen besitzt einen einzigen verlan-
gerten Eckzahn (meist der linke), der tiber 2,50
m lang werden kann. Die Funktion dieses ge-
waltigen Zahns wird noch diskutiert; er konnte
aber der Sensorik dienen (BINDER 2006). Beim
Walross sind es zwei verlangerte Eckzihne mit
bis zu 1 m Linge, die zum Imponieren, Kimp-
fen, Eisauthacken und sogar Vorwirtsziehen auf
dem Eis benutzt werden. Das Flusspferd wiede-
rum hat Eck- und Schneidezihne, die lebens-
lang wachsen, wobei die unteren Schneidezih-
ne als StoBzihne am massivsten gebaut sind und
bis zu 70 cm lang werden kénnen. Bei Warzen-
schweinen sind die oberen Eckzihne mit 30 cm
Linge die groBiten Zihne, wihrend die unteren
Eckzihne kleiner, aber schirfer sind. Bei Wild-
und Hausschweinen ist es beziiglich des Gro-
Benverhiltnisses genau umgekehrt wie beim
Warzenschwein.
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Kompakt

Zahnmerkmale werden in der evolutiondaren Stammbaumrekonstruktion oft als
Einordnungskriterium fiir Fossilien von Saugetieren verwendet. Nach einer neuen
Studie von Witams et al. (2021) sollen sich echte StoRzahne tberraschenderweise
nicht nurinnerhalb der modernen Saugetiere (wie z. B. bei Elefanten), sondern auch
innerhalb der ausgestorbenen Dicynodontia* (,Zwei-Hundezahner“) mehrfach un-
abhingig (konvergent*) entwickelt haben. Die namensgebenden und typischen
,Stollzahne” der Dicynodontia sind demnach keine einheitlichen echten StoRzah-
ne,sondern ganz verschiedene Zahnformen, die eine vielfache parallele Entstehung
erfordern. Doch auch viele andere Zahnmerkmale innerhalb der Saugetiere sowie
der mutma@lichen Vorfahren des Menschen machen in einem evolutionaren Kon-
text eine Annahme vielfacher Konvergenzen notwendig. Diese Tatsache bringt fiir
die Anwendbarkeit eines der Hauptargumente von Darwin, dass man aus Ahnlich-
keit auf gemeinsame evolutionare Abstammung schlieBen kdnne, massive Schwie-
rigkeiten mit sich.

Allerdings ist der Begrift ,,Stozahn® bisher
in der Fachliteratur nicht so klar definiert und
so legte das Forscherteam um WhiTNEY (2021)
fir StoBzihne folgende Kriterien fest: 1. aus
dem Maul herausragend; 2. lebenslang wach-
send; 3. nicht fest im Kieferknochen, sondern
mit Bindern (ligamentir) verankert (= Gom-
phosis*); und 4. nicht komplett mit hartem
Zahnschmelz, sondern primar mit Dentin tiber-
zogen, welches erneuerbar ist. Unter Beachtung
dieser Kriterien wurden Diinnschnitte von
neunzehn verschiedenen Zihnen von zehn Di-
cynodontia-Arten untersucht.

Konvergente Evolution von echten
StoRzahnen bei Dicynodontia

Das Ergebnis ihrer Untersuchung iiberraschte
WarTNEY und Kollegen (2021), da nicht alle Di-
cynodontia-Arten StoBzihne im eigentlichen
Sinne besaen. Die mit Mikroskop untersuch-
ten Feinstrukturen der Zihne unterschieden
sich zwischen den Untergruppen.

Abb. 2 StoRzahne beim (im

Uhrzeigersinn) Afrikani-

schen Elefanten, Klippschlie-
fer, Narwal, Pazifischen Wal-

ross, Flusspferd, Warzen-

schwein und Wildschwein.

(v. I.: Wikimedia: Schuyler

Shepherd, CC BY 2.5; Bernard
Dupont, CC BY-SA 2.0; Pierre
Mistrot, CC BY 3.0; BS Thur-

ner Hof, CC BY-SA 3.0; Mikael

Tham, CC BY 3.0)
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PALAONTOLOGIE

Abb. 3 Der Schadel von
Dicynodon lacerticeps mit
den gewaltigen oberen Eck-
zahnen als Skizze.

Oben: Skelett von Tetrago-
nias mit seinen StoRzahnen
am Oberkiefer aus dem
Staatlichen Museum fiir
Naturkunde Karlsruhe.
(Wikimedia: H. Zell, CC BY-SA
3.0)

So waren einige Zihne — vor allem der geo-
logisch frithen Formen — iberall mit Zahn-
schmelz tiberzogen und fest mit dem Kiefer
verbunden. Diese groBen Zihne wiesen ein von
StoBzihnen abweichendes Wachstumsmuster
auf und waren daher keine echten StoBzihne,
sondern werden von den Autoren als ,,canini-
form* bezeichnet.

Andere, geologisch jiingere Formen dagegen
hatten nicht tiberall Zahnschmelz und besallen
mit Bindern befestigte Zihne. Diese Dicyno-
dontia besallen nach WHITNEY et al. (2021) da-
her echte StoB3zahne — und zwar die iltesten, die
fossil bekannt sind. Ein solches Ergebnis hatten
die Forscher nicht vorhergesehen, da sie davon
ausgegangen waren, dass die Stofzihne ab ei-
nem bestimmten Punkt evolutionir entstanden
seien und sich anschlieBend in den Dicynodon-
tia durchgesetzt hitten. Dies scheint aber tiber-
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2 unbest. Dicynodontoidea
Dolichuranus
Lystroasurus

Abb. 4 Eine vermutete evolutionare Systematik der Dicynodontia mit vier eingeteilten unter-
schiedlichen Entwicklungspfaden der Zahne:

1) lila: ist der plesiomorphe* (urspriingliche) synapside Zahnzustand mit haufigem Austausch
(,frequent replacement”), ankylosiertem* Ansatz und einer vollstandigen Schmelzbedeckung.
2) :ahnelt Entwicklungspfad 1) mit der Ausnahme, dass der Zahnwechsel deutlich
weniger haufig ist. 3) griin: ein schmelzbedeckter Eckzahn, bei dem die ankylosierte Befesti-
gung durch eine permanente Gomphosis (Banderaufhangung) ersetzt wird, aber die Haufig-
keit des Austauschs ist reduziert. 4) rot: der echte StoRzahn, bei dem kein Zahnschmelz vor-
handen ist, der Zahn in einer permanenten Gomphosis aufgehdngt ist und kontinuierlich
Dentin abgelagert wird., In einem phylogenetischen® Kontext zeigen diese Entwicklungswe-
ge die mehrfache, unabhdngige Erlangung einer permanenten Gomphosis und eines standig
wachsenden StoRzahns” (Writney et al. 2021). (Eigene Darstellung nach: WHitney et al. 2021,
Fig. 3; Silhouetten: Wikimedia: Max Bellomio, CC BY-SA 4.0; Dmitri Bogdanow, CC BY-SA 3.0;
Slate Weasel CCO; Nobu Tamura, CC BY 2.5 bzw. CC BY 3.0, Anbra, CC BY-SA 3.0)
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haupt nicht der Fall gewesen zu sein: ,,Der
Ubergang vom Eckzahn zum StoBzahn folgte
innerhalb der Dicynodontia nicht den Ver-
wandtschaftslinien. [...] Demnach haben sich
echte StoBzihne mehrfach parallel bei verschie-
denen Linien der Dicynodontia entwickelt
(PopBREGAR 2021). Eine dauerhafte Gomphosis
(Binderauthingung) ist mindestens bei Pristero-
don und am Knotenpunkt zwischen den Grup-
pen der Endothiodontia und der Therochelonia
unabhingig entstanden, wobei WHITNEY et al.
(2021) wegen der geringen Stichprobe noch
weitere Entstehungspunkte vermuten. Die ech-
ten StoBzihne hingegen sind mindestens vier-
mal unabhingig entstanden, namlich bei Dicy-
nodontoides, einigen unbenannten Dicynodon-
toidae sowie bei Dolichuranus und Lystrosaurus.
Studienautorin Megan WITHNEY kommen-
tierte die unerwarteten Ergebnisse folgender-
mabBen: , Ich hatte erwartet, dass es einen Punkt
in dieser Familie gab, ab dem alle Dicynodontia
begannen, Stof3zihne auszubilden [...]. Deshalb
fand ich es ziemlich schockierend, als wir Indi-
zien fur eine konvergente* Entwicklung fan-
den® (bei PopBREGAR 2021). Dies scheint aber
kein Einzelfall in der vermuteten Evolutionsge-
schichte der StoBzihne gewesen zu sein:
,»SchlieBlich ist fir mehrere Arten abgeleiteter
Riisseltiere! ein unabhingiger Verlust von
Zahnschmelz dokumentiert, der zu den nur aus
Dentin bestehenden Stofzihnen der modernen
Elephas [inkl. Asiatischem Elefant] und Loxodon-
ta [inkl. Afrikanischem Elefant] fihrte* (WaIT-
NEY et al. 2021). Schlussendlich konstatieren die
Autoren: ,,In jedem Fall haben Dicynodontia
und Rsseltiere unabhingig voneinander mehr-
fach StoB3zihne entwickelt, und zwar bei abge-
leiteten Mitgliedern ihrer jeweiligen Kladen®.

Konvergente Zahnmerkmale bei
fossilen Saugetieren in Hiille und
Fille

Auch WERDELIN und SANDERS (2010, 223) wei-
sen darauf hin, dass es ,,eine Herausforderung*
darstellt, zu erkennen, ,,ob ein Merkmal der
Zahnform die Funktion oder die Phylogenie
widerspiegelt®. Dies gilt insbesondere, wenn die
Verwandtschaftszuordnungen nicht ganz klar
sind und auch noch hauptsichlich auf Zahn-
merkmalen beruhen. Untersucht man die ihn-
lichen Zahnmerkmale und die Abstammungs-
verhiltnisse genauer, dann zeigt sich oft, dass es
sich um eine Homoplasie (also Konvergenz)
handeln muss, ,,bei der zwei Taxa unabhingig
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voneinander eine gleiche oder gleichartige
Zahnmorphologie entwickelten® (ebd.). Die
Zahnmerkmale spiegeln also oft kurzfristige
okologische Anpassungen der speziellen Art an
die jeweilige Nahrung wider und erlauben auf-
grund der Vielgestaltigkeit dann keine Stamm-
baumrekonstruktionen. Im Gegensatz zu Kon-
vergenzen auf hoherer Komplexititsebene ist
aber zu erwihnen, dass nach WERDELIN & SAN-
DERS (2010, 223) bereits kleine genetische An-
derungen die Zahnstruktur deutlich verandern
konnen.?

Solche Konvergenzen bei Zahnmerkmalen
beschrinken sich also nicht nur auf die bisher

diskutierten Stof3zihne, sondern treten vielfiltig
bei heute lebenden und ausgestorbenen Siuge-
tieren bei ganz verschiedenen Zahnformen auf.

Zum Beispiel haben sich stindig wachsende
und selbstschirfende Schneidezihne nach Wer-
DELIN & SANDERS (2010, 225) ,,unabhingig
voneinander in so unterschiedlichen Taxa® wie
Beuteltieren (Abb. 6b), ausgestorbenen Stid-
amerikanischen Huftieren (Abb. 6e) und Am-
blypoden (Abb. 6f) entwickelt. Auch die Schlie-
fer (Abb. 61), die bis auf die Busch-, Baum- und
Klippschliefer ausgestorben sind, sowie einige
Primaten haben dieses Merkmal. THENIUS
(1969, 2) fithrt weiterhin als Gruppen mit ech-
ten konvergenten Nagezihnen heutige Nage-
tiere und ausgestorbene Hasenartige sowie die
ausgestorbene Siugergruppe der Tillodontia

g

Abb. 5 Links: Lophodonter
Backenzahn eines Asiati-
schen Elefanten mit zwei
kammartigen Schmelzleis-
ten. Rechts: Selenodonte
Zahne mit halbmondférmi-
gem Schmelz von einem
Paarhufer aus dem Eozan.
Beide Merkmale treten hau-
fig konvergent bei Saugetier-
gruppen auf.

Abb. 6 Rekonstruierte ausgestorbene Saugetiere, die verschiedene Merkmale konvergenter Zahnevolutionen aufweisen sollen
(s.0.).a Das Kloakentier Steropodon besal’ im Gegensatz zu heutigen Kloakentieren Backenzahne und gilt als ausgestorbener Vor-
fahre des heutigen Schnabeltieres. b Der ausgestorbene Beutellowe Thylacoleo hatte eine grofe Bissstarke und war ein Beuteltier,
cebenso wie die Beutelhydne Thylacosmilus.d Auch das ,Urraubtier” Hyaenodon aus der Gruppe der Hyaenodonta war ein
Fleischfresser. Die anderen abgebildeten Tiere waren Pflanzenfresser: e Es gab liber 280 Gattungen von Stidamerikanischen Huf-
tieren, eins davon war das kamelartige Macrauchenia.f Phenacodus stammt aus der eventuell zur Gruppe der Unpaarhufer geho-
renden Familie der ausgestorbenen Phenacodontidae und wurde friiher dem Sammeltaxon Stammhuftiere (Amblypoda) zuge-
ordnet. g Chalicotherium, auch Krallentier genannt, gehorte zur ausgestorbenen Familie der Chalicotherien aus der Gruppe der
Unpaarhufer. h Arsinoitherium zéhlte zu den nashornahnlichen Embrithopoden, die mutmaglich mit Seekiihen und Riusseltieren
verwandt waren. i Titanohyrax war ein riesiger ausgestorbener Verwandter der heutigen Klippschliefer, die ebenfalls zur erweiter-
ten Verwandtschaft von Riisseltieren und Seekiihen zéhlen sollen. (Wikimedia: Nobu Tamura, CC BY 3.0; Rom-diz, CCo; Olliga, CC
BY 3.0; DiBgd CC BY-SA 3.0 bzw. CC BY-SA 4.0)
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Abb.7 Uberblicksartige Dar-
stellung einiger Taxa (Grup-
pen) von Synapsiden mitim
Text beschriebenen ausge-
wahlten konvergenten
Zahnmerkmalen (orientiert
an einer moglichen syste-
matischen Einordnung nach
Fotey et al. 2016). Die Zahn-
merkmale widersetzen sich
deutlich einer klaren evolu-
tionaren Einordnung.

aus der entfernteren Verwandtschaft der Beutel-
tiere (Cimolesta) an. Bei heutigen Schliefern
und Primaten sowie ausgestorbenen Multitu-
berculata stuft THENTUS (1969, 2) das Gebiss als
konvergentes ,,nagezahnihnliches Vordergebif3*
ein.

Wieder andere Siugetiere haben nach WER-
DELIN & SANDERs (2010, 225) gar keine oberen
Vorderzihne, wie einige ausgestorbene Std-
amerikanische Huftiere (Abb. 6¢), Amblypoden
(Abb. 6f) und Chalicotherien (Abb. 6g). Weiter
stellen die beiden Autoren fest: ,,Andere [Zahn-|
Formen entwickelten sich immer und immer
wieder unabhingig voneinander*.

Eine konvergente Zahnevolution bei Siuge-
tieren ist also eher die Regel als die Ausnahme
und widersetzt sich fast schon systematisch ei-
ner widerspruchsfreien Stammbaumrekon-

struktion. So kommen zum Beispiel bilopho-
donte* Zihne bei ,,einer Vielzahl fossiler Siu-
getiere” vor (ebd.). Bei bilophodonten Zihnen
sind die Hocker zu zwei kammartigen Schmelz-
leisten verbunden (Abb. 5). Man findet sie bei
fossilen Embrithopoden (Abb. 6h), welche nas-
hornahnliche Tiere waren, Ruiisseltieren und
Seektihen bis hin zu einigen Siidamerikani-
schen Huftieren (Abb. 6e), Unpaarhufern,
Zahnarmen (dazu gehoren Ameisenbiren und
Faultiere) sowie Primaten.

Auch die Selenodontie* ist ein Merkmal, das
vielfach unabhingig entstanden sein soll. Sele-
nodontie bezeichnet die Merkmalsausprigung
bei Backenzihnen, deren Hocker durch den
hiufigen Gebrauch den Schmelz in Halbmond-
form ausbilden. Selenodontie kommt typischer-
weise bei heutigen Paarhufern vor (Abb. 5). Sie

T Pelycosaurier (Pelycosaura)
Synapsida 1 Dimetrodon
Therapsida
1 Anomodontia
t Dicynodontia (,,Zwei-Hundezihner") ®
T Gorgonopsia
Cynodontia (,Hundezihner)
Mammalia (Sdugetiere)
Kloakentiere (Protheria)
1 Steropodontidae
T Steropodon
Schnabeltiere (Ornithorhynchidae) ®
Theria Schnabeligel (Tachyglossidae) ®
Beutelsduger (Marsupialia)
T Beutelldwen (Thylacoleonidae)
T Sparassodonta (Beutelhyédnen)
1 Cimolesta
Hohere Sdugetiere / Plazentatiere (Eutheria)
Laurasiatheria
Ferae
1 .Urraubtiere” (Oxyaenodonta)
1 “Urraubtiere” (Hyaenodonta)
Schuppentiere (Manidae) ®
Raubtiere (Carnivora)
1 Nimravidae
1 Barbourofelidae
Katzen (Felidae)
Nebelparder
T Sabelzahnkatzen (Machairadontidae)
Robben (Pinnepedia)
Zahnarme (Pilosa) @@ Walross (Odobenus rosmarus) ®
T Stidamerikanische Huftiere (Meridiungulata) ©®®®
Unpaarhufer ®
1 Stammhuftiere Phenacodontidae (friiher Amplypoden) ®®@®
T Krallentiere (Chalicotherien) ®
Paarhufer (Artiodactyla) ®
Kamele (Camelidae) ®
Schweineartige (Suina) ®
Konvergenzen: Flusspferde (Hippopotamidae) ®
@® Echte StoRzdhne Afrotheria Wale (Cetaceae)
standig wachsende und selbstscharfende Paenungulata Narwal (Monodon) ®
Schneidezihne 1 Embrithopda ®
® keine oberen Vorderzihne Schliefer (Hyracoidea) 0 ®
. . Riisseltiere (Proboscidea) ® ®
® BI[OphOdonFle Euarchontoglires Seekiihe (Sirena) ®
® SelenOdontl'e Primaten (Primates) ©®
Scherengebiss Nagetiere (Rodontia)
Sabelzahn Hasenartige (Lagomorpha)
@ vollstandiger Zahnverlust t Multituberculata
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trat aber auch bei fossilen Wiederkiuern wie
Kamelen sowie Schliefern (Abb. 61), ausgestor-
benen Phenacodontidae aus der Gruppe der
Stammbhuftiere (Abb. 6f) und Siidamerikani-
schen Huftieren (Abb. 6¢) auf.

Weiter schreiben WERDELIN und SANDERS
(2010, 225): ,,Am anderen Ende des Spektrums
hatten Beutelhyinen [Abb. 6c, aber auch Beu-
tellowen Abb. 6b], Urraubtiere [Abb. 6d] und
fossile Raubtiere alle ein Scherengebiss*; wenn
auch aus anderen Zihnen geformt.*

Und wieder andere Siuger wie Schuppen-
tiere, sowie Zahnarme, zu denen Ameisenbaren
und Faultiere gehoren, und fossile Kloakentiere
(Abb. 6a), von denen heute nur noch Schnabel-
tiere und Schnabeligel leben, haben ihre Zihne
,im Laufe der Evolution vollstindig verloren®
(ebd.).

Ein weiteres Beispiel konvergenter Zahn-
merkmale der Siugetiere sind die sogenannten
Sibelzihne. Nach TuENTUS (1969, 2) sind auch
Sabelzihne, die durch die Sibelzahnkatze Smilo-
don (Abb. 8a) aus der Familie der Katzen (Feli-
dae) weltberihmt wurden, kein exklusives
Merkmal der Sibelzahnkatzen (Machairodonti-
nae, Abb. 8a). Sibelzahntypen finden sich eben-
falls bei der heutigen GroBkatze Nebelparder
(Abb. 8b). Auch Hoplophoneus, welcher zur
Gruppe der ausgestorbenen Nimravidae (Abb.
8¢) gehorte, und die Beutelhyine Thylacosmilus
(Abb. 6¢) aus der Beuteltiergruppe der Sparasso-
donta (Abb. 6¢) besaBen solche Zihne. ANTON
(2013, 51, 9) weist darauf hin, dass Raubtiere mit
Sibelzihnen nicht nur verlingerte obere Eck-
zihne besitzen, sondern auch andere Schidel-
und Skelettanpassungen hinsichtlich Bindern
und Muskeln bendtigen, die es thnen erlauben,
die Kiefer zum Zubeilen mit den Sibelzihnen
weit genug zu 6ftnen. ANTON (2013, 7) fithrt au-
Berdem noch Barbourofelidae, Machaeroidinae
aus der ,,Urraubtier“-Gruppe Oxyaenodonta,
sowie die Synapsiden Gorgonopsia als konver-
gente fossile Gruppen mit Sibelzihnen auf. Fir
die Systematik ist nach VaucHaN et al. (2013,
287) wichtig zu bedenken, dass die systemati-

Glossar

Ankylose: Fusion der Zdhne am Kiefer-
knochen, weil die Zahnwurzel an den
alveolaren Knochen fusioniert ist.
Bilophodontie: Bei bilophodonten Zah-
nen sind die Hocker zu zwei kammarti-
gen Schmelzleisten verbunden.
Dicynodontia:  (,Zwei-Hundezahner")
waren eine Gruppe pflanzenfressender
Synapsiden und gelten aus evolutiona-
rer Perspektive als Verwandte der Vor-
fahren der heutigen Saugetiere.
Gomphosis: Die Zahne sind nicht fest
im Kieferknochen, sondern mit Bandern
(ligamentar) verankert.

Konvergenz: Ahnliche Merkmale wur-
den in der postulierten Evolutionsge-
schichte unabhdngig voneinander ent-
wickelt.

Phylogenie: Die Phylogenie beschaftigt
sich mit der Einteilung von Verwandt-
schaftsgruppen auf allen Ebenen der
biologischen Systematik aus evolutio-
narer Perspektive.

plesiomorph: Evolutionstheoretische

Deutung eines Merkmals als urspriing-
lich statt als abgeleitet.

Scherengebiss: Beim Scherengebiss lau-
fen die Zahne nicht direkt aufeinander
zu, sondern knapp aneinander vorbei.
Selenodontie: Bezeichnet die Merkmals-
auspragung bei Backenzdahnen, deren
Hocker durch den haufigen Gebrauch
den Schmelz in Halbmondform ausbil-
den.

Synapsiden: Die Synapsiden haben als
gemeinsames Merkmal ein einzelnes
Schadelfenster in der hinteren Schadel-
seitenwand (Temporalfenster). In der
klassischen Sichtweise gelten sie als
eine Reptiliengruppe, aus denen heraus
sich die Saugetiere entwickelt haben
sollen. In der neueren Systematik ver-
steht man sie als eine der beiden Haupt-
gruppen aller Nabeltiere (Amnioten)
und stellt sie der Gruppe der Sauropsi-
den gegenuber, welche u.a. die heuti-
gen Reptilien und die Dinosaurier sowie
die heutigen Vogel enthalt.

schen Beziehungen von Nimravidae und Bar-
bourofelidae zueinander und zu den Raubtie-
ren bzw. ihren Untergruppen (Hunde- und
Katzenartige) ungeklirt und noch ,,Gegenstand
erheblicher Diskussionen® sind.

Siugetiere zeichnen sich also nicht nur durch
eine Vielfalt von interessanten ausgestorbenen
Tiergruppen aus, sondern auch durch eine vol-
lig untiberschaubare Vielfalt an konvergenten
Zahntormen. Da Zihne aber oft phylogeneti-
sche Bestimmungsmerkmale darstellen, und
man von vielen fossilen Arten oft nicht viel
mehr als ein paar Zihne und wenige sonstige
Knochenteile findet, ist die Aufgabe der Re-
konstruktion eines evolutionir stimmigen
Stammbaums eine schwierige bis unlosbare
Herausforderung. UrLricH (2013;2015) hat zu-
recht darauf hingewiesen, dass dieses Problem
nicht auflgsbarer Stammbaumrekonstruktionen
bei den heutigen Siugetierordnungen generell

Abb. 8 Konvergente Sabel-
zahne bei nicht ndher ver-
wandten Beutegreifern.

a Die Sabelzahnkatze Smi-
lodon aus der Familie der

Katzen.b Heute noch leben-

de GroRkatze namens
Nepelparder. ¢ Hoplopho-
neus aus der ausgestorbe-
nen Raubtierfamilie der
Nimravidae. (nach Wikime-

dia: Wallace63, CC BY-SA 3.0;

Klaus Rassinger & Gerhard
Cammerer, CC BY-SA 3.0; H.
Zell, CCBY-SA3.0)
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Zahnschmelz bei Menschenaffen

Gibbon Orang-Utan Sivapithecus Gorilla Schimpanse Mensch
dinn/ / dick/ dinn/ dinn/ dick /
schnell / langsam schnell langsam langsam schnell

dick / schnell

/ schnell

dinn / schnell

Abb. 9 Darstellung der konvergenten Zahnschmelz-Merkmale bei Menschenaffen und Men-
schen. Die Begriffe,,schnell” und ,langsam* bezeichnen unterschiedliche Bildungsgeschwin-

digkeiten, wahrend ,dinn®,,

mitteldick” und , dick” die Zahnschmelzdicke bezeichnet. Unten

sind die vermuteten urspriinglichen Merkmale nach Marmin (1985) dargestellt. Die Systematik
wurde aber der heutigen Systematik der Menschenaffen angepasst, die aufgrund molekula-

rer (und nicht morphologischer) Merkmale den Schimpansen zu den Menschen und nicht zu
den Gorillas gruppiert (vgl. Aumecua et al. 2021). (Nach Hartwic-ScHerer 1989, 39, verandert).
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besteht. Deren aktuelle Stammbaume basieren
vor allem auf molekulargenetischen Verglei-
chen, und widersprechen in vielerlei Hinsicht
den vorher etablierten morphologischen
Stammbiumen, die auf Korpermerkmalen be-
ruhen. Doch selbst unter verschiedenen neu-
eren molekularen Stammbiumen von Siugetie-
ren bestehen Widerspriiche und nicht klar auf-
zulosende Positionen (vgl. z.B. Forey et al.
2016, Liu et al. 2017, ESSELSTYN et al. 2017,
UrHAM et al. 2019 sowie ZacuHos 2020). Zu-
sitzlich miissen viele Konvergenzen im Korper-
bau angenommen werden (UrLricH 2013;2015).

Konvergente Zahnevolution auch
bei Menschenaffen und Menschen

HARTWIG-SCHERER hatte schon im Jahr 1989
auf Grundlage einer Arbeit von MARTIN (1985)
darauf hingewiesen, dass es auch in der Schmelz-
struktur der Menschenaften und des Menschen
gemil evolutionirer Deutung zu mehreren
Konvergenzen gekommen sein diirfte (HART-
WIG-SCHERER 1989, 39). So miisste nach der ak-
tuell vertretenen Systematik der Menschenaffen
(Abb. 9) der diinne Zahnschmelz unabhingig
bei den Gibbons (Kleinen Menschenaften) so-
wie den Gorillas und auch noch den Schimpan-
sen entstanden sein. Der langsam wachsende
Zahnschmelz hitte sich ebenfalls unabhingig
beim Orang-Utan, beim Gorilla und wiederum
beim Schimpansen entwickelt. Sivapithecus, der
trotz vieler unterschiedlicher systematischer
Zuschreibungen (ebd., 47) wohl am ehesten in
die Orang-Utan-Verwandtschaft einzuordnen
ist, hatte nach dieser Ansicht ebenfalls neben
Homo die vermutete urspriingliche Merkmals-

kombination von dickem und schnell wachsen-
den Zahnschmelz beibehalten.

Auch fir Australopithecus wird bereits seit
1970 von Jorry (bei HARTWIG-SCHERER 1989,
38f) eine parallel entwickelte Verbreiterung der
Backenzihne (Molaren) zum Menschen disku-
tiert. So sehen WARD und Pieam (1983; ebd.)
ebenfalls eine groBe Rolle der Parallelentwick-
lungen in der menschlichen Evolutionsge-
schichte von Kiefer- und Zahnmerkmalen:
,,Beides — der Fossilbericht und die Molekular-
biologie — unterstiitzen die Moglichkeit von
ziemlich umfangreicher paralleler Evolution in
der Phylogenie der Menschenaffen [...]. Wir
schlussfolgern, dass dicker Zahnschmelz, ge-
drehte Eckzihne, robuster Oberkiefer und viel-
leicht megadonte [im Verhiltnis zur Korpergro-
Be groBe] Backenzihne nicht unbedingt geteil-
te abgeleitete Merkmale sind, die die
Ramamorphen [Sivapithecinen] und die frithen
Hominiden [Menschenvorfahren] miteinander
verbinden; stattdessen konnen sie ebenso ein-
fach als das Ergebnis von paralleler Evolution
aufgezeigt werden.*3

Diese wenigen Beispiele zeigen, dass eine
evolutionidre Deutung auch in der vermuteten
Evolution des Menschen mehrere parallele Ent-
wicklungen der Zahnmerkmale notig machen
wiirde, und warnen zugleich vor einer vor-
schnellen systematischen Zuordnung auf der
Grundlage von Zahnmerkmalen.

Diskussion

WHITNEY et al. (2021) haben nachgewiesen, dass
sich die Verankerung und der Dentiniiberzug
von StoBzihnen aus evolutionirer Perspektive
einige Male unabhingig voneinander bei den
Dicynodontia entwickelt haben miissen. Ahnli-
ches gilt fiir die StoBzihne innerhalb der Ruiis-
seltiere und der Siugetiere ganz allgemein. Auch
bei vielen anderen Gruppen von Siugetieren
gibt es Zahnmerkmale wie z. B. Nagezihne und
Sibelzihne, die Konvergenzen und keine ge-
meinsamen Abstammungsmerkmale darstellen.
Solche Konvergenzen scheinen auch beim
Zahnschmelz und weiteren Zahnmerkmalen in
der angeblichen Evolutionsgeschichte des Men-
schen aufgetreten zu sein.

Immerhin einen moglichen Evolutionsweg
fiir die StoBzihne innerhalb der Dicynodontia
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wollen WHITNEY et al. (2021) ausgemacht haben
und vermuten vereinfacht gesagt, ,,dass sich die
echten Stofizihne aus urspriinglich bei Jungtie-
ren vorkommenden Zahnformen entwickelt
haben* (PoDBREGAR 2021).

Sollte dies tatsichlich der Fall sein, bliebe
aber dennoch ein ganz prinzipielles Problem
der evolutioniren Perspektive bestehen: Abge-
stufte Ahnlichkeiten im Korperbau der Lebe-
wesen (Homologien) werden als ein Haupt-
argument fiir eine DARWIN’sche Evolution aller
Lebewesen aus einem gemeinsamen Vorfahren
iber Jahrmillionen gedeutet. Wenn nun aber
schon innerhalb einer klar definierten Gruppe
— wie der Klade der Dicynodontia oder der
Klade der Riisseltiere — ein gruppentypisches
Merkmal wie die StoBzihne nicht einheitlich
evolvierte, sondern nur ein gemeinsames evolu-
tiondres Merkmal vortiuscht (also konvergent
ist), weckt das Zweifel am evolutioniren Ahn-
lichkeitsargument im Mafstab der Makroevo-
lution generell. Warum sollten Ahnlichkeiten
bei solchen Gruppen von Lebewesen, bei denen
keine direkte gemeinsame Abstammung nach-
gewiesen wurde, dann iberhaupt als Verwandt-
schaftsargument gedeutet werden? Immerhin
kénnte man sie ja jederzeit im Sinne des evolu-
tiondren Paradigmas auch einfach als ,,Konver-
genzen® fir die Stammbaumrekonstruktion
ignorieren.

Dabei ist zu bemerken, dass solche Konver-
genzen kein Einzelfall sind, sondern mit er-
staunlicher RegelmilBigkeit bei allen Versuchen
von Stammbaumrekonstruktionen auftreten
(vgl. JuNker 2016).

Alternativ konnte man stindig auftretende
Konvergenzen und nicht widerspruchsfrei auf-
16sbare Stammbaumrekonstruktionen aber auch
als Hinweise auf separat erschaffene Grundty-
pen deuten. Diesen Grundtypen hitte Gott
dann bei der Erschaffung mosaikartig verteilte
Merkmale entsprechend der Erfordernisse ihrer
Lebensbedingungen zugeteilt, die dann teilwei-
se im Laufe der Mikroevolution auch reduziert
wurden oder verloren gingen. Dies konnte
ebenso fiir StoBzihne bei verschiedenen Siuge-
tierfamilien und bei den Dicynodontia gelten.
Allerdings besteht auch aus Grundtyp-Perspek-
tive noch Forschungsbedarf, ob man die Dicy-
nodontia eher einem oder mehreren ausgestor-
benen Grundtypen zuordnen sollte.

Anmerkungen

! Die Riisseltiere sind eine Siugetierordnung inklusive

heutiger Elefanten.

,,In fact, recent advances in evolutionary developmen-
tal biology show just how little genetic change is need-
ed to radically alter tooth form. A few drops of signa-
ling protein may be all it takes to grow whole new
cusps on teeth developed in petri dishes.”

JAHRGANG 29 | 2-2022

,,Both the fossil record and molecular biology support
the possibility of fairly extensive parallel evolution in
hominoid phylogeny [...]. We conclude that thick
enamel, rotated canines, robust maxillae and perhaps
megadont molars are not necessarily shared derived
features linking the ramamorphs and early hominids,
but can just as easily be shown to be result of parallel
evolution.” (WARD & PirBeam 1983 bei HarRTwWIG-
ScHERER 1989, 39)
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Zur Silberschwert-Gruppe gehoren 33 Pflanzenarten, die nur auf den Hawaii-Inseln

vorkommen. Es handelt sich um KorbblUutler, die eine spektakulare Radiation von

Baumen, Strauchern, Zwergstrauchern, Polster-, Matten- und Lianenpflanzen durch-

laufen haben.Trotz der unterschiedlichen Wuchsformen konnen die verschiedenen

Arten fruchtbare Mischlinge bilden. Woher kommt diese Vielfalt innerhalb dieser

Gruppe? Vieles spricht dafur, dass die unterschiedlichen Merkmalsauspragungen

und verschiedenen Wuchsformen auf bereits existierende genetische Programme im

Erbgut zurickgehen.

Nigel Crompton

Introbild Das Haleakala-Sil-
berschwert (Argyroxiphium
sandwicense subsp. macro-
cephalum); es kommt nur
auf Maui in Hohenlagen
zwischen 2100 und 3100
Metern vor. (Neil, Adobe-
Stock)
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Einleitung

Hawaii ist ein wunderschéner Archipel, einer
der isoliertesten Orte der Welt, verloren inmit-
ten des riesigen Pazifischen Ozeans, aber mit ei-
ner groBen Fiille endemischer* Pflanzen- und
Tierarten (vgl. Abb. 1). Nur durch die noch ab-
gelegenere Osterinsel in den Schatten gestellt,
konnte dieser Archipel als das Ende der Erde
betrachtet werden.

Die hawaiianische Inselkette ist vulkanischen
Ursprungs. Dies spiirt man heute noch, und der
Vulkanismus wird immer wieder in den Nach-
richten erwihnt (Abb. 2). Ublicherweise wer-

den Inseln am Rande der kontinentalen Kruste
gebildet. Diese Kruste ist einzigartig auf unse-
rem Planeten. Sie ist weniger dicht als die ozea-
nische Kruste und schwimmt daher auf ihr. Ha-
waii aber ist anders entstanden. Tief unter der
Erdoberfliche interagiert Wasser bei enormen
Temperaturen und Driicken mit den Gesteinen,
dhnlich wie Salz mit Eis, und bringt diese zum
Schmelzen. Da die Dichte dieser halbfesten Ge-
steine geringer ist, werden sie zwangsliufig im-
mer weiter nach oben gedriickt, bis sie nahe der
Oberfliche abkiihlen und dort riesige Magma-
kammern und Gebirgsketten bilden. Oder sie
laufen bis an der Oberfliche aus und bilden dort
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Massen von Lavastromen und abgelegenen oze-
anischen Inseln. Einmal an der Oberfliche an-
gekommen, kiihlt die Lava schnell ab und die
Pflanzenwelt fasst rasch Ful3.

Lange vor der Ankunft des Menschen hatten
Pflanzen und verschiedene Tiere thren Weg in
den Hawaii-Archipel gefunden und die kahle
Lava in ein wunderschones Inselparadies ver-
wandelt.Viele Pionierarten stellten sich als Ein-
wanderer aus fernen kontinentalen Heimatlin-
dern heraus. Einige wenige haben aulerge-
wohnliche Veranderungen durchgemacht; dabei
wurde das latente genetische Potenzial in ihren
Chromosomen abgerufen und eine Fiille neuer
Arten entstand. Man spricht in solchen Fillen
von ,adaptiven Radiationen”“ (CROMPTON
2019b; 2020a). Hawaii ist eine Schatzkammer
solcher adaptiver Radiationen, die sowohl
Pflanzen als auch Tiere einschlieBt. Eine der
spektakuldrsten Radiationen ist die Silber-
schwert-Gruppe, die von einem Paar kaliforni-
scher Tarweeds ausging, deren Samen die Inseln
erreichten (Abb. 3 zeigt ein Beispiel einer Tar-
weed-Art). Die Nachkommen hybridisierten*
und brachten im Laufe der Zeit eine Fiille phi-
notypisch auBerordentlich vielfiltiger, aber ge-
netisch durchweg sehr eng verwandter Nach-
kommen hervor.

