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t D ITORIAL

Die offentlichen Debatten um Evolution und
Schopfung reien nicht ab. In einer kritischen
Diskursanalyse der Medienberichterstattung zu
sntelligent Design® im deutschsprachigen Raum
stellt Robert ScumipT die hdufige Beobachtung her-
aus, dass dieses Thema zwar in den Medien viel
von sich reden mache, die Berichterstattung
jedoch ,nahezu génzlich ohne wissenschaftliche
Argumente auskommt” (,Religion ¢ Staat » Gesell-
schaft, Zeitschrift fiir Glaubensformen und Welt-
anschauungen®, 7. Jg., Heft 2/2006, S. 174). Wenn
Aussagen tiber die Erklarungskraft der Evolutions-
theorie in den Medien gemacht werden, hort sich
das meistens etwa so an: ,,Die Evolutionstheorie ...
kommt vollends mit den Kraften aus, die Biologen
und Geologen in Gefolge Darwins in Organismen,
Populationen und im Erdsystem aufgesptirt haben.
Evolutionsbiologen ,sehen sich mit keinen prinzi-
piellen Verstandnisliicken konfrontiert wie etwa
Physiker, die immer noch nicht wissen, was
Schwerkraft ist“ (Christian Schwégerl in der FAZ,
14.7.2007).

Diese verbreitete Auffassung steht in scharfem
Kontrast zur tatsédchlichen (Un-)Kenntnis iber
Mechanismen der Makroevolution und insbeson-
dere tiber die Entstehung des Lebens. Unser rapide
gewachsenes Wissen tber die Vorginge in den
Zellen legt vielmehr nahe, dass es prinzipielle
Erkenntnisgrenzen geben konnte, die in der Natur
des Phanomens ,Leben” liegen. Diese Schluss-
folgerung dréngt sich jedenfalls nach der Lektiire
unseres ersten Beitrags in dieser Ausgabe auf.
LZufall und Notwendigkeit erkldren den Ursprung des
Lebens nicht.“ Das ist nicht etwa Propaganda von
Wissenschaftsfeinden, sondern die Uberschrift einer
langeren Fachpublikation in der Zeitschrift Cell
Biology International. Peter Imming und Eberhard
BertscH fassen die wichtigsten Inhalte dieses
Artikels und weiterer neuerer Publikationen mit
dhnlichem Inhalt zusammen. Wenn Zufall und Not-
wendigkeit den Ursprung des Lebens nicht
erklaren, was dann? Handelt es sich um ein ,,Noch
nicht“? Missen neue Forschungsansitze ent-
wickelt werden? Oder stehen die Wissenschaftler
vor einer prinzipiellen Grenze? Konnte man eine
solche Grenze tiberhaupt mit wissenschaftlichen
Methoden erkennen? Machen Sie sich Ihr eigenes
Bild! Der Beitrag von IMMmING und BERTSCH zeigt,
dass wachsende Kenntnisse diese Fragen immer
klarer hervortreten lassen statt sie zu beantworten.

Mehr Wissen — mehr Fragen: Auf dieses Tan-
dem haben wir an dieser Stelle schon manches Mal
hingewiesen. Es trifft auch auf einige weitere
Beitrage dieser Ausgabe zu. Siegfried ScHERER gibt
einen Uberblick tiber die sprunghaft gewachsenen
Kenntnisse tber die GroBen der Genome DNA-
haltiger Organellen, symbiontisch lebender Mikro-
organismen und frei lebender Bakterien. Einerseits
passt das sich abzeichnende Grof3enkontinuum der
Genome dieser Organellen und Organismen zu den
Erwartungen im Rahmen der Endosymbionten-
hypothese, andererseits werden neue Fragen
beziiglich evolutiondrer Mechanismen aufgeworfen.

»~Mehr Wissen — mehr Fragen® gilt auch fiir die
Systematik. In mehreren Beitrdgen geht es um
neue Erkenntnisse tiber Verwandtschaftsverhalt-
nisse aufgrund molekularer Analysen. Dieser
anfangs vielversprechende Ansatz fiihrt in zahl-
reichen Fallen zu Merkmalskonflikten. Anstelle der
Losung von Problemen tauchen nicht selten neue
auf, wo schon alles klar zu sein schien. Dies geht
soweit, dass W. F. DooLITTLE & E. BapTESTE in Frage
stellen, dass man unter evolutionstheoretischen
Voraussetzungen iiberhaupt einen Stammbaum des
Lebens erwarten kénne. Die Ahnlichkeitsbezie-
hungen der Organismen gleichen nach ihrer Auf-
fassung viel eher einem Netzwerk, besonders bei
den Mikroorganismen. Reinhard Junker stellt die
Argumente dieser beiden Autoren vor.

Spannend sind auch neue Untersuchungen
uber einen beriihmten Schédel. KNM-ER 1470
wurde als Homo habilis bekannt und wird in vielen
Schulbiichern als erster Vertreter der Gattung
Mensch und oft als fast perfektes Bindeglied
présentiert. Eine Neuuntersuchung des stark frag-
mentierten Schédels zeigt nun, dass diese Position
mit groBer Wahrscheinlichkeit nicht gerechtfertigt
ist, wie Sigrid HaARTwIG-ScHERER und Michael BRANDT
berichten.

Revision erfuhr auch der nun als ,,1 %-Mythos*
bezeichnete Befund, dass sich das Erbgut von
Mensch und Schimpanse nur um gut 1% unter-
scheide. Neue Analysen ,nicht-codierender” DNA-
Abschnitte zeigen, dass der Unterschied sehr viel
groBer ist. Harald BinDer stellt diese Befunde vor.

Naturwissenschaft bringt Verédnderung mit sich
— manchmal in tiberraschende Richtungen.

Thre Redaktion Studium Infegrale jowssal



JLUfall und Nofwendigkeif erklaren den Ursprung

ges Lebens nicht”

Peter Imming, Ulestr. 8, 06114 Halle,

und Eberhard Bertsch, Kohlerwaldstr. 45b, 58300 Wetter

Zusammenfassung: Unter diesem Titel erschien im
Jahr 2004 eine ldngere Fachpublikation in der
Zeitschrift Cell Biology International (TREvOrs &
AgeL 2004). Darin wird am Ende konstatiert, dass
mauch der urspriinglichste Protometabolismus ein
integratives Management benoétigt hatte“. In ahn-
licher Weise kommt eine Arbeit in der mathema-
tischen Fachzeitschrift Chaos, Solitons and Fractals
(Voie 2006) zu dem Schluss, es sei ,,sehr natiirlich,
dass viele Wissenschaftler glauben, das Leben sei
eher ein Subsystem eines Geistes, der groBler als
die Menschen ist, oder eines symbolischen Super-
rechners“ und ,nicht ein Subsystem des [materi-
ellen] Universums“. Wie kommen Wissenschaftler
unterschiedlicher Disziplinen dazu, solche von
anderen verschmihte, ja als wissenschaftsfeind-
lich stigmatisierte Gedanken gerade aus natur-
wissenschaftlichen Uberlegungen abzuleiten? Gilt
nicht das Primat der Materie iiber den Geist als
unveriduBerliche Bedingung echter naturwissen-
schaftlicher Theoriebildung? Die Autoren des vor-
liegenden Artikels mochten die wissenschaft-
lichen Uberlegungen von Trevors, AseL, Voie und
anderen einer breiteren Leserschaft bekanntma-
chen und zur Lektiire der Originalartikel anregen.
Deshalb legen wir eine Zusammenfassung vor, in
die wir eigene Uberlegungen als Chemiker (P.1.)
und Informatiker (E.B.) eingearbeitet haben.

Mindestens vier ,Urknalle”

Es gibt mindestens vier Organisationsstufen des
Seins, die sich nach Auffassung mancher Natur-
philosophen und -wissenschaftler einer Erkldrung
durch graduelle Entstehung entziehen: (1) Der
Ubergang vom Nichtsein zum Sein; (2) der Uber-
gang von toter zu lebender Materie; (3) der Uber-
gang zum Bewusstsein; (4) der Ubergang von
Nicht-Sittlichkeit zu Sittlichkeit. Der erste Uber-
gang gehort zur Frage nach einem kosmischen
Urknall (PaiLer & KraBse 2006); der dritte wird oft
auf dem Wege von Definitionen wegzuerkléren
versucht (siehe die Analyse dieser Argumentatio-
nenbei SPAEMANN & Low 2005); der vierte beinhaltet
die Frage nach der Begriindung einer Ethik. Der
Unterschied von lebender und toter Materie (Uber-
gang 2) beschaftigt Chemiker und Genetiker. Erlau-
ben die bekannten Gesetze der Chemie und Infor-
mationstheorie eine Umorganisation von Materie
in dem Sinne, dass Biomolekiile und Biomolekiil-

verbande (,Hardware®) sowie biochemische und
zelluldre Organisationsformen (,Software®) ohne
sintegratives Management*“ (s. obiges Zitat) ent-
stehen? Diese Fragen werden schon lange disku-
tiert. In den letzten Jahrzehnten wurde die Detail-
kenntnis biochemischer und genetischer Prozesse
vertieft und erlaubt dadurch nun eine genauere
Analyse des Phanomens ,,Leben“ auf molekularer
Ebene.

Eine kurze pointierte Definition von Leben
scheint kaum moglich; doch sind viele fiir Leben
notwendige Voraussetzungen und Vorgénge im
Detail bekannt. Beispielhaft seien genannt: Als Vor-
aussetzung die Existenz von Proteinen; als Vor-
gang der Informationsfluss vom Zellkern zum
Ribosom. Allgemeiner ist in neuerer Zeit die kyber-
netische Natur des Lebens hervorgehoben worden.
Eine digitale, genetische Steuerung chemischer
Vorgéange findet sich nur in Lebewesen (ABEL &
TrEVORs 2006).

Eine Notwendigkeit kann nicht als
ursdchliche Begriindung eingesetzt
werden; denn die Notwendigkeit fiir
einen Organismus, ein bestimmtes

Merkmal zu haben, beféhigt ihn nicht,

es auch zu entwickeln.

Die Voraussetzungen und Vorginge des
Lebens konnen wissenschaftlich analysiert und oft
sogar experimentell simuliert werden. So kann
starker eingeengt werden, welche Bedingungen fiir
ihre Entstehung und Existenz erstens hinreichend
und zweitens notwendig sind. Haufig wird aus der
Formulierungsweise jedoch nicht klar, dass eine
notwendige Bedingung noch keine hinreichende ist.
Sauerstoff in der Atemluft ist fiir menschliches
Leben notwendig, aber eine Atomsphére mit 20%
Sauerstoffist nicht hinreichend fiir Entstehung und
Existenz von Menschen. Deshalb betonen wir im
Einklang mit grundlegenden logischen und philo-
sophischen Aussagen: Eine Notwendigkeit kann
nicht als ursdchliche Begriindung eingesetzt werden,
denn die Notwendigkeit fiir einen Organismus, ein
bestimmtes Merkmal zu haben, befdhigt ihn nicht, es
auch zu entwickeln. Entwickeln kann sich nur, was

Stud. Int. J. 14 (2007), 55-65

Mit * versehene
Begriffe werden im
Glossar erkldrt.
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Abb. 1: Aufbau der DNA. Rechts Doppelhelix, Z =
Zucker Desoxyribose, P Phosphatrest. Links die vier
Grundbausteine (Basen) der DNA. Je zwei Basen pas-
sen genau zueinander und sind daher ,komple-
mentdr®“. Die Basenpaarung erfolgt iiber Wasser- G -
stoffbriicken (gepunktete Linien). Mittels der DNA-

Sequenz (Abfolge) werden die Reihenfolgen der

Aminosduren in den Proteinen programmiert. Ein T
Triplett steht fiir eine Aminosdure. (Aus JUNKER & \
ScHERER 2006)

Triplett

MNukleotid

genetisch angelegt ist. Simplifizierend, aber
anschaulich gesagt: Fliigel zu haben, wére fiir uns
Menschen manchmal ein Uberlebensvorteil, aber
aus der Notwendigkeit erwéchst keine Fliigelan-
lage. Notwendigkeit ist nicht hinreichend fiir das
In-Existenz-Kommen.

Voraussetzungen fiir Leben

Es ist unmoglich, alle Voraussetzungen fiir Leben
aufzuzéhlen. TrRevors & ABEL (2004) beschrédnken
sich auf den Ursprung des Lebens (Urzeugung) und
hier wiederum auf die schon fiir einfachste Einzel-
ler lebensnotwendige biochemisch-genetische Ma-
schinerie. Sie geben zu bedenken, dass man auf der
konventionellen Zeitskala nur 200 Millionen Jahre
hat, bis auf der abgekiihlten Erde das erstmalige
Auftreten von Leben nach iblicher Vermutung
erfolgte. In dieser vergleichsweise kurzen Zeit hét-
ten also die folgenden notwendigen Vorausset-
zungen fiir Leben entstanden sein miissen:

(1) ein genetisches Betriebssystem, um Pro-
grammierungsschritte in symbolischer Form dar-
stellen zu konnen (siehe Textkasten, ,Haben leben-
de Zellen ein Betriebssystem?“);

(2) die einzelnen Programme fiir die Biosyn-
these von Biomolekiilen unterschiedlicher Grof3e,
die biochemischen Pfade und die metabolischen*
Zyklen (Abléufe im Stoffwechsel);

(3) ein Codesystem, um den Triplett-Code der
DNA in die Sprache der Aminosduren zu uber-
setzen (vgl. Abb. 1 und 2).

Aus dieser Analyse wird sehr deutlich, dass der
Sprung von toter Materie und prabiotischer* Che-
mie zu den Abldufen in Organismen wirklich ein
Sprung und kein Gang ist.

Unter dem einen Schlagwort ,,genetischer Code*”
verbergen sich zwei ganz unterschiedliche Dinge,
die auseinandergehalten werden miissen: Zum

Der Vergleich zwischen Konzepten
aus Informationstechnik und Infor-
matik einerseits und solchen aus der
Molekularbiologie andererseits wird
in den hier zitierten Veroffentlichun-
gen wiederholt herangezogen. Fiir
Leser mit geringen Vorkenntnissen
auf einem oder beiden dieser Gebiete
soll die Begrindung und Berechti-
gung des Vergleichs in knapper
Form erldutert werden.

Ein Anwendungsprogramm wie
etwa ein Computerspiel oder ein
Texteditor oder eine Tabellenkalku-
lation, das seinerseits aus Millionen
einzelner Anweisungen (Schaltungs-
aufrufen) besteht, kann beispiels-
weise iber eine CD-ROM in den
Speicher eines PC geladen werden.
Es ist dann auf dem PC laufféhig.
Allerdings setzt dies das gleichzeitige
Vorhandensein eines Grundpro-
gramms voraus, das ebenfalls aus
vielen Millionen einzelner Anwei-
sungen besteht und den ausdriick-

lichen Zweck hat, die Ausfithrung
von Anwendungsprogrammen zu
ermoglichen. Man nennt solche
Grundprogramme Betriebssysteme
(operating systems). Auch die Uber-
setzung von Computerprogrammen
aus einer von Menschen hergestellten
Form in eine vom Rechner unmittel-
bar ausfiihrbare Form (Folge von
Instruktionen) kann nur bei Vorhan-
densein des passenden Betriebs-
systems geschehen. Auf hauslichen
Computern sind heutzutage vorwie-
gend das Betriebssystem Windows —
entwickelt in der von Bill Gates ge-
griindeten Firma Microsoft in Seattle,
USA - und verschiedene Varianten
von Linux — das frei kopiert werden
darf — gebréduchlich. Rechner der
Firmen Apple und Sun verwenden
Betriebssysteme, die Linux in ver-
schiedener Hinsicht dhnlich sind.
Dieser Sachverhalt entspricht
dem Zusammenwirken zwischen Ei-
weiBen und Nukleinsduren, die einen

Haben lebende Zellen ein Betriebssystem?

bestimmten Zweck in Aufbau und
Erhaltung von Lebewesen erfiillen,
und solchen anderen Eiwei3en und
Nukleinséuren, die das komplizierte
Steuerungssystem fiir die zuvor ge-
nannten bilden. Transkription (Ab-
schreiben von Genen) und Trans-
lation (Ubersetzen in die Sprache der
Aminoséduren) erfiillen keine unmit-
telbar niitzlichen Aufgaben des
Lebens, sondern stellen lediglich auf
sehr indirektem Wege deren organi-
satorischen Rahmen dar. Diese Un-
terscheidung ist also ganz dhnlich zu
derjenigen zwischen einem Anwen-
dungsprogramm und einem Betriebs-
system. Hinzu kommt die Tatsache,
dass in beiden Welten die Darstel-
lung der Instruktionen durch Folgen
aus Millionen oder Milliarden von
Buchstaben eines ganz kleinen Al-
phabets geschieht: 0und 1, alsonied-
rige und hohe Spannung, in der Infor-
mationstechnik; die einfachen Mole-
kile A, T, C und G in der Biologie.




einen die Entstehung von Instruktionen (,Anwei-
sungen®), zum anderen die Entstehung eines Code-
systems mehrerer Programmiersprachen, mittels
derer man die Instruktionen notieren und weiter-
geben kann (TRevoRrs & ABEL 2004). Zellen miissen
beides beherrschen: Algorithmische Programme
zu schreiben (einfacher); verschiedene Codesyste-
me ineinander zu Ubersetzen (schwieriger). Gene
und Gen-Netzwerke sind Beispiele fiir Program-
mierung. Damit programmiert werden kann, muss
ein Betriebssystem existieren. Anschaulicher mit
einer Analogie gesagt: Die Aneinanderreihung von
Schriftzeichen (Buchstaben, Worter, Sétze) ergibt
nur dann einen versteh- und ausfithrbaren Text,
wenn so etwas wie Sprache schon existiert. Daman
bei natirlichen Prozessen auBerhalb lebender
Zellen nie beobachtet hat, dass sie Instruktionen
innerhalb eines konzeptionellen Systems ,auf-
schreiben“ (programmieren) konnen, fehlen der
Theorie der molekularen Evolution die Mechanis-
men fiir die Entstehung schon der grundlegendsten
lebensnotwendigen Prozesse zur Informations-
speicherung, Informationsweitergabe und ent-
scheidungsbasierten Informationsverarbeitung:

(1) Instruktionen fiir die Organisation des Stoff-
wechsels;

(2) ein Code-/Betriebs-System, um diese
Instruktionen zu codieren, zu speichern und zu
replizieren;

(3) ein eindeutiges Codierungssystem mit ein-
gebauter Redundanz zur Fehlerunterdriickung, das
den genetischen Code der DNA (Abb. 3) mit dem
Aminoséurecode der Proteine verkniipft;

(4) Zellen, die alle diese Codes implementieren
und interpretieren konnen.

Wenn das die unabdingbaren biochemischen
und informationstheoretischen Voraussetzungen
fur einfachstes Leben sind, wie steht es dann mit
der Erklarungskraft naturalistischer Entstehungs-
modelle?

Natirliche Selekfion

Nattirliche Selektion ist ein beobachtbarer Mecha-
nismus, der nattirlich auch von Schopfungsglaubi-
gen nicht geleugnet wird (z.B. JUNKER & SCHERER
2006). Er fihrt zur Auswahl der bestangepassten
Organismen durch die Umwelt. Dabei werden Pha-
notypen ausgewdhlt, die das fertige Produkt gene-
tischer Algorithmen sind. Dabei gilt: Die Umwelt
selektiert nicht Nukleotid- oder Codon-Sequenzen,
sondern Phanotypen. TrREvors & ABEL (2004) stel-
len daher fest: ,Die Natur hat nicht die Fahigkeit,
ein kybernetisches System auf der Ebene der Ent-
scheidungsknoten (s. Textkasten) zu optimieren®,
geschweige denn es zu erzeugen. Physikalisch-
chemische Naturgesetze (,,Notwendigkeiten®) fith-
ren nicht zum Aufbau eines kompletten Betriebs-
systems und programmierter Instruktionen. Etwas

Tripletts (Codons)
codierender

A ‘ Ser Phe Arg Gly Cys Ser Leu Val DNA-Strang -
SUMTTTTTTTTITI T I T T I T I T T I I T I T >3

DNA AGTTTTAGGGGGTGTAGTTTAGTGGTACAR
TCAA, B «ATGTT

C

Matrizen
DNA-Strang

AGU H H H A\\ ) & t """" (¢ Anticodon
AAA yCC "
UCA transfer-RNA
beladen mit
Aminosaure
A Gly
leere [|tRNA  phe rg
Ser D
XXX E
o Met NH,
XXX
\/ —>
Aminosdurekette » Protein

Abb. 2: Vom Gen zum Protein. A Die Erbinformation wird in der Sequenz der DNA-Basen
A,T,C und G gespeichert und vererbt (vgl. Abb. 1). Wasserstoffbriickenbindungen sorgen
dabei stets fiir korrekte Basenpaarung. B Ein komplizierter Enzymkomplex (RNA-Poly-
merase) stellt eine Arbeitskopie des Gens her, welche als messenger-RNA (mRNA) bezeich-
net wird (in RNA wird Uracil statt Thymin verwendet). C Eine noch weit kompliziertere
molekulare Maschine (Ribosom) ermdglicht, dass aminosduretragende transfer-RNS-
Molekiile an die Basentripletts der mRNS angelagert werden. D Diese Aminosduren wer-
den am Ribosom zu einer wachsenden Kette verbunden. E Die Aminosdurekette faltet sich,
meist unter Mitwirkung von Hilfsproteinen, zum funktionalen Protein zusammen. (Zeich-
nung nicht mafistabsgetreu; aus JUNKER & SCHERER 2006)

vereinfacht gesagt erhebt sich die Frage: Wenn die
Natur ,nur” fertige Systeme durch Selektion opti-
mieren kann, die aus genetischem Speicher und
Genotyp-Phanotyp-Maschinerie bestehen, wie kann
sie solche Systeme erzeugt haben? Oder kann sie
es nicht allein?

Lange Zeifen

Wie in evolutionstheoretischen Modellen iblich,
werden auch fiir die Urzeugung héaufig ,lange
Zeitraume“ als Liickenbtiler fiir unbekannte
Mechanismen eingesetzt. TREVORs & ABEL (2004)
weisen darauf hin, dass fiir die spontane Entste-
hung genetischer Instruktionen gar nicht lange
Zeiten gebraucht werden, sondern plausible
Mechanismen und empirische Hinweise auf die
ungesteuerte, naturalistische Entstehung funktio-
neller Algorithmen. Die Komplexitidt des inner-
zelluldren Kommunikationssystems erfordert bei-
spielsweise, dass das Proteinbiosynthese-System
komplett vorhanden sein muss: RNA zur Synthese



Zweite Base

Pyl = Pyrrolysin, Sec = Selenocystein
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Abb. 3: Der genetische
Code in seiner
Standardform. Er ist
hier auf der mRNA-
Ebene angegeben, dort
wird statt Thymin die
Nukleobase Uracil (U)
verwendet. Pyrrolysin
und Selenocystein sind
selten vorkommende
Aminosduren, die als
Bausteine von
Proteinen erst in den
letzten Jahren
entdeckt wurden.