Asteraceae, die Familie der Silber-
schwert-Gruppe

Die Silberschwert-Gruppe (engl. ,,Silversword
alliance®) ist eine Gruppe von etwa 33 Arten,
die sich auf die drei Gattungen, Dubautia, Wilke-

Abb. 3 Anisocarpus scabridus, eine nordkalifornische Tar-
weed-Art aus der Tribus Madieae (s. Abb. 8). Man nimmt an,
dass die Silberschwert-Allianz aus einer allopolyploiden
Hybride zwischen Ansiocarpus scabridus und der dhnlich
aussehenden kalifornischen Tarweed-Art Carlquistia murii
hervorgegangen ist. (© Julie A. Kiersteap, CC-BY-NC 4.0)
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Kompakt

Die Silberschwert-Gruppe (engl. ,silversword alliance®) ist ein spektakuldres Bei-
spiel fiir eine adaptive Radiation* von Pflanzen auf dem Hawaii-Archipel. Zu ihren
33 Arten gehdren Baume, Lianen, Straucher, Polsterpflanzen und Rosettenpflanzen.
Diese extreme phanotypische* Vielfalt ist jedoch mit einer minimalen genetischen
Vielfalt und mit einer Fille von Hybriden* verbunden. Die Radiation begann ver-
mutlich, als die Samen von zwei kalifornischen ,Tarweeds* (Gattung Madia und
nahe Verwandte) vom pazifischen Goldregenpfeifer nach Hawaii transportiert
wurden. Dort hybridisierten die daraus hervorgegangenen Pflanzen, und in den
Nachkommen wurden genetische Programme aktiviert, die verschiedene Abstam-
mungslinien und eine Fille von Nachkommenarten hervorbrachten. Verschiedene
Eigenschaften und Merkmalsauspragungen® der Pflanzen werden untersucht, um
festzustellen, welches Modell tiberzeugendere Erklarungen fir den Ursprung dieser
Arten liefert: das traditionelle Evolutionsmodell, das auf Genduplikation bzw. Poly-
ploidisierung® und dem Auftreten mehrerer vorteilhafter Mutationen beruht, oder
das Mendel‘sche Modell, das auf praexistenten genetischen Programmen griindet.
Im ersten Teil werden die Vererbung von Merkmalsauspragungen und der Grad der
Heterozygotie der Silberschwert-Gruppen untersucht. Die vorliegenden Daten las-
sen sich demnach besser durch das Mendel’sche Modell interpretieren.

Abb. 1 Kalalau-Tal, Kaua‘i, Nordwest-Hawai'i. (Foto: Nigel CrompToN)

Abb. 2 Frische Lava im Zusammenhang mit dem Ausbruch des Vulkangrabens am Kilauea-
Vulkan 2018 in Slidost-Hawaii, dem gréf3ten Ausbruch seit mindestens 200 Jahren. Nach

einem maRig starken Erdbeben stiirzte der alte Gipfel ein, und an der Flanke kam es zu einem

Spaltenausbruch. Fast ein Kubikkilometer Lava wurde schlieBlich entlang der 6stlichen
Bruchzone umverteilt und neues Land an der Stidostkiiste Hawaiis hinzugefligt (NeaL et al.
2019). (Foto: Nigel CrompToN)
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Abb. 4 Links: Das Ahinahina, Mauna-Kea-Silberschwert (Argyroxiphium sandwicense subsp.
sandwicense), in der Nahe des Mauna-Kea-Besucherzentrums, Big Island (auf ca. 2800 Metern
Hohe). Zwei Pflanzen haben ein Wachstum mit einem Blitenstand begonnen und stehen
kurz vor der Blite. Richtung Stiden zeichnet sich die Silhouette des etwas weniger hohen

Mauna Loa in 20 km Entfernung im Hintergrund ab — einer Entfernung, die etwa dem halben
Durchmesser von Big Island entspricht, der grof3ten der Inseln, die mehr Land umfasst als alle
anderen Inseln zusammen. Es gibt zu wenig Platz auf den Inseln, um die Ausbreitung der Sil-
berschwert-Arten durch Mutation verniinftig zu erklaren. Es ist aber kein Problem, wenn die

genetische Information bereits im Erbgut der Pionier-Tarweeds vorhanden war. (Foto: Eve
Keren MacLean, mit freundlicher Genehmigung)

Rechts: Teil des Blitenstandes von Argyroxiphium sandwicense subsp. sandwicense auf Big
Island. Eine grol%e bliihende Pflanze kann so hoch wie ein Mensch sein. (Robert W. Corren,

AdobeStock)

Abb. 5 Dubautia scabra am
Kilauea Iki Kraterweg, Kilau-
ea, Big Island. Verschiedene
Pflanzenarten fungieren als
Pioniere, die auf frischer Lava
wachsen. Die einheimischen
Hawaiianer bezeichnen die
Dubautia-Arten Ublicherwei-
se als Na‘ena‘e, gelegentlich
aber auch als Kupaoa. (Foto:
Nigel CrompTON)
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sia und Argyroxiphium verteilen und auf den Ha-
waii-Inseln endemisch* ist (Abb. 4-6). Sie ist ein
auftilliges Beispiel flir eine Gruppe von Pflan-
zen, die eine auBergewohnliche phinotypi-
sche*Vielfalt aufweisen, zugleich aber genetisch
so nah beieinander liegen, dass viele ihrer Arten
Hybriden* bilden. Die Silberschwert-Gruppe
gehort zu der groBten bekannten Pflanzenfami-

lie, den Korbbliitlern (Asteraceae), mit 32.913
benannten Arten in 1.911 Gattungen. Insgesamt
umfassen die bedecktsamigen Blitenpflanzen
(Angiospermen) etwa 369.000 bekannte Arten,
sodass die zweikeimblittrige Familie Asteraceae
fast 10 % davon ausmacht. Die einzige andere
Familie mit vergleichbarer Grof3e, die einkeim-
blattrigen Orchidaceae, umfasst 28.000 benann-
te Arten, weist jedoch viel mehr Hybriden auf.
Trotz der groBen Anzahl von Arten erklirt
MENDELs (1866) Gesetz der exponentiellen
Kombinationen der Merkmalsausprigungen*
leicht, wie diese Fiille entstehen konnte. Eine
Familie von Organismen, die nur 16 bivalente
(d. h. mit jeweils zwei Merkmalsausprigungen)
Merkmale* besitzt, hat das Potenzial, mehr als
65.000 Arten hervorzubringen. Eine Familie
mit 20 bivalenten phinotypischen Merkmalen
kann sogar mehr als eine Million verschiedene
Arten hervorbringen (CROMPTON 2019a; b).
Die Familie Asteraceae (auch als Compositae
bezeichnet) war bisher in 13 Unterfamilien un-
terteilt. Ein neuerer ,,Supertree®, der auf mole-
kularen Sequenzierungsdaten basiert, ist in 43
Kladen unterteilt (FUNKk et al. 2009). Sind einige
dieser taxonomischen Gruppen Grundtypen
oder genetische Familien? Viele Gattungen und
Tribus* der Asteraceae konnen aufgrund der
Hybridisierungsfihigkeit ihrer Arten eindeuti-
gen Grundtypen zugeordnet werden. Die nach-
folgenden Ausfithrungen konzentrieren sich auf
die Untertribus der Madiinae und speziell auf
einige Merkmale der kalifornischen Tarweeds —
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vor allem aber geht es um die auBlergewdhn-
liche Gruppe der Silberschwerter und ihre be-
merkenswerte adaptive Radiation.

Obwohl es sich nicht um ein exklusives
Merkmal handelt, kann man Asteraceen gut an
ihrem Blitenstand erkennen, der als Korbchen
oder Kopf bezeichnet wird. Entsprechend wird
die Familie ja auch Korbbliitler genannt. Das
Korbchen ist keine einzelne Bliite, sondern ein
Bliitenstand aus vielen winzigen Bliiten, den
Einzelbliiten (vgl. Abb. 7). Die Kérbchen kén-
nen ihrerseits wieder zu zusammengesetzten
(Kopfchenstinden)  vereinigt
sein. In der Unterfamilie Asteroideae (oder Tu-
buliflorae), zu der die Silberschwert-Verwandt-
schaft gehort, befinden sich in der Mitte des
Korbchens mehrere bis viele Rohrenbliten

Bliitenstinden

und bilden dort eine zentrale Scheibe (Beispiel
in Abb. 7). In den meisten Fillen werden die
Rohrenbliiten aber noch von einem peripheren
Ring von Zungenbliiten umgeben, wie man es
von Ginsebliimchen, Margerite oder Sonnen-
blume kennt. Bei den Zungenbliiten ist eines
der finf Kronblitter stark vergroBert und bildet
die Zunge. Bei den Madiinae sind die Zungen-
bliiten — soweit vorhanden — dreizipflig. Pflan-
zen ohne die zentrale Scheibe, deren Korbchen
nur aus Zungenbliiten (auch Strahlenbliiten ge-
nannt) bestehen, bilden die Unterfamilie Ci-
chorioideae (oder Liguliflorae). Ein bekanntes
heimisches Beispiel ist der Lowenzahn (Taraxa-
cum).

Die Bliiten der Asteraceae sind auch deshalb
ungewohnlich, weil sie keinen Kelch mit Kelch-
blittern haben, stattdessen konnen sie einen
Pappus* (eine Gruppe von Haaren, Schuppen,
Grannen oder Borsten) besitzen, der zur Reife-
zeit gewohnlich als Schirmchen ausgebildet ist
und als Flugorgan dient. Dartiber hinaus ver-
schmelzen die Staubbeutel (aber nicht ithre Fi-
den) zu einem engen Schlauch (Antherenrcoh-
re), der den Griffel umhiillt, durch den der Pol-
len nach oben befordert wird (vgl. Abb. 7).
Rohren- und Zungenbliiten kénnen zu einsa-
migen Friichten reifen, die als Achinen be-
zeichnet werden. Die Pusteblume des Lowen-
zahns besteht aus kugelférmig angeordneten
Achinen, jede mit einem markanten Pappus,
der eine Art ,,Fallschirm® bildet.

Taxonomie der Asteraceae

Wie unterscheiden Spezialisten in einer riesi-
gen Familie wie den Asteraceae oder ihrer Un-
terfamilie Asteroideae die einzelnen Linien?
Studien zu DNA-Sequenzen — nicht aber zu
den Bliitenmerkmalen — deuten darauf hin, dass
die Asteroideae in drei Supertribus aufgeteilt
werden sollten: Helianthodae, Asterodae und
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Abb. 6 Wilkesia gymnoxiphium in der Nahe des Randbe-
reichs des Waimea Canyon, Kaua'i. (KarlM, CC BY-SA 3.0)

Senecionodae (Ropinson 2004). Trotz dieser
eindeutigen DNA-Trichotomie sind charakte-
ristische morphologische* Merkmale (Apo-
morphien), die diese Aufspaltung unterstiitzen,
schwer zu finden. Beispielsweise produzieren
viele Helianthodae-Arten Phytomelanin in ih-
ren Achinenzellwinden (wodurch sie sowohl
gegen Insekten als auch gegen Austrocknung
resistent sind), aber bei Weitem nicht alle Arten.
Dies weist auf ein verbreitetes Problem der ver-
gleichenden DNA-Sequenzierung hin, das mit
einer iberzogenen Gewichtung von Zahlen zu
tun hat, wie z. B. die Anzahl von Merkmalsiiber-

Abb. 7 Kdérbchen von Dubau-
tia arborea. Die violetten
Antherenréhren sind sehr
gut zu erkennen. Sie
umschlieRen den gelben
Griffel, dessen zwei Nar-
bendste an der Spitze aus
der Rohre herausragen.
Wahrend des Wachstums
der Narbe wird der Bliten-
staub an der Innenseite der
Antherenréhre von kleinen
Seitenharchen des Griffels
aufgenommen und hoch-
transportiert und dadurch
langsam und dosiert der
Umwelt prasentiert. Zun-
genbliten fehlen bei dieser
Art. (Foto: Gerald D. Carg, mit
freundlicher Genehmigung)
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Mendel’sche Artbildung, praexistente genetische Programme und cis-Evolution

MenpeLs Gesetz der exponentiellen Kombina-
tionen von Merkmalsauspragungen™ erklart,
wie eine grofRe Anzahl von phadnotypischen®
Variationen innerhalb genetischer Familien
entstehen bzw. zur Auspragung kommen
kann (Crompion 2019b). Wenn unterschied-
liche Kombinationen von Merkmalsauspra-
gungen in den Nachkommen fixiert werden,
kann daraus eine Fiille von neuen Arten und
Gattungen entstehen. Die fiir diese (neuen)
Arten notwendige Information ist bereits
vorhanden, befindet sich (z. T. latent, unter-
driickt) im Erbgut der Arten und kann durch
Verlust der Heterozygotie (also Verlust der
Mischerbigkeit und damit Entwicklung zur
Reinerbigkeit) und Transposition (springende
Gene) ausgepragt werden. Man kann von pra-

existenten genetischen Programmen spre-
chen.

Neue Kombinationen von homozygoten (rein-
erbigen) Merkmalen konnen erhalten bleiben
und fixiert werden, wenn eine Fortpflanzungs-
isolation™ auftritt, wenn also Trager verschie-
dener Merkmalskombinationen nicht (mehr)
miteinander hybridisieren*. Durch Selektion
werden die geeignetsten dieser Merkmals-
kombinationen beglinstigt, sie werden durch
Selektion aber nicht erzeugt.

Neue Kombinationen von Merkmalsauspra-
gungen spiegeln die Auspragung zuvor schon
latent vorhandener Information wider. Die
Summe aller dieser Kombinationen stellt die
Grenzen dar, innerhalb derer eine genetische
Familie sich durch Auspragung der angeleg-

ten Moglichkeiten entfalten kann. Diese in-
trafamiliare Evolution (cis-Evolution) erzeugt
einen separaten Abstammungsbaum des
Lebens.

Cis-Evolution auBert sich durch vielfaltige
Aufspaltung innerhalb genetischer Familien,
wodurch die latente genetische Information
in verschiedensten Kombinationen ausge-
pragt wird. Solche Vorgange werden auch
als adaptive Radiation bezeichnet. Zufallige
Mutationen kdnnen zwar einen zusatzlichen
Beitrag zur phanotypischen Vielfalt der Ar-
ten leisten, erweisen sich jedoch weder als
notwendig noch férderlich, um die umfang-
reichen Merkmalsunterschiede hervorzu-
bringen, die man innerhalb der genetischen
Familien beobachten kann.

Abb. 8 Die systematische
Position der Silberschwert-
Gruppe innerhalb der Tribus
der Madieae.

einstimmungen. Das Problem liegt hier in der
modellbasierten, algorithmischen Zwangslau-
figkeit. Die Algorithmen, die beim Sequenzver-
gleich verschiedener Arten zum Einsatz kom-
men, fiihren immer zu irgendeiner Phylogenie,
aber diese wird oft nur schwach durch gemein-
same phinotypische Merkmale gestiitzt. Anders
ausgedriickt: Die Verwandtschaftsbeziehungen,
die sich aus Sequenzvergleichen ergeben, stim-
men oft nicht mit morphologisch begriindeten
Verwandtschaftsbezichungen tberein. Aus evo-
lutionstheoretischer Sicht resultiert daraus ein
besonders schwer 19sbares Problem.

Die netzartige Natur der Artbildung auf-
grund von Hybridbildung kann von solchen
Algorithmen oft nicht erfasst werden, da sie da-
rauf ausgelegt sind, gabelig verzweigte Phyloge-
nien zu erstellen. Wenn zudem eine Pflanze aus
einem nicht verwandten Taxon stammen wiir-
de, wiirden solche Algorithmen sie dennoch
(vermutlich peripher) in der Phylogenie lokali-
sieren, weil irgendeine Platzierung unvermeid-
lich ist. Ob diese modellbasierten Algorithmen
also die tatsichlichen Details der Radiation ent-
hiillen oder nur statistische Niherungen sind, ist

P

Madieae

@

- Baeriinae

Madiinae

Silberschwert-
Gruppe
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schwer zu sagen. Idealerweise sollten Sequenz-
daten vieler Gene akribisch verglichen werden.
Wenn DNA-Sequenzdaten darauf hinweisen,
dass eine Gruppe auf dieser Basis zwar existiert,
es aber unmoglich ist, ihren Arten gemeinsame
(auslesbare) Merkmale (Apomorphien) zuzu-
ordnen, liegt es nahe, dass natiirliche Selektion
nicht der Mechanismus ist, der hinter der Exis-
tenz der betreffenden Gruppe steht. Wahr-
scheinlicher ist der Verlust der Heterozygotie
(Mendel‘sche Artbildung) fiir den Ursprung der
Gruppe verantwortlich, gerade weil dieser Vor-
gang zu abgrenzbaren Gruppen fiihrt, dabei
aber keine natiirliche Selektion erfordert (vgl.
Kasten ,,Mendel’sche Artbildung®).

Die Tribus der Madieae umfasst fiinf Unter-
tribus (Madiinae, Arnicinae, Baeriinae, Hulsei-
nae, Venegasiinae), von denen die grofite, die
Madiinae, zwei Kladen (Zweige) umfasst, die
kontinentalen Tarweeds von Kalifornien und
die Silberschwert-Gruppe von Hawaii (Abb. 8).
Gibt es neben der DNA-Sequenz auch phino-
typische Merkmale, die anzeigen, ob eine Art
der Madieae zu den Madiinae gehort? Gegen-
wirtig sind keine eindeutigen derartigen Merk-
male bekannt, sondern nur ein anerkannter Satz
von gemeinsamen Merkmalen, die aber nicht
bei jeder Art der Madiinae vorkommen. Dazu
gehoren gemeinsame chemische Sekrete und
gemeinsame Bliitenkopfstrukturen, wie z. B. das
Vorhandensein oder Fehlen von Spreublittern
(= schuppenférmige Tragblitter der Einzelbli-
ten). Der Begriff ,, Teer” (,,tar*) stammt von ei-
ner klebrigen, driisigen, chemisch vielseitigen
Fliissigkeit, die aus kleinen Driisen freigesetzt
wird (CarrqQuist 2003, Kap. 5). Diese Driisen
sind modifizierte Trichome (Haare). Die Madii-
nae haben besonders ausgeprigte ,,Teer“-Se-
krete. Alle thre R ohrenbliiten haben Spreublit-
ter und sie haben ausgeprigte Trichome sowie
andere mikroskopische Merkmale. Es gibt zwel
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Trichomformen: uniserat — eine einzige Zell-
sdule, meist zur Gewihrleistung eines UV-
Schutzes, und biserat-driisig — zwei oder mehr
Zellsiulen, die meist eine teerartige Substanz
aussondern, um Pflanzenfresser abzuwehren.

Tarweed-Krauter haben Zungenbliiten mit
jeweils einem blattartigen Hullblatt und peri-
phere Rohrenbliiten (das sind diejenigen, die
den duBersten Ring der Rohrenbliiten bilden)
mit jeweils einem spelzenformigen Spreublatt*;
ein Pappus fehlt gewohnlich. Die Madiinae be-
stehen aus zwei Kladen (Tarweeds und die Sil-
berschwert-Gruppe), die sich durch ihre geo-
graphische Lage — Kalifornien versus Hawaii —
und auch beim Blick durch eine Lupe
unterscheiden. Die kalifornischen Tarweeds ha-
ben bei den Rohrenbliiten spitz zulaufende
Griffel. Dagegen haben die Mitglieder der Sil-
berschwert-Gruppe bei den R éhrenbliiten spa-
telformige Griffel (CarLQuisT 1959; BALDWIN
2003a). Ein Merkmal, das die Kladen unter-
scheidet, aber im Feld zur Unterscheidung nicht
praktikabel ist, sind Unterschiede in den Holz-
fasern. Tarweeds haben monomorphe* librifor-
me* Holzfasern, wihrend Mitglieder der Sil-
berschwert-Gruppe dimorphe* libriforme Fa-
sern besitzen (d. h. zwei Typen: kurz, breit und
mehrschichtig versus linger, schmal und weni-
ger organisiert; CARLQUIST 2003).

Artenvielfalt innerhalb der Silber-
schwert-Gruppe

Die Silberschwert-Gruppe ist eine bekannte
und intensiv untersuchte adaptive Radiation
von Korbbliitlern auf einer abgelegenen Insel-
gruppe. Es handelt sich um eine junge spekta-
kulire Radiation von Biumen, Strauchern,
Zwergstriauchern, Polster-, Matten- und Lia-
nenpflanzen, die in der Lage sind, reichlich
fruchtbare Hybriden zu bilden. Die Mitglieds-
arten sind auf den gesamten hawaiianischen In-
seln zu finden und gedeihen in einem breiten
Spektrum von Lebensriumen, einige in relativ
trockenen Lebensriumen, andere in sehr feuch-
ten (das ganze Jahr iiber) und wieder andere in
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hochgelegenen, kargen Lavafeldern. Diese um-
fangreiche Gruppe phinotypisch differenzierter
Arten ging offenbar aus einer anzestralen* Hy-
bride hervor. Auf der Grundlage morphologi-
scher Kriterien und in jlingerer Zeit auf der
Grundlage von DNA-Sequenzierungsstudien
war es moglich, Vorfahren der Silberschwert-
Gruppe sicher unter den kalifornischen Tar-
weed-Kriutern zu identifizieren (BALDWIN
2003b).

Die Untertribus Madiinae (vgl. Abb. 8) um-
fasst die anzestralen Tarweed-Arten, 89 Arten in
21 Gattungen, und die davon abstammende Sil-
berschwert-Gruppe, 33 Arten in 3 Gattungen.
Die Tarweed-Arten sind von beiden die iltere
Gruppe sonnenblumenihnlicher Pflanzen (vgl.
Abb. 3) und untereinander relativ ahnlich, we-
niger auffillig und kleinwiichsiger. Sie sind im-
mer noch, wenn auch selten, in der Lage, Hy-
briden zu bilden. Man findet sie in der Floren-
provinz Kalifornien, einem ,,mediterranen®
Lebensraum, mit trockenen Sommern und
teuchtkiihleren Wintern. Es handelt sich meist
um einjihrige, kurzlebige Pflanzen. Zu den Tar-
weed-Arten gehoren gelb und weil3 blihende
Pflanzen wie Madia (Madia), Spikeweed (Cen-
tromadia), Tidy-tips (Layia) (Abb. 9) und Eye-
lash-weed (Blepharipappus). Sie sind gut geeig-
net, um an den saisonal trockenen Standorten
der Florenprovinz Kalifornien zu tiberleben, wo
die Trockenheit 4-8 Monate lang anhalten
kann. Viele Abstammungslinien und Hybriden
wurden untersucht, und es zeigte sich, dass die
Evolution innerhalb dieser Untertribus weniger
gabelig als vielmehr vernetzt ist (Abb. 10).

Wie ist es moglich, dass eine solche Fiille an
phinotypisch vielfiltigen Inselarten aus derart
bescheidenen kontinentalen Vorfahren entstan-
den ist? Das ist eine Frage, die Botaniker faszi-
niert hat. Sie hat Anlass zu einer Fiille von Spe-
kulationen und Untersuchungen gegeben
(CarLQuisT et al. 2003 geben einen ausgezeich-
neten Uberblick). Die Ergebnisse unterstiitzen
nachdriicklich einVerstindnis der Evolution auf
der Grundlage der Mendel‘schen Artenbildung.
Integraler Bestandteil dieses Verstindnisses ist

die Idee, dass die fur die Artbildung erforderli-
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Abb. 9 Bliten der Tarweed-
Arten (von links): Centroma-
dia fitchii am Table Rock
(Jackson County, Oregon),
Layia glandulosa auf

1.700 m Hohe zwischen
Paradise und Swall
Meadows, Kalifornien, in
der 6stlichen Sierra Nevada
und Madia elegans in den
Santa Monica Mountains in
Stdkalifornien. (Quellen v. I.:
Dcrjsr,CC BY 4.0,Noah
EtHarDT, CC BY-SA 2.5; Dianne
FrisTrom, CC BY-SA 3.0)
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Abb.10 Vernetzte Evolution
innerhalb der Madiinae.
(Aus CLausen 1951)

Abb. 11 Die lliau, Wilkesia
gymnoxiphium. Diese Pflan-
ze ist an den roten Hangen
des Waimea Canyon, Kaua'i,
sehrauffallig. Die Pflanzen
sind nicht in Blute, und typi-
scherweise bilden sie nur
einmal Bliten (monokar-
pisch). Oberhalb der weit
Uber dem Boden befindli-
chen Blattrosetten bilden
sich hoch aufragende
Gesamt-Blutenstande,
wenn die Pflanzen die Blih-
zeit erreichen. (Foto: Nigel
CROMPTON)
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che genetische Information bereits als priexis-
tente genetische Programme im Genom* eines
Organismus codiert ist. Alternative genetische
Programme fiithren zu alternativen Merkmals-
ausprigungen. Diese Programme werden in ei-
nem latenten (rezessiven, unterdriickten) Zu-
stand gehalten, sodass nur eine bestimmte Kom-
bination von Merkmalsausprigungen in einer
bestimmten Art ausgeprigt wird. Die Meiose
kann zur Aktivierung dieser latenten Merk-
malsausprigungen flihren. Kombinationen von
alternativen Merkmalsausprigungen erkliren
ohne Weiteres die enorme Artenvielfalt inner-
halb der verschiedenen Organismenfamilien
(cis-Evolution, s. Kasten; CRoMPTON 2019D).
Werden in der Silberschwert-Gruppe neue
Merkmalsausprigungen  beobachtet? Neue
Merkmalsausprigungen aufgrund von cis-Evo-
lution entstehen, wenn eine zuvor latente oder
rezessive Merkmalsausprigung in einem Indivi-

duum ausgeprigt und dann in allen seinen
Nachkommen fixiert wird. Ein klassisches Bei-
spiel dafiir ist das Auftreten von epigiischem
(oberirdischem) Holz bei allen Arten der Sil-
berschwert-Gruppe, als krautige Tarweed-Vor-
fahren miteinander hybridisierten und die
Hawaii-Inseln besiedelten. Manche Merkmals-
ausprigungen werden nur in einer einzigen Li-
nie beobachtet. Beispiele hierfiir sind parallele
Blattnerven in der Gattung Wilkesia und die
Zungenbliiten in der Gattung Argyroxiphium.

Mutation, Transposition und meiotische Fi-
xierung (Entstehung von Reinerbigkeit) kon-
nen zum Verlust von Merkmalsausprigungen
fithren. Durch Hybridisierungsereignisse kon-
nen in einer Abstammungslinie durch meioti-
sche Fixierung verloren gegangene Merkmals-
ausprigungen wiederhergestellt werden (das
wird als Reversion bezeichnet). Es kommt vor,
dass Merkmalsausprigungen in mehr als einer
unabhingigen Abstammungslinie aufgrund der
wiederkehrenden, aber unabhingigen Aktivie-
rung eines latenten genetischen Programms
auftreten. Zwei Beispiele sind das unabhingige
Auftreten von Rosettenblittern in der Wilkesia-
und Argyroxiphium-Gruppe (siche Abb. 4 und
11) und das unabhingige Auftreten von weillen
Korbchen in der Wilkesia-Gruppe und bei Du-
bautia scabra (siehe Abb. 5).

Dies bringt uns zu einer wichtigen Neben-
bemerkung. Das Erscheinen von Rosettenblit-
tern in der Silberschwert-Gruppe ist wahr-
scheinlich auf die Aktivierung eines komplexen
genetischen Programms zurlickzuftihren. Das
Erscheinen weiller Kérbehen ist jedoch ein Be-
weis flir das Fehlen von Pflanzenpigmenten,
wahrscheinlich das Ergebnis einer Mutation.
Sind Mutationen also doch auch vorteilhaft?
Die hauptsichliche Folge von Mutationen ist
der Verlust oder die Schidigung von geneti-
schen Programmen, d. h. die Erosion von Merk-
malsinformationen (BEHE 2019). Jeder Fach-
mann auf dem Gebiet der Mutationsforschung
wird bestitigen, dass Mutationen genau das be-
wirken. Dieser hauptsichlichen Folge von Mu-
tationen stehen nur selten vorteilhatte Mutatio-
nen gegeniiber. Die Behebung von Verlusten
oder Schiden an genetischen Programmen
durch Mutationen erfordert hochst unwahr-
scheinliche Riickmutationen, die aber immer
noch um GroéBenordnungen wahrscheinlicher
sind als Mutationen zur Entstehung neuartiger
Merkmale oder neuartiger (nicht-trivialer) Ar-
ten. Mutationen werden von den meisten Evo-
lutionstheoretikern als Quelle phinotypischer
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Komplexitit und Schonheit in der Natur be-
trachtet. Es wird jedoch beobachtet, dass Muta-
tionen in iiberwiltigender Mehrheit schidlich
und nur als Nebeneffekt, und auch dann nur
selten, vorteilhaft sein konnen. Nicht-triviale
Merkmale resultieren dagegen aus komplexen
genetischen Programmen.

Phanotypische Merkmalsauspra-
gungen der Silberschwert-Gruppe

Die Mitglieder der Silberschwert-Gruppe zei-
gen eine Vielzahl von alternativen Eigenschaf-
ten. Eine Auswahl davon ist in Tab. 1 aufgelistet.
,,Geografisches Gebiet™ bezieht sich auf die In-
sel, aut der die Arten vorkommen, gelegentlich
zweil oder mehr. Beim ,,Karyotyp* geht es um
die Chromosomenzahl, bei ,,Okozone® um die
vorherrschende Lebensgemeinschaft, in der die
Physiologie einer Spezies ihr Gedeihen ermog-
licht. ,,Pflanzenhabitus® bezieht sich auf die
Wuchsform einer Pflanze, z. B. Baum, Strauch,
Rosettenpflanze, Liane (verholzte Kletterpflan-
ze); ,,Verzweigungstyp‘* auf die Position entlang
des Hauptstammes, wobei sich ,,kaudal* auf den
Hauptstamm im Allgemeinen bezieht. ,,Form
der Aste* betrifft sowohl die Dichte als auch die
Linge der Aste. Bei der Blattform geht es so-
wohl um die Form des Blattes als auch um wei-
tere Details wie z. B. Blattdicke oder Ausbildung
des Blattrandes. Der ,,Blattzustand‘ bezieht sich
sowohl auf die Blattdichte als auch auf die Blatt-
groBe. ,,Pflanzenhaare® bezieht sich auf die Tri-
chom-Dichte; kahl (ohne Haare), flaumhaarig
oder dicht behaart. Bei ,,Blithverhalten® geht es
darum, wie oft eine Art wihrend ihres Lebens
Bliiten produziert und Achianen bildet; mono-
karpisch bedeutet einmal, polykarpisch bedeu-
tet mehr als einmal. Die KopfgroBe spiegelt die
Anzahl der Bliten je Korbchen wider. Die
,,Farbe des Korbchens bezieht sich auf die Far-

be der Strukturen des Korbchens: Involucrum
(Hillblitter), Corolla (Bliitenkrone), Antheren-
réhre und Griffel. Der ,,K&pfchenstand-Typ*
bezieht sich auf die Anordnung der Kérbchen
im gesamten Bliitenstand. Der ,,Kopfchenstand
-Status‘* schlieBlich bezieht sich sowohl auf die
Dichte der Képfchenstinde als auch auf ihre
GroBe.

Die Silberschwert-Gruppe kann anhand die-
ser Merkmale in acht Gruppen und vier Kladen
untergliedert werden (detaillierte Auflistung im
Online-Zusatzmaterial). Die einzelnen Arten
der acht Gruppen werden durch ihre einzigarti-
gen Kombinationen von Merkmalsausprigun-
gen definiert. Es handelt sich dabei um die Ei-
genschaften, die in Tab. 1 aufgelistet sind. Ob-
wohl diese Anzahl begrenzt ist, ist die
Kombination von Merkmalsausprigungen den-
noch einzigartig flir jede Art. Die Merkmalsaus-
prigungen helfen jedoch nicht nur bei der Un-
terscheidung von Arten, sondern verleihen den
Arten auch ihre Einzigartigkeit.

Priiexistente Merkmalsausprigungen

Eine Pflanze ist (wie jeder Organismus) die
Summe ihrer Merkmale. Jedes Merkmal wiede-
rum hat eine Reihe von alternativen Auspri-
gungen, die als Merkmalauspragungen bezeich-
net werden und die sich von Art zu Art unter-
scheiden. Arten innerhalb einer Familie werden
durch die einzigartige Kombination von Merk-
malsauspragungen definiert, die sie besitzen.
Man kann davon ausgehen, dass diese Merk-
malsausprigungen als priexistente genetische
Programme (teils latent) in der Silberschwert-
Gruppe codiert waren. Bei der Meiose* werden
die Merkmalsausprigungen aufgespalten. Dabei
konnen einige davon verloren gehen, aber
durch Hybridisierung auch wiederhergestellt
werden. Solche Vorginge kann man als cis-Evo-
lution bezeichnen (vgl. Kasten). Die resultieren-

1. Geografisches Gebiet: Kaua'‘i, O‘ahu, Maui, Hawai'‘i, Osten, Westen

2. Karyotyp/ﬁkozone: Chromosomenzahl / trocken, nass, Moor, alpin

3. Pflanzenhabitus: Baum, Strauch, Rosettenpflanze, Polsterpflanze, kriechend, Liane

4. Verzweigungstyp: basal, kaudal, terminal (am oberen Ende), kriechend, kurz

5. Form / Linge der Aste: sparlich, dicht / kurz, mittel, lang

6. Blattform / Auspragung: breit, lanzettlich, schwertformig / nicht sukkulent, sukkulent, gezackt

7. Blattzustand / BlattgroRe: sparlich, dicht / winzig, schmal

8. Pflanzenhaare: kahl, flaumhaarig, starker behaart

9. Bliihverhalten: monokarp (einmalige Blitenbildung), polykarp (mehrmalige Blitenbildung)

10. Farbe / GroRe Korbchen: weil3, gelb, violett / klein, mittel, grof3

1. Kopfchenstand-Typ: Schirmtraube, zweifache Traube, dichasial, Scheinquirl, Typ dreifache Traube,

Rispe, polychasiale Zyme, Dolde

12. Képfchenstand-Status / GroRBe: einfach, sparlich, dicht / klein, mittel, gro
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Tab.1 Alternative Merk-
malsauspragungen
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Glossar

Adaptive Radiation: Entstehung vieler
unterschiedlich angepasster Arten aus
einer Stammform.

Antherenrohre: Zu einer schmalen Roh-
re verwachsene Staubbeutel; die Staub-
faden bleiben dabei jedoch frei.
anzestral: Einen stammesgeschichtli-
chen Vorlaufer betreffend

Art (im Mendel‘'schen Sinne): Gruppe,
die sich reinerbig durch eine einzigarti-
ge Kombination von Merkmalsauspra-
gungen auszeichnet.

Braktee: Hochblatt, Blatt im Bereich des
Blutenstandes

dimorph: Es kommen zwei gestaltliche
Auspragungen vor.

endemisch: In einem begrenzten Gebiet
vorkommend

Fortpflanzungsisolation: Trennung von
Populationen und Unterdriickung eines
Genaustauschs.

Genom: Gesamtheit des Erbguts eines
Individuums.

Gesetz der exponentiellen Kombination
von Merkmalsauspragungen: Mit der
linearen Zunahme der Anzahl der Merk-
male steigt die Anzahl der Merkmals-
kombinationen exponentiell.
heterozygot: Mischerbig; zwei Allele
desselben Gens eines Individuums sind
verschieden

Hybride: Mischling.

libriform: Ldnglich und dickwandig, mit
verschmalertem Ende.

Meiose: Reifeteilung, Bildung der Ge-
schlechtszellen.

Merkmal: Bestimmtes Kennzeichen des
Phanotyps, entspricht einem Gen (oder
mehreren). Beispiel: Das Merkmal ,Bli-

tenfarbe” (nicht: die tatsachlich ausge-
pragte Farbe selbst).
Merkmalsauspragung: Spezifische pha-
notypische Auspragung eines Merkmals,
oft entsprechend einem bestimmten —
Allel eines Gens. Beispiel: Verschiedene
Farben einer Bliite.

modal: Kombination von Merkmalen, die
bei einer Art am haufigsten vorkommt.
monomorph: Es kommt nur eine ge-
staltliche Auspragung vor.
morphologisch: Die duf3ere Gestalt be-
treffend.

Pappus: Gruppe von Haaren, Schuppen,
Grannen oder Borsten

phénotypisch: AuRere Erscheinungsform
(— Morphologie, Anatomie, Physiologie)
betreffend.

Polyploidie: Vervielfachung (meist Ver-
dopplung) des gesamten Erbguts.
Radiation: — adaptive Radiation

rRNA: Ribosomale RNA

Spreublatt: Stark reduziertes — Trag-
blatt, in dessen Achsel die Einzelbliten
eines Blutenkorbchens sitzen (auch Pa-
lea genannt)

Tarweeds: Der Begriff , Tarweeds“ konn-
te zwar als , Teerkrauter” Ubersetzt wer-
den; im Deutschen wird dieser Begriff
aber bereits fir einige Sommerwurz-
Arten (Gattung Orobanche) verwendet.
Daher wird im Text die Bezeichnung
,Tarweeds"“ genutzt.

Tragblatt: Ein Blatt, das in seiner Blatt-
achsel einen Seitenspross tragt.

Tribus: Taxonomische Kategorie zwischen
Gattung und Familie

Turgor: Druck der Zellfliissigkeit
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den Nachkommen weisen eine gesunde Vitali-
tit und eine betrichtliche Vielfalt auf. Dagegen
soll eine Folge mehrerer vorteilhafter Mutatio-
nen als trans-Evolution bezeichnet werden. Das
Mutationsgeschehen hat jedoch zur Folge, dass
Merkmalsausprigungen oft von nachteiligen
Mutationen begleitet werden (die durch Selek-
tion schlieBlich eliminiert werden). Daraus folgt
die Vorhersage, dass die Nachkommen durch
trans-Evolution Defekte und eine verminderte
Vitalitit aufweisen.