(Aus JUNKER & SCHERER
2006)

der Proteine, Proteine zur Synthese von RNA,
sowie Aminosduren und andere Molekiile als Bau-
steine. Nur vom kompletten System koénnen bio-
chemische Botschaften (Signale) gesendet werden.
Zugleich muss aber auch der korrekte Code fiir die
benotigten Proteine auf DNA- und mRNA-Basis
existieren. Modellvorstellungen, die von einfache-
ren Systemen ausgehend die Entstehung komple-
xer simulieren sollen, versagen nach Meinung von
TREVORS & ABEL (2004) bei detaillierter Betrachtung.
Zum Beispiel wurde vorgeschlagen, die Anzahl der
Nukleotide pro Codon (heute: drei) hétte sich im
Laufe der Entstehungsgeschichte verandert (erhoht).
Eine solche Veranderung hétte aber zum komplet-
ten Verlust der bis dahin erworbenen biochemi-
schen Funktionalitét gefiihrt, und das Leben hétte
wieder von vorn beginnen miissen.

Die Verwendung dieses Wortesin der
Informatik kommt daher, dass man
sich jeden programmierten Ablauf
auch als ein Flussdiagramm vorstel-
len kann, in dem die nacheinander
auszufithrenden Schritte durch Lini-
en verbunden sind. Wenn auf eine
Stelle im Diagramm nur eine Linie
hinfiihrt, aber mehrere von ihr weg-
fihren, dann liegt das an einer Aus-
wahl oder Entscheidung, ob der eine
oder der andere Weg weiter verfolgt
wird. Das Wort ,Knoten® wird in der
Theorie der Graphen, also urspriing-
lich einem Gebiet der reinen Mathe-
matik, fir solche Stellen verwendet.
Die Verbindungen der Knoten heif3en
,Kanten®“. (Im Englischen sind es
ysnodes“ und ,edges“.) Im Zusam-
menhang dieses Artikels ist der Be-
griff ,Entscheidungsknoten®in einem

Entscheidungsknoten

ubertragenen, abstrakten Sinne zu
verstehen. In einem biochemisch
gesteuerten System wire etwa die
Anwesenheit oder Abwesenheit von
Laktose (Milchzucker) ein Ausloser
der Entscheidung, ob ein bestimmtes
Gen aktiviert wird oder nicht. Diese
Entscheidung stellt innerhalb des
gesamten Ablaufs einen sogenann-
ten Knotenpunkt dar.

Die erwéhnte ,,Optimierung® auf
dieser Ebene — deren Erreichbarkeit
durch zuféllige Vorgénge von den
Autoren in Frage gestellt wird —
wiirde beinhalten, dass zuféllige Ver-
&nderungen einer solchen Struktur zu
Abléaufen fithren konnen, in denen
angemessene Entscheidungen besser
erzielt werden als im urspriinglichen
Zustand.

Unmogliche Dinge passieren auch dann nicht,
wenn man lange wartet. Ab welcher Wahrschein-
lichkeit ist etwas unmoglich? Statistische Abschat-
zungen zur Wahrscheinlichkeit der Entstehung von
definierten Proteinsequenzen liefern sehr kleine
Zahlen mit sehr begrenzter Aussagefahigkeit. Fiir
viele Chemiker ist die Wahrscheinlichkeit der
ungesteuerten Entstehung biochemischer Systeme

Unmogliche Dinge passieren auch

dann nicht, wenn man lange wartet.

aber — ganz losgelost von Statistik — mit der Bewe-

gung eines Backsteins vergleichbar: Er fallt immer
nach unten, wenn man ihn loslésst. Keine quanten-
physikalische Berechnung kann uns tberzeugen,
dass er auch einmal nach oben ,fillt, selbst wenn
wir es eine Milliarde Mal versuchen. Dasist unmog-
lich, weil wir es erstens nie beobachtet haben und
zweitens keinen natiirlichen Mechanismus wissen,
der hier auf der Erde eine solche Anomalie verur-
sachen konnte. Analog ist es bei biochemischen
Systemen: Dem chemischen Sachverstand erscheint
es unmoglich, dass sich Molekiile spontan und
ohne duflere Steuerung (egal ob plétzlich oder ganz
allmahlich) zu Systemen zusammenfinden, die wir
lebende Zellen nennen.

Programme und Programm-Sysfeme

Wie oben erwéhnt ist der ,genetische Code*
tatsachlich ein System verschiedener Codes:

(1) Zuné&chst beinhaltet er die Entsprechung
eines DNA-Triplett-Codons und einer Aminoséure.
Das ist der offensichtliche Aspekt des genetischen
Codes: Ein Satz optimierter genetischer Zuord-
nungen, die nach TrRevors & ABEL (2004) prinzipi-
ellnicht durch Zufallsvariation von Nukleotid-Posi-
tionen erklart werden konnen.

(2) Der genetische Code im umfassenden Sinne
beinhaltet weiterhin:

(a) Die Vorgénge der Verschliisselung und Ent-
schliisselung auf dem Weg von der DNA zum Pro-
tein;

(b) den vom DNA-Code wesensméaBig ver-
schiedenen Proteincode. Es gibt keinen direkten
physikochemischen Zusammenhang zwischen der
DNA-Sequenz und der Aminosédure-Sequenz.
Erstereist ein programmierter Informationsspeicher,
letztere fiir bestimmte Funktionen optimiert. Die
Funktion von Proteinen als Baustoffe, Botenstoffe
und Biokatalysatoren beruht ndmlich nicht auf
ihrer Aminosauresequenz, sondern auf ihrer drei-
dimensionalen Struktur. Letztere wird auch Ter-
tidrstruktur genannt, beruht auf korrekter Faltung
der Kette und wird oft bereits durch Austausch ein-
zelner Aminosduren inaktiv. Bei Proteinen ist also



die 3D-Struktur der ,,Code”, und damit ein funk-
tioneller, kein Datenspeicher-Code. Um es in der
Sprache der Informatik zu formulieren: DNA-
~Sprache“ und Protein-,Sprache® haben einerseits
eine Syntax und Semantik, die vollig unterschied-
lich sind. Sie hangen andererseits durch symboli-
sche Reprasentation zusammen. Das kann jedoch
nicht durch Ursache-Wirkungsbeziehungen ent-
stehen, schreiben Trevors & ABEL (2004). Repra-
sentation kann als ,,Entsprechung® angesehen wer-
den; dabei handelt es sich um eine formale, keine
physikochemische Beziehung von Molekiilen
zueinander. ,Formal“ wiederum heif3t hier nicht
~pro forma“. Vielmehr ist das Wort informations-
theoretisch zu verstehen: Als Entsprechung oder
Abbildung unterschiedlich verschliisselter Daten.

Im chemischen Detail soll der Sachverhalt
durch Beispiele illustriert werden:

(1) Genau wie Buchstaben eines Alphabets fun-
gieren DNA-Codons als Symbole. Das bedeutet:
Sie sind nicht chemische Reaktionspartner der
Molekiile, fir die sie codieren. Zwar folgt der
Ablauf der Transkription (Abschrift der DNA in
Form der mRNA) und Translation (Ubersetzung
der mRNA in eine Aminosdureabfolge) chemi-
schen GesetzmafBigkeiten, so wie das Umlegen
eines Schalters mechanischen Gesetzen folgt. Aber
Intention und Folgen des Schalterumlegens sind
genauso wenig von der Mechanik determiniert
oder gar ,erfunden“ worden wie die codierte
Bedeutung der Information auf der DNA und ihre
Ubersetzung in die Sprache der Proteinwelt von
der Chemie.

(2) Aminoséuren reagieren nicht direkt mit den
Triplettcodons — weder auf der DNA noch auf
sihrer tRNA; dennoch gibt es definierte Entspre-
chungen der Molekiile zueinander. Diese Entspre-
chungen gehorchen den Gesetzen der Chemie,
aber sie sind in ihrer Entstehung nicht aus den
Gesetzen ableitbar. Die Gesetze der Physik und
Chemie konnen nicht erklaren, warum jede tRNA
genau ,ihre“ Aminoséure(n) hat.

(3) Eine préabiotische (d. h. vor der Existenz von
Leben) ungesteuerte Selektion der Aminoséure-
Reihenfolge (Sequenz) fiir funktionale Proteine ist
u. a. aufgrund der folgenden Uberlegung zweifel-
haft. Die ,Buchstaben“ (Aminosduren) fiir die
~Worte“ (Proteine) miissen ausgewéhlt werden,
bevor sich das Protein so faltet, dass es seine Funk-
tion austiben kann. Spontane Ursache-Effekt-
Mechanismen konnen jedoch die korrekte Ami-
nosaure nicht auswahlen, weil eine prébiotische
Umgebung nicht vorhersehen kann, welche Fal-
tung auftritt und welche Bindungsmoglichkeiten
oder Funktion das fertige Protein haben muss (ABEL
& Trevors 2006). Folgender Befund stiitzt die
Ansicht, dass physikochemische (naturgesetzli-
che) Mechanismen bei der Entstehung von Protei-
nen keine Rolle gespielt haben: 25 in evolutiondren
Modellen fiir alt gehaltene Proteine wurden in ihrer

Bottom-up-Erklarung: Eine Er-
kldrung, bei der versucht wird, ein
Phianomen auf einer héheren Organi-
sationsebene auf Vorgénge einer nie-
drigeren zurtickzufiihren. Beispiel:
Wenn man versucht, biologische Vor-
géange aus physikalischen Gesetzen
abzuleiten.

Chiralitat, Homochiralitidt: Ob-
jekte konnen identisch oder nicht
identisch (nicht kongruent) mit ihrem
Spiegelbild sein. Im letzteren Fall sind
sie chiral. Das Wort leitet sich vom
griechischen Wort fiir Hand ab; denn
Hénde weisen genau diese Eigen-
schaft auf. Sehr viele fiir Leben essen-
tielle Molekiile kommen in der Natur
nur in einer von zwei spiegelbildli-
chen Formen vor bzw. nur die eine
Form ist in einem bestimmten Orga-
nismus oder fir eine bestimmte
Funktion brauchbar. Diese molekula-
re Asymmetrie der Natur nennt man
Homochiralitat. Es ist prinzipiell un-
klar, wie es in einer hypothetischen
prébiotischen Welt ohne &ufBeren
Eingriff zu einer Selektion der einen
spiegelbildlichen Form gekommen
sein kann.

Dissipative Strukturen: Der Be-
griff wird in der physikalischen Che-
mie verwendet. Er benennt Systeme,
die nicht im thermodynamischen
Gleichgewicht stehen, offen sind und
zugleich definierte Strukturen zeigen.
Offen meint, dass das System
Energie und Stoffe mit der Umgebung

Glossar

austauscht.

Enantiomerenrein: Zwei zueinan-
der spiegelbildliche Molekiile heien
Enantiomere, ein 1:1-Gemisch zweier
Enantiomere Racemat. Enantiome-
renrein bedeutet, dass eine Substanz-
probe nur aus dem einen Enantio-
meren besteht.

Iterativer Prozess: Ein Verfahren,
bei dem man schrittweise einen
Parameter &dndert, um einer Losung
oder einem Ziel niherzukommen.
Pribiotisch: ,Vor dem Leben®, ge-
meint ist ein hypothetischer Zustand
der Erde, bevor sie mit lebendigen
Organismen besiedelt war. Hypothe-
tisch ist dieser Zustand im Rahmen
der Naturwissenschaft, weil er der
Beobachtung entzogen ist.
Proteinogene Aminoséauren: Pro-
teine in Lebewesen sind Polymere
aus alpha-Aminoséduren. Normaler-
weise sind es ca. 20 verschiedene
alpha-Aminoséuren, die Proteine auf-
bauen, z.B. Alanin, Cystein, Leucin,
Tryptophan.

Metabolismus: Die Summe aller
(bio-)chemischen Stoffwechselvor-
génge.

Replikation: Die Vervielfiltigung
der DNA bei der Zellteilung.
Transkription, Translation: Tran-
skription ist die ,,Umschrift“ der DNA
in (messenger) RNA; letztere gelangt
zum Ribosom, wo die Translation
stattfindet, also die ,,Ubersetzung® in
Proteine.

Aminoséure-Sequenz untersucht (THaxTon et al.
1984, Kok et al. 1988). Aus thermodynamisch-
naturgesetzlichen Griinden sollten gewisse Se-
quenzen geh&uft vorkommen. Das ist nicht der Fall
— die ,alten” Sequenzen lassen keine ,Vorlieben®
erkennen, die bei Entstehung per naturgesetzlicher

Determinierung erwartet wurden.

(4) Es sei hinzugefiigt, dass mindestens zwei
weitere biochemische Codes bekannt sind, die wie-
derum anders funktionieren als der DNA- und der

Proteincode.

(a) Die epigenetische

Programmierung

bestimmt, welche Abschnitte welches Chromo-
soms in welchem Entwicklungs- oder Funktions-
stadium einer Zelle transkribiert (iibersetzt) wer-
den konnen. Es handelt sich nach gegenwartigem
Wissen vor allem um chemische Modifikationen
(Methylierungen, Acetylierungen) der DNA-Basen
und der Histone, auf welche die DNA aufgewickelt
ist, sowie um lokale Dichtevariationen des Chro-
matins. Man spricht oft von einem ,,Histon-Code*

(Ausio 2006).




(b) Auf viele Proteine setzt ein weiterer Code
aufin Form von Oligosaccharid-Gruppen (Zucker-
resten), die sehr spezifisch kovalent an Proteine
gebunden sind. Diesem Code wird ein sehr viel
hoherer Informationsgehalt zugesprochen als dem
DNA-Code (Gasius 2000). Die Zuckerreste werden
posttranslational aufgebracht, also nach der Bio-
synthese der Proteine am Ribosom. Solche modi-
fizierten Proteine werden Glykoproteine genannt;
sie spielen eine grof3e Rolle bei der Erkennung der
Individualitat auf biochemischer Ebene, z. B. im
Immunsystem und fiir die gegenseitige Erkennung
von Zellen eines Organismus. Wenn man sagt, der
Oligosaccharid-Code seiirgendwie ,genetisch pro-
grammiert”, so geht man — wie TREVORs & ABEL fiir
den DNA- und Proteincode zeigen — sprachlich
leichtfertig dartiber hinweg, dass das eigentliche
Erklarungsproblem darin besteht, wie zwei ganz
unterschiedliche Programmsprachen mit symboli-
scher Reprédsentation entstehen konnten. Es
kommt hinzu, dass auch einfachste Lebensformen
nicht auf eine davon verzichten kénnen. Die auf der
DNA codierte Information als ,Sender” und die

Proteinsynthesemaschinerie als

benotigen einander.

~Empfanger”

Vergleich: spontane Synthese von Polypeptiden -
Proteinbiosynthese:

Fir eine spontane, ungesteuerte Syn-
these von Polypeptiden (kettenformi-
ge Verbindungen aus vielen Amino-
sduren) ist bereits die Verfiigbarkeit
der Ausgangsstoffe (Aminoséduren)
unklar. Unspezifische Synthesen lie-
fern komplexe Stoffgemische von
Molekiilen mit geringer Molekiilmas-
se. Bisherige Modellversuche bele-
gen, dass in einer ,Ursuppe“ einige
wenige der bekannten proteinogenen
Aminosduren in geringen Anteilen
(Spuren) erwartet werden konnen. In
Aminosduren stellen die Carboxyl
(-COOH)- und Amino(-NH,)gruppen
die funktionellen Gruppen dar, die bei
einer Peptidsynthese miteinander
unter Wasserabspaltung verkniipft
werden  (Kondensationsreaktion).
Viele andere kleine Molekiile weisen
ebenfalls solche und weitere funktio-
nellen Gruppen auf, die miteinander
reagieren konnen; diese Molekiile
missten vollstandig entfernt werden,
da sonst der Aufbau von Polypep-
tiden nicht moglich ist (Junker &
ScHEReR 2006, IV.7).

Fiur die gezielte Peptidsynthese
werden sorgféltige Strategien ent-
wickelt, bei denen u.a. die funktio-
nellen Gruppen, an welchen keine
Reaktion erfolgen soll, selektiv ge-

schiitzt und die Reaktionspartner fiir
die Kupplungsreaktion fein abge-
stimmt aktiviert werden.

Der Aufbau von homochiralen*
Peptiden, die einen -einheitlichen
dreidimensionalen Aufbau der Amino-
sdurebausteine aufweisen, kann bei
spontaner Biopolymerisation nicht
gewahrleistet werden (IMMING 2006).
Peptidketten konnen sich ab einer
bestimmten GréBe falten, d.h. eine
ubergeordnete Struktur aufweisen;
fir Enzyme ist ein spezifisches
Faltungsmuster unabdingbar. Hydro-
lyseprozesse (Spaltung unter Wasser-
aufnahme) begrenzen die Konzentra-
tion an Peptiden, die in spontanen
Biopolymerisationsprozessen  ent-
stehen. In der Proteinbiosynthese
werden Proteine anhand der in der
DNA kodierten Information nach
Transkription auf RNA an den Ribo-
somen in einem fein abgestimmten,
komplexen Prozess unter Beteiligung
von t-RNA synthetisiert. Die sich bil-
dende Polypeptidkette wird z.T.
bereits wahrend der Synthese unter
Mithilfe anderer Proteine (Chapero-
ne, Aufseher) spezifisch gefaltet und
nach entsprechendem Transport am
Einsatzort in ein komplexes bioche-
misches System eingeordnet.

L.eben aus dem All

Die konzeptionelle Schwierigkeit, ohne Verletzung
physikalischer, chemischer und informationstheo-
retischer Gesetze und Befunde spontan einfachste
Lebensformen entstehen zu lassen, fiihrt zu Vor-
stellungen, das Leben — ,Lebenssporen® — sei aus
dem All auf die Erde gekommen. Gleichzeitig wird
postuliert, die Erde habe ab einem gewissen geo-
logischen Stadium die besten Voraussetzungen fiir
Leben geboten. Wenn es jedoch schon unter die-
sen Bedingungen schwerféllt, den Ursprung des
Lebens naturalistisch zu erkléren, so diirfte das im
All, auf Meteoriten oder auf dem Mars noch
wesentlich schwerer fallen. Beispielsweise wird
Wasser auf dem Mars als Voraussetzung fiir Leben
angesehen. Auf der Erde gibt es schon sehr lange
viel Wasser; wenn die schiere Anwesenheit von
Wasser ungesteuerte Urzeugung wahrscheinlich
macht, musste man den Mars nicht bemtihen. Tre-
vORS & ABEL (2004) weisen sehr deutlich auf die tri-
viale Uberlegung hin: ,Die Anwesenheit von Was-
ser erzeugt oder erklédrt Leben nicht.“ Wasser ist
eine notwendige, aber keine hinreichende Voraus-
setzung fiir Leben. Denselben Status haben viele
andere chemische und physikalische Molekiile und
Gegebenheiten. Sogar die Existenz langkettiger
DNA-Strénge reicht nicht aus, Leben und Lebens-
entstehung zu begrinden (TrRevors & ABEL 2004):
Kurz nach dem Tod ist die DNA noch chemisch
intakt und n&her ,am Leben dran® als irgendeine
abiotisch entstandene DNA. Dennoch ist undbleibt
die Zelle tot. DNA, Proteine, Polysaccharide und
alle Biomolekiile sowie der genetische Code sind
notwendige, aber nicht hinreichende Bedingungen
fiir Leben. Wiirde man eine , funktionierende“ DNA
oder RNA in eine abiotische Umgebung verbrin-
gen, zum Beispiel auf eine prébiotische Erde, so
konnte sieihre ,,Botschaft (ihren Code) nicht emp-
fangen; somit konnte diese nicht entschliisselt und
verstanden werden. Dafiir wird eine Sprache und
L2Hardware“ benétigt, also die definierte Umset-
zung in funktionelle Proteine und der gesamte Pro-
teinsynthese-Apparat — angefangen von der Syn-
these enantiomerenreiner* proteinogener* Ami-
noséuren bis zum Ribosom.

Aus denselben Uberlegungen und Befunden
scheidet laut Trevors & ABEL (2004) auch ein
Lebensbeginn in Form einer RNA-Welt aus. Eine
RNA-Sequenz hat erst dann die Qualitdt eines
Codes, wenn die Nukleotidsequenz mit einer Pro-
teinfunktion kommunizieren kann. Ohne letzteres
ist eine RNA-Sequenz eine zwar komplexe und
geordnete, aber bedeutungslose Anh&ufung von
Atomen. Die schon vorgetragenen Argumente gel-
ten erneut: Nach welchem rein naturalistischen
Mechanismus sollte sich eine RNA-Welt zu dem in
Lebewesen angetroffenen verflochtenen System
verschiedener Programmsprachen entwickelt
haben?



Man trifft hier auf biochemischer und geneti-
scher Ebene mehrfach das altbekannte Henne-Ei-
Problem wieder an.

Hennen und Eier

Detaillierte wissenschaftliche Forschung hat uns
geholfen, manche naive Vorstellung vom Wesen
der Natur abzulegen. Die prézise Definition von
Begriffen und die genaue Analyse des detaillierten
Ablaufs von Naturvorgangen haben Theorien kor-
rigiert, die sich aus oberflachlicher Betrachtung
ergeben. Es ist aber frappierend, dass viele Pha-
nomene und Fragestellungen sowohl bei ober-
flachlicher als auch bei wissenschaftlicher, sowohl
bei systembezogener als auch bei molekularer
Betrachtung identisch wiederkehren. Das Henne-
Ei-Problemist ein Beispiel: Sowohl bei Betrachtung
des ganzen Tieres als auch bei Analyse biochemi-
scher Ablaufe stellt man fest, dass wesentliche
Dinge gleichzeitig gebraucht werden. Die Skalie-
rung der Betrachtung auf die submikroskopischen
Ablaufe lasst das Problem nicht verschwinden,
sondern in einer Vielzahl von Einzelfédllen und
Einzelmechanismen vermehrt wieder auftreten.