Die in der Silberschwert-Gruppe beobachte-
te Artenvielfalt erfullt die Vorhersagen der cis-
Evolution und der Mendel‘schen Artbildung
trotz gelegentlichen Auftretens von Missbildun-
gen weit besser als die Vorhersagen der trans-
Evolution, die auf mehreren vorteilhaften Mu-

tationen basiert, die aber von negativen Mutati-
onen begleitet werden. Eine Fiille von vitalen
Arten, die manchmal gemeinsame Merkmale
aufweisen, ist ein allgemeines Kennzeichen ad-
aptiver Radiationen (CROMPTON 2019b; 2020D).
Besonders bekannt ist diese Situation bei den
Buntbarschen der groflen Seen Afrikas (JOYCE et
al. 2005). Sie wurde auch intensiv an karibi-
schen Anolis-Eidechsen untersucht, wo die
Merkmalsverteilungen einem gleichférmigen
Muster folgen, das auf allen vier groBen Kari-
bik-Inseln beobachtet wurde (BERNER & SArz-
BURGER 2015).

Eine weitere wertvolle Einsicht bezieht sich
darauf, wie sich Arten im Laufe der Zeit in Be-
zug auf ihr Potenzial flir phinotypische Variati-
on verindern konnen. Dieses Potenzial wird als
Heterozygotie*-Wert abgeschitzt. Er ist ein in-
direktes Mal} flr die genetische Vielfalt und
wird durch das Ausmal alternativer Merkmals-
auspragungen bei den Arten innerhalb einer
Gruppe bestimmt. Jede Gruppe hat eine ,,typi-
sche® oder modale* Kombination von Merk-
malsausprigungen, die ihre Mitglieder norma-
lerweise aufweisen. Wenn eine Gruppe eine ge-
ringe Heterozygotie aufweist,
betreffenden Arten eine entsprechend geringe
Abweichung von dieser modalen Kombination
der Merkmalsausprigungen auf. Wenn eine
Gruppe jedoch eine grolle Heterozygotie auf-
weist, werden die betreffenden Arten eine signi-
fikante Abweichung von dieser Kombination

weisen die

der Merkmalsausprigungen aufweisen.

Wenn die adaptive Radiation in der Silber-
schwert-Gruppe aus Mendel‘scher Artbildung
resultiert, wird die Heterozygotie mit der Zeit
abnehmen (CromptON 2019b; 2020a). Alte, ba-
sale, noch allelreiche Arten werden hohere Wer-
te haben, rezente Arten (Kronenarten) dagegen
niedrigere (nach wiederholter Fortpflanzungs-
isolation und Allelfixierung).

Tab. 2 zeigt, dass Klade Wilkesia auf Kaua‘i (Abb.
12) die groBite Heterozygotie (Wert 8,2) und
Klade Argyroxiphium auf Maui (Introbild) und
Hawaii (Big Island, Abb. 4) die geringste Hete-
rozygotie (Wert 2,7) aufweist. Dies bestitigt,
dass die adaptive Radiation auf Kaua‘i (der al-
testen Insel) mit Arten begann, die ein signifi-

Wilkesia 8,2 (= 41/5)
Dubautia K+ 4,2 (=59/14)
Dubautia OMH 4,2 (= 50/12)
Argyroxiphium 2,7 (=16/6)

Tab. 2 Heterozygotie-Werte der vier Kladen = Anzahl der
Abweichungen von der normalen Auspragung der Merkma-
le in einer Klade im Verhaltnis zur Gesamtzahl der Arten der
Kladen.
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kantes Potenzial fiir phinotypische Variation
hatten (hochgradig heterozygot). Seither ist die
Radiation bis nach Maui und Hawaii (die jiings-
ten Inseln) fortgeschritten, und neuere Arten
zeigen ein vermindertes Potenzial fiir phinoty-
pische Variation (wenig heterozygot). Dieser
Riickgang der Heterozygotie ist zu erwarten,
wenn der genetische Mechanismus, der die Art-
bildung verursacht, in der von MENDEL be-
schriebenen Form als Folge der Meiose erfolgt
(CrompTON 2019b; 20202). Wenn Arten dage-
gen durch mehrere vorteilhafte Mutationen
entstanden sind, wiirden im Laufe der Zeit im-
mer mehr Arten durch immer mehr Mutations-
ereignisse entstehen. Je groBer die Zahl der Mu-
tationsereignisse ist, desto grofer ist die zu er-
wartende Heterozygotie. Es ist klar zu sehen,
dass die Beobachtungen zur Diversitit diejenige
Form der Artbildung unterstiitzen, die sich aus
den Mendel‘schen Mechanismen ergibt, und
nicht die andere Form, die aus mehreren vor-
teilhaften Mutationen resultiert.

Fazit und Ausblick

Die bisher vorgestellten Daten zur Formenviel-
falt der Silberschwerter legt eine Artbildung
nach dem Mendel’schen Modell nahe. Das be-
deutet, dass sie auf priexistenten Variationspro-
grammen beruht. Im zweiten Teil in der nichs-
ten Ausgabe von Studium Integrale Journal wird
ein Uberblick iiber Hybriden unter den Silber-
schwertern gegeben und es wird diskutiert,
welche Schlussfolgerungen aus thren Merkma-
len in Bezug auf die Entstehungsweise der Sil-
berschwert-Arten gezogen werden konnen.
AuBerdem geht es auf Spurensuche, wie die
Artbildung dieser formenreichen Gruppe be-
gonnen hat und wie ihre Radiation verlaufen
sein konnte.
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Uber den Entwurf des Lebens:
Genetische Redundanz

Lebende Systeme zeichnen sich durch eine Robustheit aus, die es ihnen ermoglicht,

Storungen auszugleichen. Seit etwa 20 Jahren ist bekannt, dass durch sogenannte

genetische Redundanz eventuelle Fehler leicht verkraftet werden (Fehlertoleranz). Es

stellt sich heraus, dass Gene nicht ,egoistisch® und linear arbeiten, sondern in koope-

rierenden genetischen Netzwerken, in denen es keinen Selektionsdruck auf einzelne

Gene gibt. Diese Netzwerkkonstruktionen sind ein grofRes Problem fur die Selektions-

hypothese der Evolutionstheorie, werden aber auf der Grundlage eines intelligenten

Designs erwartet.

Peter Borger

Introbild Eine der grolRen
Uberraschungen der
modernen funktionellen
Genomik ist der so genann-
te Knockout ohne Phadnotyp,
bei dem genetische Infor-
mation entfernt wird, ohne
dass der Phanotyp des
Organismus beeintrachtigt
wird. Unabhangig davon, ob
das Gen vorhanden ist oder
nicht, unterscheiden sich
Geschwister nicht.
Unglaubliche 10-15 % der
Gene eines Labororganis-
mus zeigen nach ihrer Ent-
fernung keinen veranderten
Phanotyp. (Pakhnyushchyy,
AdobeStock)
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Eine unerwartete Entdeckung

Die Entdeckung der wichtigsten Prozesse der
Molekularbiologie in der zweiten Hilfte des 20.
Jahrhunderts ebnete den Weg flir ein griindli-
cheres Verstindnis der Komplexitit des Lebens.
Einer der Schwerpunkte war die Entwicklung
fortgeschrittener Technologien zur Aufklirung
der Funktion von Proteinen. Eine dieser Tech-
nologien fiithrt zu einem sog. Knockout*, einer
Labormaus, in der man die Ausprigung eines
bestimmten Gens verhindert, damit das entspre-
chende Protein nicht mehr gebildet werden
kann (Bevan 2010). Theoretisch konnte der
Phinotyp* einer Maus, der ein bestimmtes Gen
fehlt, aufgrund einer dadurch verursachten Ver-
inderung wesentliche Informationen iiber die
Funktion dieses Gens liefern. Denn der entspre-
chende Phinotyp sollte einen Mangel aufwei-
sen, aus dem die Funktion des ausgeschalteten
Gens erschlossen werden kann.

Um solche Knockout-Miuse zu erzeugen,
setzen Molekularbiologen zunichst einen sog.

Marker* in das betreftende Gen einer embryo-
nalen Stammezelle. Der Marker hat zwei Funk-
tionen. Erstens wird die Nukleotidsequenz des
Gens durch den Marker unterbrochen, sodass
kein funktionelles Protein mehr erzeugt werden
kann. Zweitens weist der Marker darauf hin,
welcher Teil der Nachkommen Knockouts sind,
da er von den Forschern in diesen Nachkom-
men nachgewiesen werden kann.

Dann wird der Zellkern der manipulierten
embryonalen Stammezelle in die Eizelle einer
Maus injiziert, die entstandene Zygote zuriick
in die Gebirmutter transplantiert und auf die
Nachkommen der pseudoschwangeren Maus
gewartet. Der Nachwuchs wird dann anhand
des genetischen Markers ausgewihlt. Das Gen,
dessen Funktion die Forscher herausfinden
wollen, ist in diesen Organismen also unterbro-
chen und damit funktionslos. Diese Miuse sind
aber noch keine Knockouts, denn bei ithnen ist
nur ein Gen unterbrochen. Wie in allen sich se-
xuell vermehrenden Organismen kommen
auch bei Miusen die Gene paarweise vor, da sie
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von beiden Elternteilen je eine Kopie bekom-
men. Um einen richtigen Knockout zu erzeugen,
miissen jedoch beide Gene inaktiviert werden.
Von den ersten Nachkommen braucht man nur
ein Minnchen und ein Weibchen zu kreuzen,
die beide den Marker aufweisen, um einen voll-
stindigen Knockout zu erhalten. Falls man die
zwel markierten Geschwister kreuzt, wird ge-
mil MEeNDELs Gesetzen ein Viertel der Nach-
kommen tatsichlich zwei unterbrochene Gene
haben. Diese Miuse, die das zugehorige Protein
tiberhaupt nicht mehr synthetisieren konnen,
sind die Knockouts (Abb. 1).

Heutzutage gibt es fiir fast alle menschlichen
Gene, die auch in Maiusen vorkommen, einen
Maus-Knockout, bei dem das entsprechende
Gen fehlt. Es gibt kommerzielle Anbieter, bei
denen man jeden beliebigen Knockout bestellen
kann. Tausende und Abertausende von Krock-
outs haben unser Wissen iiber die Funktionswei-
se des Genoms* um ein Vielfaches erweitert.

Die Untersuchung der Knockouts erbrachte
aber auch eine Uberraschung: Knockouts ohne
veranderten Phinotyp. Sie weisen trotz des aus-
geschalteten Gens nach der Geburt keine auffil-
ligen Merkmale (Defizite) auf. Sollten simtliche
Gene eine messbare Fitness und einen selektier-
baren Wert haben, so miissten alle Knockouts ei-
nen messbar verinderten Phinotyp besitzen.
Viele Knockouts treten aber ohne phinotypische
Anomalien auf, zeigen keine offensichtlichen
Fitness-Effekte oder zeigen diese erst nach der
Inaktivierung weiterer Gene. Die Knockouts oh-
ne verinderten Phinotyp zeigen, dass es Gene
gibt, die ohne Weiteres ausgeschaltet werden

Kompakt

In der funktionellen Genomik wird die Funktion von Genen mit Hilfe von Gen-
Knockouts erforscht. Dabei wird in sogenannten Modellorganismen ein Gen tech-
nisch inaktiviert. Die Idee ist, dass das Ausschalten des Gens dazu fiihrt, dass der
entsprechende Phanotyp* Defekte aufweist und es auf diese Weise Aufschluss
lber die Funktion des Gens gibt. Die Funktion vieler Gene lasst sich jedoch nicht
aufklaren, da die Ausschaltung der Gene oft keine direkten Auswirkungen auf den
Phanotyp hat.

Seit dieses Phanomen Anfang der 1990er-Jahre zum ersten Mal beobachtet wurde,
stieBen diese so genannten ,Knockouts ohne Phanotyp“ auf grole Skepsis. Doch
die funktionelle Genomik des spaten 20. und friihen 21.Jahrhunderts hat uns zwei
wichtige Lektionen gelehrt. Erstens kénnen zwei oder mehr Gene, die untereinan-
der nicht dhnlich sind, einander oft ersetzen. Zweitens gibt es Gene im Genom#,
deren Inaktivierung im Labor keine offensichtlichen negativen Auswirkungen und
keinen messbaren Einfluss auf die Fitness des Organismus hat. Die Gene sind red-
undant. Genetische Redundanz, eine der groRen Uberraschungen der modernen
Biologie, kann somit als Zustand definiert werden, in dem die Inaktivierung eines
Gens beziiglich der Selektion neutral ist.

Der Knockout ohne Auswirkungen auf den Phanotyp (engl: no-phenotype knockout)
ist nicht nur eine Kuriositat aus dem Labor. Genetische Varianten der freien Wild-
bahn, die als homozygote ,Loss-of-Function“ (HLOF)-Varianten bekannt sind, sind
von erheblichem wissenschaftlichem und klinischem Interesse, da sie als ,natlr-
liche Knockouts“ bezeichnet werden konnen. Solche natiirlichen Knockouts stellen
die konventionelle evolutionstheoretische Interpretation in Frage, dass genetische
Information das Ergebnis natirlicher Selektion ist.

koénnen, ohne Auswirkungen oder mit nur sehr
geringen Eftekten auf den Phinotyp. Zahlreiche
Gene scheinen sogar keine einzige messbare
Funktion zu haben.

Die Gene, deren Funktion man nicht expe-
rimentell feststellen kann, werden redundante
Gene genannt. Die Entdeckung der geneti-
schen Redundanz war eine der gréBten Uber-
raschungen der modernen Biologie. Redun-

Embryo
1 Stammzelle
2
Marker
inaktiviert
das Gen
Marker Selektion
4 in den
Nachkommen
Kreuzung von
Nachkommen
mit Marker
5 Knockout

Inaktiviertes

Gen .
Kern wird

in befruchtete
Eizelle
eingebracht

3 »Leih-
mutter
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Abb.1 Schematische Dar-
stellung der Herstellung
eines Knockouts. Um ein
bestimmtes Gen in einer
Maus auszuschalten, wird
ein genetischer Marker so
konzipiert, dass er in das
betreffende Gen in einer
embryonalen Stammzelle
integriert werden kann (1).
Danach wird der Zellkern
dieser Stammzelle in Eizel-
len eingebracht (2), die
dann in eine pseudotrachti-
ge Maus Ubertragen wer-
den (3). Mehrere der Neuge-
borenen werden Trager des
unterbrochenen Gens sein
(4). Durch Kreuzung dieser
Trager, die mit Hilfe des
Markers ausgewahlt wer-
den konnen, wird sicherge-
stellt, dass die zweite Gene-
ration Knockouts hervor-
bringt, bei denen beide
Gene unterbrochen sind (s).
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danz ist ein Ingenieursprinzip, wobei zusitzli-
che, funktional gleiche oder vergleichbare
technische Systeme mit eingebaut werden, auch
wenn diese fuir einen storungsfreien Betrieb im
Normalfall nicht direkt bendtigt werden.

Acht genetische Schalter

Eines der faszinierendsten Beispiele von geneti-
scher Redundanz findet sich in der SRC-Fami-
lie der Tjrosin-Kinasen, einer Gruppe von acht
Genen, die flir sog. Kernrezeptoren codieren —
molekulare Schalter, die die Entwicklung und
Vermehrung der Zellen regulieren. Vier ver-
wandte Mitglieder der Familie heilen SRC,
YES, FYN und FGR, wihrend die anderen
Mitglieder als BLK, HCK, LCK und LYN be-
zeichnet werden. Auf molekularer Ebene tiber-
tragen sie eine Phosphatgruppe autf die Amino-
saure Tyrosin, aber nur, wenn diese in einer be-
stimmten Kombination mit anderen Amino-
sduren in einem Protein vorhanden ist. Das Er-
gebnis dieser Ubertragung ist, dass das Protein
aktiviert wird, um danach selbst als Schalter zu
fungieren. Im evolutioniren Erklirungsrahmen
vermutet man, dass die acht unterschiedlichen
Gene, die fur die acht Tyrosin-Kinasen codieren,
durch Genduplikationen entstanden sind (ToBy
& SprING 1998).

Die acht SRC-Gene codieren also fuir infor-
mationstibertragende Proteine, welche das In-
nere der Zelle tiber ithre Umwelt informieren.
Wird ein Kernrezeptor von einem Hormon ak-
tiviert, dann wird eine der Aminosiuren (Tyro-
sin) des Rezeptors kurzfristig phosphoryliert
und darauthin sofort wieder entphosphoryliert.
Dieses sehr fliichtige Signal reicht, um das Zell-
teilungsprogramm im Zellkern zu aktivieren. Es
wird aber danach sofort wieder abgeschaltet.
Wiirde es zu lange aktiv bleiben, so wire das
Zellvermehrungsprogramm permanent akti-
viert. Darum ist es vorhersehbar, dass Mitglieder
der SRC-Familie zu den gefihrlichsten Genen
gehoren, die wir aus der Krebsforschung ken-
nen. Denn unkontrollierte Vermehrung bedeu-
tet Krebs. Diese Gene sind hiufig die moleku-
largenetische Ursache von Leukdmien und Tu-
moren, da sie bereits infolge nur einer einzigen
Mutation, die das Protein verindert, eine ge-
storte Zellteilung hervorrufen koénnen. Sogar
einzelne Punktmutationen, die zur Folge haben,
dass jeweils nur eine einzige falsche Aminosaure
eingebaut wird, konnen tédlich sein. Mutierte
SRC-Proteine sind darum so gefahrlich, weil sie

immer wieder eine Flut falscher Informationen
weitergeben und dadurch dann die Zellver-
mehrung immer weiter ankurbeln. Das Resultat
ist Krebs. Was alles noch weiter verschlimmert,
ist eine Hiufung solcher Mutationen. Eine ein-
zige Mutation reicht aus, um Krebs zu verursa-
chen, da der Ein-Schalter nicht durch den Aus-
Schalter — das normal funktionierende (d.h.
nicht mutierte Gen) — kompensiert werden
kann.'

Um die Funktionen der SRC-Familie besser
zu verstehen, wurden Knockouts fur alle acht
Gene angefertigt. Nur flinf wiesen einen auftil-
ligen Phinotyp aus; die restlichen zeigten keine
Abnormititen. Die betreftenden Knockouts ent-
wickelten keine Tumore und hatten keine auf-
filligen Zellteilungsstorungen. Das unerwartete
Ausbleiben von Folgen und die daher mutmal-
liche Redundanz wirft eine grundlegende Her-
kunftsfrage auf. Wenn diese Genfamilie auf
Genduplikationen zurlickgeht, wie haben sie
sich dann durch Mutationen differenziert, ohne
Krebs auszulosen? Oftensichtlich haben die Ge-
ne neue Funktionen tiibernommen, ohne dass
Mutationen Krebs auslosen — aber wie? Die
Existenz der SRC-Genfamilie wird in der Lite-
ratur wie folgt erklart:

,»Viele, vielleicht alle proteinschidigenden
Punktmutationen, die man in der redundanten,
genetischen Familie der SRC-ihnlichen Protei-
ne antrifft, fihren gleichfalls zu Phinotypen, die
nicht lebensfihig sind und den Organismus t5-
ten. Darum kann die genetische Redundanz
durch eine Anhidufung von Punktmutationen
nicht verschwinden® (ToBy & SpriNG 1998).

Da nach diesem Szenario alle Mutationen
todlich sind, missen die SRC-Gene flir immer
im Genom verbleiben. Mutationen, die sofort
zum Tod fiihren, werfen daher eine interessante
Frage nach dem Ursprung der betreffenden Ge-
ne auf. Wenn Mutationen in SRC-Genen wirk-
lich potenziell so schidlich sind, dass jede Mu-
tation Krebs auslost, wie konnte dann diese er-
weiterte Genfamilie durch Genduplikation
entstanden sein und sich anschlieBend durch
Mutationen tiberhaupt erst diversifizieren?
Nach der ersten Verdopplung durfte sich keines
der Gene verandern, weil das einen nicht le-
bensfihigen Phinotyp hervorrufen und den
Organismus durch Krebs toten wiirde. Es muss-
te also stindig gegen aminosiureverindernde
Mutationen in den SRC-Genen selektiert wor-
den sein. Das Gleiche gilt fiir alle weiteren Gen-
duplikationen. Neue Genkopien diirfen nur an

! Da wir von allen Genen zwei Kopien haben (das eine
stammt vom Vater, das andere von der Mutter), reicht
ein funktionierendes Gen oft aus, um eine normale
Funktion zu gewihrleisten. Bei dominanten Gain-of-
Function-Mutationen, wie der SRC-Genfamilie, ist
dies jedoch nicht der Fall.

JAHRGANG 29 | 2-2022



neutralen Stellen mutieren, die keine Amino-
sdure im Protein ersetzen, da der Organismus an
Tumoren sterben wiirde. Eine permanente rei-
nigende Auslese (engl: purifying selection)
miisste stattfinden, um zu verhindern, dass An-
derungen der Proteine sich etablieren. Wir
missten daher aktuell immer noch acht identi-
sche Proteine antreffen, was den biologischen
Tatsachen aber nicht entspricht: Proteine der
SR C-Familie unterscheiden sich deutlich von-
einander.

Natiirliche Knockouts:
Die natirliche Auslese ausgeknockt

1964 gewann der finnische Skilangldufer Eero
Maentyranta zwei Goldmedaillen bei den
Olympischen Winterspielen in Innsbruck. Wie
es sich fiir einen Olympioniken gehort, war sein
Erfolg tiber 15 und 30 km von Kontroversen
begleitet. Tests ergaben, dass er 15 % mehr rote
Blutkorperchen hatte als normale Probanden,
und Maentyranta wurde beschuldigt, seine ro-
ten Blutkorperchen durch Doping erhoht zu
haben. Es konnte jedoch keine Spur von Blut-
doping gefunden werden.

Damals wusste niemand davon, aber die mo-
derne Biologie zeigte, dass Maentyranta ein
mutiertes EPO-Gen hatte, das fiir Erythropoie-
tin codiert, einen Botenstoff, der das Knochen-
mark anregt, die Produktion roter Blutkorper-
chen zu erhéhen. Im Normalfall bindet sich da-
zu EPO an den EPO-Rezeptor, das Protein, das
die biologische Wirkung des Botenstofts EPO
vermittelt. Nach der Bindung von EPO erzeugt
der EPO-Rezeptor zweil entgegengesetzte Sig-
nale: eines, das die Zellen des Knochenmarks
anregt, rote Blutkorperchen zu bilden (der An-
Schalter), und eines, das die Produktion roter
Blutkorperchen reduziert (der Aus-Schalter).
Dieser selbstregulierende Mechanismus sorgt
fiir eine ausgewogene Produktion roter Blut-
korperchen. Im Jahr 1993 stellte sich heraus,
dass der Olympiasieger eine Mutation hatte, die
den Aus-Schalter ausschaltete (DE 1A CHAPELLE
et al. 1993). Der EPO-Rezeptor des finnischen
Sportlers erzeugte ein normales Aktivierungs-
signal, aber nicht das Inaktivierungssignal. Men-
schen konnen mit einem EPO-Rezeptor, bel
dem nur der An-Schalter funktioniert, gute
Leistungen erbringen. Ein Teil der Funktionali-
tat ist also verzichtbar; der Knockout ist verkraft-
bar.

Mit der Zeit wurden weitere Gene entdeckt,
deren Verlust verkrattbar ist. So zeigte sich, dass
der Mensch auf das muskelfaserproduzierende
ACTN3-Gen verzichten kann (NortH et al.
1999). AuBlerdem konnen Menschen ohne das
CCR5-Gen, das fiir die Caspase-12 codiert
(WATERSON et al. 2005) existieren; dieses Gen
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darf fehlen (Garvant & NoveMBRE 2005). Eben-
so gibt es Menschen, die einige der GST-Gene
entbehren kénnen, die an der Entgiftung der im
Zigarettenrauch enthaltenen polyzyklischen
aromatischen Kohlenwasserstoffe beteiligt sind
(van DieMEN 2008). Fiir alle diese Gene wurden
in vollig gesunden Teilpopulationen von Men-
schen natiirliche Knockouts gefunden (BORGER
2017). Eine groBe Uberraschung.

Fasziniert von der Vorstellung, dass es in der
menschlichen Bevolkerung vollig gesunde na-
tiirliche Knockouts gibt, begann eine australische
Forschergruppe um Daniel MACARTHUR,
menschliche Genome zu untersuchen, um sog.
homozygote ,,Loss-of-Function® (HLOF)-Va-
rianten zu finden. Solche Genvarianten kénnen
als natiirliche Knockouts angesehen werden.
Nachdem sie Genome von 185 Menschen ge-
scannt hatten, fanden sie heraus, dass der durch-
schnittliche gesunde Mensch etwa 100 defekte
Gene trigt, die meisten davon in heterozygo-
tem* Zustand, wo das intakte Gen in der Regel
das defekte Gen ,,ausgleichen® kann. 20 davon
sind jedoch in homozygotem* Zustand vor-
handen (MACARTHUR et al. 2012). Dies zeigt,
dass in jedem Individuum der menschlichen
Population ein nattirlicher Knockout fiir 20 Ge-
ne vorliegt und somit der Bauplan von 20 Pro-
teinen fehlt! Die Forscher wiesen auch nach,
dass mehrere der fehlenden Gene eine Rolle im
Geruchssinn spielen. Andere waren Mitglieder
von sich funktionell iiberschneidenden Genfa-
milien, was darauf hindeutet, dass die inaktivier-
ten Gene verloren gehen konnten, weil an an-
derer Stelle im Genom ein Ersatz vorhanden
war. Unter den insgesamt ca. 100 defekten Ge-
nen sind 24, von denen bekannt ist, dass sie an
schwerwiegenden Krankheiten beteiligt sind,
darunter Osteogenesis imperfecta (sog. Glaskno-
chenkrankheit) und Harlekin-Ichthyose (sehr
seltene Hauterkrankung); aulerdem 21 krank-
heitsverursachende Gene, die jedoch alle nur in
einer Kopie bei den betroftenen Personen vor-
handen waren (KAIser 2014).

Die meisten der nattirlichen Knockouts wur-
den bei weniger als 2 % der Population gefun-
den. Wie die im Labor erzeugten Knockouts bei
Miusen wurden viele menschliche Knockouts
nicht mit Krankheiten in Verbindung gebracht,
was bedeutet, dass die natiirliche Auslese nicht
in der Lage ist, solche schwichenden Mutatio-
nen zu entfernen. Kiirzlich wurde der Katalog
der bekannten menschlichen HLOF-Mutatio-
nen durch die Verwendung von 1432 Ganz-
Exom-Sequenzen* aus flinf europdischen Po-
pulationen erweitert; nach strenger Filterung
wurden insgesamt 173 HLOF-Mutationen
identifiziert, von denen 76 (44 %) zuvor nicht
beobachtet worden waren (KAIser et al. 2015).
Das Exome Aggregation Consortium (ExAC), das
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die grofte Datenbank fur Variationen in
menschlichen proteincodierenden Regionen
erstellt hat, hat Sequenzdaten von mehr als
60.000 Personen zusammengetragen,
schlieBlich aller vorhandenen Genvarianten in
vielen unterschiedlichen menschlichen Popula-
tionen. Diese Datenbank ermdglicht die Festle-
gung objektiver Pathogenititskriterien flir Se-
quenzvarianten und somit die Identifizierung
von Genen, die einer starken Selektion gegen

ein-

verschiedene Mutationsklassen unterliegen. In
diesem enormen Datensatz wurden nur 3230
pathogene Genvarianten der etwa 20.000
menschlichen proteincodierenden Gene identi-
fiziert (LEK et al. 2016). Mit anderen Worten:
Obwohl ein grofer Teil der proteincodierenden
Gene im menschlichen Genom bei einem oder
mehreren Individuen inaktiv ist, erzeugt dies
trotzdem keine genetischen Erkrankungen oder
Fehlbildungen.

Genetische Redundanz ist die Regel,
nicht die Ausnahme

Im Siugetiergenom werden acht verschiedene
Histon-H1-Proteine von ebenso vielen His-
ton-H1-Genen codiert. Sie spielen eine Rolle
in der Strukturierung der Chromosomen. Wis-
senschaftler des Albert Einstein College of Me-
dicine in New York wollten wissen, wozu diese
Proteine bendtigt werden und schalteten die
acht Gene, die fur diese Proteine codieren,
nacheinander in Miusen aus (FaN et al. 2001).
Es zeigte sich, dass Miuse, in denen das Histon
Hlo entfernt worden war, vollig normal waren.
Erstaunlicherweise konnte man problemlos so-
gar zwel dieser Gene aus dem Genom entfer-
nen, ohne dass dies Folgen fiir die Miuse hatte.
Man staunte dariiber, dass kein einziges Tier —
sogenannte Double-Knockouts — einen auftallen-
den Phinotyp aufwies.

Auch Pflanzen zeigen ein solches Uber-De-
sign. Mit diesem Begrift ist gemeint, dass es Ge-
ne zu geben scheint, die verzichtbar sind, mog-
licherweise aber als Redundanzen fungieren.
Bei der Acker-Schmalwand (Arabidopsis thalia-
na) hat man fur fast alle Gene Knockouts kreiert.
Eine Gruppe von Botanikern meldete, dass nur
in weniger als 2% der fast zweithundert von ih-
nen gezeugten Knockouts eindeutig wahrnehm-
bare Anderungen im Phinotyp aufgetreten sei-
en. Die meisten Knockouts waren einfach nicht
zu unterscheiden von Pflanzen, bei denen das
Gen noch normal funktionierte. Der tibergrofe
Teil der Gene von Arabidopsis ist somit anschei-
nend redundant (Boucnt & Boucuez 2001).
Dies ist ebenso die Quintessenz des Genompro-
jekts des Rundwiirmchens Caenorhabditis ele-
gans: Nahezu 90% aller Knockouts hatten tiber-

raschenderweise keinen nachweislich verander-
ten Phinotyp (CONANT & WAGNER 2004).

Eine dhnliche, fast vollstindige Redundanz
findet sich in Bakterien. In Bacillus subtilis sind
nur 270 von den 4.100 Genen essenziell (Ko-
BAYASHI et al. 2003), und in Escherichia coli sind
es nur 303 von 4.300 Genen (Basa et al. 2006).
Die einzelnen Gene der Bakterien kénnen na-
hezu alle problemlos beseitigt werden, solange
die essenziellen Gene des Genoms vorhanden
bleiben. Es wird angenommen, dass die meisten
Khnockouts ohne Phinotyp-Verinderung nicht
einmal gemeldet werden. Prarson (2002)
schreibt (in Ubersetzung):

»[Das sind] viele dieser Dinge, von denen
man nichts hort. Knockouts ohne Phinotyp-Ver-
inderung sind negative Ergebnisse, und als sol-
che werden sie normalerweise nicht in wissen-
schaftlichen Fachzeitschriften veroffentlicht,
weil sie keinen Nachrichtenwert haben. Um
diesem Problem zu begegnen, gibt es in der
Zeitschritt Molecular and Cellular Biology seit
1999 einen Abschnitt tiber Knockout-Miuse
und andere mutierte Miuse, die vollig normal
erscheinen.”

Knockout-Experimente haben deutlich ge-
macht, dass genetische Redundanz ein Haupt-
merkmal aller untersuchten Lebensformen ist.
Der redundante Charakter der Gene bedeutet
selbstverstandlich nicht, dass sie keine biologi-
schen Funktionen haben. Es bedeutet nur, dass
diese Funktionen experimentell nicht mit der
Knockout-Technik festgestellt werden konnen.
Wenn Gene entfernt werden konnen, ohne dass
dies dem Organismus Probleme bereitet, wire
es weit hergeholt zu behaupten, dass die natir-
liche Selektion die treibende Kraft war, die die-
se Gene geformt hat.

Ein Problemfiirdie Evolutionstheorie

Wie kann genetische Redundanz im Genom
stabil erhalten bleiben? Wie haben Organismen
Gene entwickelt, die offensichtlich nicht der
natiirlichen Selektion unterliegen? Kénnte ge-
netische Redundanz von Genduplikationen
(Verdopplungen) herrithren? Das einflussreiche
Buch ,, Evolution by Gene Duplication “ von Susu-
mo OHNO aus dem Jahr 1970 befasst sich mit
dieser Idee (Ouno 1970; Abb. 2). Manchmal
wird bei Zellteilungen ein Gen oder ein linge-
rer Abschnitt biologischer Information dupli-
ziert. Wenn die Duplikation in Keimbahnzellen
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stattfindet und damit vererbbar wird, kann das
gleiche Gen zweimal im Genom der Nach-
kommen vorhanden sein — ein genetisches
Backup. OuNO argumentiert, dass Gen- und
Genomverdopplungen die Hauptantriebskrifte
fir die zunehmende Komplexitit der Lebewe-
sen im Laufe der Darwin‘schen Evolution sind.
Er schligt vor, dass Duplikationen von geneti-
schem Material genetische Redundanzen schat-
fen, die dann Mutationen anhiufen und neue
biologische Funktionen iibernehmen koénnen.
Duplizierte DNA-Elemente unterliegen nicht
der nattirlichen Selektion und konnen frei in
neue Gene umwandelt werden, so die Argu-
mentation. Man geht davon aus, dass sich ein
dupliziertes Gen im Laufe der Zeit aufgrund
von Mutationen in den regulatorischen und co-
dierenden Segmenten des Duplikats in seinen
Ausprigungen (Expression)
Funktion vom Ursprungsgen unterscheiden
kann. Vorteilhafte Duplikate werden von der
natiirlichen  Selektion sicherlich bevorzugt.
Gleichzeitig schiitzt die genetische Redundanz
alte Funktionen, wenn neue entstehen, und ver-
ringert so die Letalitit von Mutationen. OHNO
schitzt, dass fiir jedes neue Gen, das durch Du-

oder in seiner

plikation entsteht, etwa zehn redundante Ko-
pien zu den funktionslosen DNA-Basense-
quenzen hinzukommen missen (OHNO 1973).
Die Diversifizierung von dupliziertem geneti-
schem Material ist heute die akzeptierte evolu-
tionire Standardvorstellung dariiber, wie Geno-
me an Information gewinnen. OHNOs Idee der
Evolution durch Duplikation liefert auch eine
Erklarung fiir die Knockouts ohne Phinotypver-
inderungen: Wenn sich Gene relativ hiufig du-
plizieren, ist es plausibel, dass in den meisten
Genomen ein gewisses Mall an Redundanz zu
erwarten ist, da Duplikate einen Organismus
mit Ersatzgenen versorgen. Wenn eines verloren
geht oder inaktiviert wird, iibernimmt das an-
dere die Funktion. Die Theorie von OHNO sagt
also einen Zusammenhang zwischen geneti-
scher Redundanz und Genduplikation voraus.
Biologen haben diese Frage anhand der zahl-
reichen genetischen Daten von Saccharomyces ce-
revisiae, der gewohnlichen Bickerhefe, unter-
sucht. Erstaunliche 60 % der Gene von Saccha-
romyces konnten inaktiviert werden, ohne dass
ein verinderter Phinotyp auftrat (nicht-essen-
zielle Gene, vermutlich redundante Gene). 1999
berichteten WiNzELER und Mitarbeiter in der
Zeitschrift Science jedoch, dass nur 9 % der
nicht-essenziellen Gene von Saccharomyces Se-
quenzihnlichkeiten mit anderen Genen im He-
fegenom aufweisen und somit nur diese 9 % das
Ergebnis von Duplikationsereignissen —sein
konnten (WINZELER et al. 1999). Die meisten
nicht-essenziellen Gene von Saccharonryces sind
also nicht mit anderen Genen im Hefegenom

JAHRGANG 29 | 2-2022

Glossar

Evolvierbarkeit: Die Fahigkeit eines bio-
logischen Systems, phanotypische Varia-
tionen hervorzubringen, die sowohl ver-
erbbaralsauch adaptiv (angepasst) sind.
Ganz-Exom-Sequenzen: Alle Sequenzen
eines Genoms, die die proteincodieren-
de genetische Information enthalten
und in mRNA abgeschrieben werden.
Genom: Das komplette Erbgut eines In-
dividuums

heterozygot: Ein Organismus ist he-
terozygot fir ein Merkmal, wenn zwei
unterschiedliche Kopien (Allele) eines
bestimmten Gens auf den beiden Chro-
mosomen vorliegen.

homozygot: Es liegen zwei gleiche
Kopien (Allele) eines bestimmten Gens
auf den beiden Chromosomen vor.
Knockout: Modellorganismus (z. B. eine

Labormaus), in der man ein bestimmtes
Gen komplett inaktiviert, damit das ent-
sprechende Protein nicht mehr gebildet
werden kann.

Marker: Eindeutiges genetisches Merk-
mal, das man auf einfache Weise wie-
derfinden und wahrend des Experi-
ments verfolgen kann.

Neutrales Netzwerk: Netzwerk, das aus
mehreren redundanten Komponenten
besteht, die sich gegenseitig kompen-
sieren konnen.

paraloges Gen: Ein Gen, dessen Ur-
sprung in einer genetischen Duplikation
vermutet wird.

Phanotyp: Das Erscheinungsbild, samt-
liche duReren Merkmale eines Organis-
mus.

verwandt (wobei die Ahnlichkeit der Sequen-
zen bestimmt und diese als ein MalB3 der Ver-
wandtschaft interpretiert wird), was darauf
schlieBen lisst, dass sie nicht durch genetische
Duplikationen entstanden sind.

Im Jahr 2000 bestitigte Andreas WAGNER die
Ergebnisse von WINZELER (1999), dass es nicht
wahrscheinlich ist, dass funktionsschwache oder
funktionslose Gene sog. paraloge* Gene inner-
halb des Hefegenoms haben, also Gene, deren
Ursprung in einer genetischen Duplikation
vermutet wird. WAGNER kam zum Schluss, dass
die mit genetischer Redundanz verbundene
Robustheit nicht durch Genduplikation verur-
sacht worden sein kann, sondern eher auf die
Wechselwirkungen zwischen nicht verwandten

Abb. 2 Das einflussreiche
Buch ,Evolution by Gene
Duplication”von Susumo
OHno aus dem Jahr 1970
schien eine Erklarung fiir
genetische Redundanz zu
liefern: Redundanz durch
Gen-Verdopplung (Duplika-
tion). Anfang 2000 wurde
jedoch nachgewiesen, dass
genetische Redundanz
nicht durch Genduplikatio-
nen erklart werden kann.
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Abb. 3 Beispiel fir ein klei-
nes skalenfreies Netzwerk
(A).Von den 27 Knoten stel-
len nur wenige die meisten
Verbindungen her. Wenn
man die relative Anzahl der
Verbindungen pro Knoten
gegen die Anzahl der Kno-
ten mit einer bestimmten
Anzahl von Verbindungen
auftragt, erhalt man eine
Potenzgesetzbeziehung (B).
(Nach Barassi & Otrval
2004)
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Genen zuriickzufithren ist (WaGNER 2000).
Neuere Studien haben gezeigt, dass kooperie-
rende Netzwerke von nicht verwandten Genen
wesentlich mehr zur Robustheit beitragen als
die Anzahl der Genkopien eines homologen
Gens (Krramr & Naprau 2002). Wir sind ge-
zwungen, den Schluss zu ziehen, dass der erwar-
tete Zusammenhang zwischen genetischer Re-
dundanz und Genduplikation nicht gegeben ist.
Omnnos interessante Idee der Evolution durch
Genduplikation hat sich daher nicht bestitigt.

Redundante Gene mutieren nicht
schneller als andere Gene

Wenn die Evolution von proteincodierenden
Genen hauptsichlich auf (nahezu) neutrale Mu-
tationen zurlickzufiihren wire, dann sollten
Mutationen in Genen, die der reinigenden Se-
lektion weniger ausgesetzt sind, hiufiger erhal-
ten bleiben, da sie nicht selektiv ausgemerzt
werden. Solche nicht-essenziellen Gene sollten
sich leichter und schneller verindern koénnen.
Dieses Argument, das bereits vor tiber 30 Jahren
vorgebracht wurde, ist fur viele theoretische
Anwendungen der Evolutionstheorie von
grundlegender Bedeutung, doch trotz intensi-
ver wissenschaftlicher Untersuchungen konnte
diese Vorhersage nicht wirklich bestitigt wer-
den. Im Gegensatz dazu hat eine systematische
Analyse von Miusegenen gezeigt, dass sich es-
senzielle Gene nicht langsamer veridndern als
nicht-essenzielle (HursT & Smita 1999). Eben-
so konnen E. coli-Proteine, die in riesigen red-
undanten Netzwerken arbeiten, genauso viele
Mutationen tolerieren wie einzigartige Single-
Copy-Proteine (HanN et al. 2004), und Wissen-
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schaftler, die das Genom von Mensch und
Schimpanse verglichen, fanden heraus, dass
nicht-funktionale Pseudogene, die als Redun-
danzen betrachtet werden konnen, einen ahnli-
chen Prozentsatz an Nukleotidsubstitutionen
aufweisen wie essenzielle proteincodierende
Gene (NacamaN & CrowkiL 2000). In Bezug
auf die Anhiufung von Mutationen gibt es also
eine deutliche Diskrepanz zwischen Theorie
und Beobachtung.

Die Nichtlinearitat der Biologie

Genetische Redundanz lisst sich begreifen,
wenn man die Nichtlinearitit biochemischer
Systeme versteht. Es ist paradox, dass einerseits
die umfangreichen Darstellungen biochemi-
scher Reaktionen Hunderte von gekoppelten
und vernetzten Reaktionen zeigen, wihrend
andererseits Doktoranden stillschweigend er-
mutigt werden, in Begriffen von linearer Ursa-
che und Wirkung zu denken. Das lineare Ursa-
che-Wirkungs-Denken der antiken griechi-
schen Philosophie wurde von den europiischen
Gelehrten des 19. Jahrhunderts iibernommen
und beeinflusst noch immer viele Wissen-
schaftsbereiche. Im Bereich der Systembiologie
hat man jedoch festgestellt, dass die genetische
Redundanz und die biologische Robustheit
nicht in linearen Begriffen einer einzigen Kau-
salitat zu verstehen sind, bei der A zu B fiihrt, B
zu C, C zu D, usw. Biologische Systeme funkti-
onieren nicht auf diese Weise. Biologische Sys-
teme sind als skalenfreie Netzwerke konzipiert
(Abb. 3) (ArBerT 2005). In einem skalenfreien
Netzwerk folgt die Verteilung der Knotenver-
kniipfungen einem Potenzgesetz, d. h. es enthilt
viele Knoten mit einer geringen Anzahl von
Verkniipfungen, wenige Knoten mit vielen Ver-
kniipfungen und sehr wenige Knoten mit einer
hohen Anzahl von Verkniipfungen.

Gene arbeiten fast nie allein, sondern sie ko-
operieren in Netzwerken mit unglaublicher
Pufterkapazitit, die durch redundante Elemente
erzeugt wird. In einem einfachen nichtlinearen
biologischen System mit den Knoten A bis E
kann A zwar B verursachen, aber A verursacht
auch D unabhingig von B und C (Abb. 4). Die-
ses sehr einfache Netz mit nur fiinf Knoten
zeigt die Robustheit aufgrund der Redundanz
von B und C. Wenn A die Verbindung zu D
nicht herstellen kann, gibt es immer noch B
und C, die die Verbindung herstellen kénnen. In
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ausgedehnten Netzwerken, die aus Hunderten
von miteinander verbundenen Proteinen beste-
hen konnen, sind Puffer eingebaut, sodass das
Netzwerk (oder Teile davon) nicht durch eine
Mutation inaktiviert wird und wichtige Signal-
wege dadurch nicht sofort stillgelegt werden.
Ein Netzwerk aus kooperierenden Proteinen,
die ihre Funktionen gegenseitig ersetzen oder
umgehen konnen, macht ein biologisches Sys-
tem robust. Es ist unklar, wie die Selektion auf
einzelne Knoten in einem skalenfreien, redun-
danten System wirken konnte.

Komplexe technische Systeme beruhen auf
skalenfreien Netzwerken, die kleine Ausfille
verkraften konnen, um groBere Ausfille zu ver-
hindern. Gene, die in skalenfreien Netzwerken
zusammenarbeiten, bieten lebenden Systemen
ein Anti-Chaos-Modul, das fiir Stabilitit und
Robustheit erforderlich ist. Genetische Netz-
werke dienen normalerweise zur Stabilisierung
und Feinabstimmung der komplexen Regulie-
rungsmechanismen lebender Systeme. Sie kon-
trollieren die Homdostase, regulieren die Auf-
rechterhaltung von Genomen und liefern regu-
latorische Riickkopplungaufdie Genexpression.
Eine Uberschneidung der Funktionen von
Proteinen sorgt auch dafiir, dass eine Zelle nicht
nur mit ,,an‘ oder ,,aus‘ auf einen bestimmten
biochemischen Prozess reagieren muss, sondern
irgendwo dazwischen agieren kann.

Die meisten Gene im Genom sind an regula-
torischen Netzen beteiligt, die Informationen
erkennen und verarbeiten, damit die Zelle iiber
ihre Umgebung informiert ist. Die Proteine, die
in diesen Netzen operieren, kommen als groB3e
Genfamilien mit sich iiberschneidenden Funk-
tionen vor. In einer Kaskade von Aktivierungen
und Inaktivierungen von Signalproteinen wer-
den Informationen iiber duflere Vorginge zum
Zellkern transportiert, damit dieser angemessen
reagieren kann. Fillt eine der Interaktionen aus,
so wird das Gleichgewicht des Lebens nicht so-
fort gestort. Die in genetischen Netzwerken
vorhandene Pufterkapazitit sorgt auch fiir die
Robustheit, die es lebenden Systemen ermog-
licht, sich in der Zeit fortzupflanzen. In einem li-
nearen System wiirde eine einzige schidliche
Mutation das System als Ganzes sofort lahmle-
gen: Die Stirke einer Kette wird durch ihr
schwichstes Glied bestimmt. Viele interagieren-
de und miteinander verwobene Knoten erzeu-
gen dagegen robuste genetische Netzwerke und
gewihrleisten eine genetische Redundanz. In-
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teragierende biologische Netzwerke, in denen
parallele und konvergierende Glieder unabhin-
gig voneinander die gleichen oder dhnliche In-
formationen tibermitteln, versagen fast nie. Ro-
bustheit ist daher eng mit Fitness verbunden.
Juingste Studien deuten darauf hin, dass sie auch
eine entscheidende Rolle bei der Entwicklung
neuer Arten spielen kann. Eine zunehmende
Robustheit, so wird vorgeschlagen, kann zum
Entstehen von Evolvierbarkeit* fiihren, wenn
bei der Artbildung ein neutrales Netzwerk* zur
Verfligung steht (WHITACRE & BENDER 2010).
Die nattirliche Auslese spielt dann so gut wie
keine Rolle mehr: Neue Arten ergeben sich von
selbst aus dem vorhandenen Erbgut. Und das ist
ein klares Indiz dafiir, dass Genome so konzipiert
sind, dass sie neue Arten hervorbringen kénnen.

Ingenieurtechnisches Merkmal

Genetische Redundanz ist eine ingenieurtech-
nische Eigenschaft von Genomen und stellt ei-
ne eindeutige Herausforderung fiir das Stan-
dardparadigma der Evolution dar, da sie die Be-
deutung des Darwin‘schen Selektionsmecha-
nismus als wichtige Kraft in der Entstehung von
genetischer Information in Frage stellt. Es ist
auch wichtig zu erkennen, dass tiberfliissige Ge-
ne nicht tiber Millionen von Jahren im Genom
vorhanden gewesen sein konnen, da die natiir-
liche Selektion, eine konservative Kraft, ihre
Zerstorung durch negative Mutationen nicht
verhindern kann. Mainstream-Biologen, die im
darwinistischen Rahmen ausgebildet sind, ha-
ben groBe Miihe, die Existenz von Genen ohne
natiirliche Selektion zu verstehen. Dies geht aus
einer Aussage von Mario CAPPECCHI, einem Pi-
onier in der Entwicklung der Knockout-Tech-
nologie, hervor, die er vor einigen Jahren in Na-
ture veroffentlichte (zit. nach PeEarson 2002, in

Ubersetzung):

Abb. 4 Die Lupe zoomt auf
4 Knoten (A, B,C, D) eines
komplexen biologischen
Netzwerks. In diesem Netz-
werk kann A Uber zwei ver-
schiedene Wege D errei-
chen, Uber B oder tber C.
Wenn B inaktiviert ist, kann
D immer noch tber C
erreicht werden. Um die
Robustheit lebender Orga-
nismen zu gewahrleisten,
sind biologische Systeme
mit Redundanzen wie die-
ser konstruiert, was ein kla-
res Zeichen flr die Prinzipi-
en der Ingenieurskunst ist.
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,Ich glaube nicht, dass es eine einzige [ Knock-
out-]Maus gibt, die keinen [verinderten] Phi-
notyp aufweist. Wir stellen einfach nicht die
richtigen Fragen.®

Eine der richtigen Fragen, die gestellt wer-
den miissen, lautet: Ist das evolutionire Paradig-
ma korrekt? Meine Antwort darauf lautet: Nein,
es hat sich in dem hier betrachteten Zusam-
menhang nicht bewihrt. Die Selektion kann
nicht erkliren, was die moderne Biologie iiber
Genome enthiillt hat. Robustheit durch geneti-
sche Redundanz ist das, was man erwarten wiir-
de, wenn das Leben das Produkt eines intelli-
genten, vorausschauenden Designers wire.
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Bei, Gehor” denken wir an Ohren, wie wir sie selbst besitzen und die wir im Biologieunterricht
naher betrachten. Die entsprechenden Organe sind bei vielen Insekten deutlich anders beschaffen
und auch ihre Lage ist oft Uberraschend: Sie horen sozusagen mit den Beinen. Nun wurde eine aus-
gefallene Methode des Horens bei Spinnen entdeckt: Horen durch ,,Outsourcing” der Schallauf-

nahme.

Harald Binder

Horen ist eine Sinnesleistung, die es Lebewesen
erlaubt, Bewegungen der sie umgebenden Luft
oder Verinderungen des Luftdrucks wahrzu-
nehmen und sich auf diese Weise unter Zuhilfe-
nahme weiterer Sinnesleistungen wie z. B. Se-
hen und Riechen in ihrer Umwelt zu orientie-
ren.Von vielen Tieren und auch dem Menschen
ist uns das Ohr in seinem Aufbau bekannt. Dort
werden Luftdruckschwankungen bzw. Schall-
wellen tiber Ohrmuschel und Gehérgang an
das Trommelfell weitergeleitet.Von da aus wer-
den sie im Mittelohr mechanisch tiber die Ge-
horknochelchen Hammer, Amboss und Steig-
biigel iiber das ovale Fenster zum Innenohr auf
die Horschnecke und auf die darin befindlichen
Sinneszellen iibertragen. Diese wandeln die
mechanischen Reize in Nervensignale um, wel-
che tiber den Hornerv an das zentrale Nerven-
system tibertragen werden, wo diese Informati-
on dann verarbeitet wird.

Dieser komplexe Aufbau mit dem koordi-
nierten und fein abgestimmten Zusammenspiel
unterschiedlichster Komponenten erfordert ei-
nen bestimmten Raumbedarf und ist nicht be-
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liebig miniaturisierbar. Manche Insekten wie
z. B. Heuschrecken, Wanzen und Schmetterlin-
ge weisen in ihren Beinschienen sogenannte
Tympanalorgane auf, eine Art Trommelfell, des-
sen Schwingungen direkt auf Sinneszellen
iibertragen werden. Andere Insekten wie z.B.
Miicken nehmen mit ihren Fiihlern Luft-
schwingungen auf und koénnen so die Frequenz
des Fliigelschlags eines potenziellen Fortpflan-
zungspartners horen.

Fiir die Springspinne Phidippus audax konn-
ten SHAMBLE et al. (2016) zeigen, dass diese Tie-
re, die eigentlich fiir ihre visuelle Leistungsfi-
higkeit bekannt sind, mit Sinneshaaren an ihren
Beinen Schallwellen aus groBerer Entfernung
(3 m) wahrnehmen kénnen und entsprechende
Nervenimpulse messbar sind.

Eine neu entdeckte Methode fur
das Horen

Einer weiteren Maoglichkeit von Spinnen,
Schallwellen wahrzunehmen, kamen Zuou &
Mites (2017) auf die Spur, als sie feststellten,

STUDIUM INTEGRALE

Abb.1 Netz einer Radnetz-
spinne. Ein solches Netz
nutzt die Briicken(kreuz)-
spinne L. sclopetarius als
externes Trommelfell. (Foto:
Winfried BorLNGHAUS)
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Abb. 2 Weibchen der Brii-
ckenkreuzspinne Larinioides
sclopetarius. (Foto: Dariusz
Kowalczvk, CC BY-SA 4.0)

100 | STUDIUM INTEGRALE

dass Fiden aus Spinnenseide, die von einem
Lautsprecher beschallt wurden, entsprechend
der von der Schallquelle ausgesandten Frequenz
zu schwingen begannen. Die Spinnenseide des
Abseilfadens einer Gartenkreuzspinne (Araneus
diademata) mit einem Durchmesser von 0,5 pm
nahm praktisch tiber die gesamte gemessene
Linge von 8 mm die Schwingungen im Fre-
quenzbereich des Fligelschlags von Insekten
(100-700 Hz) bis zum Gesang von Singvgeln
(2-10 kHz) auf. Die Schwingungen des Seiden-
fadens folgten also unmittelbar der Bewegung
der Molekiile der Luft. Dabei war die Schwin-
gung des Fadens am stirksten, wenn der Schall
senkrecht auf den Faden traf; treffen die Schall-
wellen flacher auf den Faden, dann wird die
entsprechende Reaktion zunehmend geringer.

Die Autoren verstanden diese Beobachtun-
gen als Hinweis darauf, dass Spinnenseide mog-
lichweise zur akustischen Wahrnehmung ge-
nutzt werden konnte. Sie haben ihre Untersu-
chungen ausgedehnt und weiterentwickelt und
ihre aktuellen Befunde sowie ihre Interpretati-
on verdffentlicht (Zrou et al. 2022). Die For-
scher sammelten Briicken(kreuz)spinnen (Lari-
nioides sclopetarius, Abb. 2) und lieBen diese
Radnetzspinnen im Labor in Holzrahmen (30
x 30 cm) ihre Radnetze bauen. Diese Radnetze
— mit der Spinne im Zentrum (Nabe) — wurden
in einem echoarmen, schallisolierten Raum mit
einem Lautsprecher aus 3 m Entfernung mit
unterschiedlichen Frequenzen beschallt. Das
Verhalten der Spinne unmittelbar nach Beginn
der Beschallung wurde mit einer Videokamera
dokumentiert; die Schwingungen des Netzes
mit einer speziellen Kamera (Laser-Vibrome-
ter) und der Schallpegel (Lautstirke) am Netz
gemessen. Die Spinnen reagierten mit variab-
lem Verhalten deutlich erkennbar bei hohen
(1000 Hz) und tiefen Ténen (200 Hz) sowie bei
hoherem Schallpegel (88 dB; entspricht etwa
einem Handschleifgerit und wird von Mensch-

nen als unangenehm empfunden) mit hoherer
Wahrscheinlichkeit als bei niedrigerem (68 dB;
entspricht etwa einem Staubsauger). Ohne Be-
schallung zeigten die Tiere keine Reaktion.
Stellt man die Lautsprecher nicht senkrecht zur
Netzfliche, sondern in einem Winkel von ca.
45° auf, so richten sich die Spinnen in Rich-
tung der Schallquelle aus, sie konnen diese also
identifizieren. ZHOU et al. (2022) schlieBen aus
diesen Beobachtungen, dass die Spinnen in ih-
rem Netz sowohl Fressteinde wie Vogel und
Frosche wie auch potenzielle Beute wie z. B.
Grillen aus einer Entfernung von mehr als 10 m
akustisch wahrnehmen koénnen.

Spinnennetze empfindlicher als
Trommelfelle

Messungen der physikalischen Eigenschaften
der Netze (ohne Spinne) ergaben, dass die Net-
ze im Bereich von 100 bis 1000 Hz die Bewe-
gung der Luftteilchen mit hoher Genauigkeit
und sehr effizient wiedergeben. Diese Wieder-
gabe ist nach Aussage der Autoren besser als bei
allen bisher untersuchten Trommelfellen. Sitzt
die Spinne im Zentrum ihres Netzes, dann ist
dort hingegen fast keine Schwingungsbewe-
gung mehr festzustellen. Die mechanische
Spannung im Netz kann die Spinne jedoch mit
den spannungsempfindlichen lyratdrmigen Or-
ganen! in ihren Beinen wahrnehmen. Die Spin-
nen horen mit Hilfe ihres Netzes auch dann,
wenn mit einem kleinen Lautsprecher nur ein
kleiner Bereich des Netzes beschallt wird, in
dem die Spinne gar nicht direkt einbezogen ist.

Mit diesen Untersuchungen ist erstmals gezeigt,
dass die Briicken(kreuz)spinne (L. sclopetarius)
mit ihrem Radnetz ein Hor,,organ® besitzt, das
nicht aus Zellen besteht, sich auBerhalb des
Korpers des Organismus befindet und um das
Vielfache groBer ist als das Tier selbst. Dabei
scheint die nachweisbare Leistungsfihigkeit im
Vergleich mit dem Trommelfell anderer Orga-
nismen extrem gut zu sein. Erstmals ist damit
eine Sinnesleistung bei einem Lebewesen nach-
gewiesen, deren Sensor auBerhalb des Korpers
des Individuums liegt, von diesem selbst aus
Biomaterialien gebaut, leicht repariert und an-
gepasst werden kann. Durch Verinderung der
Spannung der Spiralfiden kann die Spinne z. B.
das Hintergrundgeriusch des Windes herausfil-
tern oder zumindest dampfen.

JAHRGANG 29 | 2-2022



Fazit

Diese Spinnen nutzen also fiir die Aufnahme
von Schall ihre fiir Luftbewegungen sehr emp-
findlichen Seidenfiden. Mit dem Bau des Net-
zes, das sie zum Horen nutzen, erstellen sie ei-
nen Teil des Horsinnesorgans (den Empfinger).
Wenn L. sclopetarius ithr Radnetz zum Horen
nutzt, dann ist das damit vergleichbar, dass wir
Menschen Radioteleskope zur Detektion elek-
tromagnetischer Strahlung aus dem All benut-
zen — ein Vergleich, den auch die Autoren zie-
hen. Wir Menschen nutzen zum Bau solcher
Anlagen die Ergebnisse langjihriger Grundla-
genforschung und unser technisches Knowhow.
Man kann daher nur zustimmen, wenn ZHOU et

tur*? bezeichnen. Konnte das als Hinweis auf
einen Architekten verstanden werden?

Anmerkungen

! Sinnesorgan bei Spinnen an deren Beinen, die in ihrer

Form an ein altes Musikinstrument, die Lyra (Leier),
erinnert.

,»Spider webs are marvels of bioarchitecture ...*.
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Verwandlungskuinstler:
Die Raupen des Birkenspanners

Die Raupen des bekannten Birkenspanners konnen sich durch ein ,ausgekliigeltes System® (Eacock
et al. 2019, 5) tarnen, indem sie sich farblich auf verschiedene Weise an den Untergrund anpassen.
Sie nutzen dazu eine visuelle Wahrnehmung aul3erhalb der Augen: Sie konnen mit ihrer Haut Far-
ben sehen. Diese plastische Fahigkeit — Reaktionsmoglichkeiten auf unterschiedliche Umweltreize
—ist anspruchsvoll und stellt ein klares Design-Indiz dar.

Reinhard Junker
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Der Birkenspanner (Biston betularia) ist einer der
bekanntesten Organismen im Zusammenhang
mit Evolution und wird hiufig als Paradebei-
spiel fiir das Wirken von Mutation und Selekti-
on angefiihrt. Die ausgewachsenen Falter kom-
men in heller und dunkler Form vor, die an un-
terschiedlich gefirbte Aufenthaltsorte des Falters
angepasst sind. Seit einigen Jahren ist bekannt,
dass ein springendes Gen (Transposon) die Ur-
sache flir den Farbwechsel ist (VAN‘T HOF et al.
2016) und keine evolutioniren Verinderungen
stattgefunden haben.

Kaum bekannt ist hingegen, dass auch die
Raupen des Birkenspanners gut im Tarnen sind
—und zwar sehr viel flexibler und anpassungsfi-
higer als die Falter. Die dahinterstehenden Me-
chanismen sind erstaunlich und ermdglichen
eine beeindruckende Form von Plastizitit. Un-
ter diesem Begriff werden Fihigkeiten von Or-
ganismen gefasst, je nach Umweltbedingungen
unterschiedliche Phinotypen auszubilden, also
Unterschiede z.B. im Aussehen, im Verhalten

ring in an orb-weaving spider that uses its web as an
auditory sensor. Proc.

Nat. Acad. Sci. 119,

oder in der Physiologie — und das ohne Ande-
rung des Erbguts. Bekannte plastische Eigen-
schaften beim Menschen sind die Verdickung
der Hornhaut bei mechanischer Beanspru-
chung oder die Erhohung der Anzahl der roten
Blutkorperchen bei lingerem Aufenthalt in
diinnerer Luft.

Plastische Fihigkeiten beruhen auf Variati-
onsprogrammen, die nach Bedarf abgerufen
werden konnen. Plastische Merkmale sind so-
mit sehr viel anspruchsvoller als fixe Merkmale
(wie z. B. beim Menschen die Augenfarbe).

Die Raupen des Birkenspanners

Wias ist das Besondere an diesen Raupen? Eine
Forschergruppe konnte an ihnen erstmals bei
einem GliederfliBer nachweisen, dass sie in der
Lage sind, mit ihrer Haut die Farbe ithrer Um-
gebung zu erkennen (Eacock et al. 2019). Die-
se Fihigkeit nutzen sie, um sich farblich an die
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Abb.1 Birkenspannerrau-
pen in unterschiedlicher
Tarnung. (Noor MAF; CC BY
2.5)
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Zweige anzupassen, auf denen sie sich authalten.
Zudem ahmen sie die Form der Zweige nach
(Abb. 1). Die Raupen sind dann kaum von ei-
nem Zweig unterscheidbar. Die Farbumstellung
dauert allerdings einige Stunden. Doch die
Raupen konnen noch mehr. Sie wissen sich da-
mit zu helfen, dass sie aktiv Umgebungen auf-
suchen, deren Farbe zu ihrer aktuellen Hautfar-
be passt. Die Forscher fanden aulerdem heraus,
dass Gene, die flir das Sehen erforderlich sind,
nicht nur in den Augen der Raupen, sondern
auch in ihrer Haut exprimiert wurden (zur Aus-
prigung kommen), und zwar auf dem ganzen
Korper.

Die Fihigkeit der optischen Wahrnehmung
durch die Haut wiesen die Forscher dadurch
nach, dass sie den Raupen gleichsam die Augen
verbanden, indem sie die Augenzellen (Ocellen)
unter Zubhilfenahme eines Mikroskops mit
schwarzer Acrylfarbe iibermalten. Fiir die Farbe
des Untergrunds, auf dem die Raupen platziert
wurden, wihlten die Forscher braun, griin,
schwarz und weil3; auBerdem variierten sie die
Leuchtkraft der Farben. So konnten sie nach-
weisen, dass die Augen nicht bendtigt werden,
um die Farbe des Untergrundes festzustellen,
denn die Farbanpassung erfolgte auch mit den
blinden Augen. Die Lichtwahrnehmung erfolgt
also auBerhalb der Augen; man spricht von ex-
traokularer Photorezeption. Die Forscher ver-
muten, dass diese Fihigkeit der Wahrnehmung
durch die Haut erforderlich ist, weil die Augen
der Raupen von B. betularia aufgrund ihrer ab-
gewinkelten Zweighaltung wihrend des Tages
zu weit von den Zweigen entfernt sind. In die-
ser Position sowie wihrend des Fressens an
Blittern empfangen die Photorezeptoren auf

der Raupenhaut moglicherweise genauere
Farb- und Musterinformationen iiber den ru-
henden Zweig als die Ocellen. Die Identitit
und genaue Lage der extraokularen Photore-
zeptoren konnten allerdings noch nicht be-
stimmt werden. Die Autoren vermuten, dass sie
mehr oder weniger gleichmifBig in einer Schicht
der larvalen Oberhaut verteilt sind.

Diskussion

Werfen wir die Frage auf, ob die Befunde an
den Raupen des Birkenspanners eher eine na-
tiirlich-evolutive oder eine kreative Entstehung
der extraokularen Photorezeptoren nahelegen.
Die Autoren schreiben: ,,Die detaillierte und
zusammengesetzte Natur des Farbmusters der
Raupe lisst auf eine komplexe Signalverarbei-
tungskaskade schlieBen, die die Produktion
mehrerer Pigmente in verschiedenen Zelltypen
initiiert, steuert und koordiniert” (EAcock et al.
2019, 5). Allein dieser Befund spricht dafiir, dass
es sich bei dieser besonderen Form der Wahr-
nehmung um eine programmierte biologische
Funktion handelt. Er ist aber nur ein Teil einer
plastischen Reaktion, die sowohl das Aussehen
(farbliche Anpassung) als auch dasVerhalten der
Raupen umfasst (sie suchen Stellen auf, die ih-
rer momentanen Firbung entsprechen). Fiir
diese plastische Reaktion muss wie in allen Fil-
len dieser Art 1. der optische Reiz gemessen
werden, 2. der Istwert (vorhandene Farbe) mit
einem Sollwert (passende Farbe) verglichen
werden und 3. eine Reaktion erfolgen (Ande-
rung der Hautfarbe). AuBlerdem bendtigt das
gesamte System eine FithrungsgroBe, wonach
der Sollwert festgelegt wird. Alle Komponenten
werden gleichzeitig bendtigt und es handelt
sich bei allen um anspruchsvolle Fihigkeiten.

Der Farbwechsel bei diesen Raupen ist eine
sogenannte kontinuierliche
Das heifit, die Farbinderungen, die aufgrund
der Farbhinweise der Zweige in der unmittel-
baren Umgebung der Raupen eintreten, sind
stufenlos moglich. Plastische Reaktionen kon-
nen auch diskontinuierlich sein, z. B. bei Friih-

R eaktionsnorm.

jahrs- und Sommerformen von Faltern wie
beim einheimischen Landkirtchen. Plastische
Reaktionen sind aufgrund ihrer nichtreduzier-
baren Konstellation ein klares Design-Indiz.
Eacock et al. (2019, 5) schreiben am Schluss
ihres Artikels von einem ,ausgekliigelten Sys-
tem der extraokularen Photorezeption und
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phinotypischen Plastizitit™. Das ist eine offen-
kundig zutreffende Beschreibung. Dagegen ist
ihre Behauptung, dass dieses System durch ein
evolutionires Wettriisten zwischen Riuber und
Beute angetrieben worden sei, durch keinerlei
Befunde belegt. Die Idee eines evolutioniren
Wettrlistens ist als evolutionstheoretisches Kon-
zept ein reines Gedankenmodell ohne empiri-
sche Stiitze, wenn es wie in diesem Fall um die
Entstehung neuer komplexer Systeme geht. Im
Gegenteil: In seinem Buch ,, The edge of evolu-
tion* zeigt Michael BEHE anhand empirischer
Studien, dass Konkurrenzsituationen eher zu ei-
ner Art ,,Grabenkrieg® fiihren, der tendenziell
zu Verlusten fithrt, und nicht zu einem Wettriis-
ten (Beae 2007). Konkurrenz an sich ist dem-
nach kein ursichlicher Faktor fiir die Entste-
hung evolutiver Neuheiten.

Ein letzter Aspekt: Eacock et al. (2019, 5)
merken an, dass sich die Strategie, sich in visuell
heterogenen Umgebungen auf passenden Hin-

Ein Update zur ,kambrischen Explosion*

tergriinden auszuruhen, auch bei Plattfischen,
Molchlarven und Salamandern entwickelt habe,
die ebenfalls zu Farbwechseln fihig sind. Unter
Voraussetzung von Evolution hitten wir es also
wie bei vielen anderen komplexen Fihigkeiten
mit konvergenter Entstehung zu tun: Ahnliche
Strukturen oder Mechanismen treten ohne ver-
wandtschaftliche Beziehungen auf. Mutmalli-
che Konvergenzen komplex-funktionaler Sys-
teme konnen plausibler als klares Design-Indiz
aufgefasst werden.
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Die ,kambrische Explosion“ der Lebewesen gilt als markanteste Diskontinuitat (Sprung) in der Fos-
silabfolge der Lebewesen. Eine aktuelle Ubersichtsarbeit bestatigt die ,,explosive” Natur: Der Fossil-

bericht zeigt keine allmahlich zunehmende Verschiedenartigkeit, sondern ein frih etabliertes
Maximum an vielen verschiedenen Korperbauplanen. Naturliche Ursachen sind nach wie vor
ungeklart. In einer anderen aktuellen Studie wird gezeigt: Genetische Module, die bereits vor der
,Explosion”in einfacheren Lebewesen existiert haben mussten, scheinen frei kombinierbar gewe-
sen zu sein. Beide Befunde sind evolutionstheoretisch nicht zu erwarten, konnen aber als Indizien

flr einen Schopfungsursprung gewertet werden.

Reinhard Junker

Bereits Charles DARWIN war es klar: Die Abfol-
gen von Fossilgemeinschaften in den Sediment-
gesteinen sind ausgesprochen diskontinuierlich,
d.h. sie treten sprunghaft auf. Er erkannte dies
als ernsthaftes Problem fiir seine Evolutionsthe-
orie. Evolution verliuft nach Darwins Theorie
graduell. Misste man dagegen eine sprunghafte
Evolution annehmen, kénnte man die Spriinge
stattdessen auch als Indiz fiir Schopfung werten:
Gruppen von Lebewesen sind von Beginn an
voneinander abgrenzbar.

An dieser Situation hat sich bis heute im
Wesentlichen nichts geindert. Es wurden zwar
manche Fossilien entdeckt, die als Ubergangs-
formen deutbar sind, aber das groBe Gesamt-
bild zeigt nach wie vor systematische Diskonti-
nuititen; das wird allgemein kaum bestritten.

JAHRGANG 29 | 2-2022

Die auffilligste Diskontinuitit zeigt sich im
unteren Teil des Kambriums (vgl. JUNKER
2014). Verschiedenste Tierstimme sind fossil
erstmals im ersten Drittel des Kambriums
nachgewiesen worden, und das in groer Viel-
falt und Verschiedenartigkeit. Dieser paldonto-
logische Befund wird meist als ,,kambrische
Explosion bezeichnet (ERWIN & VALENTINE
2013; vgl. Abb. 1). Zu den kambrischen Tier-
stimmen gehoren solche mit grundverschie-
denen Bauplinen wie z. B. Schwiamme (Pori-
fera), Hohltiere (Coelenterata), Ringelwiirmer
(Annelida), Armfiiler (Brachiopoda), Glieder-
fiiler (Arthropoda, z. B. Trilobiten), Weichtiere
(Mollusca), Stachelhiuter (Echinodermata)
und auch Chordatiere (Chordata; darunter
auch kieferlose Fische).
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Abb.1 Anzahlen von Tier-
klassen und Tierstammen
im Ediacarium und Kambri-
um. Die Ediacara-Fossilien
lassen sich in drei Gruppen
unterteilen; sie lassen sich
aber kaum den Tierstam-
men zuordnen, die ab dem
Kambrium fossil Uberliefert
sind. (Nach ErwiN 2020)

Abb. 2 Vilingia spiciformis,
ein wurmartiges Fossil
(rechts) mit einer Spur
(links), etwa 20 mm breit,
aus ~550 Millionen radio-
metrische Jahre altem
Gestein im Gebiet des
Yangtze Gorges in Stdchi-
na. (Zhe Chen/Nanjing Ins-
titute of Geology and
Palaeontology, and Shuhai
Xiao/Virginia Tech)

Abb. 3 Rekonstruktion von
Ikaria wariootia aus dem
Ediacarium von Stdaustrali-
en. (Apokryltaros, CC BY-SA
4.0)
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Dass dieser Befund diametral evolutionsthe-
oretischen Erwartungen und Vorhersagen wi-
derspricht, muss kaum hervorgehoben werden.
Daher ist es nicht tiberraschend, dass immer
wieder Versuche unternommen werden, die
,»Explosion® zu ,,entschirfen® und aufzuzeigen,
dass der Fossilbefund in einem evolutioniren
Szenario erklirbar sei. Vor allem wird argumen-
tiert, dass es fossile Hinweise auf eine lingere
vorkambrische Evolution gebe; somit erscheine
die kambrische Vielfalt der Baupliane doch nicht
so plotzlich im Fossilbericht.

Tatsichlich ist eine groB3e Anzahl vorkambri-
scher Fossilien aus dem Ediacarium bekannt
(vgl. Abb. 1). Wenn diese als Vorldufer kambri-
scher Formen gedeutet werden konnten, wiirde
der Zeitraum fiir eine evolutive Entwicklung
der kambrischen Baupline somit deutlich ver-
lingert. Die Ediacara-Fauna ist in ihrer Natur
allerdings umstritten. Nur wenige Formen wer-
den iiberhaupt als mogliche Vorliufer kambri-
scher Arten diskutiert. So wurde teilweise vor-
geschlagen, Dickinsonia als Rippenqualle oder
als Plattentier (Placozoa) zu interpretieren,
Haootia als Nesseltier, Kimberella als Weichtier
oder Yilingia als Ringelwurm oder Gliederftiler.
WaTsoN (2020) lisst einige dieser Formen Re-
vue passieren, beispielsweise Yilingia spiciformis
(Abb. 2). Dieses Tier konnte auf dem Meeresbo-
den wandern, sein Korper war aus Segmenten
aufgebaut, besal3 einen klaren Vorder- und Hin-
terteil und einen spiegelsymmetrischen Korper
— einige wesentliche Tiermerkmale. Bei Ikaria
wariootia (Abb. 3) gibt es Hinweise darauf, dass
ein Maul und ein Verdauungstrakt ausgebildet
waren. ZHANG & SHU (2021, 643) weisen aller-
dings darauf hin, dass Ahnlichkeiten einzelner
Arten der Ediacara-Fauna mit bekannten Tier-
stimmen eher allgemeiner Art seien und daher
nicht als gemeinsame diagnostische Merkmale
geeignet seien. Diese Formen lieBen sich nur
schwer mit heutigen Tierstimmen in Verbin-
dung bringen, und es sei schwierig, Nachkom-
men flir sie in kambrischen Faunen (Tierwelt in
einem Gebiet) zu finden. Diese Schwierigkeit
der Identifikation von Tieren der Ediacara-Fau-
na als Vorfahren von kambrischen Stimmen
wurde auch von vielen anderen Autoren besti-
tigt (vgl. JuNker 2014, 6).