Funktion

Inden vorigen Abschnitten war mehrmals die Rede
von Funktion und Funktionalitat. Proteine inleben-
den Organismen haben aus Sicht der untersu-
chenden Wissenschaftler Funktionen. Genau das
unterscheidet sie von beliebigen Aminosdure-
Polymeren, mit denen sie ansonsten physiko-
chemisch alles gemeinsam haben. Fiir ein Objekt
konnen verschiedene Funktionen erkannt werden.
Umgekehrt kann eine Funktion durch verschiede-
ne Objekte oder Prozesse realisiert werden. Bei-
spielsweise konnen so unterschiedliche physikali-
sche Prozesse wie Atomzerfall, Wasserbewegung
und Schwingungen eines Quarzkristalls dazu die-
nen, Zeitdifferenzen zu repréasentieren. PoLaNnyi
(1970) schrieb: ,Eine Maschine ... kann nicht in
Begriffen von Physik und Chemie erklart werden.
Maschinen kénnen fehlerhaft arbeiten oder kaputt-
gehen — das kann den Gesetzen der Physik und
Chemie nicht passieren. Ja selbst wenn eine
Maschine auseinanderfallt, werden die Gesetze der
Physik und Chemie in den Teilen unfehlbar
weiterarbeiten, die tibrig sind, wenn die Maschine
schon nicht mehr existiert. Die Strukturen der
Maschine sind nach Prinzipien der Ingenieurtech-
nik geschaffen worden und machen sich die Geset-
ze der Physik und Chemie zunutze im Dienste der
Zwecke, denen zu dienen die Maschine entworfen
wurde. Physik und Chemie konnen die praktischen
Prinzipien des Designs und der Koordination nicht

aufdecken, welche den Bau der Maschine aus-
machen.“ Der Grund fiir die Funktionalitit einer
Maschine liegt weder in Naturgesetzen noch im
Zufall, sondernim Geist des Ingenieurs (Voie 2006).
Ebenso deutlich sagte es ein anderer Nobel-
preistrager im Hinblick auf Signal- und Symbol-
systeme: ,Die Bedeutung der Botschaft wird nicht
in den chemischen Bestandteilen der Tinte gefun-
den werden“ (Sperry 1990). Auch die detaillierte-
ste chemische Analyse einer Tinte wird nie erken-
nen lassen, was aufgeschrieben wurde.

Funktion ist ebenso wie Bedeutung keine
Eigenschaft, die sich naturgesetzlich ergibt. ,Bot-
tom-up“-Erkldrungen* semantischer Systeme wie
des genetischen Codes aus physikalisch-chemi-
schen Materie-Eigenschaften funktionieren nicht.
Selbst wenn wir einen Mechanismus wissten,
durch den in der Vergangenheit ungesteuert Poly-
nukleotide entstanden sind, so erklart das nicht,
wie diese Molekiile ihre Funktion erworben haben,
eine von ihrer schieren Existenz qualitativ unter-
schiedene Eigenschaft. Aus der Existenz ergibt sich
nicht automatisch Funktion — diese Aussage ent-
spricht dem bekannten Satz ,,Das Sollen ergibt sich
nicht aus dem Sein“.

Notwendigheit

Nattrliche Prozesse sind in hohem MaBe selbst-
ordnend. Damit ist gemeint, dass man sehr kom-
plexe Daten mit sehr kurzen , Formeln“ beschrei-
benkann. Die Formeln sind Naturgesetze, zum Bei-
spiel Gesetze der Physik oder Chemie. Der hohe
Informationsgehalt von Genomen l&sst sich nach
Auffassung von TREVORS & ABEL (2004) jedoch nicht
auf Naturgesetze zurtickfiihren. Er musste nicht —
naturgesetzlich ,erzwungen® — entstehen. Diese
Unmoglichkeit leitet sich nicht aus empirischen
Befunden ab, sondern ist prinzipiell. Naturgesetze
sind Beschreibungen von Ursache-Wirkungsvor-
géngen. Sie sind reduktionistisch, was ihre Starke
und ihre Grenzen bedingt. Vor-schreibende Infor-
mationen (englisch ,prescriptive information®),
also Instruktionen, kann man nicht durch Natur-
gesetze erkldren, sondern nur durch algorithmi-

Abb. 4: Zweimal Ord-
nung: Die Sandrippeln
sind zwar formschon,
Jjedoch nur Folge von
Stromungsgesetzen. Im
Unterschied dazu
besitzt die Qualle als
lebender Organismus
eine ganz andere Qua-
litat von Ordnung: Sie
nutzt Gesetzmdf3ig-
keiten aus statt ihnen
nur ausgeliefert zu
sein, kann auch gegen
den Strom schwimmen
und besitzt eine ziel-
gerichtete Ordnung.
Dieser Unterschied hat
fundamentale Folgen
fiir das Verstdndnis
des Lebens.

(Foto. Peter IMMING)



1IN

sche Programmierung. Das bedingt und erfordert
eine teilweise Freiheit von naturgesetzlichen
Zwéngen.

Vereinfacht sei Vorstehendes am Beispiel der
Bewegung von totem Sand und einer lebendigen
Qualle illustriert (Abb. 4). Der Sand kann nicht
anders, als sich nach den Strémungsgesetzen anzu-
ordnen. So entsteht und erklart sich die komplexe,
geordnete Struktur des sandigen Meeresbodens.
Die Qualle hingegen kann mit und gegen die Stro-
mung schwimmen. Thre Schwimmbewegungen
verletzen natiirlich nicht die Gesetze der Physik
(Stromungsmechanik etc.). Sémtliche Lebens-
duBerungen der Qualle stehen im Einklang mit
Physik und Chemie, sind aber nicht darauf redu-
zierbar. Den GesetzmaéBigkeiten der Physik und
Chemie fehlen die notwendigen Freiheitsgrade, um
daraus das Sein der Qualle abzuleiten. Somit kann
man aus ihnen auch nicht ableiten, wie so etwas
wie eine Qualle entstehen konnte.

Allgemeiner formuliert: Jede Weltanschauung,
die alles Bestehende und auch die Entstehung des
Lebens rein naturgesetzlich (= kausalmechani-
stisch) beschreiben und erkldren will, fithrt zu
einem vollstdndigen Determinismus. Dieser Deter-
minismus widerspricht der menschlichen Intuition.
Uber die Intuition hinaus tauchen bei genauer
Betrachtung biochemischer und genetischer Pro-
zesse Freiheitsgrade auf, die kausalmechanistisch
nicht erklart werden koénnen. So beinhaltet die
Transkriptions-Translations-Proteinsynthese-Ma-
schinerie Redundanzen und Fehlerkorrektur-
mechanismen, die deterministisch nicht erklart
werden konnen. (Es sei erinnert, dass die Notwen-
digkeit fir Fehlerkorrekturmechanismen ihre Ent-
stehung nicht erzwingen kann —notwendig ist nicht
hinreichend.) Die Physiker haben schon seit einer
Weile mit der Quantentheorie die Vorstellung
eines physikalisch determinierten Universums ver-
lassen. Die Biochemiker, Genetiker und Molekul-
arbiologen werden ihnen eventuell bald folgen.
Dabei reicht es nicht aus, Naturgesetze nur durch
den Zufall zu ergianzen, wie der folgende Abschnitt
zeigt. Weder Zufall noch Notwendigkeit noch eine
Kombination aus beiden erklart den Ursprung des
Lebens.

Lufall

Bisher haben wir, nach Trevors & ABEL (2004), die
fehlende Erklarungskraft von (naturgesetzlicher)
Notwendigkeit hinsichtlich der Entstehung von
Leben unter verschiedenen Aspekten aufgezeigt.
Wie ist es nun mit zufélligen Prozessen? Liefern sie
den gesuchten Mechanismus?

Die spontane zuféllige Entstehung einer in
Organismen angetroffenen DNA-Sequenz ist prin-
zipiell moglich. Thre Entstehung ist angesichts des
riesigen Datenraumes allerdings sehr unwahr-

scheinlich. Der mogliche Datenraum (Sequenz-
raum) reduziert sich aber sehr stark, wenn man
plausible Einschrankungen zulésst. Beispielsweise
erfordern Limitierungen durch die prabiotischen
Ressourcen, dass nur eine kleine Anzahl von
Kopien entstehen kann oder begrenzte Kettenlan-
gen von beispielsweise RNA-Strangen resultieren.
Mit den Einschrédnkungen nimmt nach unserem
Verstandnis auch der mogliche Informationsgehalt
der Nukleinsauren ab, und zwar so stark, dass die
Strénge fiir die algorithmische Programmierung
von Genen nicht mehr taugen.

Entscheidend ist jedoch die folgende Uber-
legung. Sogar wenn in einer préabiotischen Um-
gebung eine unvorstellbar groe Anzahl von
Nukleinsgdure-Sequenzen existiert hatte, so wiissten
wir doch keinen Mechanismus, der prébiotisch dar-
aus die Sequenzen ausgewdhlt hatte, die Teil der
Programmspeicher- und -ausfithrungsmaschinerie
in Lebewesen sind (ABEL & Trevors 2006). Natur-
gesetzliche Einschrénkungen des Sequenzraumes,
z.B. durch Adsorptionsprozesse an Lehm (RopE
1999), schrénken genau das ein, was nicht einge-
schrankt werden darf, namlich dass zunéchst an
jeder Position jedes beliebige Nukleotid oder jede
beliebige Aminosédure stehen kénnen muss. Die
verbleibende Alternative wiirde die Entstehung
des Lebens als unausweichliche Notwendigkeit
und Folge aus der Existenz der Materie tiberhaupt
postulieren. Dasist als Glaubenssatz moglich, nicht
aber als naturwissenschaftliche Aussage.

Weiter ist zu bedenken, dass zuféllig entstan-
dene Nukleinsaure-Strénge — gleichgiiltig ob sie heute
anzutreffende oder irgendwelche anderen Sequenzen
hatten — nicht die erforderliche vorschreibende
Information enthalten. Die ,Vorschriften“ (Instruk-
tionen) fiir den Bau von Proteinen ergeben sich
nicht zufdllig und automatisch aus Nukleotid-
Sequenzen. TREVORS & ABEL (2004) illustrieren letz-
teren Sachverhalt durch eine Analogie: ,Die Buch-
staben irgendeines Alphabets, mit dem man Worte
bildet, haben keine vorschreibende Funktion,
wenn der Adressat, der die Worte liest, die Sprach-
konvention nicht kennt.“ Komplementér dazu gilt:
»Der Moglichkeitsraum eines geschriebenen (oder
gesprochenen) Textes wird durch kein Naturgesetz
eingeschrénkt” (HorFMEYER & EMMECHE 1991).

Naturgesetze (Notwendigkeit) und Zufall er-
klaren die Entstehung von Texten mit Bedeutung
nicht. Vielmehr wird eine Konvention erkennbar,
also eine willensgesteuerte Festlegung, die auch
anders sein konnte. Wie auch immer die Konven-
tion im Einzelnen lautet: Sie kann sich nicht selbst
erfinden.

VoIE (2006) betrachtet in seinen Uberlegungen
zur moglichen Rolle des Zufalls konkret die zellu-
lare Proteinsynthese. Zum einen bestehen die
Komponenten einer Zelle u.a. aus bestimmten Pro-
teinen, die zur richtigen Zeit in der richtigen Menge
exprimiert (gebildet) werden miissen. Zum ande-



ren miissen die Proteine in der richtigen Weise
gefaltet sein, da es auf ihre dreidimensionale (3D)
Struktur ankommt. Die 3D-Struktur wird von der
Sequenz bestimmt, es gibt dariiber hinaus Kon-
trollenzyme fiir die richtige 3D-Faltung. Die zellu-
lare Proteinsynthese beinhaltet ndmlich einen Kon-
trollmechanismus, der verhindert, dass sich das
Protein faltet, bevor es fertig synthetisiert ist. Eine
zufallsgesteuerte Proteinsynthese jedoch kann nur
kurze Peptide zustande bringen, bevor die Faltung
der Kette einsetzt und die weitere Kettenverlédnge-
rung beeintrachtigt. Voie (2006) sieht sich zu dem
Schluss gezwungen, dass es ein ,Gedéchtnis® fiir
die richtigen Proteine geben muss (DNA), aus dem
die Information ausgelesen (Transkription*) und in
die Proteinsprache ,iibersetzt“ wird (Translation*).
Aus informationswissenschaftlicher Sicht sind also
zwei gegenseitig voneinander abhéngige unter-
schiedliche Dinge unabdingbar: ein gespeicherter
Code (das ,,Gedéchtnis®) und eine Zellmaschine-
rie. Erorterungen zufélliger Vorgénge betrachten
aber nur einseitige Abhéangigkeiten.

JDirected Evolution”

Fur Replikation*, Transkription* und Reparatur
der DNA sind funktionell genau abgestimmte
Enzyme noétig. Ihre informationseditierende Arbeit
basiert natiirlich auch auf algorithmischer Pro-
grammierung. Die Abstimmung von Programmie-
rung auf Nukleotid-Ebene und Funktionalitédt auf
Proteinebene kann experimentell nachgeahmt
werden. Sie erfordert jedoch einen massiven Ein-
griff seitens der Wissenschaftler (Biopolymer-
sIngenieure”), damit ein brauchbares gewiinschtes

Wenn ein Experiment ‘directed’ ist,
dann ist es nicht evolutionar.

Evolution hat kein Ziel.

Resultat erzielt wird. Das hat mit natiirlicher Selek-
tion wenig zu tun, sondern ist zielgerichtetes Arbei-
ten, das sich iterativer Prozesse* bedient. TREVORS
& ABEL (2004) weisen ausdriicklich daraufhin, dass
» directed evolution’ ein in sich widerspriichlicher
Unsinnsausdruck® sei, ,der keinen Platz in der
Fachliteratur hat. Wenn ein Experiment ‘directed’
[gerichtet, gelenkt]ist, dannist es nicht evolutionar.
Evolution hat kein Ziel.“ Zwar kann man evolutive
Prozesse in bereits existierenden genetischen
Instruktionen beobachten, aber alle diese Unter-
suchungen werfen kein Licht auf die entscheiden-
de Frage: ,Wie koénnen stochastische Ensembles
[von Nukleotiden] in einer prabiotischen Umge-
bung die Fahigkeit zu algorithmischer Program-
mierung erwerben? In einem weiteren neuen

Vesikel — kugelférmige, von Lipid-
doppelschichten umschlossene Struk-
turen — koénnen in GroBen hergestellt
werden, die denjenigen von biologi-
schen Zellen &hnlich sind. Solche
Vesikel werden als biochemische
Reaktoren eingesetzt, d.h. im mem-
branumschlossenen Innenraum laufen
entsprechende Reaktionen ab. Solche
Systeme kénnen als Modelle fiir Zel-
len angesehen werden. Indem man
z.B. Zellextrakte und DNA mit der
genetischen Bauanleitung fiir ein
fluoreszierendes Protein in Vesikel
einbringt, kann man in einem solchen
Minireaktor fiir eine begrenzte Zeit,
wahrend der eine ganze Reihe von
Randbedingungen aufrecht erhalten
werden missen, eine bestimmte
Reaktion (auch mehrere gekoppelte
Reaktionen) durchfithren. Ein grund-
legendes Problem dieser Vesikel-
modelle ist, dass die Lipid-Doppel-
schicht den Reaktionsraum begrenzt
und nur Diffusion kleinster Molekiile
(z.B. Wasser) zulésst; damit werden
wahrend der Reaktion Ausgangs-
stoffe verbraucht und Produkte an-
gehauft. Die Membran einer Zelle ist

Vergleich: Vesikel — Zelle

dagegen tiberaus komplex aufgebaut
und enthalt z. B. integrale Protein-
komplexe, die als Sensoren oder spe-
zifische Schleusen fiir den Ex- und
Import verschiedenster Stoffe die-
nen. Glykokonjugate in der Membran
dienen der spezifischen Wechsel-
wirkung und Kommunikation mit der
Umgebung. Man kann zwar ein Vesi-
kelmodell zunehmend komplexer
gestalten und versuchen, sich auf
diese Weise lebenden Zellen an-
zundhern, indem man z.B. durch in
der Membran integrierte Proteine
Poren einbaut und so einen Aus-
tausch von Molekiilen bestimmter
GroBe ermoglicht. Eine lebende Zelle
unterscheidet sich aber nicht vorran-
gig durch einen hoheren Komple-
xitatsgrad vom Vesikelreaktor — ob-
wohl dieser Unterschied derzeit noch
unabsehbar grof3 ist — sondern vor
allem dadurch, dass das gesamte
System sowohl intern als auch ge-
geniiber der Umgebung eine fein
abgestimmte Ganzheit darstellt. Kom-
plexere Vesikel entstehen zudem nur
unter Einsatz von chemischem
Know-how.

Fachartikel mit dem Titel ,Mehr als Metapher:
Genome sind objektive Zeichensysteme® kommen
ABEL & TRrEVORS (2006a) zu dem Schluss, dass das
Leben ganz deutlich algorithmische und kyberne-
tische Komplexitat aufweist, nicht irgendeine,
unklar definierte Komplexitét.

Selbstordnung ist nicht Selbstorganisation

Eine Unterscheidung zwischen Selbstordnung und
Selbstorganisation wird oft nicht gemacht, obwohl
es sich um zwei unterschiedliche Vorgiange han-
delt (ABeL & TrEvVORs 2006b). Selbstordnende Pha-
nomene sind wohlbekannt. Sie ereignen sich spon-
tan und sind durch Naturgesetze determiniert, also
beschreib- und analysierbar. Beispiele sind Kri-
stallisation und die Entstehung dissipativer* Struk-
turen. Sich selbst ordnende Prozesse beinhalten
jedoch alles das nicht, was man mindestens fiir die
biochemisch-genetische Organisationsebene des
Lebens benoétigt: Biochemisch beschreibbare
Merkmale mit unmittelbarer Entsprechung im
Bereich von Hardware und Software. Manchmal
werden Modellprozesse als Erklarung herangezo-
gen, beispielsweise Fraktale, Hyperzyklen, neuro-
nale Netze und genetische und evolutionére Algo-
rithmen. Bei Fraktalen erwecken komplexe Muster
den Anschein, es handele sich um komplizierte
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Systeme; sie lassen sich aber oft auf ganz einfache
mathematische Ausdriicke zuriickfiihren. Alle
genannten Modellprozesse organisieren sich
jedoch nicht spontan zu funktionell organisierten
Gebilden, wie es echte Zellen sind. Die Komple-
xitéat von Organisation kann nicht aus wenig Infor-
mation hervorgehen (ABeL & TrRevors 2005). Es hat
keine Erklarungskraft, wenn man die Definition
von Leben so stark vereinfacht, dass auch dyna-
mische molekulare oder physikalische Vorgénge
als ,lebend“ angesehen werden (SPAEMANN & Low
2005, S. 211f). Vereinfachend, aber anschaulich
gesagt: Weder ein Pendel noch eine oszillierende
chemische Reaktion noch eine spontane Biopoly-
merisation noch ein Vesikel noch ein Hyperzyklus
slebt” (siehe Textkasten). Die genannten Vorgén-
ge sind vielleicht notwendige Bedingungen fiir
Leben, aber fiir sich nicht schon lebendig. Und:
Wenn man fiir die genannten und &hnliche Pro-
zesse und Gebilde verstanden hat, wie sie sich
spontan durch Selbstordnung bilden, so hat man
das Wesentliche und Wesensverschiedene einer
lebenden Zelle nicht einmal beriihrt.

Es hat keine Erkldrungskraft, wenn man
die Definition von Leben so stark
vereinfacht, dass auch dynamische

molekulare oder physikalische Vorgénge

als ,lebend” angesehen werden.

Hier seinochmals aufden Unterschied zwischen
dem Sandboden und der Qualle hingewiesen
(Abb. 4). Der Sandboden besteht aus komplexen,
naturgesetzlich entstandenen, geordneten Struk-
turen. Auch die Qualle enthélt solche selbstgeord-
neten Strukturen. Damit ist sie aber weder hin-
sichtlich ihrer biochemisch-materiellen Substanz
noch hinsichtlich ihres Verhaltens vollstandig
charakterisiert. Substanz und Verhalten lassen
Organisation erkennen, die nicht aus Ordnung
~emaniert” (hervorgeht), also sozusagen automa-
tisch als hohere Struktur entsteht, sobald eine
molekulare Ordnung vorliegt. In der Analogie: Die
Bedeutung von Buchstaben als Zeichen emaniert
nicht aus ihrer chemischen oder physikalischen
Struktur. Im Unterschied zu Ordnung beinhaltet
Organisation vorschreibende Information, zum Bei-
spiel diein RNA-Molekiilen enthaltene Information
fir die Synthese von Proteinen. Vorschriften (vor-
schreibende Information) benétigen nicht zuféllige
oder naturgesetzlich determinierte Gegebenhei-
ten, sondern gezielt ausgewéhlte Gegebenheiten.

Entstehung des Lebens:
Die Eine-Million-Dollar-Frage

ABeL & TRrEvORs (2006b) kommen zu dem
Schluss, dass weder selbstordnende noch zuféllige
Prozesse kybernetische Organisation herstellen
konnen. Sie fordern dazu auf, ihre Schlussfolge-
rungen zu falsifizieren. Diese Aufforderung stehtim
Zusammenhang mit einem Preis, den die Origin-
of-Life-Stiftung ausgeschrieben hat. Der Preis kann
von demjenigen gewonnen werden, der ,einen
hochplausiblen Mechanismus fiir die spontane
Entstehung genetischer Instruktionen in der Natur
vorschlagt® (http://lifeorigin.info). Der Vorschlag
bzw. Mechanismus soll geeignet sein, Leben ent-
stehen zulassen. Als Preis sind 50.000 US$ pro Jahr
iber 20 Jahre ausgeschrieben. Weit tiber 100 auch
sehr renommierte Wissenschaftler werden als Gut-
achter und Juroren genannt. Auf den Webseiten
der Stiftung wird ausgefiihrt, dass der Preis nicht
offentlich in Laienzeitschriften und -medien auB3er-
halb wissenschaftlicher Zeitschriften angekiindigt
werden soll, da die Stiftung ,wiinscht, das Projekt
so unauffallig (,,quiet®) wie moéglich innerhalb der
wissenschaftlichen Gemeinschaft zu halten®.

Dieser Preis ist in gewisser Weise das Gegen-
teil des Preises, den Louis Pasteur im 19. Jahr-
hundert errang. Mit einem Zitat aus der 21. Auf-
lage (1998) des Biologie-Schulbuchs ,Linder
Biologie“ sei an diesen Preis erinnert: ,In fritheren
Zeiten nahm man an, dass Lebewesen auch aus
toten Stoffen ... durch Urzeugung entstehen kénn-
ten. Der Glaube an eine Urzeugung schréankte sich
allméhlich auf die Welt der Mikroorganismen ein,
bis 1862 Louis Pasteur nachwies, dassbei Abtétung
der vorhandenen Keime keine Mikroorganismen in
Nahrfliissigkeiten entstehen. Damit war erwiesen,
dasssich gegenwaértig Lebendes nur aus Lebendem
bildet: ,Omne vivum ex vivo.”* Trotz dieser Aussage
setzte das Schulbuch fort: , Fiir die erstmalige Ent-
stehung der Organismen auf der Erde gilt diese
Aussage nicht“ (BaAyrRHUBER & KurL 1998, 411;in der
neuesten Auflage 2005 ist die Passage weggefallen).
Letztere Behauptung ist eine Glaubensaussage, da
nach derzeitigem Stand der Wissenschaft die
Erkenntnis gilt, dass sich Lebendes nur aus Leben-
dem bildet.