Aber selbst wenn einige prakambrische Fos-
silien mit Formen der kambrischen Explosion
theoretisch in Verbindung gebracht werden
konnten, wiirde dies nichts am grof3en Bild 4n-
dern. Im Vergleich zur vorkambrischen Fauna
ist die Fossilvielfalt des Unterkambriums im-
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mens, weitgehend andersartig und von deutlich
groBerer Verschiedenartigkeit. Denn es treten ja
nicht nur einige wenige Tierstimme plotzlich
im Kambrium in Erscheinung, sondern circa 30
Stamme, deren Herkunft man jeweils erkliren
miisste (JuNKER 2014, 6). Ein aktuelles Bild
zeichnen ZHANG & SHU (2021) in einer Uber-
blicksarbeit. Die Autoren halten den Begrift
,Explosion® wegen der deutlichen Unterschie-
de zu adaptiven Radiationen in den nachfol-
genden geologischen Perioden fiir angebracht
(S. 642). Besonders bemerkenswert sind folgen-
de Befunde:

* Die meisten Aste auf der Ebene der Tierstim-
me erreichten ihre maximale morphologische
Breite (Verschiedenartigkeit) in einem Zeitin-
tervall nahe ihres ersten Auftauchens im Fossil-
bericht im frithen Kambrium; Ausnahmen bil-
den allerdings vor allem die Gliedertiere und
Chordatiere (641, 649). Diesen Befund nennt
auch Erwin (2020) als eine von drei entschei-
denden Beobachtungen im Zusammenhang
mit dem Wechsel vom Ediacarium zum Kam-
brium.

* Die meisten heute vorkommenden Tierstim-
me tauchten in den ersten 20 Millionen radio-
metrischen Jahren (Mr]) des Kambriums zum
ersten Mal in der Fossilgeschichte auf. Die meis-
ten kambrischen Fossilien lassen sich problem-
los in eine Stamm- oder Kronengruppe eines
heute vorkommenden Tierstammes einordnen
(644).

* Sowohl die skelettierte als auch die weichteili-
ge Fauna enthielt aber auch eine Reihe von
»seltsamen® Formen, deren Morphologie sich
nicht ohne Weiteres in lebende Tierstimme
oder Tierklassen einordnen lasst (647). Das
heiBt: Die Formenvielfalt ganz verschiedenarti-
ger Baupline war daher groBer als heute (vgl.
ErwiN 2020, der diesen Befund ebenfalls her-
vorhebt).

* Es ist seit Langem bekannt und bestitigt sich
weiterhin, dass es weder unter den Fossilfunden
ein morphologisches Kontinuum tiber ein brei-
tes Spektrum von Kérperbauplinen gibt, noch
dass sich die Stimme in ihrer frithen Fossilge-
schichte dhnlicher sind (649).

* Fossile Belege deuten auch darauf hin, dass die
meisten Korperbaupline von Vielzellern nach
560 Mi] erschienen. Die maximale Dauer der
kambrischen Explosion betrigt somit etwa 40
MruJ. Fiir Gliederftifer veranschlagen DALEY et
al. (2018) wegen des Fehlens passender Fossilien
in fossilfihrenden Ediacara-Schichten weniger
als 30 MzJ. Im GroBen und Ganzen der evolu-
tiondr interpretierten Erdgeschichte sind auch
40 Mi] eine sehr kurze Zeitspanne, die nur et-
wa 1 % der Geschichte des Lebens nach dem
Evolutionsmodell ausmacht (652). Ein GroBteil
der ,,Explosion® der Verschiedenartigkeit ereig-
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nete sich allerdings in nur 5 bis 10 M1 (s. Zu-
sammenstellung und Diskussion bei JUNKER
2014, 8).

* Die meisten Ediacara-Fossilien sind schwer in
eine bekannte Tiergruppe einzuordnen. Die
meisten Ediacara-Forscher neigen dazu, Ediaca-
ra-Formen als eine Art ,,Wundertiite unter-
schiedlicher, sonst unbekannter Lebensformen
zu betrachten (643).

* Mehrere Indizien sprechen dafiir, dass es sich
bei der kambrischen Explosion aus evolutioni-
rer Perspektive um ein echtes Ereignis handelt
und nicht um ein Artefakt eines unvollkomme-
nen Fossilnachweises (646f.).

Der Blick auf dieses groBe Ganze macht deut-
lich, dass die Metapher ,,Explosion® gerechtfer-
tigt ist. Insbesondere ist das frithe Erreichen der
maximalen morphologischen Breite (Verschie-
denartigkeit) im Kambrium diametral evoluti-
onstheoretischen Vorhersagen entgegengesetzt.
Der Gesamtbefund ist und bleibt aus evoluti-
onstheoretischer Sicht ritselhaft.

Ursachen der ,Explosion®

ZuANG & SHU (2021) befassen sich auch mit
den zahlreichen Versuchen, natiirliche Ursachen
fir die kambrische Explosion aufzudecken. Es
werden intrinsische (z.B. genetische) und ex-
trinsische (z.B. okologische) Ursachen disku-
tiert. Flir die Autoren handelt es sich aber durch-
weg lediglich um Voraussetzungen fiir Verande-
rungen, nicht um Erklirungen. So koénne die
,Explosion® zwar nicht ohne molekulare und
entwicklungsgenetische Aspekte verstanden
werden; aber das Entwicklungssystem allein rei-
che nicht aus, um die kambrische Explosion zu
erkliren. Genauso begriindet ein zeitliches Zu-
sammenfallen des Auftretens neuer Baupline
mit 6kologischen Verinderungen keine Kausali-
tit. Das ist verstindlich: Okologische Prozesse
an sich haben keine verindernde Kraft an Erb-
gut und Bauplinen von Lebewesen. Zudem
passt keine der vorgeschlagenen Gkologischen
Hypothesen zu den geologischen, paliontologi-
schen und molekularen Daten. Bestimmte 6ko-
logische Faktoren waren wihrend der kambri-
schen Explosion nicht einzigartig, sondern auch
in anderen Zeiten vorhanden; daher konnen sie
nicht erkliren, warum die ,,Explosion‘* gerade
im Unterkambrium stattfand (654). Die Auto-
ren kommen zum Schluss, dass keine einfache,
einzelne Ursache das gesamte Phinomen erkli-
ren kann (654, 641).
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Vergleichende Studien und der
letzte gemeinsame Vorfahr

Setzt man eine Evolution aller Lebewesen als
gegeben voraus, kann man auf der Basis von
vergleichenden Untersuchungen und unter Be-
riicksichtigung des Fossilbefundes Riickschliisse
auf die genetische und morphologische Ausstat-
tung hypothetischer Vorfahren ziehen. Nach ei-
ner neueren Studie von ErRwIN (2020) offenbart
dieser Ansatz mehrere allgemeine Muster in der
mutmaBlichen Evolution des regulatorischen
Genoms der Vielzeller (Metazoa). Demnach sei
ein Grofiteil des entwicklungsbiologischen
,, Werkzeugkastens* der vielzelligen Tiere vor
fast einer Milliarde radiometrischer Jahre mit
der Entstehung und frithen Entwicklung der
sogenannten Holozoa entstanden. Unter den
Holozoa (,,Gesamttiere) versteht man diejeni-
ge rein hypothetische (!) Gruppe von Organis-
men, die die vielzelligen Tiere und ihre engsten
einzelligen Verwandten umfasst (vgl. Abb. 4).
Deren ,, Werkzeugkasten‘ soll einen komplexen
Lebenszyklus mit mehreren Zelltypen ermog-
licht haben.

Q

/" Holozoa Q Q\

/ Metazoa

(vierzellige Tiere)

-
&

Bilateria

> Ceterostomi
<>//

Abb.4 Schematische Darstellung der im Text genannten systematischen Gruppen. Nicht
beschriftete Ovale stehen jeweils fiir verschiedene Untergruppen. Holozoa (,Gesamttiere®)
sind die rein hypothetische (!) Gruppe von Organismen, die die vielzelligen Tiere und ihre
engsten einzelligen Verwandten umfasst.,Bilateria“ bedeutet ,Zweiseitentiere“. Zu den Pro-
tostomia (,Urmundtiere”) gehdren z. B. die Hautungstiere (Ecdysozoa), die Lophotrochozoen
(z. B.Weichtiere) und die Plattwurmartigen (Platyzoa), zu den Deuterostomia (,Neumundtie-
re“) zahlen vor allem die Riickensaitentiere (Chordatiere, darunter auch die Wirbeltiere) und

die Stachelhauter.

Die Bezeichnung ,Urmundtiere” rithrt daher, dass bei diesen Tieren die erste embryonale
Anlage einer Kérper6ffnung beim ausgewachsenen Tier zum Mund bzw. Maul wird. Bei den
,Neumundtieren“ wird die erste Offnung zum After, wahrend sich der Mund erst spater in

der Entwicklung bildet.
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AuBlerdem haben nach Erwin (2020) ver-
gleichende Studien von Holozoa-Gruppen ge-
zeigt, dass das Ausmal3 des regulatorischen Ge-
noms des letzten gemeinsamen Vorfahren der
Vielzeller weitaus groBer hitte sein miissen, als
noch vor einem Jahrzehnt angenommen wurde.
Woher diese regulatorische Vielfalt beim letzten
gemeinsamen Vorfahr der Metazoa evolutionir
hitte kommen konnen, bleibt aber ein grof3es
Ritsel (vgl. Junker 2014, 25, 27). Dagegen sei
ErwiN (2020) zufolge der evolutionstheoreti-
sche gemeinsame Vorfahr der beiden Haupt-
gruppen der vielzelligen Tiere, der Proto- und
Deuterostomier (,,Urmund‘- und ,,Neumund-
tiere; vgl. Abb. 4), morphologisch (vom Kor-
perbau) weniger komplex gewesen, als in der
Vergangenheit behauptet wurde. Daraus miisse
man zwanggsliufig schlieBen, dass eine mehrfach
unabhiingige umfangreiche Kooption (Uber-
nahme) von regulatorischen Modulen in den
verschiedenen Gruppen der Bilateria (Zweisei-
tentiere, zu denen u.a. die Protostomier und
Deuterostomier gehdren; vgl. Abb. 4) angenom-
men werden.

Die letzte Schlussfolgerung lisst besonders
authorchen. Denn es stellt sich unwillkiirlich
die Frage, wie ganze regulatorische Module
gleichsam ,,neu verbaut™ werden konnten, und
das auch noch mehrfach unabhingig. Ein sol-
cher Vorgang wiirde aufwendige Abstimmun-
gen erfordern. Solche Prozesse sind evolutions-
theoretisch jedoch nicht zu erwarten, weil sie
offensichtlich teleologischer Art sind, also ein
anvisiertes Ziel voraussetzen. Ein Einbau von
Modulen erfordert vorbereitete Konstellatio-
nen. Die vergleichenden Studien sprechen fiir
eine (mindestens teilweise) freie Verfligbarkeit
von regulatorischen Modulen. Aber nur ein
Schopfer ist frei; Evolution ist dagegen an natiir-
liche Prozesse gebunden, die auch experimen-
tell belegbar sein sollten.
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Waren di2 [age vorzairern wurzer?

In der Epoche der Spaten Kreide soll der Tag etwa 23,5 Stunden gedauert haben, in der Epoche des
Mittleren Devon etwa 22 Stunden. Dies entspricht einer Anzahl von 372 bzw. 400 Tagen pro Jahr.
Diese und weitere von fossilen Organismen abgeleitete Grofsen stimmen unter Zugrundelegung
der radiometrischen Alterswerte der geologischen Zeitskala mit einer theoretischen Rickrechnung
einer Abnahme der Drehgeschwindigkeit der Erde Uberein.— Bei naherer Betrachtung stellen sich
die sogenannten Bioarchive aber nicht als Rosetta-Steine heraus. lhre Verwendung als palaontolo-
gische Chronometer schlagt fehl. Sie bilden keine Methode, die geologische Langzeit bzw. die
radiometrischen Alter unabhdngig zu bestatigen.

Michael Kotulla

Einleitung

Eine Pressemitteilung der American Geophysical

Union (AGU) vom 9. Mirz 2020 trigt die Uber-

schrift (in Ubersetzung): Uralte Muschelschale

zeigt, dass die lage vor 70 Millionen Jahren eine halbe

Stunde kiirzer waren. Und weiter: ,,Die Erde dreh-

te sich am Ende der Zeit der Dinosaurier schnel-

ler als heute: 372 Mal im Jahr verglichen mit der-
zeit 365 Mal — nach einer neuen Studie iiber fos-
sile Weichtierschalen der Spiten Kreide*. Dies
bedeutet, dass ein Tag nur 23 und eine halbe

Stunde dauerte (...).” Die Mitteilung entfaltet

die gewiinschte Wirkung: Zahlreiche Medien in

den USA und im Ausland berichten iiber die Ar-
beit und die Ergebnisse von DE WINTER et al.

(2020). So auch in Deutschland:

-, Tage der Dinosaurier waren 30 Minuten
kiirzer — Erde drehte sich vor 70 Millionen
Jahren noch 372 Mal im Jahr um sich selbst*
(PODBREGAR 2020; scinexx.de).

- ,,Dinosaurier hatten 372-Tage-Jahr* (DON-
GEs 2020; spektrum.de).

- ,,Muschel-Analyse — Tage waren frither kiir-
zer™ (Deutschlandfunk Nova 2020; deutsch-
landfunknova.de).
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- ,,Schnellere Erdrotation — Zu Dino-Zeiten
waren Tage eine halbe Stunde kiirzer* (Seip-
LER 2020; spiegel.de/wissenschatft).

- ,,Erdrotation — Fiir Dinosaurier waren die
Tage kirzer (ScHrumm 2020; derstandard.
de).

- ,,Als das Jahr noch 372 Tage hatte* (Lossau
2021; welt.de/wissenschaft).

Allen aufgefithrten Online-Artikeln ist ge-
mein, dass ihre Uberschriften aus faktischen
Aussagen bestehen, also einer Wiedergabe von
Tatsachen: ,,So war es gewesen.* Dies setzt sich
auch durchweg in den Textteilen fort.

Studie: Rudist mit 372 tdglichen Laminen
pro Jahr

DE WINTER et al. (2020) prisentieren eine Studie
tiber die chemische Variabilitit einer Muschel-
schale der ausgestorbenen Ordnung der Rudis-
ten. Die untersuchte Schale von Torreites sanche-
zi stammt aus dem Oman (Campanium, Ober-
kreide; vgl. Abb. 1 und 2). Danach werden
hochauflésende  Spurenelement-Aufzeichnun-
gen im Mikrometer-Bereich mit Isotopen-Auf-
zeichnungen im Submillimeter-Bereich kom-
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Abb.1 Kolonie hochwach-
sender, oberkretazischer
Rudisten. Rudisten sind eine
ungewohnliche Gruppe von
Muscheln; hier mit einer
kelchférmigen unteren
Klappe und einer oberen
Klappe, die als Deckel fun-
giert. Einzelexemplare bis
30 cm hoch. Fundort: nahe
Saiwan, Oman; ausgestellt
im Hessischen Landesmu-
seum Darmstadt. Foto: M.
KotuLLa.
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Abb.2 Muschel-Exemplar
der Rudisten-Gattung Tor-
reites. Ausschnitt aus Abb. 1.

Abb.3 Wachstumsinkre-
mente eines Exemplars der
rugosen Koralle Heliophyl-
lum halli (Mitteldevon, New
York). Wets (1963) zahlte
u.a.an solchen Spezies
feine Wachstumslinien
(Abb. links) und gréRere
Ringbildungen (Abb. rechts)
ab. Erstere Bildungen inter-
pretierte er als tagliche,
Letztere als jahrliche
Wachstumsinkremente.
Allerdings konnte er bei-
spielsweise nicht nachwei-
sen, dass seine Abgrenzun-
gen von ,jahrlichen Wachs-
tumsinkrementen® (seine
Figure 2) tatsachlich auch
Jahren entsprachen. Fotos:
Digital Encyclopedia of
Ancient Life (DEAL), Creative
Commons CC-BY-NC-SA 4.0;
https://www.digitalatlaso-
fancientlife.org/learn/cni-
daria/anthozoa/rugosa/
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biniert, um tigliche und saisonale Periodizititen
des Schalenwachstums in Beziehung zu setzen.
Eine Kombination aus visueller Lagenzihlung,
Spektralanalyse* der chemischen Zyklizitit und
chemischer Lagenzihlung zeige — so die Auto-
ren —, dass der Rudist 372 tigliche Laminen*
pro Jahr bildete (entspricht einer Tageslinge von
23,5 Stunden). Dies demonstriere, dass die Lan-
ge des Tages seit der Spiten Kreide zugenom-
men habe, wie es von astronomischen Modellen
vorausgesagt werde.

Dass fossile Organismen als Geochronometer
verwendet werden, geht zurtick bis auf WELLS
(1963).

Paldontologische Chronometer?

Die Arbeiten zum periodischen Wachstum fos-
siler Organismen stammen hauptsichlich aus
den 1960er- und 1970er-Jahren. Die unter-
suchten Organismengruppen umfassen unter
den Wirbellosen Korallen, Muscheln, Brachio-
poden und Cephalopoden und unter den Algen
sogenannte Stromatolithe. Organismen dieser
Gruppen bildeten Hartteile in einem marinen
oder zumindest subaquatischen* Lebensraum.
Diese Hartteile besitzen Strukturen, z. B. einen
schichtigen Aufbau oder an ihrer Auflenseite Li-
nien, Streifen oder Binderungen, die als Abbild
von Wachstumsperioden betrachtet werden
(Abb. 3). Hinsichtlich der Interpretation von
Periodizititen wird hiufig auf rezente, heute le-
bende Organismen verwiesen.

WELLS (1963) prisentierte der Wissenschafts-
gemeinschaft erstmals einen Zusammenhang
von Wachstumslinien mitteldevonischer und
oberkarbonischer rugoser Korallen (Abb. 3),
Isotopenalter der Geophysiker und astronomi-
sche Schitzungen zur Anzahl der Tage in der
geologischen Vergangenheit (Abb. 4). Danach
stimmen die an den Korallen ermittelten ,, Tage
pro Jahr* — Mitteldevon 400, Oberkarbon 385—

390 — mit den astronomischen Riickrechnun-
gen iberein. Diese Resultate implizieren, so
WELLs (1963), ,,dass im Verlauf der Zeit die An-
zahl der Tage seit dem Devon abgenommen ha-
be — so wie es Astronomen postulierten — und
daher die Isotopenalter der Geophysiker gut mit
den astronomischen Schitzungen tiber das Alter
der Erde iibereinstimmen®.

WELLS (1963) konnte allerdings nicht aufzei-
gen, dass seine Abgrenzungen von ,,jihrlichen
Wachstumsinkrementen** tatsichlich auch Jah-
ren entsprechen. So sind seine Daten und Er-
gebnisse eigentlich wertlos. Dennoch wurden
sie und insbesondere seine Idee von zahlreichen
Wissenschaftlern aufgegriffen.

In den Folgejahren bis etwa 1976 sind weite-
re paliontologische Arbeiten mit gleicher oder
dhnlicher Aufgabenstellung verdftentlicht wor-
den: Ermittlungen der tiglichen Wachstumsin-
kremente pro Jahr oder der tiglichen Wachs-
tumsinkremente pro (synodischem) Monat
oder der tiglichen Wachstumsinkremente pro
14-tagigem Gezeitenrhythmus — jeweils im Ver-
lauf der geologischen Zeit. Gegenstand der Un-
tersuchungen waren neben Korallen hauptsich-
lich Muscheln. Allerdings konnte in keinem Fall
der Nachweis erbracht werden, dass es sich tat-
sichlich und ausschlieBlich um tigliche Wachs-
tumsinkremente handelte und ihre Bildung
kontinuierlich erfolgte, also beispielsweise ohne
Unterbrechung.

Weder in der Arbeit von WELLS (1963) noch
in den Folgearbeiten von beispielsweise PAN-
NELLA (1972,1975) oder ScrutTON (1965, 1970,
1978) ist schlieBlich ein Nachweis dartiber er-
bracht worden, dass die Tage vorzeiten kiirzer
als heute waren bzw. dass die Anzahl der Tage
pro Jahr hoher als heute war. Mit vorzeiten ist
die stratigraphische Spanne von Kambrium bis
Quartir (Phanerozoikum) gemeint.

D WINTER et al. (2020) liefern — vier Jahr-
zehnte danach — eine Studie iiber eine oberkre-

A

feine Wachstumslinien
Tcm

Jahrringe?
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tazische Rudistenschale (T sanchezi), an welcher
sie 372 tigliche Laminen pro Jahr bestimmten (s.
0.). Die Zahl 372 wird nicht in der Uberschrift,
aber im Abstract des Fachartikels aufgeftihrt. Erst
auf Seite 13 (von 21) erfihrt der Leser, dass es
sich um ein gekiirztes Ergebnis handelt. Das
vollstindige Ergebnis lautet 372 + 8,4 Tage. Un-
ter Berlicksichtigung der angegebenen Unsi-
cherheit (8,4 Tage) ist das ausgewiesene Ergebnis
von dem heutigen Wert von 365,25 Tagen pro
Jahr nicht unterscheidbar. Dies gilt entsprechend
fiir die ausgewiesene Linge des campanischen
Tages von 23 Stunden und 31 Minuten, wenn
die Unsicherheit (relativ 2,3 %) berticksichtigt
wird. Insofern ist mit dem einen Exemplar von
T sanchezi nicht der Nachweis dariiber erbracht
worden, dass die Tage im Campanium (Ober-
kreide) kiirzer waren. Diesbeziigliche Tatsachen-
aussagen (s. 0.) sind irrefiihrend.

Umfangreiche Analyse

Eine umfangreiche Analyse zu dieser Thematik
liefert der Verfasser im Rahmen eines W+W
Special Paper mit dem Titel Wachstum fossiler
Organismen, Erdrotation und Geochronologie: Waren
die Tage vorzeiten kiirzer? (Koturra 2022). Insbe-
sondere werden aufgrund des umfangreichen
zur Verfugung gestellten Datenmaterials die Er-
gebnisse von DE WINTER et al. (2020) untersucht
und bewertet.

Eine geniale Idee

WELLS (1963) stellte fest, dass es keine Moglich-
keiten gibt, ,,absolute, auf Radioaktivitit basie-
rende Altersbestimmungen® durch unabhingi-
ge Methoden zu bestitigen oder zurtickzuwei-
sen — also zu falsifizieren. Dies nennt er das
,,Problem der Geochronometrie®.

Zur Loésung des Problems konstruiert er eine
Beziehung zwischen der Anzahl der Tage pro
Jahr und geologischer Zeit (seine Fig. 1,Abb. 4).
Bei der Anzahl der Tage pro Jahr handelt es sich
um eine astronomische Zeit-Deduktion*, eine
theoretische Riickrechnung auf der Grundlage
einer empirisch ermittelten Abbremsung der
Erdrotation (2 ms/100 a). Bei den Alterswerten
der geologischen Zeit handelt es sich um geo-
physikalische Zeit-Deduktionen, die auf aktuel-
len Beobachtungen zur Radioaktivitit beruhen.
Kann die Anzahl der Tage pro Jahr auf unabhin-
gige Weise ermittelt werden und stimmt sie mit
den astronomischen Riickrechnungen zur je-
weiligen geologischen Zeit iiberein, dann sind
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Geologische Zeit: Millionen [radiometrische] Jahre (KuLp, 1961)

beide Methoden der Zeit-Deduktion in Har-
monie. Das wollte WELLS (1963) mit den ,,pali-
ontologischen Chronometern® zeigen. — Eine
geniale Idee.

Bislang sind allerdings alle Versuche geschei-
tert, mit paliontologischem Datenmaterial die
radiometrische Datierung (bzw. geologische
Zeitskala) oder die astronomische Theorie zu
verifizieren bzw. zu validieren.
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Glossar

Abb. 4 ,Beziehung zwi-
schen Tage in jedem Jahr
und geologischer Zeit.”
Nach- bzw. Umzeichnung
der Figure 1in WeLLs (1963);
Beschriftungen in Uberset-
zung. 424 Tage entsprechen
einer Tageslange von
gerundet 21 Stunden, 400
Tage von gerundet 22 Stun-
den, 372 Tage von etwa 23,5
Stunden —unter der Annah-
me einer unveranderten
Umlaufbahn der Erde um
die Sonne. Das Kambrium
beginnt aktuell - nach Ver-
sion v2022/02 der Interna-
tionalen Stratigraphischen
Kommission (ICS) —vor 538,8
Millionen [radiometrischen]
Jahren.

Deduktion: Ableitung, Schlussfolgerung.
Kreide: Geologische(s) System bzw. Pe-
riode der internationalen chronostrati-
graphischen Tabelle (etwa 145-66 Mil-
lionen radiometrische Jahre vor heute);
Adjektiv: kretazisch.

Laminen: feine Schichtlagen des Skeletts.
marin: Das Meer betreffend; bezieht
sich auf im (oder durch das) Meer (ver-
ursachte) ablaufende Prozesse und Bil-
dungen.

Rosetta-Stein: Bruchstiick einer agypti-
schen Stele mit drei untereinander ste-
henden Schriftblocken (Hieroglyphen,
Agyptisch-demotisch,  Altgriechisch).
Der sinngemadl3 gleichlautende Text

trug malgeblich zur Entschliisselung
der agyptischen Hieroglyphen bei. Im
Ubertragenen Sinn: Schliissel oder der-
gleichen.

Spektralanalyse: Stochastische Metho-
de zur Untersuchung von Wertereihen
und/oder von in Zeitreihen tberfiihrten
Wertereihen auf das Vorhandensein von
Zyklen (Periodizitaten).

subaquatisch: allgemein unter Wasser
ablaufende Prozesse oder dort entstan-
dene Bildungen (marine und nicht-ma-
rine Bereiche).

Wachstumsinkrement: Zuwachs; schritt-
weise Erhohung einer Grofe (hier Ske-
lett des Organismus).

STUDIUM INTEGRALE
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In der Lebensursprungsforschung scheint es im Trend zu liegen, kosmische Szenarien fir die Ent-
stehung des Lebens zu beflurworten. Ein moglicher Grund dafur sind zahlreiche Misserfolge der
klassischen Hypothesen fur einen irdischen Ursprung des Lebens. Die Forschungsgruppe um Kras-
NokuTski prasentierte kurzlich einen neuen Vorschlag zur Losung des Problems der Bildung kleiner
Peptide als Vorstufen von Proteinen.

Boris Schmidtgall
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Ende der bisherigen Prabiotik-
Forschung?

Nachdem Stanley MILLER in den 1950er-Jahren
seine erste Arbeit zur Ursuppenchemie verdf-
fentlicht hatte, herrschte auf dem Gebiet der
Lebensursprungsforschung groBe  Euphorie.
Sowohl Wissenschaftler als auch Medien spra-
chen von einem entscheidenden Durchbruch.
MILLER selbst gab die gewagte Vorhersage ab,
dass die Frage nach dem Ursprung des Lebens
in 25 Jahren endgiiltig geklirt sein diirfte — und
zwar im Sinne des Naturalismus, wonach Leben
alleine durch physikalisch-chemische Gesetz-
miBigkeiten entstanden sein soll. Es folgte eine
Flut an Hypothesen tiber mogliche Szenarien,
wie ohne schopferischen Input erste Zellen auf
der Erde entstanden sein konnten. Doch alle
experimentellen Ergebnisse widerlegten die
empirisch testbaren Hypothesen und entlarvten
sie als Sackgassen. Alles sprach klar gegen die
Moglichkeit der Entstehung erster Zellen durch
eine lange Verkettung ungesteuerter chemischer

Vorginge. Die urspriinglichen Erwartungen
wurden nicht bestitigt und in der Folge stellte
sich zunehmend Erntichterung, wenn nicht gar
Frustration, ein.

MiLier gestand gegen Ende seiner Laufbahn
in den 1990er-Jahren, dass alle bisherigen Mo-
delle zum Ursprung des Lebens ,,Kopfgeburten®
selen und keineswegs brauchbare Erklirungen
fiir den Anfang organismischen Lebens auf unse-
rem Planeten (Horcan 2000). Auch der US-
amerikanische Biochemiker Frank HAROLD du-
Berte sich ungeachtet seines klaren Bekenntnis-
ses zur Darwin’schen Lehre sehr kritisch zur
Frage der Lebensentstehung (HaroLp 2014,
165): ,.Bisher scheinen wir der Erleuchtung
kaum niher gekommen zu sein als A. I. Oparin
oder J. B. S. Haldane.” Die von ihm zitierten
Wissenschaftler waren Pioniere auf diesem Ge-
biet in den 1920er-Jahren. Und Hans R. Kri-
CHELDOREF, Professor flir Makromolekulare Che-
mie an der Universitit Hamburg, resiimiert seine
Schlussfolgerung wie folgt (KricHELDORF 2019,
239): ,,Die zahlreichen Kenntnisliicken, Nega-
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tivergebnisse und Gegenargumente |[...] machen
es beim augenblicklichen Kenntnisstand schwer,
aus distanzierter, wissenschaftlicher Sicht die
ehemalige Existenz einer zu Leben fiihrenden
chemischen Evolution zu akzeptieren.*

Es deutet also einiges darauf hin, dass die Zeit
der klassischen pribiotischen Experimente wie
dem Miller-Versuch bald vorbei sein konnte.
Da liegt es nahe, nach ginzlich anderen Ansit-
zen zu suchen. Eine naheliegende Moglichkeit
besteht darin, einen anderen Ort flir die ersten
Schritte zu den Molekiilen des Lebens zu wih-
len. Tatsichlich melden sich in den letzten Jah-
ren vermehrt Forscher zu Wort, die die Entste-
hung solcher Molekiile aut andere Himmels-
korper als die Erde verschieben mochten.
GREAVES et al. (2020a) veroftentlichten eine me-
dial Aufsehen erregende Arbeit, in der sie be-
haupteten, das ausschlieBlich biologisch entste-
hende Phosphin auf der Venus nachgewiesen zu
haben. Doch nach vehementer Kritik formu-
lierten sie ihre Schlusstolgerung viel vorsichti-
ger und bezeichneten ihre Ergebnisse als vor-
ldufig (GREAVES et al. 2020b).

Allgemein wird angenommen, dass die Ent-
stechung organischer Molekiile auf verschiede-
nen Weltraumkorpern wie Meteoriten oder
Staubkérnchen eine Selbstverstindlichkeit sei
(HErBsT & vaN DisHOECK 2009; P12ZARELLO &
CroNIN 1998). Und zuletzt gab eine wissen-
schaftliche Gruppe an, sogar Proteine in Mete-
oriten nachgewiesen zu haben. Bei niherer Be-
trachtung hat sich diese Behauptung aber als
mangelhaft begriindet erwiesen (SCHMIDTGALL
2021). Das Bemiihen, Auswege aus der Sackgas-
se zu finden, resultiert offenbar nicht nur in
neuen, unorthodoxen Ansitzen, sondern auch
in einer verstirkten Tendenz zur Spekulation.

Experiment von Krasnokutski et al.:
Bildung von Peptiden im Weltall?

Ein weiteres aktuelles Beispiel fuir den Trend, die
Wiege des Lebens aullerhalb der Erde zu suchen,
ist die diesjahrige Veroffentlichung von KrasNno-
KUTSKI et al., derzufolge auf Weltraum-Staub ge-
bildete kleine Protein-Fragmente (Peptide) zur
Entstehung erster Organismen beigetragen ha-
ben konnten (KrasNOKUTSKI et al. 2022). Als
Grundlage fiir ihre These fiihrt die Gruppe eine
chemische Reaktion an, die in bestimmten Be-
reichen des Weltraums hiufig stattfinden soll:
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C +C=0 + NH; —>

Kettenbildung o

H,N—CH=C=0
Aminoketen

(Polymerisation) o
3 HON—CH=C=CH, + NH; ——> HZva NH\/U\
= NHW NH,
(0]

Triglycin

Die Autoren begriinden ihre These zum ei-
nen mit dem im Weltall nachweislich hiufigen
Vorkommen der drei Ausgangsstoffe Kohlen-
stoff (C, in atomarer Form), Kohlenmonoxid
(CO) und Ammoniak (NH;) — selbst in kalten
Bereichen des Universums. Zum anderen konn-
ten sie anhand quantenchemischer Berechnun-
gen zeigen, dass diese Reaktionen recht leicht
ablaufen. Vom theoretischen Standpunkt her
scheint dieses Konzept eine gute Losung flir das
Problem der Bildung von Peptidbindungen zu
sein. In wissriger Losung lassen sich Aminosau-
ren nimlich nur schwer zu Ketten verbinden —
wegen der deutlich stirker begiinstigten Riick-
reaktion (also der Auflosung der Peptide), was
fiir Szenarien der pribiotischen Chemie immer
ein ernstes Problem ist.

KrasNokuTskl et. al. stellten aufbauend auf
dieser Reaktion folgendes Szenario auf: In kal-
ten Bereichen des Universums, wo eine Entste-
hung von Himmelskdrpern durch Verdichtung
der Materie noch nicht stattgefunden hat, ent-
steht das Aminoketen. Dieses wird von Staub-
kornern aufgenommen und in wirmere Berei-
che transportiert, wo die Verkettungsreaktion
zum Polyglycin stattfinden kann. SchlieBlich
gelangt das entstandene Peptid auf die Erde und
kann zur schrittweisen Bildung erster Organis-
men beitragen.

Um ihre Hypothese zu bestitigen, fiihrten
die Autoren so etwas wie einen modernen Mil-
ler-Versuch durch. Sie lieBen die drei Ausgangs-
stoffe (C, CO und NHj) in einer geschlossenen
Hochvakuumapparatur bei sehr niedrigen Tem-
peraturen (nahe dem absoluten Nullpunkt) zur
Reaktion kommen. AnschlieBend wirmten sie
die Apparatur langsam auf, sodass die Kettenbil-
dung stattfinden konnte. Das Ergebnis dieses Si-
mulationsexperiments waren tatsichlich mitei-
nander tiber Peptidbindungen verkniipfte Ami-
nosiuren — allerdings ausschlieBlich Glycin. Mit
Hilfe verschiedener spektroskopischer Metho-
den konnten die Experimentatoren die Mole-
kiile nachweisen.

Die Autoren schlussfolgerten aus ihren Er-
gebnissen, dass die Chemie selbst unter Welt-
raumbedingungen noch viel weiter in Rich-
tung dessen ginge, was fur die Entstehung von
Leben notwendig sei, als bisher angenommen,
und dass diese Ergebnisse die ,,Moglichkeiten
einer evolutioniren Chemie und Biologie er-

Abb.1 Der Reaktionsverlauf

ausgehend von atomarem

Kohlenstoff (C), Kohlenmon-

oxid und Ammoniak tber

Aminoketen bis hin zum Tri-

glycin (oder Polyglycin bei
mehr als drei Aminoketen-
Molekilen).
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weitern®. Auch einige populirwissenschaftliche
Zeitschriften kommentierten diese Publikation
in gewohnt optimistischer Heureka-Rhetorik.
In einem Artikel des scinexx-Wissenschaftsma-
gazins heilit es: ,,Selbst auf Staubkoérnchen im
interstellaren Raum konnen demnach entschei-
dende Lebensbausteine entstanden sein® (Pop-
BREGAR 2022).

Diskussion

Wie aber passt diese Euphorie zu den For-
schungsergebnissen? Wihrend die Proteine von
Lebewesen aus einem Reichtum von 20 ver-
schiedenen Aminosiuren bestehen und nicht
selten Lingen von iiber 1000 Aminosiuren er-
reichen, erhielt die Forschungsgruppe nur sehr
kurze Peptide aus 3-4 Glycin-Einheiten. Fir
biologische Funktionen sind solche Molekiile
nicht relevant. Zudem diirfte es fiir geschulte
Chemiker oftenkundig sein, dass die von Kras-
NOKUTSKI vorgeschlagene Chemie flir die Ent-
stehung der in Lebewesen vorkommenden 20
Aminosiuren in keiner Weise geeignet ist. Soll-
ten nimlich Aminosiuren mit komplexeren Sei-
tengruppen unter den experimentellen Bedin-
gungen vorliegen, wiirden sie sofort mit dem
hochreaktiven Aminoketen chemische Reakti-
onen eingehen und ein Gemisch verschiedener
Reaktionsprodukte ergeben, die fiir das Leben
abtriglich sind (z. B. nicht nur lineare, sondern
auch 3-dimensional quervernetzte Peptide).

Es ist wohl auch grundsitzlich nicht zu er-
warten, dass das Weltall nennenswert komplexe
organische Molekiile liefern kann, da die harte
Strahlung verschiedener Sterne sehr zuverlissig
grofere organische Molekile zerstort. Zudem
stellt unter iblicherweise skizzierten kosmi-
schen Bedingungen die extrem geringe lokale
Konzentration der betrachteten Komponenten
fiir weitere Reaktionsschritte ein schwerwie-
gendes Problem dar. Dementsprechend ist die
niichterne Einschitzung von KRICHELDORE
deutlich realistischer (2019, 239): ,,Die von Ra-
dikalen und aggressiven Ionen dominierte Che-
mie des Weltalls sowie Folgereaktionen in Aste-
roiden, Kometen und Meteoriten sind einer
chemischen Evolution hin zu lebenden Orga-
nismen diametral entgegengesetzt.*

AuBerdem haben die Autoren das Problem
der Kniipfung von Peptidbindungen keines-
wegs gelost, da die kleinen Peptide nach ihrer
Ankunft auf der Erde miteinander iiber Peptid-
bindungen verkniipft werden miissten, um wei-
tere Schritte in Richtung Leben gehen zu kon-
nen. Da diese Verkniipfungen unter gewohnli-
stattfinden
mussten, ware man erneut bei den alten Proble-

chen  Ursuppen-Bedingungen

men, die sich einer Lésung nach wie vor hart-
nickig verweigern.

Fazit

Damit folgt auch die Arbeit von KRASNOKUTSKI
et al. dem bisher gewohnten Muster im Bereich
der Lebensursprungsforschung: Ergebnisse, die
nicht einmal ansatzweise geeignet sind, als Indi-
zien flir mégliche ,,Schritte zum Leben® zu gel-
ten, werden trotz der bisher auBerst unbefriedi-
genden Resultate dennoch rhetorisch als signi-
fikante Fortschritte dargestellt. Widerspriiche
und gravierende Mingel der jeweiligen Model-
le werden dagegen kaum oder viel spiter the-
matisiert. Dagegen bezeugen auch die Ergebnis-
se des hier besprochenen Experiments, dass der
Materie keinerlei Tendenz zur Selbstorganisati-
on in Richtung Leben innewohnt.
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Homo erectus mit modern menschlichem

Horvermogen

Die Cochlea (Horschnecke) des Innenohres ist ein zentrales Organ fiir das Horen des Menschen.
Erstmalig wurde dieses Organ bei zwei asiatischen Homo-erectus-Schadeln ausfuhrlich untersucht.
Urcivoul et al. (2022) schlielSen vom Volumen der Cochlea auf einen modern-menschlichen Horbe-
reich wahrscheinlich bei der gesamten Spezies Homo erectus. Dieses Ergebnis deckt sich mit ande-
ren Erkenntnissen, nach denen Homo erectus der friheste fossil nachgewiesene echte Mensch mit
typischen Eigenschaften des modernen Menschen war.

Michael Brandt

Einleitung

Ein zentrales Organ flr das Horen des Men-
schen ist die Cochlea. Die Cochlea —auch Hor-
schnecke genannt — ist Bestandteil des Innen-
ohres und nimmt eine wichtige Rolle im Hor-
vorgang ein. Sie beherbergt unter anderem das
Corti-Organ, den eigentlichen Sitz des Gehor-
sinns.

Die Cochlea ist Teil des knochernen Laby-
rinthes des Innenohres, welches in der Felsen-
beinpyramide im Schlifenbein gelegen ist. Zum
knochernen Labyrinth gehoren auBler der
Cochlea noch der Vorhof (Vestibulum labyrin-
thi) und drei Bogenginge (Canales semicircula-
res). Das Labyrinth ist mit dem Hohlraum des
Mittelohres (Paukenhdhle), in dem sich die drei
Gehorknochelchen befinden, durch zwei Fens-
ter verbunden. In der Abb. 1 ist das knocherne
Labyrinth im Schidel dargestellt.

Die Cochlea ist ein knocherner, etwa 35 mm
langer Gang, der ihnlich wie ein Schnecken-
haus 2,5-fach um eine horizontal liegende
Knochenachse gewunden ist. Das runde Fenster
bildet das Ende der Paukentreppe (Scala tympa-
ni) der Horschnecke. Es ist durch eine Mem-

oberer Bogengang

Vorhof

hinterer
Bogengang
seitlicher

ovales

Fenster
rundes

Schnecke
(Cochlea)

g
-

\J

bran verschlossen und dient der Verstirkung der
Schallwellen. Uber dem runden Fenster liegt
ein zweites ovales Fenster. Es befindet sich am
Anfang der Paukentreppe. Im ovalen Fenster ist
der Steigbiigel, eines der drei Gehorknochel-
chen, beweglich verankert. Hier werden die
Schwingungen, die tber die drei beweglich
miteinander verbundenen Gehorknochelchen
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Abb.1 Das knocherne Laby-

rinth (A) mit seinen drei
Bestandteilen und zwei
Fenstern und (B) seiner
Lage im Schadel.
Grafiken: Johannes Weiss.
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Abb.2 Der Homo-erectus-
Schadel Sangiran 2 aus Java
(Indonesien). (Wikimedia:
Gerbil, CC BY-SA 3.0, bear-
beitet von Johannes Weiss)
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Hammer, Amboss und Steigbtigel weitergeleitet
werden, auf die Flussigkeit in der Horschnecke
iibertragen.

Das knocherne Labyrinth frither menschli-
cher und nichtmenschlicher Homininen! ist in
zahlreichen Studien untersucht worden. Diese
haben gezeigt, dass die Morphologie (Form und
GroBe) der Bogenginge fiir die Taxonomie der
Homininen, fur Erkenntnisse tiber die globale
Ausbreitung des modernen Menschen von Af-
rika aus und fir Abstammungsrekonstruktionen
nttzlich ist. Die Beziehung der Cochlea-Mor-
phologie zur Horfihigkeit bei fossilen Men-
schen wurde auch in vielen weiteren Studien
untersucht. Die Horschnecke der Neandertaler
und des modernen Menschen verfligen iiber
viele gemeinsame Merkmale. Beide weisen eine
lange erste Kriimmung des spiralférmigen
Rohres, ein grofies Volumen und eine verdickte
Windung auf. Diese drei Merkmale werden als
fortschrittlich gegentiber den friihen nicht-
menschlichen Homininen und dem Schimpan-
sen angesehen. Von einem dhnlich groflen
Cochlea-Volumen wird auf eine dhnliche Hor-
fihigkeit und von der Morphologie des Aullen-
und Mittelohres auf eine dhnliche Schallleis-
tungsiibertragung und Schallbandbreite beim
modernen Menschen und Neandertaler ge-
schlossen (Urcruotr et al. 2022).

Von Homo erectus liegen zwar Untersuchun-
gen iiber das kndcherne Labyrinth vor (Spoor
& ZONNEVELD 1994, Wu et al. 2014, Wu &
ZHANG 2016), speziell die Form der Cochlea ist
bei diesen Friihmenschen aber weitestgehend
unerforscht. Urcruorr et al. (2022) sind dieses
Forschungsdefizit angegangen. Die Forscher
haben die Morphologie der Cochlea der zwei
indonesischen Homo-erectus-Individuen Sangi-
ran 2 (S2, Abb. 2) und Sangiran 4 (S4) mit der
von Australopithecinen, Menschen des Mittel-
und Spiatpleistozans und heutigen Menschen
verglichen. Dabei wurden lineare Messungen
und multimetrische Analysen angewendet.

Ergebnisse und Schlussfolgerungen

Urcruott et al. (2022) kamen zu dem Ergebnis,
dass die beiden asiatischen Homo-erectus-Funde
eine mosaikartige Morphologie aufweisen. Es
finden sich bei ithnen ,,urspriingliche® (australo-
pithecine) Merkmale wie ein schimpansenihn-
lich runder Querschnitt der Cochlea und eine
geringe Cochlea-Dicke, kombiniert mit ,,fort-
schrittlichen Merkmalen spiterer Menschen
wie eine volumindse und lange Cochlea.

Zwischen den beiden untersuchten Indivi-
duen S2 und S4 ergaben sich aber auch deutli-
che Unterschiede, insbesondere ein groferes
Volumen der Cochlea von S4 gegeniiber dem
anderen Individuum. S4 wird damit als ,,fort-
schrittlicher” als S2 eingestuft. Die Autoren
deuten diese Unterschiedlichkeit aber am ehes-
ten als Variation innerhalb der Art.

Urcruot et al. (2022) schlieBen auf der Basis
von Untersuchungen des modernen Menschen
von dem grof3en Volumen der Cochlea von S4
auf eine erhohte Sensitivitit auf niedrige akus-
tische Frequenzen wie beim modernen Men-
schen. S4 und vielleicht auch die Spezies Homo
erectus insgesamt waren nach URCIUOLI et al.
(2022) die frithesten Homininen mit einem
modern-menschlichen Horbereich. Es muss an
dieser Stelle allerdings kritisch angemerkt wer-
den, dass der Schluss von einem osteologischen
Merkmal (Knochenbau) der Cochlea auf die
Hortihigkeit ein gehorig spekulatives Moment
beinhaltet.

Die Cochlea der Australopithecinen ist hin-
gegen ,,urspringlich® strukturiert. Die beiden
untersuchten in die Gattung Homo gestellten
Funde SK 27 und SK 847 besallen zwar etwas
Hfortschrittlichere® Merkmale gegeniiber den
Australopithecinen; das von URcruoLrr et al.
(2022) als funktionell entscheidend gedeutete
Cochlea-Volumen ist bei ihnen jedoch nicht-
menschlich klein. Diese beiden zur Gattung
Mensch zugeordneten Funde hitten demnach
keine menschliche Horfihigkeit besessen. Die-
ser Sachverhalt wire dann ein Widerspruch zur
Grundtypenbiologie der Schopfungslehre, wo-
nach alle Formen der Gattung Homo echte
Menschen waren, die gegen andere Homininen
abgegrenzt sind. Der Widerspruch 16st sich bei
niherer taxonomischer Betrachtung aber auf,
denn SK 27 und SK 847 weisen Ahnlichkeiten
mit ,, Homo “ habilis auf (HENKE & ROTHE 1994).
Die Vertreter dieses Taxons waren entgegen ih-
rer Gattungsbezeichnung keine Menschen, son-
dern Australopithecinen und damit groBaften-
ihnliche Wesen (siehe BRanDT 2017).
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Urcruoll et al. (2022) restimieren am Schluss
ihrer Arbeit, dass in Ubereinstimmung mit
friheren Schlussfolgerungen zu den Nean-
dertalern der Homo erectus mehr modern
menschlich in Bezug auf seine Horfihigkeiten
gewesen sein konnte als seine homininen Vor-
laufer einschlieBlich frither ,, Homo “~Vertreter.
Diese Fihigkeit steht in Ubereinstimmung
mit anderen archiologischen Indizien zum
Verhalten und Korperbau. Diese weisen dar-
auf hin, dass Homo erectus der erste Hominine
war, der eine eindeutig menschenihnliche Le-
bensstrategie aufweist. Die Einschitzung von
Urcruotr et al. (2022) deckt sich mit den Er-
kenntnissen im Rahmen der Grundtypenbio-
logie der Schopfungslehre, nach der Homo er-
ectus der fritheste fossil nachgewiesene echte
Mensch mit typischen Eigenschaften des mo-
dernen Menschen war. Dagegen waren andere
dem frithen Homo zugeordnete Fossilien und
die  Australopithecinen  groBaftenihnliche
Wesen.

Perfekte Augen

Vom Ausbligeln der Evolution und dem Kopfstand der Biologen

In den letzten Jahren wurde vermehrt thematisiert, dass die Augen der Wirbeltiere und insbeson-
dere ihre Netzhaut keine Fehlkonstruktionen sind. Diese Einsicht fallt vielen Evolutionsbiologen
nicht leicht, weil damit eines ihrer beliebtesten Argumente gegen die Existenz eines intelligenten
Schopfers aufgegeben werden musste. Eine aktuelle Darstellung bestatigt die neue Sicht.

Henrik Ullrich

,,Das Auge von Menschen und anderen Wirbel-
tieren ist von Anatomen ab und an scherzhaft als
Fehlkonstruktion bezeichnet worden: Denn aus
entwicklungsbiologischen Griinden ist unser
Sehsinnesorgan falsch herum gebaut, also inver-
tiert. ... Das Gegenteil ist allerdings der Fall: Tat-
sachlich verbessert der Retinaaufbau das Bild
sogar, berichten Amichai LABIN vom Technion
im israelischen Haifa und seine Kollegen® (Os-
TERKAMP 2014).

Dieses erstaunliche Zitat aus spektrum.de do-
kumentiert eine 180°-Wende in der Beurtei-
lung der Netzhaut (Retina) des Wirbeltierauges:
Statt Fehlkonstruktion nun optimal gebaut. Die
erwihnten Forscher LaBIN & RiBak konnten
2010 zum einen zeigen, dass die von FRANZE et
al. (2007) beschriebenen Zellfortsitze der Miil-
lerzellen das Licht nahezu verlustfrei durch die
Netzhaut hnlich wie Glasfaserkabel leiten
konnen. Zum anderen konnten sie auch nach-
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Anmerkungen
! Nach allgemeiner heutiger evolutionstheoretischer
Vorstellung haben Mensch und Schimpanse einen ge-
meinsamen grofaffenihnlichen Vorfahren. Alle le-
benden und fossilen Menschen einschlieflich ihrer im
Evolutionsmodell vermuteten Vorldufer nach der Ab-
spaltung von diesem groBaffenihnlichen Vorfahren
bezeichnet man als Homininen.
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weisen, dass die Fortsitze der Miillerzellen
durch ihren trichterartigen Aufbau an der Au-
Benseite der Netzhaut (Einfallseite des Lichtes)
zusitzlich auch dafur sorgen, dass die diskreten
Unterschiede der Lichtbrechung (chromatische
Aberration) nicht zu einerVerschlechterung der
Bildqualitit fuhren (vgl. dazu Urrrica 2008;
2010;2014 und s. u.).

In dem angesehenen Magazin Current Biology
wird nun erneut von Tim BADEN und Dan Eric
NirssoN das Wirbeltierauge, konkret der Auf-
bau der Netzhaut, unter der Fragestellung ,,Ist
unsere Retina wirklich verkehrt herum?* dis-
kutiert (BapeEn & Nirsson 2022). Thre Auswer-
tung der Fakten ist eindeutig, aber ihre Begriin-
dungen fiir die vorgefundene Perfektion eine
Flucht vor dem Offensichtlichen:

,Letztendlich haben Wirbeltiere und Kopf-
fiier sehr unterschiedliche Wege eingeschla-
gen, um Augen und das Sehvermdgen zu erlan-
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gen. Die Photorezeptoren der Netzhaut richte-
ten sich in entgegengesetzte Richtungen aus,
was zu unterschiedlichen Vorteilen und Heraus-
forderungen fithrte. Merkmale, die vielleicht un-
giinstig erscheinen, wurden mit der Effizienz und
dem Einfallsreichtum der Evolution ausgebiigelt. Die
gute Raumausnutzung in kleinen Augen mag
dazu beigetragen haben, dass die frithen Wirbel-
tiere so effizienter waren, als sie es mit einer
umgedrehten Netzhaut gewesen wiren. Grund-
satzlich kann man nicht sagen, dass eine der bei-
den Netzhautausrichtungen der anderen tiber-
legen ist. Es ist die Vorstellung vom richtigen oder fal-
schen Weg, die versagt. Unsere Netzhaut ist nicht
verkehrt herum, aulBler vielleicht, wenn wir auf
dem Kopf stehen® (Hervorhebungen hinzuge-
fligt).

Ein notwendiger geschichtlicher
Riickblick

Dass Augen der Wirbeltiere generell und der
Aufbau der Netzhaut als Fehlkonstruktionen
bewertet wurden, ist eine unmittelbare und
zwingende Schlussfolgerung aus dem Evoluti-
onsparadigma. Bereits 1874 wies Charles DAR-
wiIN auf diese Konsequenz seiner Theorie hin:
,,Wir haben keinen Grund, absolute Perfektion
bei Strukturen zu erwarten, welche die sexuelle
Selektion schén formte, ebenso wenig bei
Strukturen, welche durch die natiirliche Selek-
tion flr ihre normale Funktion gestaltet wur-
den, ..., zum Beispiel in jenem wundersamen
Organ, dem Auge. Und wir wissen, was HELM-
HOLTZ, die grofte Autoritit in Europa zu diesem
Thema, iiber das Auge gesagt hat, ... (DARWIN
1874, 441).

Der berithmte Berliner Physiologe Hermann
Ludwig Ferdinand voN Hermnorrz (1821-
1874) wollte die ZweckmiBigkeit und Fehler-
haftigkeit des Auges in einen kausalen Zusam-
menhang ,,mit den grossen und kithnen Ge-
danken in Beziehung setzen, welche neuerdings
Darwin iiber die Art der fortschreitenden Ver-
vollkommnung der organischen Geschlechter
in unsere Wissenschaft geworfen hat™ (von
Hermuortz 1865, 27). Bekannt wurde sein
»Sundenregister” des Auges (Tab. 1), in dem er
zahlreiche vermeintliche Konstruktionsfehler,
u.a. den blinden Fleck der Netzhaut, auffiihrte.
Daraus resultierte fuir ihn folgendes Urteil tiber
den Schopfer des Auges:

,»Wenn mir nun ein Optiker ein Instrument
verkaufen wollte, welches die letztgenannten

Fehler hitte, so ist es nicht zu viel gesagt, dass
ich mich vollkommen berechtigt glauben wiir-
de, die hirtesten Ausdriicke tiber die Nachlis-
sigkeit seiner Arbeit zu gebrauchen, und ihm
sein Instrument mit Protest zurlickzugeben®
(voN HELMHOLTZ 1865, 22-23).

Individuelle Mangel der Akkommoda-
tionsbreite (Kurz- / Weitsichtigkeit)
Spharische und chromatische Aberration
Astigmatismus (Stabsichtigkeit)

- inhomogene Lichtpunktdarstellung
(,Stern®) durch strahlige Faserziige und
Flecken der Linse

Tribheit der Linse und der Hornhaut
Fluoreszenz der Linse (UV)

- Glaskorperverunreinigungen
Blinder Fleck

« Gefalle vor der Netzhaut

Fovea centralis nicht empfindlich fur
schwaches Licht

Ungleichheit des Feldes der Netzhaut

Tab.1 Sindenregister des Auges nach von HewmHoLTz

Wie ein roter Faden zieht sich dieser von
DarwIN und voN HELMmHOLTZ begriindete Ar-
gumentationsstrang des fehlkonstruierten Auges
durch die evolutionsbiologische Literatur der
letzten anderthalb Jahrhunderte. Selbst im Jahr
2010, als bereits durch die deskriptiv und analy-
tisch arbeitende Biologie alle o.g. Konstrukti-
onsfehler des ,,Stindenregisters” eine anato-
misch und physiologisch sinnvolle Erklirung
gefunden hatten und sich damit als Ausdruck
unseres bisherigen Unwissens darstellten, zihlt
Richard Dawkins die Wirbeltieraugen immer
noch zu den eindrucksvollsten Beispielen fur
Fehlkonstruktionen:

,Es ist nicht nur eine schlechte Konstrukti-
on, es ist die Konstruktion eines volligen Idio-
ten® (Dawkins 2010, 399).

Weil dieses krasse Fehlurteil bis heute noch
in vielen populirwissenschaftlichen Darstellun-
gen und in Schulmaterial zu finden ist, darf man
den Beitrag von BADEN und NILssoN in Current
Biology als einen erneuten und sehr zu lobenden
Versuch werten, den Mythos der Fehlkonstruk-
tion von Wirbeltieraugen zu entzaubern.

Die Mangelliste des Auges ist nicht
mehr existent

Die Biologie als Wissenschaft vom Leben ist an-
gesichts der nicht wegzudiskutierenden Zweck-
miligkeit der Konstruktionen des Lebens
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grundsitzlich darauf angewiesen, die Organis-
men methodisch so zu untersuchen, als seien sie
geschaffen worden. Das riumt indirekt sogar
Richard DAwKINS ein, wenn er Biologie defi-
niert als ,,das Studium komplizierter Dinge, die
so aussehen, als seien sie zu einem Zweck ent-
worfen worden (Dawkins 1987, 13). Genera-
tionen von Naturwissenschaftlern haben in den
letzten 160 Jahren dazu beigetragen, die schein-
bar zwecklosen und angeblich nur durch eine
evolutionire Vergangenheit verstehbaren Kon-
struktionsfehler bei Wirbeltieraugen als anato-
misch, physiologisch und ontogenetisch perfek-
te Konstruktionen unabhingig von einer hypo-
thetischen Geschichte
verstehen. Zu diesem Urteil kommen auch Ba-
DEN und NILSSON:

evolutionaren zu

,Beziiglich ihrer Leistungsfihigkeit sind die
Wirbeltieraugen nahezu perfeke.*

Und: ,,Es ist klar, dass in diesen kleinsten,
perfekt funktionierenden Wirbeltieraugen die
umgekehrte Netzhaut eine effiziente Nutzung
jedes Kubikmikrometers der intraokularen Fli-
che ermdglicht hat.*

Die Autoren verweisen auf zahlreiche alte
und neue Befunde, die das Wirbeltierauge in
besonderer Weise auszeichnen und die sich
beim Linsenauge der Kopfftiler anders darstel-
len. Letztere verfigen iber eine sogenannte
everse Netzhaut (siche Abb. 2), was entspre-
chende Konsequenzen flir anatomische und
physiologische Gegebenheiten hat (z. B. die Po-
sition der den Sinneszellen zum Gehirn nach-
geschalteten Neuronen fiir die Signalverarbei-
tung). Diese Unterschiede kénnen jedoch eine
bessere oder schlechtere bzw. tiberlegene oder
unterlegene Konstruktion nicht begriinden. Sie

Stabchen
Zapfen
Bipolare Nervenzelle
Nerven-
zelle
Netzhaut
NEAS
duBere
Segmente
m
Linse sV
Sehnerv
5mm

sind schlicht und einfach Ausdruck einer opti-
malen oder perfekten anatomisch-funktionel-
len Einpassung der Merkmalskomplexe in die
Lebensumwelt der jeweiligen Arten. Zu den be-
sonderen Eigenschaften der Wirbeltieraugen
zahlen Tim BADEN und Dan Eric NILSSON:

* den ontogenetischen Bildungsprozess der
Netzhaut aus einer Ausstiilpung des embryonal
angelegten Gehirns und

¢ die Maximierung des Abstandes der Netz-
haut von der Eintrittsstelle des Lichts in das Au-
ge durch die Linse, den Glaskorper und die den
Sinneszellen vorgelagerten Neuronen, was aus
optischen Erwigungen zu einer besseren rium-
lichen Auflésung des Lichts beitrigt.

e AuBlerdem ermoglichen die den Sinneszel-
len vorgelagerten Neuronen zusitzlich eine
raumsparende, unmittelbar primire und extrem
schnelle Signalverarbeitung und regulatorische
Verschaltung der Sinneszellen, wodurch ein ho-
her Anteil an redundanten (nicht notwendigen)
Informationen herausgefiltert wird.

* Die den Sinneszellen vorgelagerten Neuro-
nen verfligen dartiber hinaus in ihren Zellkor-
pern tber lipidartige Tropfchen, welche das Far-

eQ"O(e(\ Basalmembran
?k\cﬂo‘e1
Pigment
Netzhaut \'\c‘(\"
Sehzentrum
Linse des Gehirns
Nervenfasern
nebeneinander
Nervenstiel distale gelagerte
Segmente Zellnervenkerne
Nervenfasern von den
Photorezeptoren
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Abb.1 Langsschnitt durch
das menschliche Auge und
die Netzhaut. Die lichtemp-
findlichen duReren Seg-
mente der Stabchen- und
Zapfenphotorezeptoren
(dunkelrot) sind dem Licht
abgewandt (inverser Auf-
bau der Netzhaut, nach
Bapen & NiLssoN 2022).

Abb. 2 Langsschnitt durch
das Auge, die Netzhaut und
den fur das Sehen verant-
wortlichen Gehirnlappen
eines Tintenfisches: Die
lichtempfindlichen duf3eren
Segmente der Photorezep-
toren (dunkelrot) sind dem
Licht zugewandt (everser
Aufbau der Netzhaut, nach
Bapen & Nitsson 2022).
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bensehen verbessern, und zeigen Ballungen von
Mitochondrien, die neben der Energiebereit-
stellung zur Fokussierung des Lichts bis in die
dulBeren Bereiche der Sinneszellenleisten bei-
tragen.

e Der nur bei Wirbeltieraugen vorhandene
sogenannte blinde Fleck nimmt bei Menschen
nur 1% der Oberfliche der gesamten Netzhaut
ein. Er liegt auBerdem in dem Bereich, in dem
sich die Sichtfelder des binokularen (zweidugi-
gen) Sehens tberlagern, sodass das Gehirn die
»fehlende® Information aus dem anderen Auge
erginzen kann.

Es verwundert, dass die Autoren nicht auf die
bahnbrechenden Erkenntnisse vON FRANZE et al.
(2007) und LaBiN & Risak (2010) verweisen,
welche die Fortsitze spezieller Neuronen (Miil-
lerzellen) als Lichtleitkabel identifizierten, die
das Licht nahezu verlustfrei von der Oberfliche
der Netzhaut bis zu den Sinneszellen flihren.
Die Konfiguration der Fortsitze ermdglicht zu-
sitzlich eine Korrektur der chromatischen Ab-
erration durch die Lichtbrechung von Horn-
haut und Linse (Brechungsunterschiede unter-
schiedlicher Wellenlingen des Lichts flihren zu
Unschirfe des Bildes).

Ebenso fehlt eine Erwihnung des genialen
Sachverhaltes, dass bei dimmerungs- bis nacht-
aktiven Siugetieren (zum Beispiel der Katze)
die Stibchen-Photorezeptoren des Auges eine
invertierte Zellkern-Architektur  (Verteilung
des Heterochromatin und des Euchromatin)
aufweisen, wihrend die Stibchen der tagaktiven
Sduger (wie die des Javaneraffen-Makaken) eine
konventionelle Kernarchitektur zeigen (Soro-
vEI et al. 2009). Diese invertierte Architektur
optimiert das Nachtsichtvermogen (vgl. dazu
UtrricH 2010).

Vom Ausbuigeln der Evolution

Wihrend sich die beschreibend und analytisch
arbeitende Biologie sehr erfolgreich darum be-
miiht, Strukturen und Funktionsweisen von
Organen aufzukliren, ist es die Aufgabe des his-
torisch-rekonstruktiven Forschungsansatzes der
Evolutionsbiologie, deren Entstehungsweise
nachzuzeichnen (historische Evolutionsfor-
schung) und zu erkliren (kausale Evolutionsfor-
schung).

Wihrend hinsichtlich des makroskopischen
und mikroskopischen Aufbaus des Auges sowie
seiner Funktionen enorme Erkenntniszugewin-
ne im Vergleich zum Wissensstand zu Zeiten
von DARWIN und vON HELMHOLTZ zu verzeich-
nen sind, kann Gleiches aus dem Blickwinkel
der Evolutionsbiologie nicht gesagt werden. Das
Gegenteil ist der Fall. Evolutionstheorien fiir das
Auge miissen nun nicht nur dessen Entstehung,
sondern auch — im Gegensatz zu DARWINS the-
oretischem Ansatz — die vorgefundene Perfekti-
on in Form und Funktion erkliren. BADEN und
NirssoN vermeiden es, auf diese qualitativ neu-
en Anforderungen evolutionstheoretischer Mo-
dellierungen konkret einzugehen. Sie verharren
in der Darstellung klassischer Entstehungsge-
schichten, ohne sich der Herausforderung einer
Klirung der kausalen Mechanismen, die eine
solche Entstehungsgeschichte erst moglich ma-
chen, zu stellen.

Als Beispiel dieser Erzihlung, deren kausale
Begriindung véllig im Dunkeln bleibt, mag fol-
gendes Zitat dienen (vgl. dazu auch die Erkli-
rung zu Abb. 3): ,,In der Evolutionsgeschichte
der Sinnesstrukturen ist es fast unvermeidlich,
dass das Kleine dem GroBen vorausgeht. Die al-
ten Vorldufer der Wirbeltieraugen aus der Zeit
vor dem Kambrium waren zunichst Ansamm-

a b

Erstes raumliches Sehen:
kein Scharfsehen

+ Linse

Lprimitiver”

Photorezeptor

mit aulerem Segment

und abschirmendem Pigment

Raumliches Sehen in geringer
Qualitat: geringe Sehscharfe

VergrofRerung

Raumliches Sehen in hoher
Qualitat: hohe Sehscharfe

nutzbare Flache”

Abb.3 Entwicklung eines Auges mit einer ,umgekehrten“ Netzhaut (nach Baben & Nitsson 2022):

,(a) Ein Fleck aus pigmentgeschitzten ,primitiven’ Photorezeptoren beginnt sich zu einem Augenbecher zu wélben, der erste
Ansatze von raumlichem Sehen ermoglicht. Die lichtempfindlichen Teile der Photorezeptoren sind dem Licht abgewandt.

(b) Das Hinzufuigen einer spharischen Linse unmittelbar tiber der Augenmuschel erméglicht raumliches Sehen mit geringer
Auflosung; das Auge bleibt jedoch stark unterfokussiert.

(c) Die allmahliche VergroRerung des Auges entfernt die Linse von den Photorezeptoren, wodurch sich die Bildauflosung ver-
bessert. SchlieBlich wird das Auge scharf gestellt. Zu diesem Zeitpunkt bietet das Auge viel leeren’ Raum zwischen der Linse
und den Photorezeptoren. Dieser Raum kénnte durch die Hinzufligung von Neuronen, die das von den Photorezeptoren auf-
genommene Bild lokal vorverarbeiten, sinnvoll ergdnzt werden.”

Auch hier wird nur ein hypothetisches Szenario aus sehr groben Schritten entworfen, ohne die bedingenden kausalen Ursa-
chen anzusprechen.

JAHRGANG 29 | 2-2022



lungen von abgeschirmten Photorezeptoren,
die sich schlieBlich zu augenmuschelférmigen
Gebilden zusammenschlossen, [...]. Dann ka-
men nach und nach primitive Linsen hinzu. In
diesen frithen Augen gab es keinen Glaskorper-
raum, der die Linse und die Netzhaut trennte.
[...] Angesichts grundlegender optischer Prinzi-
pien war jeder zusitzliche Raum, der durch die
allmihliche Entfernung der Photorezeptoren
von der Linse entstand, fiir die Neuronen ein
wirklicher Gewinn.*

Hier wird offensichtlich nichts erkliart. Es
wird eine hypothetische Geschichte dariiber er-
zahlt, welche evolutioniaren Einzelschritte die
Augenentwicklung durchlief und welche der
Natur innewohnenden Tendenzen diesen Wan-
del ermoglichten. Doch weder tiber die mole-
kulargenetischen Grundlagen noch {ber die
formenden ,,unvermeidlichen* Tendenzen der
einzelnen Entwicklungsschritte legen die Auto-
ren Rechenschaft ab. In der evolutionsbiologi-
schen Fachliteratur gibt es keine kausalen Erkla-
rungen daftir, dass das ,,Kleine dem Grof3en vo-
rausgeht oder wie sich Ansammlungen von
Photorezeptoren in augenmuschelfdrmigen
Gebilden ,,zusammenschlossen®, wie primitive
Linsen hinzukamen oder wie der zusitzliche
Raum ,,entstand” und fiir die Neuronen ein
,,wirklicher Gewinn‘ wurde.

Schlussbetrachtung

Erstaunlich und auBergewohnlich gut konstru-
ierte Augen sind bereits bei fossil erhaltenen Or-
ganismen in frithen kambrischen Gesteins-
schichten (mehr als 500 Millionen radiometri-
sche Jahre) nachgewiesen (Lams et al. 2007,
Nirsson 2021). Augen waren und sind — nach
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allem, was wir bis heute wissen — schon immer
in jeder Hinsicht fiir den jeweiligen Zweck per-
fekt. Mit den Moglichkeiten des naturwissen-
schaftlichen Forschens konnten in ihnen weder
,»Narben* der Evolution gefunden noch ihre
evolutioniren Entstehungswege widerspruchs-
frei nachgezeichnet noch eine Erklirung der
Entstehungsweisen geboten werden.

Wenn sich ein Naturgegenstand wie das Au-
ge so beharrlich einer evolutionstheoretischen
Erklirung entzieht, ist es mehr als gerechtfertigt,
nach alternativen Deutungen zu suchen. Die
Annahme eines allmichtigen Schopfers, der ein
geniales Design hervorbringt, ist deshalb keine
Flucht vor den wissenschaftlichen Daten, son-
dern eine aus ihnen resultierende logische und
plausible Konsequenz.
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Uberraschende erste Beobachtungen des
James-Webb-Teleskops

Mitte Juli wurden die ersten Aufnahmen des James-Webb-Teleskops veroffentlicht, deren Qualitat
selbst die Fachleute ins Schwarmen brachte. Inzwischen liegen auch einige vorlaufige Analysen
dieser Daten vor.Vor allem die Eigenschaften extrem weit entfernter Galaxien bringen einige
Uberraschungen mit sich. Wie in der Kosmologie tiblich, werden deren Entstehung und Entwick-
lung im Rahmen des Urknallmodells gedeutet. Die Prasenz sehr weit entfernter massiver Galaxien

stellt aber gerade dieses Modell in Frage (Menci et al. 2022).

Peter Triib
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Hohe Erwartungen an das neue
Infrarot-Teleskop

Am Weihnachtstag 2021 startete eine Ariane-
Rakete vom Raumfahrtzentrum Guayana mit
dem James-Webb-Teleskop (JWST) an Bord.
An diesem Infrarot-Teleskop, das als Nachfolger
des sehr erfolgreichen Hubble-Space-Teleskops
gilt, haben die amerikanische, die kanadische
und die europiische Weltraumagentur (NASA,
CSA, ESA) mehr als 25 Jahre lang gearbeitet. 15
Jahre Startverzégerung und Mehrkosten in Mil-
liardenhohe zeugen von einem schwierigen
Projektverlauf. Deshalb waren alle Beteiligten
erleichtert, dass der Start und der Transport zum
1,5 Millionen Kilometer von der Erde entfern-
ten Zielort reibunggslos verliefen. Nach Entfal-
tung und Ausrichtung des Teleskops sorgte im
Juni 2022 ein unerwartet starker Einschlag eines
Mikrometeoriten nochmals fiir Aufregung. Er-
freulicherweise stellte sich heraus, dass der Scha-
den keine signifikante Einschrinkung fiir die
Leistung des Teleskops darstellt.

Mitte Juli wurden die ersten Aufhahmen des
JWST der Offentlichkeit vorgestellt. Mit diesen
sowohl flir Laien als auch fiir Experten beeindru-
ckenden Bildern bewiesen die Wissenschaftler,
dass das neue Teleskop in der Lage ist, Daten tiber
bislang nicht beobachtbare Regionen des Kos-
mos zu liefern. Dazu gehoren beispielsweise ext-
rem weit entfernte Galaxien, die Atmosphiren
von Exoplaneten oder hinter Gas- und Staubwol-
ken verborgene Sterne innerhalb der MilchstraGe.
Durch das Studium dieser Gebiete sucht man
nach Antworten auf offene Fragen beztiglich der
Entstehung von Planeten, Sternen, Galaxien und
Schwarzen Léchern. Wenn die Mission wie ge-
plant verliuft, soll das JWST mindestens bis 2031
in der Lage sein, diesen Fragen nachzugehen.

Einen Forschungsschwerpunkt des JWST
bildet das Studium der am weitesten entfernten
Galaxien. Da sich das Universum immer weiter
ausdehnt, hat das Licht dieser Objekte eine gro-
Bere Wellenlinge und ist rotlicher als bei nahe
gelegenen Galaxien. Deshalb arbeitet das JWST
im Gegensatz zum Hubble-Space-Teleskop
nicht im Bereich des sichtbaren Lichts, sondern
im Infrarotbereich, was von der Erde aus nur
eingeschrinkt moglich wire. Mit Hilfe des
Lichtspektrums einer Galaxie kann bestimmt
werden, wie stark ihr Licht rotverschoben ist,
und daraus lisst sich unter Voraussetzung eines
kosmologischen Modells ihre Entfernung ablei-
ten. Da das Licht eine endliche Geschwindig-
keit hat, sechen wir nach dem Urknallmodell
weit entfernte Galaxien in einem jungen Alter.
Von den am weitesten entfernten Galaxien
denkt man, dass wir sie in einem Zustand von
nur einigen Hundert Millionen Jahren nach
dem Urknall sehen. Um mehr tiber ihre Entste-
hung zu erfahren, sucht man nach immer weiter
entfernten Galaxien.

Erste Studien zu weit entfernten
Galaxien

Das erste veroffentlichte Bild des JWST gibt
Hinweise auf die Frage, ob weit entfernte Gala-
xien anders aussehen als nahe gelegene. Abb. 1
zeigt den Galaxienhaufen SMACS 0723 vor im
Hintergrund liegenden, noch weiter entfernten
Galaxien. Um diese sichtbar zu machen, hat
man den gezeigten Himmelsausschnitt wihrend
12,5 Stunden belichtet. Bilder mit noch linge-
ren Belichtungszeiten werden mit Sicherheit
folgen. Doch bereits aus den ersten Bildern und
Spektren ergaben sich interessante Erkenntnisse.
Ein in der Zeitschrift Nature verottentlichter
Artikel nennt vier Einsichten, welche sich aus
vorlaufigen Untersuchungen ergeben (WITZE
2022). Diese Analysen wurden innerhalb ledig-
lich zweier Wochen nach Veréftentlichung der
Daten durchgefiihrt, wurden noch nicht begut-
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achtet und miissen deshalb als sehr vorliufig be-
trachtet werden.

Einsicht 1: Eine Studie zur Leuchtkraft weit
entfernter Galaxien bekriftigt frithere Resulta-
te, die mit einer hohen Anzahl an Galaxien im
frithen Universum gerechnet haben (DonNaN
et al. 2022). Die Entdeckung einer Galaxie, die
bereits 230 Millionen Jahre nach dem Urknall
existiert haben soll (Rotverschiebung z = 16.7),
ist laut Aussagen der Autoren konsistent mit
dem kosmologischen Standardmodell.

Einsicht 2: Eine andere Untersuchung, wel-
che nach moglichst weit entfernten Galaxien
suchte, fand 88 Galaxien-Kandidaten in einem
Rotverschiebungsfenster von 11 = z < 20 (Yan
et al. 2022). Wiirden sich die Kandidaten mit
der hochsten Rotverschiebung bestitigen, hit-
ten diese bereits 180 Millionen Jahre nach dem
Urknall existiert. Die Autoren schreiben, dass
weder die hohe Anzahl noch die hohe Rotver-
schiebung aufgrund der bisher favorisierten
Vorhersagen erwartet worden sind.

Einsicht 3: Mehrere erste Analysen zeigen,
dass frithe Galaxien deutlichere Strukturen auf-
weisen, als man dies aufgrund von Messungen
mit dem Hubble-Space-Teleskop erwartet hat-
te. FERREIRA et al. (2022) entdeckten bei Rot-
verschiebungen 1.5 = z = 6 zehn Mal mehr Spi-
ralgalaxien als mit dem Hubble-Space-Teleskop.
LaBBE et al. (2022) berichten, dass in sehr weit
entfernten Galaxien (z = 10) mehr als tausend
Mal mehr Masse in Form von Sternen vorliegt
als erwartet. Sie schlieBen, dass die Entstehung
von Galaxien bereits ,,extrem frith® begonnen
haben muss. TRump et al. (2022) finden erstaun-
lich kleine Unterschiede im Sauerstoffgehalt
junger (z > 5) und alter (z = 2) Galaxien. Ein
Autor bemerkt, dass sich Astronomen neu Ge-
danken tiber die Schnelligkeit der Sternentste-
hung machen miissen.