Vor dem Hintergrund der wissenschaftlichen
Ergebnisse Pasteurs, der Preisausschreibung jetzt
und der Beteiligung vieler Fachwissenschaftler als
Juroren darf man konstatieren: Im Gegensatz zu
vielen 6ffentlichen Verlautbarungen auch mancher
Wissenschaftler liegt eine naturalistische Erkldrung
der Entstehung des Lebens nicht vor. Im Sinne der
Wissenschaftlichkeit wére es gut, wenn nicht
offentlich etwas anderes behauptet wiirde und
gleichzeitig die Preisausschreibung der Offentlich-
keit moglichst vorenthalten werden soll.



Schlussfolgerungen

Wenn weder Zufall (stochastische Prozesse) noch
Notwendigkeit (naturgesetzliche Gegebenheiten)
den Ursprung des Lebens erkldren, was erklart ihn
dann? Wenn Selbstorganisation keine Erkldrung,
sondern ein ,,deus ex machina“ (WACHTERSHAUSER
2001) ist, woher kommt dann die unzweifelhafte
Organisation lebender Systeme? TREVORS & ABEL
(2004) konstatieren, dass ganz neue Forschungs-
ansétze benotigt werden. Sie lehnen ausdriicklich
Erkldrungen ab, die anstelle eines plausiblen
Mechanismus’ einfach lange Zeiten postulieren.
Letzteres wiirde der Aussage entsprechen: ,Es ist
eben passiert”, und kommt fiir sie einem ,,blind
belief” (,blinden Glauben®) gleich. Wenn sich kein
Mechanismus findet, so sollte ihrer Meinung nach
die Wissenschaft nochmals tiberlegen, ob die unge-
steuerte Entstehung der genetischen Kybernetik
wirklich eine bewiesene Tatsache ist, und sich
neuen Forschungsansétzen zuwenden, die derzeit
nicht naheliegend sind.

Naturgesetze (Notwendigkeit) und Zufall
erkldren die Entstehung von Texten mit
Bedeutung nicht. Vielmehr wird eine
Konvention erkennbar, also eine willens-
gesteuerte Festlegung, die auch anders
sein konnte. Wie auch immer die
Konvention im einzelnen lautet:

Sie kann sich nicht selbst erfinden.

VoIE (2006) meint am Schluss, wir sollten das
Leben als ein Axiom betrachten und zitiert Niels
BonR: ,, Leben stimmt mit Chemie und Physik tiber-
ein, ist aber von daher nicht entscheidbar.“

Diese miihevollen Uberlegungen fithren zu
einer Erkenntnis, die wir weder verwerfen noch
verdrangen oder verwéssern mochten: Das Leben
ist ein geplantes System. Wir zitieren Blaise PascaL:
~Alles Wahrnehmbare zeigt weder vollige Abwe-
senheit noch eine offenbare Gegenwartigkeit des
Gottlichen, wohl aber die Gegenwart eines Gottes,
der sich verbirgt.“ PascaL lebte zu einer anderen
Zeit. Aber die Diskussion iiber eine planende Kraft
in der Natur ist nicht tiberholt. Sie wird zwar heute
mit einer viel groBeren Detailtiefe gefithrt als
frither. Mit den Details veréndern sich aber weder
Fragestellung noch mogliche Antworten. Wie dhn-
lich und die Zeiten tiberdauernd die Grundfragen
sind, mit denen sich Religion und Naturwissen-
schaft beschaftigen, hat Dixon (2001) in der Zeit-
schrift Science formuliert: ,,Die Themen, um die es

bei den Diskussionen tiber Wissenschaft und
Religion geht, sind bleibende philosophische und
theologische Fragen tiber Natur, Menschsein,
Wissen und Gott; Fragen wie die, ob Menschen von
Natur aus bose oder gut sind; was Menschen tiber
Gott und die Natur wissen konnen; ob sie einen
freien Willen haben; ob sie gerettet werden mis-
sen; ob sie sich selbst retten konnen oder ob sie
sich dafiir an hohere Machte wenden miissen.“

Wir persénlich mochten tiber die Naturwissen-
schaft als faszinierende Suche nach den Mecha-
nismen des Lebens die Suche nach dem Urheber
stellen. Im christlichen Kontext ist es der Schopfer,
der seine Geschopfe sucht und findet, wenn sie sich
finden lassen wollen.
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Zellzahlen in Milch

Mit * versehene
Begriffe werden im
Glossar erklart.

Bakterielle Endosymbionfen von Pflanzenlausen
mif stark reduzierfen Genomen

Siegfried Scherer, Lehrstuhl fiir Mikrobielle Okologie, Department fiir Grundlagen der Biowissenschaften,
Technische Universitdt Miinchen, Weihenstephaner Berg 3, D-85354 Freising

Zusammenfassung: Die GenomgroBen von DNA-
haltigen Organellen (Mitochondrien, Chloro-
plasten), symbiontisch lebenden Bakterien, Para-
siten, Krankheitserregern und frei lebenden
Bakterien deuten immer mehr auf ein nahezu
liickenloses Kontinuum hin. Dieser Trend hat sich
durch einen Bericht iiber das kleinste bakterielle
Genom des Endosymbionten* Carsonella be-
statigt, der in spezialisierten Organen von Blatt-
ldusen lebt und dessen Genom nur 162 kb* lang
ist. Dagegen ist das groBte Mitochondriengenom
der Tabakpflanze mit 439 kb fast drei Mal so lang.
Man vermutet, dass Carsonella von einem frei
lebenden y-Proteobakterium abstammt und mehr
als 90% seiner Gene verloren hat. Dieses GroB3en-
kontinuum ist ein gutes vergleichend-biologisches
Argument fiir die Endosymbiontenhypothese,
nach welcher Mitochondrien* und Chloroplasten
von frei lebenden Bakterien abstammen. Aller-
dings kennt man bis heute keinen evolutionéaren
Mechanismus, der eine erstmalige Etablierung
von Organellen mit funktionalem Gentransfer
(z.B. Mitochondrien) befriedigend erklart.
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:| Beide Bakterien
:| Reinkulturen

1

Streptococcus salivarius
spp. thermophilus

Lactobacillus delbrueckii
spp. bulgaricus

Abb. 1: Metabiose zwischen Streptococcus salivarius spp ther-
mophilus und Lactobacillus delbreuckii spp bulgaricus, den
beiden fiir die Joghurt-Produktion verantwortlichen Milchsdu-
rebakterien. Wenn Milch mit den einzelnen Bakterien beimpft
wird, wachsen sie zu deutlich niedrigeren Zellzahlen heran, als
wenn beide zusammen in die Milch gegeben werden. Dafiir sind
vielfaltige metabiotische Interaktionen verantwortlich. (Nach
Baurista et al. 1966)
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Es ist derzeit unklar, ob in der Symbiose zwi-
schen Carsonella und dem Blattfloh ein Gentrans-
fer vom Bakterium in den Wirt erfolgt sein konn-
te. Wenn dazu noch aus dem Wirt Proteine in den
Symbionten transportiert wiirden, was ebenfalls
unbekannt ist, dann konnte man Carsonella als ein
Organell mit neuartiger Funktion bezeichnen. Das
wire eine aufregende Entdeckung.

Obgleich lange bekannt, stellen sich Verge-
sellschaftungen (Metabiosen, Symbiosen) von
Bakterien mit Wirbellosen und Wirbeltieren sowie
mit eukaryonten* Mikroben als unerwartet hiu-
fig und sehr variabel heraus. Vielleicht erweisen
sich Bakterien sowie potentielle Wirte sogar
generell als pradisponiert fiir funktionale Interak-
tionen. Es konnte sein, dass im Rahmen solcher
Assoziationen vielfdltige mikroevolutive Verin-
derungen moglich sind. So gibt es Argumente, dass
ein einmal etabliertes Organell variieren und auch
Gene in das Chromosom des Wirtes transportieren
kann. Die Erforschung solcher Evolutionsprozes-
se, deren Reichweite derzeit schwer abzuschiatzen
ist, bleibt spannend.

Es ist wenig verwunderlich, dass in okologisch
zusammenhangenden Gefiigen alle Lebewesen in
mehr oder weniger engen Beziehungen zueinander
stehen. Die allseits bekannten Nahrungsketten
legen davon ein beredtes Zeugnis ab. Dartiber hin-
aus sind jedoch auch viele spezifischere Assozia-
tionen bekannt. Dazu gehdren weit verbreitete
Metabiosen, bei denen zwei Partner zu gegenseiti-
gem Nutzen zusammenleben. Dabei kann jeder
Partner auch alleine existieren, zusammen wach-
sen sie aber besser. Ein in unserer westlichen Nah-
rungskultur nahezu allgegenwértiges Beispiel sind
die Joghurt fermentierenden Milchs&urebakterien
Lactobacillus delbrueckii ssp bulgaricus und Strepto-
coccus salivarius ssp thermophilus (Abb. 1). Die nega-
tive Variante der Metabiose nennt man Antagonis-
mus. Hier hat nur ein Partner einen Nutzen, der
andere wird mehr oder weniger gezielt und nach-
haltig geschadigt. Gute Beispiele finden sich bei der
Produktion ,,biologischer Kampfstoffe durch Bak-
terien (z.B. Bakteriozine), durch welche Konkur-
renten beseitigt werden (Abb. 2). Zahlreiche wei-
tere Beispiele finden sich bei bakteriellen Krank-
heitserregern, die ihren Wirt sogar toten konnen,
jedoch sehr gut ohne Wirt in der Umwelt tiberle-



ben (Salmonellen oder Listerien). Wenn die gegen-
seitige Abhéngigkeit obligat ist, also ein Partner
nicht mehr ohne den anderen leben kann, dann
wird die Metabiose zur klassischen Symbiose. Viele
Bakterien leben in symbiotischer Beziehung mit
ihren Wirten, wir werden in diesem Artikel Bei-
spiele dafiir besprechen. Die negative Variante der
Symbiose ist der Parasitismus, wobei definitions-
gemdf nur der Parasit einen Nutzen hat, nicht
jedoch der Wirt. Ein Parasit kann nicht ohne Wirt
leben, der Wirt kann aber ohne Parasit auskom-
men. Bekannte Beispiele fiir Parasiten unter Bak-
terien sind obligat parasitdre humane Krankheits-
erreger wie beispielsweise Mycoplasmen oder
Chlamydien. Manchmal ist es gar nicht bekannt,
ob eine Beziehung obligat symbiotisch oder obli-
gat parasitisch ist (Abb. 3).

Wie alles Leben unterliegen auch diese vielfal-
tigen Beziehungsgefiige zwischen Bakterien und
ihren Wirten experimentell zugédnglichen mikro-
evolutiven Prozessen wie Mutations- und Rekom-
binationsvorgéngen verschiedenster Art, Selektion
und neutraler Evolution. Auf hohem Niveau sind
diese Prozesse beispielsweise in RipLEY (2005), all-
gemeinverstandlicher in JUNKER & ScHERER (2006)
beschrieben. Leben ist nicht statisch und Organis-
men verdndern sich laufend. Die evolutionsbiolo-
gische Forschung hat gezeigt, dass Mikroevolution
eines der Grundkennzeichen des Lebens ist. Nukle-
insduresequenzen von Genen konnen sich andern,
Gene konnen innerhalb eines Genoms oder auch
zwischen Genomen verschiedener Individuen hin
und her transportiert werden (horizontaler Gen-
transfer) und DNA-Sequenzen kénnen ganz verlo-
ren gehen (Deletion). Der letztgenannte Vorgang
gehort zu den reduktiven Evolutionsprozessen, die
bei Symbionten und Parasiten h&ufig sind.

Intrazellulare Symbionten von Blattflahen

Zahlreiche Insekten leben mit intrazellularen, obli-
gaten Endosymbionten* (Ubersicht in WERNEGREEN
2002 und Baumann et al. 2006). Darunter befinden
sich auch die Blattflohe (Psyllida), vierfligelige
Insekten der Unterordnung der Pflanzenlduse
(Tab. 1). Die kleinen, nur wenige Millimeter grof3en
Tiere (Abb. 4) besiedeln Pflanzen und ernghren sich
von Pflanzensaft, den sie durch Anbohren des
Phloems mit einem spezialisierten Bohrriissel
gewinnen. Phloemsaft ist reich an Kohlenhydraten,
aber arm an Stickstoffverbindungen (z.B. Amino-
sduren). Jede Zelle weist ein relativ konstantes
Stickstoff : Kohlenstoff-Verhaltnis auf. Wird ent-
weder zu viel C oder zuviel N aufgenommen, muss
der jeweilige Uberschuss ausgeschieden werden.
Um ein ausgewogenes N:C-Verhéltnis zu erhalten,
scheiden Blattflohe daher Kohlenhydrate in grof3en
Mengen als klebrige, zuckerreiche Flussigkeit aus.

Abb. 2: Antagonismus bei Bakterien. In der Abbildung ist die
Wirkung eines Bakteriozins gezeigt. Bakteriozine sind Proteine,
die von einem Bakterium ausgeschieden werden und andere
Bakterien im Wachstum hemmen. In die ausgestanzten Locher
auf der Agarplatte wurde eine Bakteriozinlosung gefiillt. Die
Agarplatte ist mit einem Rasen des Krankheitserregers Listeria
monocytogenes bewachsen (triibe Fldche). Rings um Bakterio-
zin-positive Locher findet sich eine klare, ringférmige Zone, in
die das Bakteriozin hinein diffundierte und das Wachstum des
Erregers hemmte. In diesem Experiment handelt es sich um das
Bakteriozin Linocin M18, das von dem coryneformen Brevi-
bacterium linens gebildet wird (VALDES-STAUBER & SCHERER 1994).

Diese bedeckt die Pflanzenoberfliche und dient
nicht selten als Nahrungsquelle fiir Pilze. Blattflohe
konnen massenhaft auftreten und sind als Pflan-
zenschédlinge gefiirchtet.

Seit 1930 ist bekannt, dass Blattflohe bakteriel-
le Symbionten enthalten, die in einem besonderen
Organ (Bacteriom) in der Korperhohle (Hoemo-
coel) der Insekten leben (Baumann et al. 2006). Dort
leben sie intrazellular in spezialisierten Zellen. Die
Bacterioma befinden sich in nachster Nachbar-
schaft zum Verdauungstrakt der Insekten. Es han-
delt sich um eine echte Symbiose, die Bakterien
sind ohne ihren Wirt nicht lebensfahig und kénnen
daher auch nicht auf kiinstlichen Wachstumsme-

dien im bakteriologischen Labor angeziichtet wer-
den, was ihre Untersuchung sehr erschwert. Ande-
rerseits konnen die Insekten nicht ohne ihre bak-
teriellen Symbionten tiberleben, welche von den
Weibchen tiber , Infektion“ der Eizellen direkt an
die Nachkommen weitergegeben werden. Diese
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Abb. 3: Das kieinste
bekannte Archaebak-
terium Nanoarchaeum
equitans (, Reitender
Urzwerg ) lebt in ob-
ligater Symbiose oder
Parasitismus auf an-
deren Archaebakterien
(unten rechts). Sein
Genom umfasst nur
490 kb. Es wurde von
dem Mikrobiologen
Karl O. STETTER ent-
deckt. Bildrechte:
Public domain.

Tab. 1: Systematische
Stellung der Pflanzen-
lduse und ihrer Unter-
ordnungen. In diesem

Symbionten bezeichnet man auch als priméare ’;Z’fjféiih,i,fﬁ,‘gﬁ’ai’_e
Endosymbionten, im Gegensatz zu weiteren im flohe.

Stamm Arthropoda

Klasse Insecta

Ordnung Sternorryncha (Pflanzenlause)

Unterordnung Aphidina (Blattlduse)

Unterordnung Psyllina (Blattflohe)

Unterordnung Coccina (Schildlduse)

Unterordnung Aleyrodina (Mottenlause, WeiBe Fliegen)
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Abb. 4: Blattflohe
(Psyllidae). Foto von
John A. WEIDHASS,
Virginia Polytechnical
Institute and State
University, USA.
(www.forestryimages.
org/images/768x512
/1626053,jpg),
Abdruck mit Geneh-
migung des Autors.

Tab. 2: Zusammen-
stellung der Genom-
groffen von aus-
gewdbhliten Mitochon-
drien und Bakterien.
Quellen: http: //www.
ebi.ac.uk/genomes/
bacteria.html,

http: //www.bch.
umontreal.ca/ogmp/
projects/other/
all_list.html.

Hoemocoel lebenden Bakterienarten, auf die der
Wirt verzichten kann. Die DNS-Sequenzanalyse
von PCR-Amplifikaten* der ribosomalen DNA der
priméaren Endosymbionten ergab, dass es sich um
Gramnegative* Arten aus der y-Unterabteilung der
Proteobakterien handelt. Die priméren Symbi-
onten aller untersuchten Psylliden-Gattungen
gehoren zur Art Carsonella ruddii, wobei die Gat-
tung nur diese eine Art aufweist (THAO et al. 2000).
Neben Carsonella leben in Blattflohen auch noch
weitere Endosymbionten (Fukatsu & Nikon 1998).

Hleinstes ,bakferielles™ Genom

Untersuchungen an mehreren Genen von Carso-
nella ergaben Hinweise auf einen extremen ,,Mini-
malismus®; Beispielsweise sind die Gene kiirzer als
die der nachst dhnlichen, frei lebenden Arten, die

Art g?;;;{:;)) Einordnung

Homo sapiens 16 Mitochondrium

Axinella corrugata 25 Mitochondrium, Schwamm

Aspergilhus niger I Mitochondrium, Pilz

Acanthamoeba castellanii 42 Mitochondrium, Amébe

Ostreococcus taurni 71 Chloroplast, Prasinophyceae, Alge

Mesostigma viride 118 Chloroplast, Prasinophyceae, Alge

Cyanophora paradoxa 136 Chloroplast, Alge, Glaucocystophyceae

Chlorella vulgaris 150 Chloroplast, Griinalge

Coffea arabica 155 Chloroplast, Kaffeepflanze

Carsonella ruddii 160 Endosymbiont von Blattldusen (Psyllidae)

Arabidopsis thaliana 166 Mitochondrium, Ackerschmalwand

Beta vulgaris 199 Mitochondrium, Rilbe

Chlamydomonas reinhardtii 204 Chloroplast, Griinalge

Brassica napus 222 Mitochondrium, Kohl

Buchnera aphidicola BCc 422 Obligater Endosymbion von Blattldusen
(Aphidina)

Nicotiana tabacum 439 Mitochondrium, Tabakpflanze

Nanoarchaeum equitans 491 kleinstes bekanntes Archae-bakterium
lebt obligat symbiotisch auf anderen
Archaebakterien

Mycoplasma genitalium 578 Obligater Parasit, Pathogen

Baumannia cicadellinitola 686 Obligater Endosymbiont des Grashipfers
Homalodisca coagulata

Mesoplasma florum 793 Symbiont auf Blattoberflachen

Chlamydia muridarum 1069 Obligater intrazellularer Parasit
Humanpathogen

Dehalococcoide ssp. 1395 Kleinstes bekanntes frei lebendes

CBDB1 Eubakterium

Picrophilus torridus 1546 Kleinstes bekanntes frei lebendes
Archaebakterium

Sequenzen zwischen Genen sind stark verkiirzt
oder gar nicht vorhanden und der GC-Gehalt (das
Verhiltnis von Guanin zu Cytosin in der DNS)
einiger Gene ist mit 10% extrem niedrig (CLARK et
al. 2001). Letzteres bedeutet, dass teilweise nur 5
Aminosauren die Hélfte der Aminosduren eines
Proteins stellen. (Zum Vergleich: Durchschnittlich
sollten 10 Aminosauren die Halfte eines Proteins
stellen.) Das sind deutliche Hinweise auf eine enge
Symbiose zwischen Bakterium und Insekt und ein
moglicherweise kleines Genom des Symbionten.
Trotz dieser Hinweise brachte die Genomsequen-
zierung von Carsonella eine echte Uberraschung:
Das Genom hat eine Gesamtlédnge von nur 159.662
Basenpaaren, also rund 160 kb* (NakaBacHI et al.
2006). Zum Vergleich: Das nachst grof3ere bekann-
te bakterielle Genom ist 422 kb grof3 und gehort zu
einer Buchnera-Art (Perez-BrocaL et al. 2006),
einem obligaten Symbionten der Blattlaus Cinara
cedri. Das Carsonella-Genom enthélt gerade einmal
182 Gene. Zahlreiche bisher fiir unverzichtbar
gehaltene Gene fehlen, daher sind beispielsweise
weder Lipid- noch Zellwandsynthesen moglich.
Die Autoren der Studie stellen fest, dass diese Gen-
ausstattung fiir viele erforderliche bakterielle Stoff-
wechsel-Ablaufe (Metabolismus) eines Bakteriums
unzureichend ist. Wie bei allen echten Symbiosen
ist der Symbiont also darauf angewiesen, dass ver-
schiedene Stoffe (Metabolite) vom Wirt zur Ver-
figung gestellt werden.

Hontinuum der Genomgrafen von
Organellen und Bakferien?

Die DNA von Mitochondrien* von Saugetieren hat
mit rund 16 kb nur etwa ein Zehntel der Lénge des
Genoms von Carsonella. Allerdings existieren auch
Mitochondrien mit deutlich langerer DNA - die
groflten Genome von Pflanzenmitochondrien
weisen eine Ladnge von nahezu 500 kb auf (Tab. 2).
Die DNA-GroBe von Chloroplasten scheint mit
71-200 kb etwas weniger variabel, allerdings ist die
verfiigbare Datenbasis deutlich geringer als bei
Mitochrondrien.

Hinsichtlich der Genomgriffe deuten die Daten
zunehmend auf ein nahezu geschlossenes Kon-
tinuum hin, welches zwischen Mitochondrien,
Chloroplasten und frei lebenden Bakterien vermit-
telt. Genomgrofen unter 1000 kb (= 1 Mb) wurden
bisher ausschlief3lich bei obligaten Parasiten oder
Endosymbionten gefunden. Es sieht so aus, als ob
die experimentell beobachtete minimale Genom-
grofBe fir ein autonom wachsendes Bakterium
etwa in dieser GroBenordnung liegt, also bei rund
1000 Genen. Die Uberginge sind beziiglich den
GenomgroéBen eindeutig flieBend, es ist keine klare
GroBlengrenze zwischen frei lebenden Bakterien,
parasitisch lebenden Arten wie Mycoplasma geni-



talium, endosymbiontisch lebenden Arten wie
Buchnera und Mitochondrien bzw. Plastiden* aus-
zumachen. Die Genomldnge von Carsonella
erganzt dieses Kontinuum eindriicklich.