Einsicht 4: Frithe Galaxien erscheinen in den
neuen Messungen des JWST kleiner als in frii-
heren Aufnahmen mit dem Hubble-Space-Te-
leskop (Sukss et al. 2022). Was unspektakulir
klingt, zieht viele langgehegte Vorstellungen
tiber das Wachstum von Galaxien in Zweifel.
Beispielsweise konnten weit entfernte Galaxien
nicht wesentlich kleiner sein als nahe gelegene
Galaxien. Die Autoren schreiben, dass sich Ga-
laxien weniger stark entwickelt haben als bisher
angenommen.

Fazit

Insgesamt bestitigen die ersten Beobachtungen
des James-Webb-Teleskops, dass es Unterschie-
de in den Eigenschaften zwischen nahen und
weit entfernten Galaxien gibt. Allerdings sind
diese weniger signifikant als erwartet und Gala-
xien miissten tendenziell frither entstanden sein.
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Einige Astronomen dulern sich so, dass die neu-
en Resultate in Frage stellen, wie gefestigt das
aktuelle Verstandnis der Entwicklung von Gala-
xien ist (SUEss et al. 2022). Eine andere Gruppe
schreibt, dass einige Ergebnisse generell schwie-
rig mit dem Urknallmodell vereinbar sind
(MENcr et al. 2022).
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Abb.1 Das von Joe Biden
enthillte erste Bild des
James-Webb-Teleskops
zeigt den Galaxienhaufen
SMACS 0723 in der Bildmit-
te (NASA, ESA, CSA, and
STScl). Im Hintergrund sind
viele extrem weit entfernte
Galaxien mit ihrem rétli-
chen Licht zu sehen. Ihre
Anzahl, Struktur und chemi-
sche Zusammensetzung
haben viele Astronomen
Uberrascht.
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Streiflichter

Orang-Utans scheitern
an der Herstellung und
Nutzung eigener Stein-
werkzeuge

Orang-Utans nutzen in freier Wild-
bahn zwar Pflanzenmaterial, aber
keine Steine als Werkzeuge — im
Gegensatz zu Schimpansen, Kapuzi-
neraffen und Langschwanzmakaken.
Ganz allgemein gilt aber nach wie
vor: ,,Es gibt jedoch keine Berichte
tiber die Herstellung von Stein-
werkzeugen (bei der ein Steinwerk-
zeug fur den spiteren Gebrauch
hergestellt wird) bei wildlebenden
Primaten* (MOTES-RODRIGO et al.
2022). Die wenigen menschlich auf-
gezogenen  (kultivierten) Men-
schenaffen, die bisher Steinwerk-
zeuge herstellen und auch zum
Schneiden benutzen konnten, hat-
ten fuir das Herstellen von Stein-
werkzeugen intensives menschliches
Training erhalten. MOTES-RODRIGO
et al. (2022) halten es aber fiir mog-
lich, dass stark menschlich kultivier-
te Menschenaffen ,kognitiv® nicht
nreprasentativ’ fur ihre wilden Art-
genossen sowie fiir den postulierten
letzten gemeinsamen Vorfahr von
Mensch und Schimpanse sein konn-
ten. Daher haben diese Forscher das
Steinwerkzeugverhalten bei flinf
nicht menschlich kultivierten (d.h.
naiven) und mit Steinen ungetibten
Orang-Utans aus zwel Zoos unter-
sucht.

Abb. 1 Nicht menschlich kultivierte Orang-Utans konnen
zwar Holzwerkzeuge, aber keine selbst hergestellten
Steinwerkzeuge nutzen.
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Im Zoo Kristiansand (Norwe-
gen) stattete man zwei Minnchen
mit Hammer, Steinkern und zwei
verschlossenen Boxen mit Nahrung
aus (eine Box mit einem Seil und ei-
ne mit einer Silikonmembran ver-
schlossen). AnschlieBend stellte man
ihnen auch von Menschen herge-
stellte  Steinsplitter zur Verfligung
und lenkte ihre Aufmerksamkeit auf
die Steinmaterialien (mittels Tausch-
belohnungen fiir Steinsplitter und
mittels auf den Steinkern geklebter
Splitter, die sich beim Schlagen 16-
sen sollten). Und tatsichlich offnete
der junge Loui (7 Jahre alt) die Sili-
konmembran der einen Box, indem
er ein einziges Mal einen vom Men-
schen hergestellten Steinsplitter in
den Mund nahm und damit erfolg-
reich die Silikonmembran durch-
stie. Beide Orang-Utans schlugen
auch mit den Objekten auf die Wand
und den Boden des Geheges. Bei
Loui l6sten sich dabei einmalig beim
Schlagen mit dem Steinkern drei
scharfe Steinsplitter, die dieser we-
der als Werkzeug noch als Tauschob-
jekt gegen Trauben benutzte. Die
Splitter waren zwischen 1,9 g und
0,3 g schwer — der groB3te hatte eine
Schlagplattform und der kleinste ei-
nen Schlagpunkt.

Drei Weibchen aus dem Zoo
Atherstone (UK) wurde mindestens
27-mal die Herstellung von Stein-
splittern sowie das Aufschneiden der
Futterbox mit Belohnung durch ei-
nen menschlichen Trainer vorge-
macht. Dann bekamen die Orang-
Utans Hammer, Steinkern, die bei-
den Boxen mit Belohnung und
spater auch bereits fertige Steinsplit-
ter zur Verfligung gestellt. Aber nur
das junge Weibchen Molly fiihrte
tiberhaupt Schlagbewegungen mit
Objekten gegen den Boden, die
Wand oder andere Objekte aus (nach
der menschlichen Demonstration
sogar drei Mal mit dem Hammer auf
den Steinkern). Aber nur bei einem
Schlag mit dem Hammer aus Beton
gegen Wand oder Boden I6sten sich
aus diesem sechs Betonstiicke; diese
leckte Molly aber nur ab und be-
nutzte sie nicht zum Schneiden, ob-

wohl manche davon scharf genug
waren.

Diese Ergebnisse zeigen, dass es
den nicht menschlich kultivierten
Orang-Utans trotz Lenkung der
Aufmerksamkeit oder sogar mensch-
licher Demonstration nicht gelun-
gen ist, Steinwerkzeuge herzustellen
und diese anschlieBend als Schneide-
werkzeuge zu nutzen — im Gegen-
satz zu Kapuzineraffen oder dem
menschlich  kultivierten ~ Orang-
Utan Abang (vgl. ScHorL 2022). Im-
merhin zeigten die Orang-Utans er-
folgreichere Ansitze im Umgang mit
Steinen als nicht kultivierte Schim-
pansen, die in vergleichbaren Expe-
rimenten vollig scheiterten (vgl.
Scuorr 2022). Damit erhirten sich
die Zweitel, dass die morphologisch
(vom Korperbau her) in vielerlei
Hinsicht den Menschenaffen nahe-
stehenden Australopithecinen ein
solches Verhalten in einer angebli-
chen Evolutionsgeschichte des Men-
schen hitten entwickeln koénnen.
Aulerdem sind Kapuzineraften den
Menschen im  Steinwerkzeugnut-
zungsverhalten Zhnlicher als Men-
schenaften, sofern diese nicht inten-
siv. menschlich kultiviert wurden.
Dies tiberrascht, da Kapuzineratten
angeblich ca. 50 MrJ (Mio. radiome-
trische Jahre) Evolutionsgeschichte
vom Menschen trennen sollen, wih-
rend es beim Orang-Utan nur ca. 13
Mr] und bei Schimpansen sogar nur
5 bis 7 M1] sein sollen. Diese Befun-
de sind evolutionir herausfordernd
und erfordern spekulative Annah-
men wie Parallelevolution oder die
fiktive Annahme eines urspriingli-
chen, aber sehr intelligenten Prima-
tenvorfahrens. Ein Schépfungsmo-
dell, demzufolge Mensch einerseits
und verschiedene Grundtypen von
Affen und Menschenaffen anderer-
seits getrennt erschaffen wurden, hat
diese Probleme hingegen nicht.

[Mores-Roorico A et al. (2022) Experimental
investigation of orangutans’ lithic percus-
sive and sharp stone tool behaviours. PLoS
ONE 17 (2): e0263343, doi: 10.1371/journal.
pone.0263343 « ScHoll B (2022) Schimpan-
sen leben auRerhalb der Steinzeit. Uberra-
schende Neuigkeiten aus der Verhaltens-
forschung. Stud. Integr. J. 29, 12—19] B. Scholl
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Fledermause imitieren
das Summen gereizter
Hornissen und Bienen

Fledermiuse (Microchiroptera) bil-
den gemeinsam mit den groBeren
Flughunden (Megachiroptera) die
Ordnung der Fledertiere (Chiro-
ptera). Unter den Siugetieren weist
allein diese Gruppe von Lebewesen
die Fihigkeit zum aktiven Fliegen
auf. Fledermiuse kénnen wir typi-
scherweise in der Dimmerung oder
bei Nacht bei ihren spektakuliren
Flugmandvern beobachten. Neben
ihrer Flugfihigkeit sind sie auch fiir
die Echoortung bekannt. Dazu sto-
Ben sie Laute im Ultraschallbereich
aus, deren Reflexion sie differen-
ziert wahrnehmen und aus deren
entsprechenden Daten sie ein dyna-
misches ,,Abbild* ihrer Umgebung
erstellen. Nun wurde erstmals darti-
ber berichtet, dass die
bekannten, fiir Menschen horbaren
Laute von Fledermiusen zur trick-

bereits

reichen Kommunikation verwendet
werden.

Bei  Untersuchungen  von
bestimmten Fledermiusen, dem
GroBen Mausohr (Myotis myotis),
bemerkten Forscher, dass die Tiere
unter Stress horbare Gerdusche aus-
senden. Wenn die Fledermiuse von
Ruheplatz
dokumentiert und beringt werden,
dann geben sie Laute von sich, die
an das Summen von Fluginsekten
erinnern. ANCILLOTTO et al. (2022)
konnten durch akustische Analysen
zeigen, dass die Summgeriusche von
M. myotis auffillige Ahnlichkeit auf-
weisen mit dem Summen gereizter
Hornissen (Vespa crabro) und Honig-
bienen (Apis mellifera). Die Autoren
spielten Aufnahmen der verschiede-
nen Summgeriusche mehreren
erwachsenen Schleiereulen (Tjto
alba) und Waldkiduzen (Strix aluco)
vor und beobachteten ihre Reakti-
on. Schleiereule und Waldkauz sind
die hauptsichlichen Fressfeinde von
Fledermiusen wie z.B. des Groflen

ihrem entnomimen,

Mausohrs. Wenn Eulen in ihrem
natiirlichen Lebensraum Ruheplit-
ze in Baum- oder Felshohlen suchen,
werden sie mit Hornissen und Wild-
bienen konfrontiert und machen
unangenchme Erfahrungen mit den
wehrhaften Insekten.
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Die untersuchten acht Schleier-
eulen und acht Waldkiuze stammen
aus der Wildtier-Auffangstation in
Rom. Jeweils vier Tiere waren bei
der Einlieferung in die Auffangsta-
tion flugunfihige Jungtiere und die
jeweils anderen vier kamen als
erwachsene Tiere in die Auffangsta-
tion; bei den Ersteren gehen die
Autoren davon aus, dass sie noch
keine Begegnung mit den Insekten
hatten, wihrend sie diese Erfahrung
bei den ilteren Tieren annahmen.

Bei den akustischen Experimen-
ten wurden den Eulen Summgeriu-
sche von Bienen, Hornissen und M.
myotis vorgespielt. Als Kontrolle
dienten die Aufnahmen von sozia-
len Kommunikationsrufen  der
Europiischen Bulldoggfledermaus
(Tadarida teniotis), einer Fledermaus,
die ebenfalls auf dem Speisezettel
der Eulen steht. Wihrend sich die
Tiere meist von der akustischen
Quelle entfernten, wenn die Summ-
gerdusche zu horen waren, niherten
sie sich dieser und inspizierten sie,
wenn die Rufe von 1. feniotis
erschallten. Dabei waren die Reak-
tionen der erfahrenen Fressfeinde
signifikant eindeutiger als die der
unerfahrenen.

Nach Anciirorro et al. (2022)
ist dies die erste Dokumentation
von akustischer Imitation bei Siu-
getieren. Bei dieser als Mimikry
bezeichneten Nachahmung dienen
Stechimmen als Modelle (Vorbil-
der), die von den Fledermiusen
(Mimeten) nachgeahmt
Letztere irritieren die Eulen, ihre
Fressteinde (Signalempfinger).

werden;

Abb.1 Das groRRe Mausohr (Myotis myotis) im
Flug. (slowmotiongli, AdobeStock)

Diese erstaunliche und faszinie-
rende Beobachtung wirft eine
Reihe von Fragen auf: Wie funktio-
niert bei M. myotis die Auswahl des
nachahmenswerten Modells? Wie
hat die Fledermaus, die normaler-
weise nicht in diesem akustischen
Bereich kommuniziert, die anato-
mischen Voraussetzungen erlangt,
um die Stechimmen imitieren zu
konnen? Auf diese und weitere Fra-
gen kann nun durch weitere For-
schungen nach Antworten gesucht
werden. Die erstaunliche Erweite-
rung des akustischen AuBerungspo-
tenzials von M. myotis und dessen
Wirksamkeit bei den Eulen legen
eine Absicht oder Zielorientierung
nahe, die nicht von den Fledermiau-
sen selbst zu erwarten ist. In der
abschlieBenden Bemerkung von
ANCILLOTTO et al. (2022) tber eine
,»Signal-Evolution bei der Kommu-
nikation zwischen verschiedenen
Arten“! wird zum ersten und einzi-
gen Mal der Begriff ,,Evolution®
gebraucht, der in diesem Zusam-
menhang als hiufig benutztes Ste-
reotyp nichts erklart.

[Ancitotto L, Parunol D, Capea F, CHavem G,
Gamea M, Cervo R & Russo D (2022) Bats
mimic hymenopteran insect sounds to
deter predators. Curr. Biol. 32, R408-R409.]
H. Binder

,opening new avenues for further re-
search on the ecological interactions that
lead to signal evolution in animal inter-
specific communication.”
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Gehor bei Schmetterlingen
neunmal unabhangig
entstanden

In der Biologie hat es sich lingst
eingeblirgert, die  empirischen
Daten ausschlief3lich aus evolutioni-
rer Perspektive zu deuten. Das Evo-
lutionsparadigma steht fest. So wer-
den Daten, die aus Vergleichen von
Lebewesen gewonnen werden, in
evolutionare Stammbiume ,,liber-
setzt™, seien es Daten iiber Korper-
baupline oder — seit einigen Jahr-
zehnten bevorzugt — molekulare
Daten. Mit Hilfe von Algorithmen
lassen sich aus einer grofen Daten-
fille von DNA-Sequenzen Ahn-
lichkeitsbaume konstruieren, die
gewohnlich als Stammbiume inter-
pretiert werden. Wenn geeignete
Fossilfunde vorliegen und datiert
werden konnen, konnen mit ihrer
Hilfe Gabelungspunkte im Stamm-
baum und damit das Auftreten von
Schliisselmerkmalen auch  zeitlich
bestimmt werden. Solche Deutun-
gen und zeitlichen Bestimmungen
stehen und fallen allerdings mit der
Richtigkeit des zugrundeliegenden
Evolutionsparadigmas und ergeben
sich nicht aus den Daten selbst.
Einen umfangreichen Vergleich
von DNA-Daten fithrte vor einigen
Jahren eine Forschergruppe an der
Insektenordnung der Schmetterlin-
ge (Lepidoptera) durch (KawaHARA
et al. 2019). Ziel war es, gingige
Hypothesen zur Coevolution von
Schmetterlingen und den bedeckt-
samigen Bliitenpflanzen (Angio-
spermen) zu testen. Die Angiosper-
men bilden den Hauptteil der heu-
tigen Pflanzenwelt. Die Forscher
untersuchten 2.098 proteinkodie-
rende Gene aus 186 Arten, die fast
alle Uberfamilien der Lepidoptera
repriasentieren. Unter Zuhilfenahme
von Fossilien wurde ein Ursprung
der Lepidoptera im spiten Karbon
(ca. 300 Millionen Jahre) ermittelt.
Thren charakteristischen rohrenfor-
migen Riissel erwarben die Schmet-
terlinge demnach in der mittleren
Trias (ca. 241 Millionen Jahre). Thre
hauptsichliche Aufspaltung verlief
etwa parallel zur Radiation der
bedecktsamigen Bliitenpflanzen.
Einige Parallelen der ermittelten
Zeitpunkte des Auftretens bestimm-

124 | STUDIUM INTEGRALE

Abb.1 Hororgane der Nachtfalter reagieren auf Ultraschalllaute. (Bild: AdobeStock, Mapus BbikoBa)

ter Merkmale der Schmetterlinge
(ebenfalls aus vergleichenden Daten
bestimmt) zum Auftreten der Angio-
spermen konnen als Bestitigung
bisheriger  Evolutionshypothesen
einer Coevolution gewertet werden.
So passt das ermittelte Auftreten des
gemeinsamen Vorfahren der nektar-
saugenden Lepidoptera in der mitt-
leren Trias zu den geschitzten Zeit-
raumen des ersten Auftretens der
Kronengruppen der Bliitenpflanzen.

Die (indirekte) Datierung des
gemeinsamen Vorfahren auf 300
Millionen Jahre ist dagegen tiberra-
schend. Denn die iltesten bisher
bekannten Fossilien von Schmetter-
lingen werden auf 201 Millionen
Jahre datiert (KawaHARA et al. 2019,
22658). Somit liegt unter evoluti-
onstheoretischen  Voraussetzungen
eine erhebliche Liicke in der Fossil-
tiberlieferung vor.

Nicht bestitigt hat sich hingegen
die Hypothese, dass die Entstehung
der Horfihigkeit von Nachtfaltern
eine Schutzreaktion auf die Evolu-
tion der Fledermiuse sei, die mit
Echoortung Jagd auf Nachtfalter
machen. Denn aus den Daten der
Forscher geht hervor, dass ,,Ohren®
(sog. Tympanalorgane) bei Schmet-
terlingen viermal unabhingig etwa
30 Millionen Jahre vor dem fossil
dokumentierten Auftreten der Fle-
dermiuse entstanden sind. Wozu sie
ihr Gehor gebraucht haben, ist fiir
die Forscher aber unklar. Die Vertei-
lung aller horfihigen Falter im
gesamten System der Schmetterlin-
ge macht sogar die Annahme einer
insgesamt neunmaligen unabhingi-
gen Entstehung der Horfihigkeit

erforderlich. Dieser Befund steht
quer zu
Modellen, denn das Horen ist eine
ausgesprochen anspruchsvolle Fihig-
keit: Schon fiir deren einmalige Ent-
stehung liegt keine tragfihige Hypo-
these vor, geschweige denn fiir eine
vielfache Entstehung, die evolutio-
nir ohne jede Zielvorgabe gedacht
werden muss. Dennoch bleibt es

evolutionstheoretischen

dabei: Auch wenn einzelne Evoluti-
onshypothesen falsifiziert werden
und gewichtige Daten einer Evolu-
tion widersprechen, bleibt Evoluti-
on als Rahmenparadigma unange-
tastet.

[KawaHara AY, Protkin D et al. (2019) Phyloge-
nomics reveals the evolutionary timing and

pattern of butterflies and moths. Proc. Natl.
Acad. Sci. 116, 22657—22663.] R. Junker

Evolution ,tduschte*
Wissenschaftler liber 100
Jahre lang

Schon zur Zeit DARWINS war der
Stammbaum aller Lebewesen das
Herz der Evolutionslehre. Das ein-
zige Schaubild, das in DARWINS
,,Origin of Species” enthalten war,
stellt das Prinzip der gemeinsamen
Abstammung von Lebewesen sche-
matisch dar. Aufgestellt wurden
Stammbiume anhand von gestaltli-
chen Ahnlichkeiten (Morphologie)
der Lebewesen. Dabei wird der Grad
der Ahnlichkeiten als Grad der
stammesgeschichtlichen Verwandt-
schaft interpretiert. Anhand solcher
intuitiv leicht erfassbaren Schaubil-
der konnte die Evolutionslehre den
Menschen vermittelt werden. Evo-
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lution wurde so zum nicht mehr
hinterfragten Kerninhalt des Biolo-
giestudiums an vielen Universititen
rund um die Welt.

Doch inzwischen wendet sich das
Blatt und es sieht so aus, als ob ,,jahr-
hundertelange wissenschaftliche
Arbeiten revidiert werden miissen®
(University of Bath 2022). Stamm-
biume werden seit einigen Jahr-
zehnten zunehmend durch den Ver-
gleich genetischer Daten oder Ami-
nosiureabfolgen in Proteinen ver-
schiedener Lebewesen aufgestellt.
Entgegen  der  voraussagenden
Annahme von Ernst MAYR, dem
,o2Darwin des 20. Jahrhunderts®,
ergeben sich jedoch in weiten Teilen
vollig andere Abstammungszusam-
menhinge, wenn molekulare Daten
anstelle gestaltlicher Merkmale flir
das Aufstellen von Stammbiumen
verwendet werden.

Dem Vergleich der beiden
Methoden widmete eine Gruppe
britischer Evolutionsbiologen um
Jack Oyson eine Studie. Sie vergli-
chen 48 evolutionire Stammbiume,
die jeweils anhand von morphologi-
schen und molekularen Daten auf-
gestellt wurden. Dabei zeigten sich
groBe Unterschiede zwischen den
molekularen und morphologischen
Stammbiumen. Um nur zwei von
vielen Beispielen zu nennen: Raub-
tiere (Carnivora) und Schuppentiere
(Pholidota) sind nach morphologi-
schen Kriterien stammesgeschicht-
lich sehr weit voneinander entfernt,
aber nach molekularen Kriterien
sehr nah verwandt. Das Umgekehrte
gilt fiir Insektenfresser (Eulityphla)
(Afrosoricida).
Diese Diskrepanzen sind nicht neu,

und Tenrekartige

scheinen aber riesige Ausmale zu
haben: ,,Beispielsweise haben phylo-
genomische Analysen von Plazenta-
siugetieren die Abfolge der tiefen

Verzweigungen, die traditionell
durch die Morphologie gestiitzt
wurden, drastisch verandert*

(Oyson et al. 2022).

In der Studie wurde zudem
gepriift, inwiefern die etablierten
Abstammunggsverhiltnisse mit der
biogeographischen Verteilung der
Lebewesen iibereinstimmen. Die
Annahme ist hier, dass eine nahe
Verwandtschaft verschiedener Arten
auch mit einer geringen Entfernung
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der jeweiligen Habitate einhergeht.
Es ergab sich, dass die molekularen
Stammbiume etwas besser zur bio-
geographischen Verteilung passten
als die morphologischen. Der
Unterschied war dabei nicht grof3:
Im Vergleich zu zufilligen Verteilun-
gen der Lebewesen ist diejenige
nach morphologischen  Stamm-
baumkriterien um 54 % besser, die-
jenige nach molekularen Daten um
65 %. Die Forschungsgruppe fand
allerdings auch Familien, fiir deren
Stammbaume die morphologischen
Daten besser zur biogeographischen
Verteilung passen: Hunde (Canidae),
Eichhornchen  (Sciuridae), Fleder-
miuse (Chiroptera) und Kingurus
(Macropodidae).

Es blieb nicht unerwiahnt, dass
molekulare Stammbiume wesent-
lich hiufiger ,,Homologieproble-
me* aufweisen, d. h. es ergeben sich
bei sehr weit voneinander entfern-
ten Organismen unerwartet stark
ausgeprigte Ahnlichkeiten. Dieser
Sachverhalt wird inzwischen damit
erklart, dass die Evolution auf ratsel-
hafte Weise in voneinander unab-
hingigen Abliufen wiederholt zu
den gleichen biologischen Baupli-
nen und Organen gelangt. Auch
wenn das mit einer richtungs- und
ziellos verlaufenden Evolution in
keiner Weise zusammenpasst, wird
es inzwischen fiir ein hiufiges Phi-
nomen gehalten.

Der an der Arbeit beteiligte Matt-
hew A.WiLLs duBerte sich dazu wie

Phylogenetischer Stammbaum

{ Bakterien J [ Archaeen ] [Eukaryoten}
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Abb.1 Phylogenetische Stammbaume sind ein Kernin-
halt des heutigen Biologiestudiums. Links: Stammbaum
des Lebens nach Ernst Haeckel, rechts: derzeit akzeptier-
ter evolutiondrer Stammbaum aller Lebewesen. (Vector-
Mine, AdobeStock)

tolgt:,,Neuerdings sehen wir anhand
der molekularen Daten, dass kon-
vergente Evolution stindig
geschieht. Dinge, von denen wir
dachten, sie seien nah verwandyt, sind
offenbar auf dem Stammbaum des
Lebens weit voneinander entfernt™
(University of Bath 2022).

Es findet also eine Neuinterpre-
tation alter Daten in grofem Mal-
stab statt, und das, was frither einmal
als eine (also als
Merkmal Abstam-
mung) galt, wird jetzt oft als ,,Kon-
vergenz“ angesehen. Dabei legen
die Forscher eine tiberraschende
Sicherheit an den Tag — dhnlich wie

,,Homologie*
gemeinsamer

frithere Generationen in Bezug auf
vermeintliche ,,Homologien®. WiLLs
sagte dazu: ,,Das bedeutet, dass kon-
vergente Evolution uns verschaukelt
hat — selbst die schlauesten Biologen
und Anatomen — tber 100 Jahre
lang® (University of Bath 2022).

Dabei ist den Autoren der Studie
durchaus bewusst, dass auch mole-
kulare Stammbiume alles andere als
sicher sind: ,,In gleicher Weise gibt
es Konflikte zwischen Stammbiu-
men, die auf molekularen Daten
beruhen, insbesondere wenn sie von
unterschiedlichen genetischen Ein-
heiten hergeleitet werden® (OysoN
et al. 2022).

Eine evolutionire Systematik der
Lebewesen scheint in immer weite-
re Ferne zu riicken,je mehr geforscht
wird. Ausgehend vom Grundtypen-
modell der Schépfungslehre wiirden
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sich viele der angefithrten Wider-
spriiche dagegen auflosen, weil in
diesem Rahmen von einer freien
Kombinierbarkeit von Merkmalen
ausgegangen werden kann.

[Ovson JW et al. (2022) Molecular phyloge-
nies map to biogeography better than mor-
phological ones. Commun. Biol. 5, 521,
https://doi.org/10.1038/542003-022-
03482-x + University of Bath (2022) Study
suggests that most of our evolutionary
trees could be wrong. Pressemitteilung,
https://phys.org/news/2022-06-evolutio-
nary-trees-wrong.html] B. Schmidtgall

,Homo* luzonensis 2.0?

Im Jahr 2019 war anhand von nur
13 fossilen Zahn- und Knochenfun-
den von der philippinischen Insel
Luzon die neue Menschenart Homo
luzonensis vorgestellt worden. Die ca.
67.000 1] (radiometrische Jahre)
alten Fossilien besitzen einen einzig-
artigen Merkmalsmix aus
schenihnlichen und einzigartigen
Zahnmerkmalen und vor allem Aus-

men-

tralopithecus-ahnlichen Hand- und
FuBknochen. Daher hatte ScroLL
(2021) die Zuordnung zur Gattung
Homo als voreilig kritisiert.

Mit einer neuen Studie von
Zanoril und Kollegen (2022) sollte
nun die Abstammung von ,,Homo“
luzonensis anhand der Zahnstruktur

von pCT (Mikro-Computertomo-
grafie) untersucht werden. Bereits in
der Aufzihlung ihres Vergleichsma-
terials fallt auf, dass die von ScHOLL
(2021) kritisierte mangelnde Repri-
sentation von Vergleichsarten fur
luzonensis auch auf die neue Studie
zutrifft. Australopithecus sowie andere
ausgestorbene und lebende Grofaf-
fengattungen komplett
ignoriert; ZANOLLI et al. (2022) ver-
wendeten nur funf (!) Vergleichsar-
ten: den angeblichen ,, Homo “ habilis
(inkl. rudolfensis; vgl. BRanDT 2017,
83-92) sowie die echten Menschen
Homo erectus (inkl. ergaster), H.
floresiensis, Neandertaler (inkl. H. hei-
delbergensis) und H. sapiens.

ZANOLLI et al. (2022) untersuch-
ten verschiedene Zahnmerkmale.

wurden

Von vier Messungen des Zahn-
schmelzes (ebd., Fig. 2) fillt Homo
luzonensis nur einmal aus dem
Bereich des modernen Menschen
heraus (und damit weniger haufig als
, Homo “ habilis). AuBerdem errech-
neten die Autoren Prokrustus-Ana-
lysen (Formenvergleiche) flir die
Umrisse der Zahnkronen. Nur der
erste Vorbackenzahn (P3) und der
dritte Backenzahn (M3) lagen in
bzw. am Rand des Variationsberei-
ches von Homo erectus, wahrend die
drei  Vor-/Backenzihne

einzigartig waren. Beim multimetri-

anderen

der Vor- und Backenzihne mithilfe ~ schen  Vergleich des inneren
Australopithecus afarensis
. Homo sapiens
,Homo*“ luzonensis P
Tcm

Abb. 1 Aufsicht auf die Vor-/Backenzdhne von Australopithecus afarensis,,,Homo* luzonensis und
Homo sapiens. (ScHoLL 2021 nach DetrorT et al. 2019)
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Schmelz-Dentin-Uberganges (ebd.,
Fig. 4-5) ihnelten vier Messwerte
Homo erectus und funf waren einzig-
artig. Der Vergleich hinsichtlich der
Wurzeln und  Pulpahohlen st
methodisch problematisch, da deren
Vielfalt bei den Vergleichsarten zu
grof3 war und zu wenig Vergleichs-
arten mit einbezogen waren, wobei
sogar ,,Homo “ habilis fehlte. Insge-
samt sahen Zanorir et al. (2022)
aber die groBte Ahnlichkeit der
duBeren und inneren Zahnmorpho-
logie (inkl. Pulpahdhlen) von luzo-
nensis mit Homo erectus und nicht mit
,Homo““ habilis, der diesbeztiglich
wAustralopithecus-ahnliche Merkma-
le** aufwies.

Allerdings bleiben wesentliche
Griinde bestehen, die gegen eine
Zuordnung von luzonensis zur Gat-
tung Homo und gegen die daraus
abgeleitete Hypothese der Abstam-
mung von Homo erectus sprechen
(vgl. Scaorr 2021): Erstens ist das
Fundmaterial von luzonensis viel zu
fragmentarisch und es fehlen gene-
tische Informationen. Zweitens
sind die wenigen Knochenfunde
des Korperskeletts am dhnlichsten
zu ,,Homo “ habilis oder Australopi-
thecus — wie auch ZaNoLLI et al.
(2022) anerkennen. Drittens besteht
ein groBer Mangel an Vergleichsar-
ten. CoLLARD & Woob (2015; bei
Branpt 2017, 85) hatten fiir die
Zugehorigkeit einer Art zur Gat-
tung Homo festgelegt, dass diese in
Bezug auf sechs Kriterien (z.B.
Entwicklungsdauer) Homo sapiens
dhnlicher sein muss als Australopi-
thecus. Von diesen Kriterien liegen
bei luzonensis nur von der Zahn-
und Kiefermorphologie einige ver-
wertbare Daten vor. Da aber auch
kein Vergleich der Zihne mit Aus-
tralopithecus  stattfand
, Homo “ habilis gar kein vergleich-
bares Material der inneren Zahn-

und von

struktur der oberen Zihne vorliegt,
kann dementsprechend keine gut
begriindete Aussage iiber die Zuge-
horigkeit von luzonensis zur Gat-
tung Homo getroften werden. Und
viertens ist selbst das vorgestellte
Zahnmaterial nur teilweise Homo
erectus und noch weniger Homo
sapiens dhnlich.

So hilt auch Mumr (2020)
»zukiinftige Kritik an dieser Benen-
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nung von ,,Homo“ luzonensis fur
,,wahrscheinlich®“. Sie
,,strukturelle und menschliche Fak-
toren® als Grinde fiir die vor-

vermutet

schnelle Benennung einer neuen
Homo-Art: Das ,,Erschaffen” und
Publizieren einer neuen Art in
einem renommierten Journal und
die folgende mediale Berichterstat-
tung stelle genau den ,entschei-
denden Moment® in der Palioan-
thropologie dar, um Aufmerksam-

keit zu gewinnen und an Foérder-
gelder und Festanstellungen zu
kommen.

Da nun aber die aktuelle fachli-
che Datenlage noch keine begriin-

dete Zuordnung von luzonensis zur

Gattung Homo (bzw. zum erschaffe-
nen Grundtyp des echten Men-
schen) zulisst, muss man wohl vor-
erst die Entdeckung neuer Funde
abwarten.

[BranDT M (2017) Frilhe Homininen. Eine
Bestandsaufnahme anhand fossiler und
archaologischer Zeugnisse. SCM Hanssler -
Muir B (2020) Let’s Talk about Species, Baby!
Taxonomy and Species Concepts in the Con-
text of Homo luzonensis. Am. J. Undergrad.
Res. 10, 77-87 + ScHolL B (2021) Homo luzo-
nensis: Trotz seines Gattungsnamens wahr-
scheinlich kein Mensch. W+W Special Paper
B-21-1. https://www.wort-und-wissen.org/
wp-content/uploads/b-21-1_luzonensis.pdf
« Zanow C et al. (2022) Further analyses of
the structural organization of Homo luzo-
nensis teeth: Evolutionary implications. J.
Hum. Evol. 163,103124] B. Scholl

Vogel

Sonstige Theropoden (,Raubsaurier”)

Sauropoden (,Langhalse”, hier: Diplodocidae)
Hadrosaurus (,,Entenschnabelsaurier”)

Dryosaurus

Triceratops (,,Dreihorn”)

Pachycephalosaurus (,,Kopframmer”)

Stegosaurus (,,Stachelschwanz”)

Nodosaurus

Flugsaurier (Pteranodon und Rhamphorhynchoidea)
Krokodile (Gavialis)

Crocodilomorpha

Warane (Varanus und Saniwa)

Sonstige Schuppenechsen

Plesiosaurier

Choristodera (krokodildhnliche, diapside Reptilien
Champspsaurus und Cteniogenys)

Plazentatiere

Beuteltiere

Kloakentiere
Edaphosaurus

geeicht auf ca. 330 MrJ (Mio. radiometrische Jahre) bis heute

Viele Saurier waren
»gleichwarm*

Die véllig unsystematische
Verteilung der Endothermie

Warum starben die Dinosaurier ei-
gentlich am Ende der Kreide aus?
Eine hiufig genannte Antwort — ne-
ben verschiedenen anderen — lautet:
Weil sie die Korpertemperatur nicht
eigenstindig erzeugen konnten und
deshalb mit veranderten Umweltbe-
dingungen nicht so gut zurecht ka-
men wie endotherme (,,gleichwar-
me*) Siaugetiere und Vogel. Um-
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Abb.1 Endothermie ist innerhalb der Wirbeltiere unsystematisch verbreitet, was aus evolu-
tionarer Perspektive eine haufige Annahme von Konvergenzen notwendig macht. Die Farbe
Orange entspricht Endothermie und Griin entspricht Ektothermie. (Eigene Darstellung nach Wie-
manN et al. 2022, Fig. 2; Wikimedia: Nobu Tamura, CC BY 2.5, CC BY 3.0, CC BY-SA 4.0; Fred Wierum,
Audrey.m.horn, Foolp, TORLEY, MeTp MeHblunkos, Jonathan Chen, CC BY-SA 4.0; Dmitry Bogdanov,
Conty, CC BY 3.0; Greverod, CC BY-SA 3.0; DataBase Center for Life Science (DBCLS), CC BY 4.0; JAH,

FAL; Pixabay)

gangssprachlich  bezeichnet
endotherm auch als ,,gleichwarm®

man

und ektotherm als ,,wechselwarm®,

doch ist nicht die Anderung der
Korpertemperatur an sich das Ent-
scheidende, sondern die Herkunft
der Korperwirme. Diese kommt bei
ektothermen Tieren hauptsichlich
von aullen (,,ekto®) und bei endo-
thermen Tieren aus dem Stoftwech-

sel des eigenen Korpers (von innen:
»endo®). Die Wissenschaftler Wie-
MANN et al. (2022) widersprechen
dem Szenario der aufgrund von Ek-
tothermie aussterbenden Dinosauri-
er aufgrund ihrer Forschungsergeb-
nisse in der Fachzeitschrift Nature
aber vehement.

WIEMANN et al. (2022) haben auf-
grund von Korrelationen von Stoft-
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wechselendprodukten mit Korper-
Modell zur
Endothermie

wirme ein neues
Bestimmung  der
anhand von Lipoxidationsendpro-
dukten in Knochen entwickelt (die-
ses Modell setzt allerdings mehrere
Interpretationsschritte von den rei-
nen Messdaten bis zu den Schluss-
folgerungen voraus). Solche Stoffe
entstehen — vereinfacht gesagt — bei
der Zellatmung in Mitochondrien
beim Abbau von Fetten und Zucker
und lassen sich in Protein-Fossili-
sierungsprodukten mittels Spektro-
metrie in Knochen nachweisen. Ein
erhohter Stoftwechsel hingt mit der
dauerhatten Versorgung des Korpers
mit Korperwirme (Endothermie)
zusammen, da beim Zuckerabbau
der Zellatmung auch Wirme erzeugt
wird. Dementsprechend  haben
endotherme Tiere einen deutlich
hoheren Energiebedart als ektother-
me Tiere, besitzen daflir aber einen
aktiveren Lebensstil — insbesondere
bei kithleren Temperaturen.