Deutung im Rahmen der
Endosymbiontenhypothese

Zunéchst ist festzuhalten, dass sich die genannten,
vergleichend biologischen Befunde beziiglich der
GenomgréBen gut im Sinne der Endosymbionten-
theorie deuten lassen, nach welcher Mitochondri-
en (und andere DNA-haltige Zellorganellen) sich
aus frei lebenden Bakterien durch reduktive Evo-
lution gebildet haben (RopriGUEz-EzPELETA et al.
2005; CavaLier-SmiTH 2006). Stark divergierende
GroBen von Chloroplasten- und Mitochrondrien-
genomen wiirden dazu passen, in Tab. 2 wird nur
eine Auswahl bekannter Daten prasentiert. Au3er-
dem konnte man erwarten, verschiedene Stadien
des Genomverlustes bei sehr nahe verwandten
Arten zu finden. Dies wird durch die vorliegenden
Daten gestiitzt. Unter anderem ist hier der Ver-
gleich von GenomgréBen von Mitochondrien aus
Hefen der Gattung Candida aufschlussreich (Abb.
5). Sequenzanalysen ergaben Genomgrof3en zwi-
schen 20 und 40 kb (Tab. 3). Da diese Hefen ein-
ander sehr ghnlich sind, und wahrscheinlich sogar
kreuzen, konnte man diesen Befund im Sinne eines
erst kurz zurtickliegenden Reduktionsvorganges
eines mitochondrialen Genoms werten. Allerdings
muss noch geklart werden, welche Gene betroffen
sind, welche davon ,,verschwunden® sind und wel-
che sich im Kerngenom befinden.

Auch stark unterschiedliche Genomgrof3en bei
nahe verwandten obligaten endosymbiontischen
Bakterien sind bekannt (WERNEGREEN 2002). Ein gut
untersuchtes Beispiel sind unterschiedliche Buch-
nera aphidicola Stamme. Diese Bakterien leben
ebenfalls in Insekten aus der Gruppe der Pflanzen-
lause, jedoch aus der Unterordnung der Aphidina

Yoon et al. (2006) meinen, es sei
»ein Mysterium, wie Organellen zuerst

in Eukaryonten etabliert wurden.”

(Blattlduse). Buchnera gehort wie Carsonella zu den
y-Proteobakterien*. Aus unterschiedlichen Blatt-
lause-Gattungen wurden die Buchnera-Endosym-
bionten sequenziert (fiir Referenzen siehe Perez-
BrocaL et al. 2006). Die Endosymbionten haben
teilweise deutlich unterschiedliche GenomgroBen
(Tab. 3). Die molekulartaxonomische Analyse er-
gibt aber dhnliche Stammbé&ume der Wirte und der
Endosymbionten, woraus zunéchst auf eine primére
Etablierung der Symbiose vor der Aufspaltung der

Aphidina in die vier untersuchten Arten geschlos-
sen wird; der Vorfahr der vier Arten hatte vermut-
lich schon ein massiv reduziertes Genom, weil die
reduzierte Genausstattung der verschiedenen bak-
teriellen Endosymbionten ziemlich &hnlich ist.
AuBerdem scheint zwischen den Endosymbionten
nach Trennung der Wirte kein signifikanter Gen-
austausch mehr stattgefunden zu haben, sonst
wirde man nicht erwarten, dass die molekularen
Stammb&ume der Endosymbionten und der Wirte
ubereinstimmen. Dies ist jedoch der Fall.

Organellen und Endosymbionten

Zuriick zu Carsonella: Ist Carsonella in Wirklichkeit
vielleicht gar kein Bakterium, sondern ein Orga-
nell, welches sich im Cytoplasma einer eukaryon-
ten* Zelle eines Insektenbacterioms (STEINER et al.
2002) befindet? Dieses Organell hétte dann ganz

Candida glabrata 20 kb
Candida orthopsilosis 22 kb
Candida parapsilosis 33 kb
Candida albicans SC5314 40 kb
Buchnera aphidicola BCe 422 kb
Buchnera aphidicola BBp 616 kb
Buchnera aphidicola APs 641 kb
Buchnera aphidicola Sg 642 kb
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Abb. 5: Die beiden
Hefen Candida
albicans (A) und
Candida glabrata (B)
haben unterschiedliche
Grofsen ihres mitochon-
drialen Genoms, ver-
gleiche Tab. 3. Beide
Arten sind opportuni-
stische Krankheits-
erreger. Fotos. Herbert
SEILER, Lehrstuhl fiir
Mikrobielle Okologie,
Technische Universitdt
Miinchen.

Tab. 3: Verschiedene
Arten der Hefegattung
Candida und es Blatt-
laussymbionten
(Buchnera) divergie-
ren in der Grofe ihrer
mitochondrialen DNA.
Dieser Variabilitdt
steht die auf3er-
ordentliche Konstanz
der DNA-Gréf3e von
Sdugetiermitochon-
drien gegeniiber, die
so gut wie gar nicht
von 16 kb abweicht.
Die Griinde fiir solche
Unterschiede sind
nicht genau bekannt.
Daten aus

http: //www.bch.
umontreal.ca/ogmp/
projects/other/all_list.
html, Zugriff am

13. 1. 2007



Abb. 6: Oben:
Paulinella chromato-

phora, ein Protist in
Symbiose mit einem
Cyanobakterium
(friiher: Blaualge). In
Jjeder Zelle liegen zwei
wurstformige“, DNA-
haltige Chromato-
phoren. Links (zwei
diinne Pfeile) ist die
Aufsicht auf die kreis-
formig erschienenden
,Enden“ eines
Chromatophors im
Fokus der Aufnahme.
Aufnahme:

Y. Tsuki, Japan.
Unten: Schemazeich-
nung von Paulinella
des Entdeckers Robert
LAUTERBORN von 1895
(Zeitschr. Wiss. Zool.
59, 537-544).

andere physiologische Funktionen als Mitochon-
drien und Chloroplasten. Doch was unterscheidet
ein Organell von einem bakteriellen Endosymbi-
onten? Beide sind nicht alleine lebensfdhig, und in
beiden Féllen existiert ein vitaler Austausch von
Metaboliten zwischen den Partnern. Man konnte
obligate Endosymbionten und Parasiten mit
extrem reduzierter DNA von Organellen vielleicht
dadurch unterscheiden, dass bei Organellen Pro-
teine aus dem Cytoplasma des Wirtes in das Orga-
nell transportiert werden (THEISSEN & MARTIN 2006),
wobei zuvor ein funktionaler Gentransfer* in das
Genom des Wirtes im Rahmen der Reduktion des
Endosymbionten stattgefunden hat. Das ist aller-
dings ein aufBerordentlich komplexer Prozess und
es ist unklar, wie ein angenommener Transfer der
Bakteriengene in das Genom des Wirtes und vor
allem der ebenso notwendige Riicktransport der
Genprodukte in den Symbionten erstmalig evol-
viert sein konnte. Yoon et al. (2006) meinen, es sei
~ein Mysterium, wie Organellen zuerst in Eu-
karyonten etabliert wurden.“ Aus diesem Grunde
nehmen viele Evolutionsbiologen mit CAVALIER-
SmitH & LEE (1985) an, dass ein solch komplexer,
primérer Evolutionsprozess nur zweimal in der
Geschichte des Lebens erfolgt sei: Endosymbi-
ontische Bakterien sollen zu Mitochondrien und
endosymbiontische Cyanobakterien zu Plastiden
evolviert sein (RobriGuEz-EzPELETA et al. 2005). Fiir
die Diskussion der mechanistischen Probleme
primarer Endosymbiosen sei der Leser auf WAGNER
(2006) und BopvL et al. (2007) verwiesen.

Hier soll diskutiert werden, inwiefern es aus der
vergleichenden Biologie inzwischen Argumente
fiir weitere primére Endosymbiosen gibt. Die Exi-
stenz von typischen Organellen, welche eindeutig
keine Ahnlichkeit mit Mitochondrien oder Plasti-
den und vielleicht sogar andere Funktionen haben,
konnte in dem Sinne interpretiert werden, dass die
unabhéngige Bildung von Organellen doch haufi-
ger postuliert werden muss. Allerdings wiisste man
damit noch nicht, wie der unbekannte Mechanis-
mus eines derartigen multiplen funktionalen Gen-
transfers arbeitet. Aus vergleichend-biologischen
Daten kann grundsétzlich nicht sicher geschlossen
werden, ob ein evolutiondrer Mechanismus exi-
stiert, der einen vermuteten Evolutionsvorgang in
der Vergangenheit ermoglicht haben konnte.

Carsonella und Paulinella als Beispiele
fir nevartige Organellen?

Carsonella ware ein Kandidat fiir ein neuartiges
Organell. Es wird vermutet, dass einige der fiir das
Uberleben notwendigen Gene des Endosymbi-
onten in das Genom des Insektes gewandert sind,
obgleich es dafiir bisher noch keine experimentel-
len Belege gibt (NakaBacHI et al. 2006). Die Gen-

produkte (Proteine) miissten dann vom Wirtscyto-
plasma in den Symbionten (zuriick)transportiert
werden. Man konnte diese Hypothese fiir Carso-
nella relativ leicht priifen, indem das Proteom
(Gesamtheit aller Proteine) des Endosymbionten
analysiert wird. Dabei wiirde man die gesamte Pro-
teinausstattung isolierter Bacteriome im zwei-
dimensionalen elektrophoretischen Gel auftrennen,
die Proteine massenspektroskopisch identifizieren
und dann durch Vergleich sehen, ob alle Carsonel-
la-Proteine auch auf dem Carsonella-Genom codiert
sind. , Fremde“ Proteine miussten aus dem Wirt
importiert worden sein. Ein weiterer Schritt bestiin-
de in der Sequenzanalyse der gefundenen fremden
Gene aus dem Genom des Blattflohs und dem Ver-
gleich mit den néchst dhnlichen Sequenzen. Wenn
diese bei nahen frei lebenden Verwandten von
Carsonella (also Arten aus der y-Unterabteilung der
Proteobakterien) vorhanden wéren, dann konnte
man die Daten auf einer vergleichenden Ebene
sehr gut im Sinne eines weitgehend fortgeschritte-
nen Endosymbiosevorganges in Richtung eines
neuartigen Organells deuten.

Ein zweiter, derzeit intensiv diskutierter Kandi-
dat fiir eine neue, primére Organellenbildung ist die
Amobe Paulinella chromatophora. Seit vielen Jahr-
zehnten ist bekannt, dass diese Amobe mit einem
intrazellularen Cyanobakterium obligat vergesell-
schaftetist (Abb. 6). Der Endosymbiont wird wegen
der Présenz einer Zellwand aus Peptidoglykan und
den typischen photosynthetischen Pigmenten von
Cyanobakterien (Phycobilisomen) auch als Cya-
nelle bezeichnet. Der Endosymbiont liegt frei im
Cytoplasma der Wirtsamobe, ist also nicht von

Aus vergleichend-biologischen Daten
kann grundsétzlich nicht sicher
geschlossen werden, dass ein evolutionérer
Mechanismus existiert, der einen
vermuteten Evolutionsvorgang in der
Vergangenheit ermoglicht haben kdnnte.

einer Phagocytosemembran der Wirtszelle umge-
ben. Er kann nicht alleine kultiviert werden und die
Zahl der Endosymbionten wird von der Wirtszelle
auf unbekannte Weise reguliert. Damit ist die Cya-
nelle von Paulinella kein einfacher ,Kleptoplast®,
der immer wieder durch Phagocytose* aufgenom-
men wird und nach einigen Verdopplungen wieder
verloren geht. Dieser Endosymbiont ist genetisch
sehr verschieden von den echten Organellen der
Glaucocystophyta (MaRIN et al. 2005), die Phyco-
bilisomen und Zellwandreste tragen und néchst-
verwandt mit Chloroplasten und Rhodoplasten
sind (RopriGUEz-EzpPELETA et al. 2005). Die Cyanelle



von Paulinella steht nach der rDNA*-Sequenz dem-
gegeniiber eindeutig einem Cyanobakterium aus
der Synechococcus-Gruppe nahe. Die Ergebnisse
von MaRIN et al. (2005) wurden daher als wichtiger
Befund fiir eine dritte primédre Endosymbiose
gewertet (ARCHIBALD 2006; RODRIGUEZ-EZPELETA &
PuiLippE 2006; BopyL et al. 2007). Weitere geneti-
sche Analysen der Cyanelle zeigten jedoch, dass
es sich nicht um ein Organellengenom, sondern um
ein Cyanobakterien-Genom handelt (Yoon et al.
2006; MaRrIN et al. 2007). Ob dieser Endosymbiont
ein teilweise reduziertes Genom besitzt, wurde
noch nicht generell untersucht, die bisher bekann-
ten DNA-Sequenzen sprechen aber nicht dafiir.

Endosymbiose in stafu nascendi?

Die besprochenen Endosymbiosen weisen meist
extreme Genomreduktionen der Mikrosymbionten
auf. Das muss aber nicht immer so sein. Am ande-
ren Ende der Skala stehen obligate Endosymbion-
ten, die sich kaum von frei lebenden, néchstver-
wandten Isolaten der gleichen Art unterscheiden.
Anfang 2007 haben Vannini et al. (2007) erstmalig
ein solches Beispiel beschrieben. Es handelt sich
um Polynucleobacter necessarius, ein Mitglied der
[B-Proteobakterien. Diese Art lebt sowohl als obli-
gater Endosymbiont in dem Ciliaten Euplotes, aber
auch freilebend im Pelagial* von SiiBwasserhabi-
taten. Euplotes (Abb. 7) kann nicht ohne den Sym-
bionten leben und endosymbiontisch lebende
Polynucleobacter sind nicht kultivierbar. 40 freile-
bende und 5 endosymbiotische Stamme wurden
verglichen. Sie unterschieden sich nurin 1,5%ihrer
16S rDNA-Sequenzen und gehoren damit sehr
wahrscheinlich zur gleichen Spezies. Die Isolate
stammen aus Stidamerika, Australien, China und
Europa. Auffallenderweise gruppierten die endo-
symbiontischen Isolate nach ihren Wirten und
nicht mit ihren frei lebenden Speciesgenossen.
AuBerdem scheinen die endosymbiontisch leben-
den Polynucleobacter mit 1700 bis 1800 kb etwas
kleinere Genome aufzuweisen als die pelagischen
Arten der gleichen Ahnlichkeitsgruppe (2100 bis
2500 kb), obgleich es auch einzelne pelagische
Arten mit kleineren Genomen gibt. Diese Daten
sprechen bisher dafiir, dass VAnNINI et al. eine initia-
le Form der obligaten Endosymbiose gefunden
haben. Interessanterweise scheint diese Assoziati-
on spezifisch zu sein, d.h. sowohl Euplotes als auch
Polynucleobacterkonnen nicht mit beliebigen ande-
ren Partnern eine Symbiose eingehen. Welche
Grundlage diese Pradisposition hat, ist im Einzel-
nen unbekannt.

STUDIUM INTEGRALE

Endosymbiont: Ein im Zellinneren
eines Wirtes lebender Organismus
Eukaryont: Zelle mit Zellkern
Genom: Das komplette Erbgut eines
Organismus

Gentransfer: Ubertragung von Ge-
nen von einem Organismus in einen
anderen oder von einem Organell
oder Endosymbionten in den Zellkern
Gram negativ: Gram negative Bak-
terien sind nach einer bestimmen
Farbemethode, die vom Bakteriolo-
gen Hans Christian Gram entwickelt
wurde, farblos. Nach dieser Farbe-
methode werden Bakterien in Gram
positive und Gram negative Arten
unterteilt. Der Unterschied in der
Féarbung ist durch Zellwandeigen-
schaften bedingt.

kb: Kilobase = 1000 Basen. ,Basen”
ist die Kurzbezeichnung fiir die Nu-
cleobasen Thymin, Adenin, Guanin
und Cytosin, aus denen die DNA ket-
tenformig zusammengesetzt ist.
Mitochondrium: Membranum-

schlossenes Zellorganell, das als

Glossar

,Kraftwerk® der Zelle fungiert und
eine eigene DNA besitzt
PCR-Amplifikat: Mittels ,polyme-
rase chain reaction“-Methode ver-
vielfaltigte DNA

Pelagial: ufernaher Freiwasserbe-
reich in Seen und im Meer.
Phagocytose: Aufnahme von gro-
Beren Partikeln in Zellen.

Phloem: Leitgewebe zum Transport
von Néhrstoffen in Pflanzen
Plastid: Membranumschlossene Zell-
organelle pflanzlicher Zellen. Bei-
spielsweise findet in den Chloropla-
sten die Photosynthese statt. Auch
die Plastiden besitzen eine eigene
DNA.

Proteobakterien: Proteobakterien
gehoren zu den Gram negativen Bak-
terien. Zu dieser Untergruppe ge-
horen auch Enterobakterien wie z. B.
Escherichia coli und Salmonella.
rDNA: Diese DNA kodiert fur die
ribosomale RNA, welche Bestandteil
der Ribosomen (Ort der Proteinsyn-
these) ist.

Fahigkeit zur Symbiose
als Hennzeichen des Lebens?

Vieles spricht dafiir, dass Assoziationen von Mikro-
organismen mit Wirten aller Art viel haufiger sind
als bisher angenommen wurde. Auch fiir bisher
sunverdachtige“ Bakterien mehren sich Hinweise
auf symbiotische und/oder parasitische Beziehun-
gen, besonders zu Wirten von Wirbellosen und
eukaryonten mikrobiellen Wirten. So konnten wir
kiirzlich zeigen, dass der bisher nur aus Umwelt-
isolaten bekannte humane Krankheitserreger Yer-
sinia enterocolitica insektentoxische Proteine bildet
(BresoLIN et al. 2006), doch der vermutete Insek-
tenwirt ist nicht bekannt. Solche Interaktionen

Abb. 7: Euplotes sp.
gehort zu den Cilio-
phora. Der Protist ist
etwa zwischen 0,05
und 0,1 mm lang und
kann Bakterien als
Endosymbionten
beherbergen (vgl. Text).
Aufnahme:

H. Yosnivo, Japan.




Abb. 8: Dieser Vertreter
der Pantoffeltierchen
(Paramecium bursa-
ria) ist angefiillt mit
Griinalgen der Art
Chlorella. Diese
versorgen den Wirt mit
Photosynheseproduk-
ten, der Wirt scheint
fur Schutz und
Transport des Endo-
symbionten zu sorgen.
Foto: Y. Tsuki, Japan.

erzeugen neue Okologische Nischen und damit
interessante Evolutionsprozesse.

Vielleicht gehort es sogar zur genetischen
Grundausstattung von mindestens einigen, viel-
leicht sogar vielen Bakteriengruppen, enge Ver-
bindungen zu verschiedensten Wirten eingehen zu
konnen. Allerdings miissten auch die potentiellen
Wirte genetisch dafiir prédisponiert sein. Einige
wenige Beispiele seien genannt: Methanbildende
Bakterien leben in groBer Vielfalt in anaeroben
Ciliaten und zeigen ,ausgekliigelte morphologi-
sche Interaktionen“ (EmBLEY & FinLay 1993), die
vermutlich den Stoffaustausch zwischen den Part-
nern erleichtern. Viele Griinalgen leben intrazel-
lulér vergesellschaftet mit Ciliaten, z. B. dem Pan-
toffeltierchen (Abb. 8). Bei einer Kieselalge wurde
ein intrazellulédr lebendes Cyanobakterium gefun-
den, welches keine Zellwand und keine Photosyn-
these aufweist, obligat endosymbiontisch lebt und
vermutlich als stickstofffixierender Endsymbiont
dient (PrecHTL et al. 2004). Uberhaupt leben viele
stickstofffixierende Bakterien eng mit Insekten,
Schnecken, Pilzen oder Pflanzen zusammen
(THACkER 2005; VEGA et al. 2006; Knerp et al. 2007).
Es gibt erste Schatzungen, dass mindestens 10%
aller Insektenspezies mit obligaten (!) Endosymbi-
onten leben (DALE & Moran, 2006). Kein Zweifel
besteht daran, dass alle Organismen mit einem
Magen-Darm-Trakt in enger Verbindung mit zahl-
reichen, in der Regel unbekannten Mikroben leben,
wobei die funktionalen Interaktionen weitgehend
unbekannt sind. Das gilt auch fiir den Menschen
(Ley et al. 2006; TURNBAUGH et al. 2006), in dessen
Darmtrakt ca. 10'® Bakterien mit geschéatzten 1000
Arten leben.

Variationspotential durch Gentransfer?

Welche Variabilitat ist moglich, wenn die Gen- und
Proteintransfermechanismen in einem komplexen
System mit Mitochondrien und/oder Plastiden
erst einmal vorhanden sind? Ist in einem solchen
kompletten System der (funktionale?) Transfer
weiterer Gene in den Zellkern der Wirtszelle wahr-
scheinlich? Die in Tab. 2 dargestellten Variationen
der GenomgroBen von Hefen koénnten ein Indiz
dafiir sein. Auch einige an Pflanzenorganellen
(Apawms et al. 1999; PaLMER et al. 2000; Apawms et al.
2000) erhobene Befunde sprechen dafiir. Fir
Mitochondrien von Hefen gibt es inzwischen ex-
perimentelle Daten, dass ein Gentransfer vom
Mitochondrium in den Kern mit anschlieBender
Transkription (Abschrift) des Gens im Kern und
Translation (Ubersetzung in die Abfolge der
Aminosauren eines Proteins) im Cytoplasma unter
geeigneten Bedingungen im Labor beobachtet
werden kann (THorsnEss & Fox 1990; CAMPBELL &
THorsNEss 1998; RiccHeTTI et al. 1999). Verglei-
chend-biologische Befunde an Pflanzen wurden so
gedeutet, dass dieser Prozess sogar tiberraschend
schnell ablduft (Gray 2000). Stellen Organellen die
funktionalen Mechanismen bereit, die im Rahmen
zusétzlicher Endosymbiosevorgange genutzt wer-
den konnen? BopvyL et al. (2007) vermuten, dass
»die anfangliche Etablierung des Mitochondriums
eukaryonte Zellen fiir weitere endosymbiontische
bakterielle Assoziationen praadaptiert haben
konnte.

Moglicherweise haben wir erst damit begon-
nen, die Vielfalt der in Lebewesen realisierten
Variationsmechanismen zu verstehen, die mit
einer auf Symbiose bzw. Parasitismus program-
mierten Lebensweise einhergehen konnten. Kein
Zweifel: Die Erforschung dieser Variationsprozesse
im Rahmen der Evolutionsbiologie wird auf abseh-
bare Zeit spannend bleiben.
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MrJ: Millionen
radiometrische
Jahre.

HNM-ER 1470 kein Vorfahr des Menschen —
Aufstieq und Fall eines Sfars

Zusammenfassung: Der hochkontroverse Schidel
KNM-ER 1470, urspriinglich erster Vertreter der
Gattung Mensch, erfuhr im Laufe seiner Erfor-
schungsgeschichte eine Reihe von markanten
Veridnderungen. Sein Alter reduzierte sich kurz
nach dem Fund von fast 3 MrJ auf 1,9 MrJ, seine
Artzuordnung wechselte von Homo spec. zu Homo
habilis und dann zu H. rudolfensis. Spater wech-
selte sogar seine Gattungszugehorigkeit von Homo
zu Kenyanthropus. Aufgrund einer fehlerhaften
Rekonstruktion veréinderte sich die Morphologie
des Gesichts von orthognath zu prognath, dhnelt
im Gesamthabitus eher einem robusten Australo-
pithecus, wahrend sein Gehirnvolumen sich von
ungewohnlich hohen 752 auf moglicherweise nur
526 ccm reduzierte. Am Ende wurde — nach einer
neuen Publikation eines jahrzehntelang bekann-
ten Sachverhalts — aus dem Hoffnungstréger ,,alte-
ster Mensch“ ein ganz normaler frither Hominide,
der sich nicht wesentlich von anderen Australo-
morphen unterscheidet.

HINFerarunt. Seit iiber 30 Jahren gehért der Schédel
KNM-ER 1470 zu den am meisten kontrovers dis-
kutierten frithen Hominidenschédeln tiberhaupt.
(Als Hominiden werden hier alle Fossilien bezeich-
net, die in die direkte Vorlauferschaft des Men-
schen gestellt werden.) Richard Leakey, unter dem
Schatten seines erfolgreichen Vaters, fand diesen
stark fragmentierten Schédel 1972 am Turkanasee,
frither Rudolfsee und fiithrte ihn als Homo in die
wissenschaftliche Welt ein. Die Zuordnung zum
Menschen war jedoch von Anfang an umstritten
(siehe MEHLERT 1999).

Die miihselige Rekonstruktion aus tiber 150
Bruchstiicken erfolgte per Hand und aufgrund
theoretischer Vorstellungen, dass die Form als ein
angenommenes Mitglied der Gattung Homo einen
groffen  Gehirnschddel und ein orthognathes
(gerades, d.h. nicht hervorstehendes prognathes)
Gesicht besessen haben muss.

Der Schédel erhielt ein eher unnatiirlich
wirkendes gerades Gesicht und kam auf ein
geschétztes Gehirnvolumen von 752 ccm. Doch
damit unterschied er sich — auch nach der Datie-
rungsrevision —recht drastisch von allen zeitgleichen
Hominiden (Australopithecinen und Habilinen).
Dies sollte ihm eine herausragende Position als
direkter Vorfahre des Menschen verschaffen.

Stud. Int. J. 14 (2007), 74-76

Schonin den 1970er Jahren erhoben sich gegen
die Rekonstruktion kritische Stimmen: vor allem
die Anlenkung des Gesichtsschédels an den Gehirn-
schédel wurde als den biologischen Notwendig-
keiten vollig unangemessen kritisiert. Die Mit-
autorin dieses Artikels erinnert sich, dass dies
sogar in Anthropologievorlesungen der Uni Ziirich
ausfiihrlich thematisiert wurde (Peter Scumip 1986/
1987). Dennoch fand in der populédren und Fach-
literatur nur sehr vereinzelt etwas davon Eingang.
Offensichtlich in Kenntnis dieser Sachlage haben
PELLEGRINO 1985 und R. LEakEY 1995 eine sehr dhn-
liche Rekonstruktion von KNM-ER 1470 mit etwas
starker prognathem Gesicht in populdrwissen-
schaftlichen Biichern veroffentlicht (MeHLERT 1999).

Wiederholte Hritik an der Rekonsfrukfion. Tim
Bromacehat den alten Faden 2007 auf einem hohen
fachwissenschaftlichen Niveau medienwirksam
wieder aufgenommen, nachdem er bereits Anfang
der 1990er Jahre grundlegende Arbeiten dazu vor-
getragen und publiziert hatte (BRomaGe 1992a,b,
1993), die aber praktisch folgenlos geblieben sind.
BromaGE demonstriert mittels drei verschiedener
teils virtueller Methoden, dass die Rekonstruktion
in wesentlichen Merkmalen unakzeptabel ist. Seine
Ergebnisse hat er auf Kongressen vorgestellt und
plant sie noch in diesem Jahr in einer referierten
wissenschaftlichen Zeitschrift zu publizieren. Da
sie recht herausfordernd sind, erschienen sie auch
in verschiedenen Publikationsorganen, was zu

Bromage demonstriert mit drei
Methoden, dass die Rekonstruktion
in wesentlichen Merkmalen

unakzeptabel ist.

einer groBen Breitenwirkung gefiihrt hat. Eigent-
lich werden solche Befunde erst nach der Publika-
tion in referierten wissenschaftlichen Journalen
einer breiteren Offentlichkeit zugénglich gemacht.
Aus diesem Grund weigerte sich auch Meave Lea-
key, vor Drucklegung dieser Arbeit irgendeinen
Kommentar zur Kritik der von ihr angefertigten
Rekonstruktion abzugeben.



Bromace und Mitarbeiter rekonstruierten den
Schadel auf drei verschiedene Weisen: ein flexibler
Abguss, der verformt werden kann, und zwei unter-
schiedliche virtuelle Rekonstruktionen, denen der
dreiteilige Schédelabguss zugrunde liegt (linke und
rechte Schadelkapsel und Gesichtsschédel, Abb. 1).
Diese Rekonstruktion kniipft an frithere Erkennt-
nisse tiber das Wachstum des Schéadels bei
Menschen und anderen Sdugern an (EnLow 1966).
Donald H. EnLow hatte bestimmte Wachstums-
muster entdeckt, wie sich bei Sdugern Gehirn- und
Gesichtsschédel zueinander entwickeln. BRomaGE
und Kollegen postulieren darauf aufbauend einen
Winkel, der fiir Sduger allgemeingiiltig sein soll: der
Winkel zwischen einem Hocker auf dem Oberkie-
fer (der Tuberositas maxillaris) nahe dem letzten
Molaren (Backenzahn), der Offnung des &duBeren
Gehorgangs und dem Mittelpunkt des unteren
Orbita-Randes (unterer knocherner Augenhohlen-
rand). Dieser Winkel betrage ungefédhr 45 Grad,
was fiir das Viscerocranium (Gesichtsschédel) mit
seinen (Sinnes-)Organen gentigend Platz gewéhre.
Im Gegensatz dazu zeige die Rekonstruktion von
Meave Leakey einen Winkel von 60-75 Grad, was
viel zu wenig Raum fiir Luft- und Speiserohre zur
Verfiigung stellt. Damit sei die Rekonstruktion, wie
schon in den 1970ern diskutiert, biologisch nicht
haltbar, da lebensnotwendige Funktionen wie
Schlucken und Atmen nicht moglich seien.

Bromagces Kritik liest sich drastisch: ,Basierend
auf der Pramisse, dass KNM-ER 1470 der &lteste
Mensch war, fiihrte dieses Vorurteil zu einer
Rekonstruktion mit zwei Hauptmerkmalen der
Gattung Mensch: einem grof3en Gehirn und einem
flachen Gesicht. Diese Rekonstruktion basiert
jedoch keineswegs auf einem biologisch vertret-
baren Prinzip und verletzt sémtliche architektoni-
sche Verhéaltnisse von Sdugermorphologien so stark,
dass es mit dem Leben inkompatibel gewesen
ware“ (BROMAGE et al. 2007).

Reduktion der Gehirngrofie. Nun greift Bromace
nicht nur die Gesichtsrekonstruktion als biologisch
irrelevant an, sondern attackiert gleichzeitig die
Abschatzung der GehirngroB3e von zugegebener-
maBen hohen 752 ccm, die sich nach seinen
Abschatzungen um 226 ccm reduziert. Moglicher-
weise traut er der manuellen Rekonstruktion aus
den vielen Fragmenten weniger als seiner eigenen
rechnerischen Abschétzung, die auf dem Grad der
Prognathie beruht, d.h. dem Winkel der Kiefernei-
gung in Relation zur Schédelbasis (THACKERAY &
MonteitH 1997). Dies provoziert versténdlicher-
weise die Kritik von Robert Denis MarTIN, Field
Museum, Chicago, der eine Abschétzung aufgrund
eines Gesichtswinkels fiir ,verriickt“ halt. (,Was sie
fordern ist, dass wenn man das Gesicht heraus-
streckt, das Gehirn dann umso kleiner wird, je mehr
das Gesicht nach vorne verlagert ist. Dem kann ich
iiberhaupt nicht folgen®, sagte MARTIN, der nicht an

der Studie beteiligt war; siehe http: //www.foxnews.
com/story/0,2933,262500,00.html)

Eine Reduktion des Gehirnvolumens um 226
ccm ist moglicherweise wirklich zu hoch gegriffen.
Die neue Gesichtskonstruktion hat tatsachlich eine
reduzierte GehirngrofBe zur Folge, da die Schédel-
basisknickung nicht mehr so hoch ist wie urspriing-
lich angenommen, aber es scheint eher unwahr-
scheinlich, dass die Volumenreduktion dieses Aus-
mal hat. Das ,,neue“ Gehirnvolumen von 526 ccm
wiirde zwar tatséchlich gut ins Gesamtbild der Aus-
tralomorphen passen, doch sind vorldufig alle
Schlussfolgerungen miifig, da das Volumen mit-
tels eines ebenfalls neu rekonstruierten Gehirn-
schédels neu bestimmt werden miisste. Erst wenn
dies das niedrige Volumen bestétigt, kann eine
Neueinschétzung vorgenommen werden.

Als vor tiber 30 Jahren der berithmte Finder
Richard Leakey von den Reportern bei einer Pres-
sekonferenz befragt wurde, ertffnete er ihnen:
~Entweder wir werfen diesen Schédel weg oder
unsere Theorien tiber den frithen Menschen. Er
passt ganz einfach in kein Modell vom Anfang der
Menschheit.“ Nach der Redatierung wurde der
Schéadel — trotz damaliger Kritik an der Rekon-
struktion —als Homoim Stammbaum belassen, weil
nun zumindest zeitlich eine Angleichung an das
herrschende Modell stattfand.

Tatséchlich jedoch erfuhr dieser hochkontro-
verse Schadel 1470 im Laufe seiner Erforschungs-
geschichte eine Reihe von markanten Verénde-
rungen. Sein Alter reduzierte sich kurz nach dem
Fund von fast 3 MrJ auf 1,9 MrJ. Seine Artzuord-
nung wechselte von Homo spec. zu habilisund dann
zu rudolfensis (Woop 1992), auch seine Gattung
wechselte — jedoch mit wenig Akzeptanz — zwei-
mal, zuerst zu Australopithecus (Woobp & COLLARD
1999) und dann zu Kenyanthropus (LEAKEY et al.
2001), sein Gesicht scheint sich von orthognath zu
prognath zu verdndern, und sein Gehirnvolumen
von 752 auf moglicherweise nur 526 ccm zu

Abb. 1: Das umstrittene
Fossil: Fragmente von
KNM-ER 1470 (Foto:
S. HARTWIG-SCHERER)



schrumpfen. Am Ende steht — zumindest nach der
Meinung von BROMAGE — ein ganz normaler frither
Hominide, der sich nicht wesentlich von anderen
Australomorphen unterscheidet. Schon vor léngerer
Zeit hat Bromage (1992b) nach einer Neurekon-
struktion des Gesichtes von KNM-ER 1470 eine
provokante Ahnlichkeit mit dem zu Australopithe-
cus aethiopicus gestellten KNM-WT 17000 (,,Black
Skull®) festgestellt. A. aethiopicus wird aufgrund
seiner robusten Merkmale von der menschlichen
Stammbaumlinie weit entfernt eingestuft. Damals
hielt BRoMAGE 1470 aufgrund einiger menschlicher
Merkmale noch fir Homo und bezeichnete das
Gehirnvolumen als ungewohnlich grof3.

Die neuen Daten zu einer alten Kritik werden
sicherlich nicht unwidersprochen bleiben und ob
eine Revision der Position von 1470 in die Primér-
literatur Eingang findet, bleibt zu bezweifeln. So
présentiert der bekannte Paldoanthropologe
JoHaNnson 2006 nach gut drei Jahrzehnten kritischer
Anfragen immer noch die urspriingliche Rekon-
struktion mit dem flachen orthognaten Gesicht und
schreibt: ,Einige Fachleute wiesen auf unterge-
ordnete Aspekte des Schédels und der Gesichts-
form hin, die den Fund mit Australopithecus in Ver-
bindung bringen koénnen, die Mehrzahl seiner
Merkmale und das Gehirnvolumen von 775 ccm
sprechen hingegen eindeutig fir die Einordnung
als Homo“ (JoHANSON & Epcar 2006).

Pr00N0SE. Trotzder guten Faktenlage kénnte selbst
eine sorgfaltig referierte Publikation von BromaGE
und Mitarbeitern, die im Laufe dieses Jahres
erscheinen soll, moglicherweise nichts an dem
Status dndern. Vielmehr bleibt zu befiirchten, dass
Hochschullehrbicher, und umso mehr Schul-
biicher, den Schadel weiterhin als einen wesent-
lichen Meilenstein in der Evolution des Menschen
anfiihren statt als einen Vertreter der Australo-
morphen.

Denn dieser Schadel spielt in der Diskussion um
Schopfung und Evolution eine herausragende
Rolle. KNM-ER 1470 wurde nadmlich von einigen

Dieser Schédel spielt in der Diskussion
um Schopfung und Evolution

eine herausragende Rolle.

Schopfungsvertretern zu Homo, von anderen dage-
gen zu den Australopithecinen, die in der Schop-
fungslehre als spezialisierte GroBaffen gedeutet

werden, gestellt. Diese auffallige Interpretations-
diskrepanzinnerhalb der Schopfungsvertreter wurde
von Evolutionsbefiirwortern als beste Dokumen-
tation ihrer eigenen Uberzeugung angefiihrt, dass
es sich hier um ein Ubergangsfossil zwischen GroB3-
affe-Mensch gewertet, die nicht tiberzeugender
hétte ausfallen kénnen (,, There could be no more
convincing demonstration of its transitional sta-

«

tus“, www.talkorigins.org/fags/homs/a_habilis.
html, Zugriff am 20. 10. 2000). Und Wallace JoHN-
SON, ein Vertreter der Schopfungslehre, fragte 1982,
ob mit KNM-ER 1470 nicht schlieBlich doch ein
legitimes ,missing link“ zwischen den Australopi-
thecinen und Homo erectus gefunden worden sei
(MEHLERT 1999).

Mit der nun ziemlich eindeutigen Zuordnung von
1470 zum Formenkreis der Australopithecinen wird
die Grenzlinie zwischen den echten Menschen
(Homo erectus und andere Homo-Formen) und den
nicht-menschlichen Australomorphenklarer dennje.

Sigrid Hartwig-Scherer & Michael Brandt
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Uber den genetischen Unterschied zwischen
Mensch und Schimpanse — der ,1%-Myfhos”

Die Flut von DNA-Sequenzdaten nimmt zu und die
Vielzahl von Publikationen iiber genetische Analy-
sen ist uniberschaubar. Diese Entwicklung darf
jedochnicht dartiber hinwegtéuschen, dass wir uns
erstim Vorfeld eines Verstédndnisses von der Orga-
nisation genetischer Information und deren Bedeu-
tung fiir einen Organismus befinden. Das wurde
nicht zuletzt durch die jiingste Veroffentlichung des
ENCODE-Project-Consortiums deutlich (ENCO-
DE: ENCyclopedia Of DNA Elements). Darin legen
Mitarbeiter aus 35 kooperierenden Arbeitsgruppen
die bisher umfangreichsten Untersuchungen von
ca. 30 Mb (Megabasen, Millionen Basen) des
menschlichen Genoms vor (dies entspricht etwa
1% des gesamten Erbguts). Diese Resultate eroff-
nen neue Einsichten, u. a.: Das menschliche Genom
wird fast durchgéngig transkribiert, d.h. die aller-
meisten Basen werden in RNA umgeschrieben;
,hicht codierende” Abschnitte wurden identifiziert,
die entgegen bisheriger Annahmen ebenfalls trans-
kribiert werden. Fiir zahlreiche Sequenzabschnitte,
die bisher als funktionslos angesehen wurden,
konnten regulatorische Eigenschaften aufgezeigt
werden. Mit anderen Worten: Der seit Beginn der
Sequenzierungsaktivititen hé&ufig verwendete
Begriff ,junk-DNA“ (,DNA-Miuill“, womit man
einen erheblichen Anteil z.B. des menschlichen
Genoms bezeichnete, der ohne Funktion zu sein
schien) war voreilig und kann als Hinweis auf unse-
re Unwissenheit aufgefasst werden. Damit ist auch
einhdufig angefiihrtes Argument gegen , Intelligent
Design®“ hinféllig geworden, wonach funktions-
loses Design gegen Schopfung spreche. Die aus-
gesprochen populdre Evolutionsdeutung von un-
verstandener DNA als ,,evolutiondrer Mull“ erweist
sich zunehmend als irrefithrend. Gliicklicherweise
hat sich die empirische biologische Forschung von
dieser evolutiondren Spekulation nicht beeindru-
cken lassen und ist dabei, den Irrtum aufzuklaren.

1% Unterschied zwischen Mensch und Schimpanse?
Ahnlich wie der Begriff vom ,DNA-Miull“ hat sich
auch die vermeintliche Tatsache von der weitge-
henden Ubereinstimmung zwischen dem Genom
des Menschen (Homo sapiens)und des Schimpansen
(Pan troglodytes) im Allgemeinwissen eingenistet;
der genetische Unterschied soll gerade mal 1%
betragen.

Die Behauptung der ca. 99%-igen Uberein-
stimmung der Genome von Mensch und Schim-
panse wurde erstmals von WiLsoN & KinNG (1975) in
einem Science-Artikel aufgestellt. Damals erregte

dieser erstaunlich geringe Unterschied Aufsehen.
Bei aufmerksamer Lektiire der Verdffentlichung
von WiLsoN & King fallt jedoch auf, dass die beiden
Autoren vermuten, neben den Genen (bekannte
codierende Sequenzabschnitte) miissen weiterge-
hende Differenzen vorliegen, die urséchlich fiir die
auffélligen Unterschiede z.B. in Anatomie und Ver-
halten sind. Sie dachten dabei vor allem an genre-
gulatorische Prozesse.

Nachfolgende Untersuchungen unterstiitzten
die weitgehende genetische Ubereinstimmung der
beiden Primaten. Als 2005 vom Chimpanzee Se-
quencing and Analysis Consortium die Sequenz des
Schimpansengenoms veréffentlicht wurde (King
war im Autorenteam), bestétigten diese Unter-
suchungen die auffillige Ubereinstimmung: der
Vergleich von 2,4 - 10° Basen der beiden Arten
ergab eine Differenz von 1,23%. In der Publikati-
on wurde jedoch ebenfalls vermerkt, dass diese
Angabe ausschlieflich den Austausch einzelner
Basen beriicksichtigt, nicht jedoch die vielen
gréBeren Genomabschnitte, die eingefiigt (Inserti-
on) bzw. herausgeschnitten (Deletion) worden
sind. Diese Bereiche werden hé&ufig als ,indels”
bezeichnet. Berticksichtigt man diese ,indels®, so
ergibt sich nach Berechnungen des Schimpansen-
Konsortiums eine Differenz von zusatzlich 3%.
Weitere vergleichende Untersuchungen zwischen
dem menschlichen Erbgut und dem Schimpansen-
genom relativierten die Angabe von ca. 1% Unter-
schied zunehmend und veranlassten CoHen (2007),
in einem Science-Artikel vom ,,Mythos* dieses 1%-
igen Unterschieds zu sprechen.

Stud. Int. J. 14 (2007), 77-78
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Abb. 1: Dem Menschen
genetisch doch nicht so
nahe: Der Schimpanse.
(Zoo Basel;

Foto: Richard Wiskin)




Doch nicht nur ,indels“ vergroBBern den Unter-
schied zwischen den beiden Genomen. Auch ganze
Gene werden dupliziert oder eliminiert. Diese Vor-
génge verursachen nach Berechnungen von Haun
und Mitarbeitern (2006) einen Unterschied von
6,4%. Nach Ansicht der Autoren spielten Gendu-
plikationen (Verdoppelungen) und Genverluste bei
der Entwicklung von spezifisch menschlichen Pha-
notypen (duf3ere Gestalt) eine groBere Rolle als der
Austausch von Basen und ganz sicher eine grof3e-
re Rolle, als man bisher geschétzt hat.

GescHwIND hat gemeinsam mit Mitarbeitern
untersucht, welche von 4000 Genen in bestimm-
ten Arealen des Gehirns gleichzeitig angeschaltet
(exprimiert) werden und aus den gewonnenen
Daten ein Gen-Netzwerk fiir verschiedene Orga-
nismen konstruiert. Die Autoren berichten, dass im
Cortex beim Menschen 17,4% der Vernetzungen
spezifisch sind und beim Schimpansen nicht auf-
treten (GEscHWIND et al. 2006).

Abschlielend zitiert CoHeEn Svante PAiABo vom
Max Planck-Institut fiir Evolutionare Anthropolo-
gie in Leipzig; dieser antwortete auf die Frage, ob
man unter Berticksichtigung aller bekannten Daten
den Unterscheid zwischen Mensch und Schim-
panse genau beziffern kénne: Er glaube nicht, dass
es eine Moglichkeit gebe, eine Zahl zu berechnen.
Weiter wird PAABo mit der Aussage zitiert: ,In the

end, it’s a political and social and cultural thing
about how we see our differences.“ Dem ist eigent-
lich nichts hinzuzufiigen auB3er vielleicht der Wunsch,
dass sich diese Einsicht dhnlich rasch und nach-
haltigin das Allgemeinwissen eingrabt wie die noch
viel zu héufig und unreflektiert erwahnten 1%-
Unterschied zwischen Mensch und Schimpanse.
Wir wissen inzwischen mehr!

Harald Binder
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Profeine aus einem fossilen Oberschenkelknochen

von Tyrannosaurus rex

Zusammenfassung: In Fossilien, denen ein hohes
Alter (ca. 70 Millionen Jahre) zugeordnet wird,
haben Wissenschaftler wiederholt flexibles Gewe-
be isoliert und auch zelldhnliche Strukturen nach-
gewiesen. Jetzt wurden mit leistungsfiahigen Ana-
lysemethoden Fragmente von Proteinen festge-
stellt. Dieser Befund steht im Widerspruch zu den
etablierten Erfahrungen iiber die chemische Sta-
bilitdt von Proteinen. Danach sollten diese biolo-
gisch bedeutsamen Makromolekiile nach einer
Zeitspanne, die deutlich unter einer Million Jahre
liegt, nicht mehr analytisch nachweisbar sein. Zur
Losung dieser Diskrepanz konnten bisher unbe-
kannte Mechanismen zur Langzeitstabilisierung
von Polypeptiden beitragen. Solange solche nicht
aufgezeigt werden konnen, stehen die hier vorge-
stellten Befunde im Widerspruch zu den konven-
tionellen Altersangaben der Fossilien.