WIEMANN et al. (2022) kommen
nun zu dem Ergebnis, dass eine
ganze Reihe von Dinosauriern und
Flugsauriern sowie die Plesiosaurier
doch endotherm waren — womit ihr
Aussterben nicht an ihrer Korper-
temperatur gelegen haben kann. Zu
den endothermen Dinosauriern
gehorten die massigen Sauropoden
wie Diplodocus, aber auch geftirchte-
te Riuber wie Allosaurier und die
Theropoden (z.B. Deinonychus und
der berithmte Tyrannosaurus, wobei
Letzterer wohl eine relativ geringe
eigene Korpertemperatur besal3).

Innerhalb der Gruppe der Vogel-
beckensaurier ist das Bild uneinheit-
lich. Beispielsweise waren Stegosau-
rier und Triceratopsier ektotherm;
Pachycephalosaurier und Nodosau-
rier jedoch endotherm.

WIEMANN et al. (2022) schlieBen
aus diesen Befunden, dass Endo-
thermie mindestens vier Mal kon-
vergent (unabhingig) bei verschie-
denen Wirbeltiergruppen
bei Siugetieren, bei Waranen, was-
serlebenden Plesiosauriern und in
den Ornithodira (Flugsaurier sowie
Dinosaurier undVogel). Es sei ange-
merkt, dass Stoffwechsel und Herz-
kreislaufsystem bei Komodowara-

auftrat:

nen tatsachlich siugetierdhnlich sind
(vgl. Linp et al. 2019); allerdings
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bezeichnen sie GRriGG et al. (2021)
trotzdem als ,,ektotherm®.

Doch selbst bei den Ornithodira
stellt die Endothermie kein Merk-
mal dar, das allen Gruppenmitglie-
dern gemeinsam ist. Aus evolutioni-
rer Perspektive muss man daher
innerhalb dieser Gruppe mindestens
dreimalig einen konvergenten Ver-
lust der Endothermie annehmen:
bei Stegosaurus, Triceratops und den
Entenschnabelsauriern (WIEMANN et
al. 2022, Fig. 2). Alternativ miisste
man innerhalb der Ornithodira eine
mehrmalige konvergente Entste-
hung der Endothermie bei Flugsau-
riern, Nodosauriern, Pachycephalo-
sauriern, Sauropoden und Theropo-
den und Végeln postulieren.

Damit treten nicht nur — wie
bereits bekannt war — bei Vogeln
und  Siugetieren
Stoftwechselsysteme konvergent auf,
sondern auch bei einigen weiteren
Gruppen innerhalb der Wirbeltiere.
Dieser Befund bringt die Autoren
schlieBlich dazu, mehrere verschie-
dene Evolutionsszenarien der Endo-
thermie durchzuspielen (vgl. ebd.,
Suppl. Data 1.14).

Entgegen iiblicher evolutionirer

Endothermie-

Deutungen sprechen solche Ahn-
lichkeiten in Korperbauplan und
-funktion gerade nicht fur eine
gemeinsame Abstammung, sondern
sie miissen vollig unabhingig von-
einander entstanden sein. Das gilt
auch fiir viele andere Merkmale im
System der Lebewesen. Im Gegen-
satz zu evolutioniren Modellen
haben Schopfungsmodelle solche
Probleme mit unzihligen Konver-
genzen nicht. Dies liegt an der Vor-
aussetzung eines weisen Schopfers,
der Merkmale entsprechend eines
Baukastensystems bei der Erschat-
fung verschiedener Tiere frei je nach
dkologischen Notwendigkeiten
verteilen kann.

[Gricc G et al. (2021) Whole-body endother-
my: ancient, homologous and widespread
among the ancestors of mammals, birds
and crocodylians. Biol. Rev, doi: 101111/
brv.12822 « Lino AL et al. (2019) Genome of
the Komodo dragon reveals adaptations in
the cardiovascular and chemosensory sys-
tems of monitor lizards. Nat. Ecol. Evol. 3,
1241-1252, https://doi.org/10.1038/541559-
019-0945-8 « Wiemann J et al. (2022) Fossil
biomolecules reveal an avian metabolism in
the ancestral dinosaur. Nature, https://doi.
0rg/10.1038/541586-022-04770-6] B. Scholl

Hotspot fiir Mutationen
macht Wiedererwerb
einer GeilRel moglich

Es gibt viele Beispiele dafiir, dass
genetische Verinderungen, die zu
angepassten neuen Ausprigungen
(Phinotypen) fiihren, nicht vollig
zufillig sind (Borcer 2019). Am
besten untersucht sind Mikroben,
die unter starker Selektion kultiviert
wurden und dann oft schnell und
unabhingig voneinander Zihnliche
neue Phinotypen annahmen (Fong
2005). Das bekannteste Beispiel ist
das Auftreten von E.-coli-Bakterien,
die Citrat als Kohlenstoffquelle nut-
zen konnen, wiahrend dies ihren Vor-
fahren nicht moglich war (Brount
et al. 2008). Dies wurde als ultimati-
ver Beweis flir die darwinistische
Evolution gepriesen. Spiter wurde
nachgewiesen, dass Citrat-verwer-
tende E.-coli-Stimme in nur 12 bis
100 Generationen entstehen kon-
nen, wenn eine hochintensive Selek-
tion Mangelbedingungen
durchgeftihrt wird (Van HOFWEGEN
2016). AuBlerdem zeigte sich, dass
dieselben Loci (Genorte) beteiligt
waren und dass die Umstrukturie-
rung der DNA durch die gleiche
Klasse von Mutationen erfolgte, die
zuvor identifiziert wurden. Die Evo-

unter

lution wiederholt sich und scheint
vorprogrammiert zu sein. Trotz hiu-
figer Beobachtungen von wieder-
holten Ereignissen dieser Art fehlte
bislang ein detailliertes Verstindnis
der zugrunde liegenden Genetik.

In einer aktuellen Studie wurde
ein weiteres bemerkenswertes Bei-
spiel flir wiederholbare genetische
Verinderungen beim Bodenbakteri-
um Pseudomonas fluorescens testgestellt
(Horton 2021). Zur Fortbewegung
ist diese Mikrobe mit einer motori-
sierten GeiB3el, einer Art AuBenbord-
propeller, ausgestattet. Es gibt aber
auch unbewegliche Varianten von P
Sfluorescens ohne Geillel. In einer
Umgebung, in der es reichlich Nah-
rung oder keine Fressfeinde gibt,
stellt der Verlust der GeiBel keinen
Fitnessnachteil dar. Vielmehr kénnte
der Aufwand, diese komplizierte
Struktur zu bilden, in solchen Umge-
bungen ein Nachteil sein. Eine faszi-
nierende Beobachtung bei P fluores-
cens ist, dass Populationen ohne Gei-
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Beln diese leicht wieder erwerben
konnen. Wie ist es moglich, dass eine
so komplexe Struktur wie das Flagel-
lum fast nach Belieben verloren und
wiedergewonnen werden kann?

In der Studie wurden zwei Stim-
me von P fluorescens, bekannt als
AR?2 und Pf0-2x, verwendet, um die
Mechanismen zu ermitteln, die fur
das beobachtete wiederholte erneute
Auftreten von Geilleln verantwort-
lich sind. Beide
Stimme sind genetisch betrachtet
ahnliche Varianten des Bakteriums,

unbeweglichen

die unter starker Selektion die Gei-
Bel-vermittelte Beweglichkeit schnell
wiedergewinnen konnen. Und dies
geschieht unabhingig voneinander
in verschiedenen Kulturen.

Die Studie zeigte, dass die
gezliichteten ~ AR2-Linien  die
Beweglichkeit durch eine vielfach
wiederholbare Mutation desselben
Nukleotids erlangten: In iiber 95 %
der Stimme war das genau gleiche
Nukleotid beteiligt. Die Beweglich-
keit von PfO-2x hingegen entwi-
ckelte sich tber eine Reihe von
Mutationen im gleichen ntrB-Locus
(Genbereich fur den Stickstoftregu-
lationsweg, ntr). Die betreffende
Position bei AR2 ist somit ein Hot-
spot; d. h. hier treten besonders hiu-
fig Mutationen auf. Die Forscher
stellten fest, dass sechs stille Nukleo-
tide in der lokalen Region um den
Hotspot im ntrB-Gen von AR2 flir
den Hotspot erforderlich sind. Sie
werden ,,still“ genannt, weil sie an
dritter Stelle im Triplett-Code ste-
hen und bei der Translation des ent-
sprechenden Gens dieselbe Amino-
sdure ins Protein eingefligt wird, es
wird also das gleiche Polypeptid
synthetisiert. Dies ist der Fall, weil
aufgrund der Redundanz des gene-
tischen Codes in diesen Fillen die
dritte Position keinen Einfluss auf
die codierte Aminosiure hat. Wenn
aber diese stillen Nukleotide so ver-
andert wurden, dass sie mit der
Sequenz von Pf0-2x iibereinstimm-
ten, verschwand der Hotspot, d. h. es
traten an dieser Position keine
Mutationen mehr auf.

Bei AR2 wird der bewegliche
Phinotyp in unabhingigen Linien
durch eine wiederholbare de-novo-
Mutation im ntrB-Locus erreicht.
Die parallele Entstehung der glei-
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chen ntrB-Mutanten ist bemerkens-
wert, da in allen Fillen derselbe
Locus betroffen ist, wihrend die
Pf0-2x-Linien ihre Beweglichkeit
durch Mutationen in der gesamten
ntr-Regulationshierarchie
ckeln (Horton 2021).
Die Autoren der Studie bezeich-
nen die Mutation bei AR2 als einen
,deterministischen  Hotspot  fiir
Mutationen®. Sie kommen zum
Schluss, dass ihre ,,... Arbeit eine
Schliisselrolle fiir stille genetische
Variationen bei der Bestimmung

entwi-

von Anpassungsergebnissen aufzeigt.
Hotspots fiir Mutationen konnen
evolutionire Ergebnisse bestimmen
und die Evolution wiederholbar
machen.”

Obwohl die Autoren belegen,
dass die Sequenz und Identitit der
Nukleotide der DNA von grof3ter
Bedeutung sind, haben sie den
zugrundeliegenden molekularbio-
logischen Mechanismus nicht wirk-
lich erkldrt. Ihre Daten deuten dar-
auf hin, dass es zusatzliche codierte
Information im genetischen (oder:
Protein-) Code gibt, die bestimmen,
wo Mutationen auftreten. Aber wie
kommen sie zustande und warum
an dieser Position?

Sicher ist jedenfalls, dass Organis-
men mit solchen Sequenz-determi-
nierten Hotspots nicht auf zufillige
Mutationen warten miissen. Sie
konnen sofort reagieren und sich
anpassen. Das hat weitreichende
Konsequenzen. Genetische Mecha-
nismen, die praktisch nutzbare Varia-
tionen hervorrufen — und dieses
Beispiel bei Pseudomonas ist nur ein
weiteres von vielen —, reduzieren die
Rolle der natiirlichen Selektion in
diesem Zusammenhang dramatisch.

[BLounT ZD, Borianp CZ & Lenski RE (2008) His-
torical contingency and the evolution of a
key innovation in an experimental populati-
on of Escherichia coli. PNAS 105,7899—7906 +
Borcer P (2019) Artlibergreifende wiederkeh-
rende Mutationen. Stud. Integr. J. 26, 77-85 -
Fong SS, Jovce AR & Paisson B (2005) Parallel
adaptive evolution cultures of Escherichia
coli lead to convergent growth phenotypes
with different gene expression states. Geno-
me Res. 15,1365—1372 « Horton JS et al. (2021) A
mutational hotspot that determines highly
repeatable evolution can be built and broken
by silent genetic changes. Nat. Commun. 12,
6092 + Van Horweaen D et al. (2016) Rapid Evo-
lution of Citrate Utilization by Escherichia coli
by Direct Selection Requires citT and dctA. J.
Bacteriol. 198,1022-1034] P Borger

lcm

Abb.1 Zwei Schlangen hauptsachlich von Individuen
des blinden Trilobiten Ampyx priscus. Fezouata-Forma-
tion, Marokko (Unterordovizium). MaRstabsleiste:1cm.
Fotos/Credit: Vannier et al. (2019), ihre Figure 2 (Aus-

schnitte a/e) in Scientific Reports; CC BY 4.0.

Kollektives Verhalten
ordovizischer Trilobiten

Trilobiten der Art Ampyx priscus
sind fossil hintereinander aufgereiht
erhalten. Offenbar sind sie bei ihrer
,» Wanderung® plotzlich verschiittet
worden — so plotzlich, dass sie sich
nicht einmal haben schiitzend ein-
rollen kénnen (Abb. 1). Solche line-
aren Cluster aus dem Unterordovi-
zium der Fezouta-Formation in
Marokko sind mehrfach bekannt.
Sie lassen auf ein kollektives Verhal-
ten schlieBen.

VANNIER et al. (2019), die diese
linearen Trilobiten-Cluster beschrei-
ben, vermuten, dass die langen vor-
stehenden Stacheln moglicherweise
dazu verwendet wurden, die Forma-
tion einer einzelnen Reihe zu
unterstlitzen und aufrecht zu halten:
durch physische Kontakte, mogli-
cherweise inVerbindung mit mecha-
nischen Rezeptoren und/oder einer
chemischen Kommunikation. Das

Gruppenverhalten  konne  eine

STUDIUM INTEGRALE

| 129



STREIFLICHTER

Reaktion auf Umweltstress gewesen
sein oder in Verbindung mit der
Fortpflanzung  gestanden  haben,
zum Beispiel ein Abwandern
geschlechtsreifer Artgenossen zu
Laichplitzen. Kollektives Verhalten
trete auch bei [heutigen| marinen
Krebstieren wie Langusten (Palina-
rus) auf, die in Kolonnen Massenmi-
grationen vollziehen, entweder als
mogliche Reaktion auf sturmbe-
dingte Umweltstorungen oder um
Laichgriinde zu erreichen.

Interessant ist die Grundaussage
der Autoren zur ,,Entstechung* bzw.
,»Entwicklung* solch eines Verhal-
tens: ,,Obwohl sich kollektives und
soziales Verhalten durch natiirliche
Selektion tiber Millionen von Jah-
ren entwickelt hat, ist seine Her-
kunft und seine Anfangsgeschichte
weitgehend unbekannt geblieben.*
‘Woher aber wissen die Autoren, dass
sich ,,kollektives und soziales Verhal-
ten durch natiirliche Selektion iiber
Millionen von Jahren entwickelt
hat*“? Dies wird nicht beantwortet,
sondern nur einfach in den Raum
gestellt. Evolutionstheoretisch wird
schlieBlich angenommen — da solch
ein Verhalten fir unterordovizische
Trilobiten und sogar fiir unterkam-
brische garnelenartige, zweischalige
GliederfiiBBer tiberliefert ist (Cheng-
jlang-Lagerstitte, China; Hou et al.
2008) —, dass es sich ,,moglicherwei-
se durch natiirliche Selektion wih-
rend der kambrischen Radiation
entwickelte“ und ,,umfassender
wihrend des GroBen Ordovizischen
Biodiversifikationsereignisses entfal-
tete.” Das aber sind alles Spekulatio-
nen, die auf einer Sichtweise einer
Theorie der biologischen Evolution
griinden. Die fossile Uberlieferung
erzihlt diese Geschichte nicht.

Des Weiteren ist die Erhaltung
der Trilobiten-Reihen bemerkens-
wert. Sowohl das Substrat (die unte-
re Schicht) als auch die tiberdecken-
de (obere) Schicht sind Ereignisla-
gen. VANNIER et al. (2019) interpre-
tieren diese wenige Zentimeter
michtigen Siltstein-Lagen als ,,dista-
le Tempestite®, also als kiistenfernere
Sturmablagerungen. Ob einzelne
Stirme die Ablagerungen verur-
sacht haben, ist nicht bekannt.
Jedenfalls handelt es sich um rasch

entstandene  Ablagerungen, um
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Schiittungsereignisse, — moglicher-
weise im Sekunden- oder Minuten-
bereich, in einem sich absenkenden
Sedimentationsraum. Die Sedimen-
tationsunterbrechung mag nur rela-
tiv kurz gewesen sein, denn das
Substrat, tiber das sich die Trilobiten
hinweg bewegten, ist nur oberflich-
lich und nicht tiefgreifend verwiihlt.
Die Trilobiten sind plétzlich an Ort
und Stelle eingebettet worden. Sie
hatten keine Chance zu entkom-
men; sie hatten nicht einmal die
Zeit, sich einzurollen. VANNIER et al.
(2019) ziehen auch in Erwigung,
dass die Trilobiten vor Verschiittung
vergiftet worden sein konnten (Was-
serchemismus).

[Hou X-G, Siveter DJ, Aoripge RJ & Siverer D)
(2008) Collective behavior in an Early Cam-
brian arthropod. Science 322, 224. + VANNIER ),
Vipat M et al. (2019) Collective behaviour in
480-million-year-old trilobite arthropods
from Morocco. Scientific Reports 9:1494;
https://doi.org/10.1038/541598-019-51012-
3.] M. Kotulla

Schnelle Anpassung von
Darwinfinken

Der Galapagos-Archipel ist eine
kleine Gruppe von Vulkaninseln
etwa 1000 Kilometer westlich der
sidamerikanischen Kiiste. Auf den
verschiedenen Inseln gibt es mehre-
re finkenihnliche Vogelarten, die bei
niherer Betrachtung alle zur glei-

chen Gattungsgruppe gehoren, den
Geospizini. Diese auch als Darwin-
finken bekannte Gruppe ist viel-
leicht das bekannteste Beispiel fiir
die dort anzutreftende Vielfalt. DAr-
WIN war zwar der erste, der diese
Vogel entdeckte, als er die Inseln
1835 besuchte, hat ithnen aber keine
besondere Aufmerksamkeit gewid-
met. Bis heute sind 18 Arten
beschrieben worden, sodass fast jede
Insel ihre eigene Art hat. Man
nimmt an, dass ihr Vorfahr der blau-
schwarze Grasfink (Volatinia jacarina)
ist (Abb. 1), der an der Pazifikkiiste
Stidamerikas verbreitet ist, oder dass
ihr Vorfahr wenigstens mit ihm ver-
wandt ist. Wegen der Aufspaltung in
die heutigen Darwinfinken ist der
Name des Galipagos-Archipels
gleichsam zum Synonym fiir Evolu-
tion geworden.

Da die meisten Inseln des Archi-
pels sich vor weniger als 2 Millionen
radiometrischen Jahren gebildet
haben, verlief die Evolution der Fin-
ken auch wunter evolutioniren
Annahmen sehr rasch. Die Finken
des Galapagos-Archipels sind wahr-
scheinlich auch das bekannteste
Beispiel fiir ,,Evolution in Aktion®,
denn auch heute noch unterliegen
Finkenpopulationen saisonalen oder
jahrlichen  Verinderungen  der
Schnabelgrole und -form. Nach
einer Diirre auf einer kleinen Insel
des Archipels schrumpfte die durch-

schnittliche SchnabelgréBe einer

Abb.1 Ein Weibchen des Grasfinken Volatinia jacarina. (Dario Sanches, CC BY-SA 2.0)
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Art in nur einer Generation. Der
Grund fiir diese Verinderung war,
dass Finken mit kriftigeren, kiirze-
ren Schniabeln, die besser Samen
knacken konnen, hiufiger Giberleb-
ten als Finken mit diinneren, spitze-
ren Schnibeln. Im Jahr 2016 fand
ein Forscherteam der schwedischen
Universitit Uppsala heraus, dass die
schnellen adaptiven Verinderungen
der Schnabelgrofe mit dem MGA2-
Gen zusammenhingen (LAMICHHA-
NEY et al. 2016). Zuvor hatten sie
bereits das Alx1-Gen untersucht,
ein Entwicklungsgen (Homeobox-
Gen), das in zweiVarianten (Allelen)
vorliegt. Die eine ist mit spitzen
Schnibeln verbunden — das ist die
Stammform. Die andere Variante ist
mit stumpfen Schnibeln assoziiert
(LamICcHHANEY et al. 2015).

Die letztgenannte Studie zeigte
auch, dass sich die Darwinfinken
ausgiebig untereinander kreuzen
(LamicHHANEY et al. 2015), was
zeigt, dass wir es mit einem einzigen
Grundtypen zu tun haben. Es han-
delt sich um Arten und Gattungen
Grundtyps. Die
beobachteten raschen Anpassungen
zusammen mit der vorhandenen

innerhalb eines

Fihigkeit zur Kreuzung untereinan-
der deuten auf bereits vorhandene
genetische Mechanismen als Ursa-
che fir dieses Lehrbuchbeispiel der
Evolution hin.

In einer aktuellen Studie unter-
suchte dieselbe schwedische For-
schungsgruppe nun die relative
Bedeutung von neuen Mutationen,
bereits vorhandenen Varianten und
Introgression bei diesen Anpas-
sungsprozessen (RUBIN et al. 2022).
Introgression ist die Ubertragung
von Genen einer Art in den Gen-
pool einer anderen Art. Mithilfe
moderner DNA-Sequenzierungs-
technologie untersuchten sie die
genomische Architektur, die der
phinotypischen Vielfalt (Vielfalt im
Erscheinungsbild)  der
zugrunde liegt. Sie fanden heraus,
dass neue Mutationen keine wichti-
ge Rolle spielten. Vielmehr identi-

Finken
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fizierten sie 28 genetische Loci
(Genorte), die bei den kleinen, mitt-
leren und groBen Grundfinken
(Geospiza) einen engen Zusammen-
hang mit der Schnabel- und Kor-
pergroBe aufweisen. Interessanter-
weise reprasentieren diese Loci —
wie die Autoren es nennen -—
,urspringliche  Haplotyp-Blocke,
deren Ursprung vor den Artbil-
dungsprozessen wihrend der Dar-
winfinken-Radiation [Artauffiche-
rung] liegt™.

Diese Blocke, die als komplette
Einheiten vererbt werden, enthalten
die Gene, die das Wachstum und die
Entwicklung der Schnibel regulie-
ren und kontrollieren. Die Autoren
kommen zu dem Schluss, dass diese
,urspriinglichen Haplotypen gene-
tische Module fiir die Selektion dar-
stellen und als Schliisselfaktoren flir
die ungewdhnliche phinotypische
Vielfalt der Darwinfinken fungie-
ren. Solche urspriinglichen Haplo-
typ-Blocke konnen entscheidend
daflir sein, wie sich Arten an die
Variabilitit und den Wandel der

3

Umwelt anpassen.” Sie schreiben
weiter, dass ,diese genetischen
Module in den letzten Millionen
Jahren wiederverwendet wurden,
durch Genfluss ausgetauscht wur-
den und zur raschen phinotypi-
schen Entwicklung und Artbildung
bei  Darwinfinken  beigetragen
haben®. Offensichtlich ist die beob-
achtete Evolution der Darwinfinken
kein Zufallsprozess, sondern wird
durch spezifische genetische Pro-
gramme moduliert.

Da diese genetischen Module als
einzelne Einheiten, die fur die Gene
der Schnabelentwicklung codieren,
vererbt werden, ahneln sie sehr stark
Supergenen. Da die Genorte eines
Supergens auf den Chromosomen
sehr nahe beieinander liegen, wer-
den sie auch bei der sexuellen Neu-
kombination in der Regel gemein-
sam vererbt. Sie stellen eine gemein-
same genetische Architektur fuir
komplexe Merkmale dar und sind
hiufig an Entwicklungsvorgingen

Abb.2 Darwinfinken mit unterschiedlich kraftigen
Schnabeln: 1 Geospiza magnirostris, 2 Geospiza fortis, 3
Geospiza parvula, 4 Certhidea olivacea. (Aus: Darwin‘s
finches or Galapagos finches. Darwin, 1845, gemeinfrei)

beteiligt (Jay et al. 2018). Genau das
beobachten wir bei den Darwinfin-
ken: Form und GroBe der Schnibel
andern sich fast saisonal. Die Geno-
me der Finken sind darauf vorberei-
tet, sich sofort an nasse und trockene
Perioden anzupassen.

Eine genauere Priifung der gene-
tischen  Grundlage
komplexer Merkmale zeigt, dass
hiufig Supergene zugrunde liegen.
In den Genomen von Honigbienen,
Singvogeln und Zebrafischen fin-
den wir Supergene, die fiir schnelle
Variation verantwortlich sind (PEN-
nist - 2017).  Offensichtlich  sind
Supergene ein allgemeines geneti-
sches Prinzip, das die rasche Entste-
hung von Varianten und Arten
ermdglicht, ohne dass neue geneti-
sche Information bendtigt wird. Fiir
eine solcherart modulierte Evoluti-

bestimmter

on sind nicht Millionen von Jahren
erforderlich. Bei den Finken reicht
eine einzige Generation aus.

[Jav P, WHisLey A, Frezat L et al. (2018) Super-
gene Evolution Triggered by the Introgres-
sion of a Chromosomal Inversion. Curr. Biol.
28,1839—-1845.€3 + LamicHHANEY S, Han F et al.
(2016) A beak size locus in Darwin’s finches
facilitated character displacement during a
drought. Science 352, 470—474 « LAMICHHANEY
S, BerGluno J et al. (2015) Evolution of Dar-
win’s finches and their beaks revealed by
genome sequencing. Nature 518, 371375 «
Pennisi E (2017) ‘Supergenes’ drive evolution.
Science 357,1083 + RusiN C-J, Engopy ED et al.
(2022) Rapid adaptive radiation of Darwin’s
finches depends on ancestral genetic
modules. Sci. Adv,, https://www.science.
org/doi/10.1126/sciadv.abms9g82] P Borger
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Rezension

David Schulz: Die Natur
der Geschichte.

Die Entdeckung der
geologischen Tiefenzeit
und die Geschichtskon-
zeptionen zwischen
Aufklarung und Moder-
ne. Berlin/Boston:

De Gruyter, 2020.

Tiefenzeit, deep time, ist eine moderne Metapher! fiir
»geologische Zeit” und fir [mutmaBlich| unvorstellbar
lange vergangene Zeitriume auf der Erde: Jahrmillionen
oder Jahrmilliarden.

In Die Natur der Geschichte macht David Scuurz gel-
tend, dass sich die ,,Entdeckung der geologischen Tie-
fenzeit™ zwischen 1750 und 1800 vollzog, zur Zeit der
Spitaufklirung. Seine Hauptthese? ist, dass in dieser Pe-
riode geologische Zeit- und Entwicklungskonzepte
maBgeblichen Einfluss auf menschliche Geschichtsent-
wiirfe hatten. Geologische Modelle, Konzepte, Begritte,
Methoden und Konventionen seien von der Geschichts-
wissenschaft tibernommen worden. Damit hitten die
Erdwissenschaften entscheidend zur Entstehung des mo-
dernen historischen Denkens beigetragen. Mit einer
. Verzeitlichung der Natur® sei eine ,,Naturalisierung der
Geschichte® einhergegangen.

Ein Teilergebnis der Forschungsarbeit von SCHULZ ist,
dass durch die geologische Tiefenzeit die biblische
Schopfung und die biblische Chronologie grundlegend
in Frage gestellt wurden und schlielich ihre Verbind-
lichkeit einbiiiten. Dies wird als Delegitimierung be-
zeichnet; sie erfasst im Weiteren die gesamte, bis dahin
weitverbreitete und quasi-giiltige ,,religiose Ordnung
der Geschichte®, die historica sacra. Mit dem Verlust des
Wahrheitsanspruchs, so die Diskussion, habe auch der
gottliche Heilsplan seine Verbindlichkeit verloren. Die
biblischen Zeitschranken seien insbesondere von den
Theologen selbst geofinet worden (S. 85); geologisches
Wissen sei zur theologischen Lehrmeinung avanciert

(S.81).

Ubersicht iiber die Dissertationsschrift

Der Schwerpunkt der Dissertationsschrift liegt insbe-
sondere auf der Geschichtswissenschaft. Die Fragestel-
lung, die das ,,Spannungsverhiltnis von ,Geschichte® und
JNatur* betrachtet, ist interdisziplinir. Die Schrift ist
tibersichtlich gegliedert. In der Einfiihrung (Teil I) wird
als Folge der ,,Entdeckung der geologischen Tiefenzeit*
eine ,,Marginalisierung des Menschen — in Verbindung
mit einer Marginalisierung der Menschheitsgeschichte —
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herausgestellt. Der Hauptteil (II), der Analyseteil, ist mit
Die Naturalisierung der Geschichte in der Spitaufkldrung
iiberschrieben und besteht aus finf Kapiteln. Der Autor
arbeitet sukzessive ,,die Bedeutung der Geologie fiir die
Geschichte heraus, indem er u. a. die Aufnahme des
,erdhistorischen Revolutionsbegrifts® aufzeigt (1), dar-
legt, dass die ,,geologische Tiefenzeit™ entscheidend zur
Delegitimierung (s. o.) des biblischen Zeit- und Ord-
nungssystems beitrug (2) und damit einhergehend als ein
wesentliches Element die ,,Entstechung der Geschichts-
philosophie® mitprigte (3). SchlieSlich wird ,,die Be-
deutung der Erdgeschichte bei der Entstehung der Welt-
geschichtsschreibung® behandelt (4). Das letzte Kapitel
thematisiert die Entwicklungen im 19. Jahrhundert im
Kontext des Historismus (5). Die Uberschrift der
Schlussbetrachtung (IIT) weist auf die bedeutende Rolle
der Geologie hin: Sind Steine die besseren Historiker? Die
Geologie als Quelle moderner Zeitkonzepte.

Die Analyse in Kapitel 3 und 4 des Hauptteils erfolgt
in der Hauptsache durch Einzelinterpretationen von
Geschichtsentwiirfen: Bei den ausgewihlten Geschichts-
philosophen handelt es sich um Voltaire, Herder, von Ir-
wing, Meiners und Vierthaler; bei den ,Weltgeschichts-
schreibern® um Leibniz, Schlozer, von Mumelter, Beck,
von Miiller und Schlosser. In Kapitel 3 werden auch die
Zeit- und Entwicklungskonzepte von drei Erdwissen-
schaftlern analysiert, die Einfluss im deutschen Sprach-
raum gehabt hitten: von Justi, Fiichsel und Bufton. Be-
merkenswert ist, dass methodisch — untersuchungslei-
tend — zu einzelnen Kapiteln oder Themenbereichen
einzelne Hypothesen formuliert werden.

Kommentar

Meine Kommentare beziehen auf einzelne Aspekte, die
in der Hauptsache das Geologische betreften. Meines
Erachtens — als Leser, nicht als Kenner der Geschichts-
wissenschaft, — kann David ScHuLz seine Hauptthese, die
sich im Wesentlichen auf den deutschsprachigen Raum
beschrinkt, gut begriinden. Unklar bleibt allerdings, wel-
che Reichweite, Durchdringung und Akzeptanz ,,geolo-
gische Zeit- und Entwicklungskonzepte® in der 2. Hilf-
te des 18. Jahrhunderts in der akademischen Welt und
breiten Offentlichkeit besaBen. Handelt es sich beispiels-
weise um Ideen und Entwiirfe, die von einigen wenigen
oder einer Mehrheit von Geologen bzw. Naturforschern
verbreitet bzw. unterstiitzt wurden? Buckianp (1836,
13) zufolge gilt erst fiir die 1830er-Jahre, dass ,,alle Be-
obachter sich jetzt einig sind, dass sehr lange Zeitraume
verstrichen sind.” Das mag sich nicht nur aut Grof3bri-
tannien beziehen. So ist denkbar, dass eher Ersteres zu-
trifft. Demzufolge hitten die Geschichtsschreiber der
Spataufklirung frith einzelne langzeitliche Vorstellungen
— als Gegenentwiirfe zur biblischen Schépfung und
Chronologie — rezipiert und verbreitet.
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Ebentalls unklar ist, in welchem Umfang sich ,,geolo-
gische Zeit- und Entwicklungskonzepte® in dieser Peri-
ode ,,durchsetzten*. Auf'S. 71 heiB3t es: ,,(...) die hier dis-
kutierten Beispiele belegen, dass sich auch unter Theo-
logen zwischen 1750 und 1800 die geologischen
Darstellungen zur Urzeit der Erde durchsetzten (...)%.
Unter den Beispielen sind zwei Theologen, LEss (1779)
und GeDDESs (1792), ein Schotte. Dazu kénnen noch Je-
RUSALEM (1768; und weitere), ROSENMULLER (1776,
1782), Sack (1785) und PotT (1799) gerechnet werden,
die weiter unten (S. 75-83) besprochen werden. Dort
heiBt es dann (S.81):,,Sack belegt mit seiner Schrift Geo-
logie oder Betrachtung der Erde, dass sich im letzten Drittel
des 18. Jahrhunderts die Ansicht von dem hohen Alter
der Erde auch unter Theologen durchgesetzt hatte:* Das
,Durchsetzen® impliziert eine grofBe, mehrheitliche Ver-
breitung bzw. Durchdringung unter Theologen noch
vor Beginn des 19. Jahrhunderts. Dies konnte m. E. frii-
hestens zur Mitte des 19. Jahrhunderts eingetreten sein,
nachdem Harmonisierungsversuche von Genesis und
Geologie populir geworden waren. Die von ScrHuULZ
aufgefiihrten bzw. diskutierten Theologen sind sicherlich
als exemplarisch aufzufassen, also mehr als Einzelfille,
dennoch kann der Kreis der Rezipienten insgesamt
noch nicht so grof} gewesen sein. So bespricht ROSEN-
MULLER (1782) in seiner Vorrede die aus seiner Sicht we-
sentlichen neuen Publikationen zur Schopfungsge-
schichte der vergangenen sechs Jahre, nimlich (nur) Je-
RUSALEM und LEss (s. 0.). Des Weiteren weisen die
Betrachtungen der diskutierten Theologen zur Schép-
fungsgeschichte und Kosmogonie eine aullerordentliche
inhaltliche Bandbreite auf; sie sind insbesondere von
Spekulationen erfiillt und einer Art Pionierstadium zu-
zurechnen. Dazu zihlen auch erste Harmonisierungs-
versuche (Kosmogonie/Geologie — Genesis). Less (1779,
188) zum Beispiel spekuliert — ebenso wie KanT (1755)
— iiber bewohnte Planeten des Sonnensystems im Tatsa-
chen-Modus: ,,Alle diese Weltkorper [alle von unserer
Sonne erleuchteten, MK] sind eben sowohl mit Leben-
den, Empfindenden und Verniinftigen Geschopfen be-
sezt, als unsere Erde.*

Fur Scuurz scheint Tiefenzeit ,,wahr. Der Ge-
schichtsschreibung der Spitautklirung komme das Ver-
dienst zu, geologisches Wissen popularisiert zu haben (S.
301). Handelt es sich hier aber um Wissen oder um (Re-)
konstruktionen, Interpretationen oder Spekulationen?
Begriffe wie ,,Evidenz und ,,Empirie* scheinen punk-
tuell gezielt gesetzt, beispielsweise ,,empirisch validiertes
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Wissen® (S. 58) oder ,,die empirischen Zeitmodelle der
Geologie* (S.94). Zeit werde durch Materie dokumen-
tiert (S. 284), durch die Anordnung von Steinen und
Schichten (S. 287); dadurch werde die Erdgeschichte
,,im Prinzip empirisch zuginglich* (S. 284, RAHDEN
2010 zitierend). Wie verhilt es sich mit der Zeitdauer?
Marie-Pierre Ausry (2009, 93), eine Protagonistin des
Tiefenzeit-Konzepts, schreibt: ,,An sich gibt uns eine
Diskordanz oder ein anderes Merkmal der Gesteine a
priori keinen intuitiven Sinn fiir die Zeitdauer.* Folglich
muss gefragt werden: Sind die geologischen Langzeit-
Vorstellungen der 2. Hilfte des 18. Jahrhunderts falsifi-
ziert worden? Wenn nein, waren sie tiberhaupt falsifizier-
bar? Wie ist die ,,geologische Tiefenzeit legitimiert
worden, damit sie die historia sacra delegitimieren konn-
te? Handelt es sich um eine ,,Entdeckung der Tiefen-
zeit” oder um eine ,,Erfindung der Tiefenzeit™? Fiir
Scrurz’ wissenschaftshistorische Analyse konnte all dies
aber ohne Belang sein. Ob ,,wahr* oder ,,unwahr*, Tat-
sache ist, dass lange Zeitskalen von der Geschichtswis-
senschaft iibernommen wurden. Lotze (1968, 7) formu-
liert: ,,Sie [Die Geologie, MK] geht davon aus, dass das
heutige Erscheinungsbild der Erde das Ergebnis einer
langen und wechselvollen Entwicklung ist (...)* (Her-
vorhebung hinzugefiigt). Scuurz schreibt zwar von
Zeitkonzepten, scheint aber fundamentale Annahmen
auszublenden. Uberhaupt fehlt m. E. die Einbeziehung
einer ,,Theorie der Geowissenschaft (ENGELHARDT &
ZIMMERMANN 1982), um das ,,geologische Wissen* der
damaligen Zeit besser einordnen und beurteilen zu kon-
nen.

Da Tiefenzeit wahrscheinlich das wichtigste Element
der Dissertationsschrift ist und prominent im Untertitel
auftritt, wire eine tiefere, unabhingige Analyse der Idee
bzw. des Konzepts der Tiefenzeit moglicherweise ein
Zugewinn gewesen. So aber scheint der Autor Tiefenzeit
bzw. geologische, langzeitliche Entwiirfe ebenso kritik-
los akzeptiert und tibernommen zu haben wie seinerzeit
Theologen, Philosophen oder Historiker.

Michael Kotulla
Anmerkungen

' Ein von McPuEE (1983, 127) Anfang der 1980er-Jahre geprigter
Begrift.

Die hier als Buch vorliegende Studie wurde von David ScrHurz
2017 als Dissertation an der Philosophischen Fakultit der Univer-
sitit Tiibingen eingereicht.
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