Einleifun. Nachdem Scuwerrzer et al. (2005) aus
fossilen Dinosaurierknochen flexible Gewebefrag-
mente isolieren konnten (s. auch Binper 2005), leg-
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ten sie jetzt Untersuchungen zum Nachweis von
Proteinfragmenten aus demselben Material vor
(ScHweiTzeR et al. 2007a, Asara et al. 2007). Wenn
sich die Befunde und deren Interpretation bestéti-
gen, bedeutet das, dass Proteine — zumindest Teile
davon - innerhalb von fossilen Knochen unter be-
sonderen Bedingungen aus der unteren Kreide (hier
konkret von der Basis der Hell Creek Formation in
Ost Montana/USA) bis heute erhalten geblieben und
nachweisbar sind. Angesichts des Alters der Probe ist
dieser Befund fiir die Wissenschaftler tiberraschend.

Die fossilen Uberreste stammen von Tyranno-
saurus rex (Museum of Rockies specimen, MOR
1125) und umfassen u.a. Schadel, Wirbel, beide
Oberschenkel- (Femur) und Schienbeinknochen
(Tibia) in auBergewohnlich guter Erhaltung. Die
Fossilien waren in mittelkdrnigem Sandstein ein-
sedimentiert, der mit feinkdrnigem Schlamm (muds)
verzahnt ist. Aufgrund dieser Befunde wird als
Ablagerungssystem ein Stromungskanal (stream
channel) angenommen.



Jie Proben. Fir die Untersuchungen wurden Pro-
ben aus beiden Oberschenkelknochen teilweise
demineralisiert, d.h. die Mineralbestandteile wur-
den durch Zugabe eines Komplexbildners (EDTA)
in Losung gebracht. Die dadurch freigelegten Ge-
webe wiirden bei frischen Knochen der extra-
zelluldren Matrix (Osteoid) entsprechen, deren
Hauptbestandteil Kollagen I ist.

Als Strukturprotein des Bindegewebes hat
Kollagen einen hohen Anteil am Proteingehalt des
Korpers; beim Menschen sind ca. 30% der Eiweil3-
masse Kollagen. Kollagen besteht typischerweise
aus drei Polypeptidketten, die je aus einigen hun-
dert bis mehreren tausend Aminosduren aufgebaut
sind. Typisch fiir Kollagen ist der hohe Anteil an
Glycin-jede dritte Aminosaure ist ein Glycin; auch
Prolin und Lysin kommen verhaltnismé&Big héufig
vor.

Nachweis von Hollagen aus Tyrannosaurus-Material.
Die Aminosauresequenz von Kollagen I ist stark
konserviert, d.h. die Sequenzen zeigen beim Ver-
gleich zwischen verschiedenen Lebewesen nur
geringe Abweichungen. Daher konnen Antikorper,
welche sich in immunologischen Reaktionen spe-
zifisch an Kollagen binden kénnen, mit Kollagenen
aus verschiedenen Organismen reagieren. Bereits
2005 hatten ScHwEiTzER et al. (supporting online
material) erste Hinweise auf positive Befunde von
immunologischen Tests veroffentlicht. Dabei hat-
ten sie mit Antikdrpern gegen Kollagen I vom Huhn
und gegen Osteocalcin vom Rind — einem weiteren
Protein, das einen hohen Anteil der organischen
Knochensubstanz ausmacht — schwache, aber sig-
nifikante Reaktionen mit Préparationen aus Dino-
saurierknochen erhalten. Kontrollexperimente mit
dem umgebenden Sediment oder mit Pflanzenre-
sten, die mit den Fossilien zusammen eingebettet
waren, ergaben dagegen keine Reaktion. Das ist
ein starker Hinweis dafiir, dass das Kollagen aus
dem Fossil stammt.

In den jiingsten Arbeiten konzentrierten sich
ScuwerTzer et al. (2007a) auf Nachweise fiir Kolla-
gen, da dies in groBen Mengen in Knochenmaterial
lebender Organismen vorkommt, vergleichsweise
stabil gegen Abbauprozesse ist und mit verschie-
denen Methoden analytisch nachgewiesen werden
kann. Die Extrakte aus den fossilen Knochen rea-
gierten mit Antikdrpern gegen Kollagen I vom
Huhn. Die Reaktionen waren im Vergleich zu
Extrakten aus frischen Knochen schwach und vari-
ierten stark in der Intensitéat, waren aber minde-
stens doppelt so stark wie negative Kontrollen.
Diese Ergebnisse konnten durch weitere immuno-
histochemische Tests am fossilen Material be-
statigt werden, die an Diinnschnitten von demine-
ralisierten Proben aus dem &uBeren Bereich des
Knochen (Cortex) und dem Bereich, in dem sich
bei lebenden Tieren das Knochenmark (Medulla)
befindet, vorgenommen wurden. Wiederholt wur-

den schwache Antikoérperreaktionen nachgewie-
sen. Diese konnten durch Zugabe von Kollagen
vom Huhn unterbunden werden. Wurden die fos-
silen Proben mit Kollagenase — einem Kollagen ab-
bauenden Enzym — vorbehandelt, war die Immun-
reaktion deutlich abgeschwaécht. Die mittels Flu-
oreszenzaufnahmen dokumentierten Immunreak-
tionen waren verglichen mit Negativkontrollen
deutlich starker und im Gewebe lokalisiert. Die
Verteilungsmuster waren vergleichbar mit ent-
sprechenden Proben aus frischen Emu-Knochen.
Wie bereits bei den ersten Untersuchungen
waren die Kontrollexperimente an Sedimentpro-
ben negativ. Diese Befunde zeigen, dass die Kon-
zentration von Erkennungsbereichen fiir die Anti-
korper (Epitope) in den Tyrannosaurus-Fossilien
(MOR 1125) sehr gering ist. Der in situ-Nachweis
an Diinnschnitten ist deutlicher im Vergleich zu
den Ergebnissen, die mit Extrakten erhalten wer-
denkonnten. Insgesamt stiitzen die Ergebnisse den
Befund, dass das Kollagen aus dem Fossil stammt.

fbsicherung der Befunde. Zur weiteren Absiche-
rung der Befunde wurden massenspektrometri-
sche Untersuchungen (time-of-flight secondary ion
mass spectrometry; TOF-SIMS) an deminerali-
siertem fossilem Gewebe vorgenommen. Diese
Analyse, bei der sowohl Ionen von der Proben-
oberflache als auch deren Fragmente mit hoher
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Abb. 1: Tyranno-
saurus rex (Tyrrell-
Museum, Drumheller,
Alberta/Kanada.
Foto: Richard Wiskin)

Abb. 2: Oberschenkel-
knochen (Femur) von
T. rex im Fundzustand
(weifSer Pfeil) vor der
Bergung. Aus dem
praparierten fossilen
Knochen (MOR 1125)
konnten Fragmente
von Kollagen isoliert
und nachgewiesen
werden. (Foto: J. R.
HornEr; Museum of
the Rockies, Montana,
USA; Abdruck mit
freundlicher Genehmi-

gung)




Auflésung analysiert werden konnen, ergab Signa-
le fir die Aminosduren Glycin (mit 33 % haufigste
Aminoséure in Kollagen), Alanin (ca. 10% in Kol-
lagen), Prolin, Lysin und Leucin bzw. Isoleucin. Mit
anderen MS-Techniken konnten auch hydroxy-
lierte Aminoséduren nachgewiesen werden, welche
mit TOF-SIMS nicht nachweisbar waren (Asara et
al. 2007). Das Verhaltnis von Glycin : Alanin fiir
Kollagen al Typ 1 des Huhns wird in der Literatur
mit 2,5:1 angegeben. ScHwEITZER et al. (2007a) fan-
den in ihrer fossilen Probe ein Verhaltnis fiir Gly-
cin: Alanin von 2,6:1. In Sandsteinproben aus dem
Sediment, in dem das Fossil eingeschlossen war,
konnten keine Aminosduren oder nur Spuren
davon nachgewiesen werden. Es gelang auch
noch der Nachweis anderer Stickstoff-(N)-haltiger
Molekiilfragmente in Fossilproben wie z. B.
C,HgN,, welche in Proben aus dem umgebenden
Sediment fehlten. In den Proben aus den 7. rex-
Fossilien waren au3erdem Eisen-(Fe)-haltige lonen
enthalten (FeCH, FeCH,, FeCH;). Die Autoren
konnten solche Ionen auch in Sedimentproben in
der Matrix der Fossilien finden, nicht jedoch in
frischen Knochenproben. Sie vermuten, dass es sich
dabei um Produkte von Mikroorganismen handelt
und interpretieren diese als Hinweise darauf, dass
Fe-lIonen an der fossilen Erhaltung von Gewebe
durch Auslosen von intra- und intermolekularen
Quervernetzungen beteiligt sind.

Weifere Eroebnisse. Die Menge an Protein oder
proteindhnlicher Substanz in MOR 1125 ist nach
Aussagen der Autoren minimal (0,62% aus dem
Cortexund 1,3 % aus dem Medulla-Bereich, jeweils
nach Extraktion und Gefriertrocknung). SCHWEITZER
et al. berichten auch von sehr unterschiedlichen
Mikrobereichen in den Fossilien, d.h. die einzelnen
Proben unterscheiden sich in ihrem Gehalt an
extrahierbarem organischem Material erheblich.
Ein interessanter Befund ist auch, dass uber den
Zeitraum der Untersuchungen die jeweilige Inten-
sitat der Signale fiir die nachgewiesenen organi-
schen Bestandteile immer geringer wurden, d.h.
Extraktionen in jlingster Zeit lieferten geringere
Mengen an organischem Material. Dies zeigt einen
fortschreitenden Abbau des Knochenmaterials seit
der Bergung der Fossilien an.

Aus diesem Grund haben ScHwEiTzER et al.
umfangreiche Vorsichtsmafnahmen fiir die Unter-
suchungen getroffen. Ein Resultat wurde nur als
positiv in die Publikation aufgenommen, wenn es
mehrfach (mindestens dreimal) gemessen werden

konnte. AuBBerdem wurden die Untersuchungen in
mindestens drei verschiedenen Labors von zahl-
reichen Wissenschaftlern durchgefiihrt.

Mogliche Ursachen der aufergewahnlichen Honser-
VIETUND. ScuwerTzer et al. (2007b) stellen Befunde
vor, die belegen, dass in Sandstein eingebettete
Fossilien h&ufiger Weichteile und Zellstrukturen
erhalten. Die Autoren vermuten, dass durch die
Poren in der Sandsteinmatrix die fliissigen, den
Abbau fordernden Komponenten abgefiihrt wer-
den konnen und so aufgrund der Porositét des
Sandsteins die Kontaktzeit des fossilisierenden
Kadavers mit zerstorenden Fliissigkeiten im Ver-
gleich zu in Ton eingebetteten Organismen redu-
ziert wird (SCHWEITZER et al. 2007a).

Befunde und bisherige Erfahrungen. Scuwerrzer
und Mitarbeiter haben in ihrer jingsten Publikation
(ScHweITzZER et al. 2007a) mit umfangreichen, sorg-
faltig durchgefithrten und durch entsprechende
Kontrollexperimente gut abgesicherten Studien
deutliche Hinweise fiir die Erhaltung von Protein-
fragmenten aus Fossilien der Kreide vorgelegt. Die
Autoren weisen darauf hin, dass ihre Befunde und

Urspringliche Gewebebestandteile
von Organismen sollten durch Prozesse
wéhrend der Fossilisierung innerhalb
einer relativ kurzen Zeitspanne zerstort
oder mindestens so stark verdndert sein,
dass sie nicht mehr analytisch

nachweisbar sind.

Interpretationen aufgrund verschiedener Untersu-
chungen wie z.B. LinDaHL (1993), Bapa et al. (1999),
Stankiewicz et al. (2000) unerwartet sind. Deren
Veroffentlichungen (und auch andere Studien)
unterstiitzen die Vermutung, dass urspriingliche
Gewebebestandteile von Organismen durch Pro-
zesse wahrend der Fossilisierung innerhalb einer
relativ kurzen Zeitspanne (die deutlich unter 1 Mil-
lion Jahren liegt) zerstort oder mindestens so stark
veréndert sein sollten, dass sie nicht mehr analy-
tisch nachweisbar sind. In diesen Studien waren
u. a. Untersuchungen zur Kinetik der Hydrolyse
von Proteinen und Nukleinséduren in waéssrigen
Losungen unter verschiedenen Bedingungen extra-
poliert worden.

Bereits 1992 hatten Muyzer et al. mit verschie-

Dieser Artikel wurde nach Veroffent-
lichung auf www.genesisnet.info von
Martin NEukaMm unter wissenschafts-
theoretischen Gesichtspunkten kriti-
siert (www.evolutions-biologen.de/ge-

nesis220507.html). Die Kritik bertihrt
die Darstellung der empirischen Be-
funde nicht. Das Thema wird weiter
bearbeitet und eine umfassendere
Darstellung ist geplant.

denen immunologischen Reaktionen Hinweise auf
Osteocalcin in Knochen von Dinosauriern und
anderen fossilen Wirbeltieren aus verschiedenen
geologischen Schichten vorgelegt. Der analytische
Nachweis sowohl von Glutamins&ure als auch von

Peptidbindungen bestétigte das Vorkommen von



Protein (-fragmenten). Die Erhaltung des Proteins
inden fossilen Knochen warnach Ansicht der Auto-
ren stark von den Umstdnden der Ablagerung
abhéngig und nicht einfach vom Alter. Als Reaktion
auf den kritischen Einwand, dass aufgrund kineti-
scher Untersuchungen von Abbaureaktionen ein
solcher Befund nicht zu erwarten sei, legten die
Autoren eine weitere experimentelle Arbeit vor
(Corrins et al. 2000). Frisches Knochenmaterial
wurde pulverisiert und erhitzt (75 °C, 85 °C, 95 °C)
und mittels monoklonaler Antikorper die Abbau-
kinetik von darin enthaltenem Osteocalcin unter-
sucht. Die Extrapolation der erhaltenen Daten
zeigt, dass bei Ablagerungstemperaturen von
durchschnittlich unter 10 °C eine Erhaltung von
Peptidfragmenten aus dem Mesozoikum mdoglich
erscheint. Eine Kontrolle an fossilen Knochen aus
dem Neolithikum (ca. 6000 Jahre) zeigt jedoch,
dass die Erhaltung iiber weite Bereiche streut und
stark vom Zustand des Mineralanteils abhéngt. Die
Zuldssigkeit der Extrapolation erscheint daher zur Zeit
nochwenig belastbar und bedarfder Bestdtigung durch

Es besteht eine Diskrepanz zwischen
etablierten Erfahrungen aus der
Proteinchemie und der behaupteten

extremen Stabilitdt von Proteinen.

weitere Studien. Osteocalcin ist in jlingerer Zeit wie-
derholt in fossilen Knochen unterschiedlichen
Alters nachgewiesen worden, nicht zuletzt in fos-
silen Knochen von Neandertalern (NIELSEN-MARSH
et al. 2005).

Schiussfoloerunoen. bie widerspriichlichen Befun-
de, einerseits reproduzierbar nachgewiesene Pro-
teinfragmente in Fossilien mit einem hohen Alter
von ca. 70 Millionen Jahren, andererseits die Erfah-
rung, dass Makromolekiile wie Proteine oder
Nukleinsduren unter kontrollierbaren Laborbedin-
gungen in vergleichsweise kurzer Zeit abgebaut
werden, weisen auf die dringende Notwendigkeit
weiterer Untersuchungen hin. Solange die Wech-
selwirkungen zwischen Makromolekiilen und
Mineralien bzw. deren Oberflédche nicht im Detail
verstanden sind und deren Beitrag zur Konservie-
rung unter extremen Bedingungen bzw. tiber
extrem lange Zeitrdume mechanistisch aufgezeigt
werden konnen, hinterlédsst die Behauptung vom
Nachweis urspriinglicher Proteinfragmente in sehr
alten Fossilien (einige Zehner Millionen Jahre)

viele offene Fragen. Die Vermutung von Muyzer et
al. (1992), dass die fossile Erhaltung von Frag-
menten organischer Makromolekiile (Osteocalcin)
nicht einfach vom Alter abhéngig ist, sollte eben-
falls zu weiterer Forschung motivieren. Ein detail-
liertes Verstandnis der Wechselwirkung zwischen
Mineralien und Makromolekiilen wahrend der
Ablagerungsgeschichte ist dringend erforderlich,
um die offenen Fragen griindlicher diskutieren und
vielleicht beantworten zu konnen.

Beim gegenwértigen Kenntnisstand kann jeden-
falls die zeitliche Zuordnung der geologischen Sys-
teme aufgrund der Diskrepanz zwischen etablier-
ten Erfahrungen aus der Proteinchemie und der
behaupteten extremen Stabilitdt von Proteinen in
Fossilien begriindet in Frage gestellt werden.

Harald Binder
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Abb. 1: Abstammung,
Verzweigung,
Verschiedenwerden:

Darwins Baum-
diagramm aus dem
,Ursprung der Arten*.

st der Stammbaum des Lebens avsoestorben?

Zusammenfassung: Auf der Basis einer Evolutions-
geschichte des Lebens wurde erwartet, dass eine
(stamm)baumartige Darstellung der Vielfalt der
Lebewesen moglich ist (,, Tree of Life*). Mit zuneh-
mender Datenfiille nehmen jedoch Merkmals-
widerspriiche in Baumdarstellungen zu. Die Ahn-
lichkeitsbeziehungen gleichen oft eher einem
Netzwerk.

In Charles Darwins beriithmten Buch Uber den
Ursprung der Arten ist eine einzige Abbildung abge-
druckt (Abb. 1). Es handelt sich um ein baumfor-
miges Verzweigungsmuster, welches fiir Abstam-
mung, Artaufspaltung und zunehmendes Ver-
schiedenwerden steht. Wenn diese drei Vorgange
bei der Entstehung der Lebewesen malBgeblich
waren, ist zu erwarten, dass sich deren Vielfalt in
einem Baumdiagramm darstellen lasst.! Bei einem
Abstammungsbaum handelt es sich um ein soge-
nanntes eingeschachteltes hierarchisches System.
Beispielsweise sind Hauskatzen Mitglied in der
Gruppe der Katzenartigen, und diese wiederum
Mitglied in der nachsten hierarchischen Stufe, der
Raubtiere usw. Die Erwartung eines solchen ein-
geschachtelten hierarchischen Systems (Abb. 1
oben) wurde oft aus der Evolutionstheorie abge-
leitet. Es wurde vielfach behauptet, dass die
Realitdt dieser Erwartung auch entspreche, was
folglich als ein Beleg fiir eine allgemeine Evolution
der Lebewesen gewertet wurde.

DooLITTLE & BAPTESTE (2007) setzen sich kritisch
mit dieser Sicht auseinander. Sie bestreiten, dass
man die Lebewesen aufgrund unabhéngiger Daten
tatsdchlich in ein eingeschachteltes hierarchisches
System einordnen konne, es also eine ,natiirliche
Ordnung” der Lebewesen in einem ,, Tree of Life®
gébe. Insbesondere (aber nicht nur) bei Einbezie-
hung von Bakterien werde diese Problematik

Stud. Int. J. 14 (2007), 82-85

besonders deutlich. Im molekularen Bereich
(d.h. auf der Ebene der Gene) kann im Prinzip die
gesamte Organismenwelt einer vergleichenden
Analyse unterzogen werden, da es Gene gibt, die
bei allen Lebewesen vorkommen. Dazu schreiben
die Autoren: ,Die einzigen Datensétze, aus denen
wir eine universale Hierarchie einschlieflich der
Prokaryoten (Bakterien) konstruieren konnten,
namlich die Gensequenzen, widersprechen sich oft
und erweisen sich nur selten als tibereinstim-
mend.“? Damit widersprechen sie der haufig vor-
gebrachten Behauptung, verschiedene Datensétze
ergdben einigermaBen stimmige Ahnlichkeits-
oder gar Abstammungsbeziehungen.

Die beiden Autoren wundert dies aber nicht.
Denn nach ihrer Auffassung beruhe die Hypothese
vom ,, Tree of Life“ auf der unbewiesenen Annahme
eines zu erwartenden Ahnlichkeitsmusters. Diese
unbewiesene Hypothese ist natiirlich auch die
Grundlage, auf der entsprechende Computerpro-
gramme bzw. Algorithmen zur Erstellung von
Stammb&dumen programmiert werden. Daraus
folgt, dass bei der Auswertung die Datensédtze zwar
immer in eine Baumstruktur uberfiihrt werden,
doch das spiegle nur ihre Programmierung wider.?

fusammenhang zwischen dem Ahnlichkeitsmuster
Und Evolutionsmechanismen. Die Erwartung, dass
sich die Merkmalsbeziehungen der Arten baum-
formig darstellen lieBen, sei Folge der Annahme,
Gene wiirden nur vertikal in der Generationen-
folge, also von Eltern auf die Nachkommen, weiter-
gegeben und dabei durch Mutationen verdndert
werden (,descent with modification®). Sollte es
jedoch auch hé&ufigen horizontalen (= lateralen)
Gentransfer geben (das heifit von einem Lebe-
wesen zum anderen, ohne dass diese miteinander
verwandt sind), wiirde daraus ein Netzwerk von
Ahnlichkeitsbeziehungen folgen. Das heiBt: Ver-
schiedene Evolutionsmechanismenlassen auch ver-
schiedene Evolutionsmuster bzw. unterschiedliche
Artenvon Ahnlichkeitsbeziehungen (Baum, Busch,
Netzwerk usw.) erwarten. Daher plddieren Doo-
LITTLE & BAPTESTE (2007) dafiir, aus den mittlerweile
anerkannten verschiedenen Evolutionsmechanis-
men auch verschiedene mogliche Ahnlichkeits-
beziehungen abzuleiten. Die Erwartung eines
einzigen Stammbaums des Lebens — tiberhaupt der
eines Baumes — sei aufgrund der heute bekannten
Daten nicht mehrrealistisch. DooriTTLE (1999; 2000)
hatte sich schon frither in diesem Sinne gedufert.

Ein groB3es Problemfeld fiir die Erstellung von
Stammbaumen liegt in dem haufigen Auftreten von
Konvergenzen. Das heiB3t, zwei nicht miteinander
verwandte Lebewesen kamen im Laufe der hypo-



thetischen Evolutionsgeschichte zu genau dersel-
ben Losung — aber auf verschiedenen evolutiven
Wegen. Beispielsweise besitzen Ameisenbar, Schup-
pentier und Erdferkel lange, klebrige Zungen, dazu
langgestreckte, schmale Kiefer und Kaumé&gen
(,Leimruten“-Bauplan). Trotz dieser tiefgreifenden
Ahnlichkeiten sind sie nicht niher miteinander
abstammungsverwandt. Denn in anderen Merk-
malen unterscheiden sich diese Séduger so sehr,
dass sie zu verschiedenen Ordnungen gestellt wer-
den (vgl. Abb. 2)

Die nun oben von DooLITTLE & BAPTESTE (2007)
gemachte Schlussfolgerung, dass es verschiedene
Ahnlichkeitsbeziehungen und nicht nur einen
Baum gébe, liegt angesichts des h&ufigen Auftre-
tens von Konvergenzen bei hoheren Organismen
nahe. Simon Conway Morris (2003) pladiert dem-
zufolge auch fir Mechanismen, die ein h&ufiges
Auftreten von Konvergenzen begiinstigen (vgl.
Abb. 3 und dortige Legende). Das bisherige (Ver-
zweigungs-)System der Ahnlichkeitsbeziehungen,
welches zu Stammbaumen fiihren soll, baut aber
auf der Annahme auf, dass Konvergenzen eigent-
lich unwahrscheinlich sind. Die Konvergenz des
Leimruten-Bauplans wird daran erkannt, dass er
den einzigen Merkmalskomplex darstellt, welcher
die betreffenden Tiere eint. Viel h&ufiger sind in
diesem Beispiel wie auch sonst in vielen Féllen
Homologien, also Ahnlichkeiten, die aufgrundihrer
Verteilung im System der Lebewesen auf gemein-
same Vorfahren zuriickgefithrt werden kénnen.

Treten Konvergenzen jedoch ghnlich haufig auf
wie Homologien — was immer ofter beobachtet
wird — boten die Merkmale keine objektiven
Anbhaltspunkte fiir eine baumformige Darstellung
mehr, denn es wéire gemeinsamen Merkmalen
nicht ,,anzusehen*®, ob sie auf gemeinsame Abstam-
mung zuriickzufithren (homolog) oder ob sie unab-
héngig entstanden (konvergent) sind. Dass es kein
objektives Kriterium zur Unterscheidung von
Homologie und Konvergenz gibt, wurde von Bio-
logen schon haufig festgestellt (Belege in JUNKErR
2002). Entsprechend stellte SHUBIN bereits 1998
die Frage, wie man angesichts von zahlreichen
Konvergenzen selbst von Schliisselmerkmalen
die Stammesgeschichte tiberhaupt rekonstruieren
konnte. Der Merkmalsvergleich erweist sich dabei
jedenfalls als unsicherer Fiihrer. Diese Sitation hat
sich dabei in den letzten Jahren durch die Analyse
von genetischen Datensétzen eher noch verscharft
(RicHTER & SupHAus 2004).

Festzustellen ist, dass sowohl ein haufiger hori-
zontaler Gentransfer als auch ein haufiges Auftre-
ten von Konvergenzen eine baumférmige Darstel-
lung der Beziehung der Arten (oder der hoheren
Taxa) durchkreuzen*. Kann man vor diesem Hin-
tergrund tiberhaupt noch eine konkrete Erwartung
an das Ahnlichkeitsmuster formulieren, die unab-
héngig priifbar ware? Wir kommen auf diese Frage
am Schluss dieses Artikels zurtick.

Abb. 2: Fiinfmal unabhdngig miisste nach evolutionstheoretischer Deutung eine sog. ,,Leim-
rute entstanden sein, ndmlich beim Ameisenbdr, Schuppentier, Erdferkel, Specht und
Chamdleon (die ersten drei Arten sind abgebildet). Es handelt sich um eine verldngerte
klebrige Zunge, mit der kleine Insekten (vornehmlich Ameisen oder Termiten) aufgenom-
men werden. Zum ,,Leimruten-Bauplan “ gehGren auflerdem in den meisten Fdllen u. a. ein
entsprechend schmaler Bau des Unterkiefers, Reduktion oder Fehlen von Zihnen, eine ver-
engte Mundoffnung, gut ausgebildete Speicheldriisen, Vorrichtungen fiir das Einstiilpen der
Zunge und ein Kaumagen. Das eingeschachtelte System der Arten ist dadurch schwer gestort.
(Aus JUNker & ScHERER 2006, Westfilisches Museum fiir Naturkunde Miinster)

Homologien doch kein Indiz fir Abstammung?
DooLiTTLE & BapTESTE (2007) stellen vor diesem
Hintergrund auch den ,Homologiebeweis“ der
Evolution in Frage. Homologien als unabhéangige
Belege fiir eine nattirliche Hierarchie seien proble-
matisch, weil ,echte Homologien nicht von
Jfalschen (wie z. B. von Konvergenzen, allgemei-
ner Homoplasien genannt) unterschieden werden
konnten, ohne dass man bereits im Vorhinein eine
Annahme {iber die Hierarchie treffen miisse:
»~Homologien werden hiufiger aus Baumen er-

Mandibeltiere
(4 Untersuchungen)

4 Untersuchungen

3 Untersuchungen

Insekten

Tausend-

1 Untersuchung
fuBer

P

Tracheentiere
(5 Unter-
suchungen)

Fuihlerlose StummelftiBer
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Abb. 3: Ahnlichkeitsbeziehungen unter Lebewesen als Netzwerk: Verwandtschafisverhdit-
nisse der Arthropoden (Gliederfiif3er). Je nach zugrundegelegten Merkmalen ergeben sich
unterschiedliche, sich widersprechende Gruppierungen. Ein einigermafen stimmiges einge-
schachteltes System kann nicht entwickelt werden. Die entsprechenden Untersuchungen
stammen alle aus den 1990er Jahren. (Nach WicEeLe 2001, 102).
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Glossar

Homologie: Gleichwertigkeit von
Strukturen oder Organen im Bau und
in der Lage im Gesamtorganismus,
unabhéngig von deren Funktion.
Héufig im stammesgeschichtlichen
Sinne als Gleichartigkeit von Merk-
malen aufgrund gemeinsamer Ab-
stammung interpretiert.

Homoplasie: Unabhangig erworbene
shnliche Merkmale, wobei die Ahn-

Parallelismus oder Reversion (Riick-
entwicklung) erworben worden sein
kann.

Konvergenz: Mehrfach unabhingig
(von verschiedenen Ausgangsstruk-
turen) entstandenes baugleiches
Merkmal (eine Form der Homoplasie).
Prokaryot: Einzellige Lebewesen
ohne Zellkern, umfasst die eigent-
lichen Bakterien und die Archaea.

lichkeit durch Konvergenz (s.u.),

schlossen, als Baume aus Homologien. Auf diese
Weise, verschmilzt das Erkldrende mit dem zu
Erklarenden und keines von beiden wird getestet.“®

Mehr Hlarheit durch molekulare und genetische
JaleN? Oben wurde bereits angesprochen: Auch
molekulare Ahnlichkeiten haben sich nicht als
Losung herausgestellt, bei Merkmalswiderspriichen
zu mehr Klarheit iiber die realen Abstammungs-
verhéltnisse zu gelangen, da verschiedene mole-
kulare Daten sich widersprechende Verwandt-
schaftsverhéltnisse nahelegen. Dariiber hinaus
duBBern DooLITTLE & BAPTESTE (2007, 2045) aber

Auch die molekularen Daten
liefern keinen unabhéngigen Beweis

fur Abstammungszusammenhénge.

auch eine methodische Kritik: Aufgrund des
Zusammenhangs von Genotyp (Ebene des Erb-
guts) und Phéanotyp (duBeres Erscheinungsbild)
hingen molekulare und gestaltliche Ahnlichkeiten
miteinander zusammen. Wenn sie zusammenpas-
sen, ist das folglich nicht weiter tiberraschend;
einen unabhéngigen Beweis wiirden die moleku-
laren Daten daher nicht liefern.® Auch hier soll ein
Beispiel das illustrieren. Die Gensequenzen
zwischen Menschen und Schimpansen sind sich
einander sehr dhnlich, was oft als ,,Beweis* fiir eine
Abstammung beider Arten von einem Vorfahren
verwendet wird. Doch warum sollten sich die Gen-
sequenzen beider Arten nicht gleichen? Sie dhneln
sich duflerlich (phénotypisch), dies spiegelt sich
offenbar in den Genen (genotypisch) wider. Es ist
nur ein Beweis dafiir, dass dhnliche Strukturen
auch ghnliche Baupléine erfordern. Ob diese Ahn-
lichkeit auf Evolution zuriickzufithren ist oder
nicht, bleibt aber nach wie vor offen.

Oie Frage nach den Mechanismen. Die Merkmals-
verteilungen zwischen den Arten (und hoheren
Taxa) erzwingen — evolutionstheoretisch gesehen
— das Postulat von héufigem horizontalem Gen-
transfer und bei Vielzellern das haufige Auftreten

von Konvergenzen. Damit stellt sich die Frage nach
den Mechanismen fiir diese Prozesse und nach ent-
sprechenden Selektionsdriicken, die dazu gefiihrt
haben. Auf diese eigene Problematik soll hier nicht
weiter eingegangen werden, sie wird in Bezug auf
das Merkmalsmosaik bei den Mikroorganismen im
Lehrbuch von Junker & ScHerer (2006, 311-313)
erlautert.

Wissenschaftstheoretische Aspekte. Unabhdngiger
Test fir Evolution? DooLrrrLe & Bapreste (2007,
2046) schlieflen aus den Befunden, dass die Erwar-
tung eines ,Tree of Life“ evolutionstheoretisch
nicht gerechtfertigt sei. Bei vielen Tiergruppen sei
die Baumdarstellung zwar gut begriindet und keines-
wegs widerlegt (S. 2048), bei anderen Gruppen von
Lebewesen aber sei ein Netzwerk eine angemes-
senere Art der Darstellung der Ahnlichkeitsbezie-
hungen. Damit aber stellt sich die Frage, ob tiber-
haupt konkrete Erwartungen an das Merkmalsmu-
ster der Arten aus der Evolutionstheorie abgeleitet
werden konnen. Wenn aus der Mechanismenviel-
falt eine Mustervielfalt folge, wofiir DooLITTLE &
BAPTESTE pléadieren, dann kann es keine priifbare,
logische Ableitung zu erwartender Abstammungs-
muster geben.

Im Hinblick auf die Deutung des Ahnlichkeits-
musters im Rahmen von Schoépfungsvorstellungen
duBerte MaHNER (2002) folgende Kritik: ,Gewiss
wiirde auch eine Schopfungstheorie die abgestuf-
te Ahnlichkeit der Arten, wie sie sich in der biolo-
gischen Systematik darstellt, erkldren: Gott hat
eben dhnliche Arten geschaffen. Und, so fragen die
Kreationisten, ist diese Ahnlichkeit nicht gerade
Beweis fiir die Handschrift desselben Baumeisters?
Leider nein, denn eine auf Schépfung basierende
Theorie konnte auch den genau gegenteiligen Fall
erklaren, namlich den, dass es keinerlei Ahnlich-
keit zwischen den Arten gébe: Gott hédtte dann eben
unihnliche Arten geschaffen.“ Ob keinerlei Ahnlich-
keit eine Option im Rahmen einer Schopfungsauf-
fassung sei, kann bestritten werden (s. dazu JUNKER
2003), doch ist dies hier nicht das Thema. Hier
kommt es vielmehr auf die Feststellung an, dass
offenbar auch im Rahmen von Evolutionsauffas-
sungen keine eindeutige Vorhersage eines be-
stimmten zu erwartenden Merkmalsmusters (z.B.
dem eines Baumes) gemacht werden kann. Es sind
nur Interpretationen im Nachhinein moglich. Doo-
LITTLE & BAPTESTE (2007, 2044) scheinen daher
sogar bereit zu sein, diese Testméglichkeit fiir Evo-
lution fallenzulassen, da ihrer Meinung nach viele
andere Daten fiir Evolution sprechen wiirden, die
das Gebaude der Evolution auch ohne die teilweise
zirkuldre Argumentation mit Baumdiagrammen
gentigend stlitzen wiirden.”

Reinhard Junker

Originalzitate



,Darwin claimed that a unique inclusively hierarchi-
cal pattern of relationships between all organisms
based on their similarities and differences [the Tree
of Life (TOL)] was a fact of nature, for which evolu-
tion, and in particular a branching process of descent
with modification, was the explanation® (DooLITTLE
& BapTESTE 2007, 2043).

»The only data sets from which we might construct
a universal hierarchy including prokaryotes, the
sequences of genes, often disagree and can seldom
be proven to agree“ (DooLITTLE & BapTESTE 2007,
2043).

,Hierarchical structure can always be imposed on or
extracted from such data sets by algorithms designed
to do so, but at its base the universal TOL rests on an
unproven assumption [...]“ (DooLITTLE & BAPTESTE
2007, 2043).

,Arguably, our systematic practices today (especially
in microbiology) might look quite different had Dar-
win (or someone else) not formulated a branching
theory of evolution“ (DooLiTTLE & BapTESTE 2007,
2045).

»[---] molecular data sets substantially disagree at
many levels of analysis, particularly because of LGT*
(DooLITTLE & BAPTESTE 2007, 2046).

,[H]lomologies are more often deduced from trees
than trees are from homologies. Thus, explanans
melds with explanandum, and neither is tested”
(DooLITTLE & BAPTESTE 2007, 2045).

,If genotype causes phenotype, then it should not be
surprising that trees derived from the former resem-
ble trees based on the later. ... it might be going too
far to claim that an independent ‘proof of the reality
of macroevolution’ could be obtained by the usual
sorts of sequence-based phylogenetic analyses®
(DooLITTLE & BAPTESTE 2007, 2045).

,But we now have ample other evidence supporting
the reality of evolution. We could thus dispense with
the tree (and such semicircular reasoning), should
this particular historical premise about branching fall
short, without weakening the solid edifice of evolu-
tionary biology“ (DooLITTLE & BAPTESTE 2007, 2044).
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Programmierte Mikroevolution bei Inselfinken?

Zusammenfassung:Einige Finkenvigel wurden von
Siidamerika auf zwei benachbarte Atlantikinseln
verdriftet. Auf beiden Inseln gibt es &dhnliche
Lebensbedingungen und dementsprechend ent-
wickelten sich auf beiden Inseln dhnliche Unter-
arten der urspriinglichen Finken. Es handelt sich
um ein klassisches Beispiel eines Vorganges, der
als Mikroevolution im Kurzzeitrahmen gedeutet
werden kann.

Finken standen Pate bei DARwINS Evolutionstheorie
und sind auch heute immer wieder fiir evolutionére
Uberraschungen gut, wie Rvan et al. (2007) tiber
Vogel des britischen Tristan da Cunha-Archipels
berichten.

Dieses Archipel liegt im Stidatlantik — es wird
von St. Helena aus verwaltet, wo Napoleon bis zu
seinem Tode interniert war, und besteht u.a. aus
den unbewohnten Inseln , Inaccessible Island“ und

»Nightingale Island“ (Abb. 1A). Dort sind, neben
vier weiteren Vogelarten, die Wilkins-Ammer
(Vesospiza wilkinsi) und die Acunha-Ammer (V.
acunhae) endemisch, d. h. diese Arten kommen nur
dort vor. Diese beiden Arten gehoren, wie auch die
Darwinfinken zur Ordnung Passeriformes, Sper-
lingsvogel. GleichermafBen wie die Darwinfinken
von Galdpagos stammen sie von siidamerikani-
schen Ahnen ab, die von den vorherrschenden
Westwinden tiber 3000 km weit iiber den Ozean
verdriftet wurden. Die Acunha-Ammer ist ein sehr
héufig vorkommender Nahrungsgeneralist mit
kleinem Schnabel, wahrend die Wilkins-Ammer in
geringer Anzahl vorkommt und mit ihrem gro3em
Schnabel auf die harten verholzten Friichte der
Baumart Phylica arborea spezialisiert ist.

Beide Ammer-Arten kommen aufbeiden Inseln
mit jeweils getrennten Unterarten vor: Auf der
Nightingale Island die Wilkins-Ammer mit der
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Die Wilkins-Ammer
auf einer Briefmarke



Unterart Wilkins und die Acunha-Ammer mit der
Unterart Questi, die sich in ihrer GroB3e deutlich
unterscheiden (Abb. 2). Auf Inaccessible Island
leben die Wilkins-Ammer mit der Unterart Dunnei
und die Acunha-Ammer mit der Unterart Acunha.

Nightingale Island ist eine relativ flache
(<300m) Insel und die kleinere der beiden mit 2,6
km?, deren vorherrschender Bewuchs aus dem
Schlickgras Spartina arundinacea und vereinzelten
Phylica arborea-Baumen besteht. Inaccessible
Island ist mit 10 km? groBer und besitzt ein ausge-
dehntes Plateau von 300 bis 600m tiber dem
Meeresspiegel. Das kiistennahe Flachland wird
ebenfalls von Spartina arundinacea und vereinzel-
ten Phylica arborea-Badumen besiedelt, es gibt aber
noch zwei weitere Landschaftsformen: Das
geschiitztere Ostliche Plateau hat Waldland aus
Phylica arborea, wéhrend auf dem angrenzenden
hoheren westlichen Plateau keine Phylica-Baume
wachsen, sondern der Baumfarn Blechnum palmi-
forme beherrschend ist. Diese groBere Zahl von
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Abb. 1: A Die zum Tristan da Cunha Archipel gehérenden Inseln Inaccessible Island und
Nightingale Island. B und C: die beiden prinzipiell moglichen Urspriinge der auf den Inseln
endemischen Ammer-Arten: B Ausgehend von einer gemeinsamen Stammform erfolgte die

Artaufspaltung auferhalb der Inseln in zwei

getrennten Habitaten mit anschlieflender Ver-

driftung der neuen Arten auf die Inseln. C Ausgehend von einer auf die Inseln verdrifteten
Stammform erfolgte die Artaufspaltung parallel auf beiden Inseln.

Lebensrdumen spiegelt sich auch in einer grofBe-
ren Vielfalt von Unterarten bei den Finken wieder,
aber die GroBenunterschiede sind aufgrund von
Hybridisierungen auf dem 0stlichen Plateau gerin-
ger (Abb. 1A).

Die Schnabelgrof3e bei Finken ist stark gene-
tisch bedingt und direkt korreliert mit der maximal
moglichen zerbeiBenden Kraft und damit der
GrofB3e der Samen, die die Vogel verwerten kénnen.

Das Grasland mit einzelnen B&dumen hat eine
zweigipflige Verteilung der Samengrof3e, d.h. es
gibt entweder kleine (Gras) oder groB3e (Phylica)
Samen, aber keine mit mittlerer Gro3e. Dies begiin-
stigt die Entstehung von neuen Arten, die sich
jeweils auf eine Samengrof3e spezialisieren. Eine
solche vollstédndige Artbildung konnte auf Nightin-
gale Island nachgewiesen werden: jede der beiden
Arten Nesospiza wilkinsi questi und Nesospiza wil-
kinsi wilkinsi hat einen eigenen Gesang, verteidigt
ihre Reviere nur gegen Artgenossen und es gibt
keine Hinweise auf Hybridisierung. Im Kiistenland
von Inaccessible Island ist die Lage &hnlich: Von
Nesospiza wilkinsi dunnei und Nesospiza acunhae
acunhae wurde nur ein artlich gemischt verpaartes
Vogelpaar beobachtet (<0,1% aller Paare) sowie
einige Mischlinge von N. w. dunnei und N. a. acun-
hae. Auf dem westlichen Plateau gibt es, wie
erwdhnt, keine Phylica-Bdume mit groen Samen
und folglich wenige groBschnabelige Vogel. Schilf-
gras dominiert mit kleinen Samen als Spartina-
Schlickgras, so dass die Entwicklung eines klein-
schnabeligeren Vogels begiinstigt wird (sogenann-
ten ,Lowland“ Acunha-Ammern) gegeniiber den
groBeren ,Upland“ Acunha-Ammern. Im 6stlichen
Plateau dominieren gro3schnabelige Vogel beson-
ders dort, wo es viele Phylica-Baume gibt. Hier wur-
den nur Végel mit Schnabellédngen tiber 10,4 mm
bei der Verwertung der Phylica-Friichte beobach-
tet. In den anderen Bereichen der Inseln treten
Mischlinge auf, die kleinere Samen und Insekten
verwerten.

Die im Vergleich kleinere Schnabelgroe der
Wilkins-Ammer, Unterart Dunnei auf Inaccessible
Island mit der Wilkins-Ammer, Unterart Wilkins
auf Nightingale Island konnte entweder eine
Anpassung auf die dort durchschnittlich kleineren
Friichte oder Folge der unvollstandigen Arttren-
nung durch weiter stattfindende innerartliche
Hybridisierung sein.

Lwei denkbare EnfstehungSwene. Theoretisch
konnte die auf den beiden Inseln vorhandene
Artensituation auf zwei Weisen entstanden sein
(Abb. 1B und 1C): Die beiden Finkenarten ent-
standen jeweils anderswo an geographisch
getrennten Orten (allopatrisch) und wurden dann
auf die Inseln verdriftet, wo sie seitdem zusammen
im selben Lebensraum, d.h. sympatrisch vorkom-
men. Oder sie konnten sympatrisch auf den Inseln
selbst aus den erstmals dorthin verschlagenen Fin-
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Ryanund Mitarbeiter (2007) geben als die nach-
sten Verwandten der beiden Inselammern die Gat-
tung Sicalis auf dem stidamerikanischen Festland
an und bieten folgende Argumente fiir eine sym-
patrische Entstehung der Arten bzw. Unterarten:

» Die DNA-Sequenz des mitochondrialen Gens
fiir Cytochrom B von 386 Individuen unterscheidet
sich: Aufjeder der beiden Inseln bestehen zwei (fast)
vollstandig getrennte Linien. Nur ein Vogel von
Nightingale Island besal ein gemeinsames Allel mit
Vogeln von Inaccessible Island. Dieser Vogel war
grofer als seine Artgenossen auf Nightingale Island,
was nahelegt, dass er von Inaccessible Island ver-
driftet wurde. Dies war der einzige Fall einer fest-
stellbaren moglichen Verdriftung zwischen den
Inseln bei allen 925 untersuchten Vogeln.

 Ein weiteres Argument betrifft Mikrosatelli-
ten. Das sind Bereiche in der DNA, die nicht fiir ein
Protein kodieren, sondern einfach in der z.T. hun-
dertfachen Aneinanderreihung derselben Buchsta-
benabfolge bestehen. Die Anzahl der Wiederho-
lungen unterscheidet sich zwischen Individuen
verschiedener Gruppen. Bei 372 Vogeln wurden 7
verschiedene Mikrosatelliten untersucht. Die
ermittelten Sequenz-Vergleiche von Mikrosatelli-
ten-DNA sprechen fiir eine sympatrische Entste-
hung der Arten auf den Inseln.

Sympatrische Artbildung erfordert ein selekti-
ves Verpaaren der zunidchst im gleichen Gebiet
vorkommenden Individuen; die Vogel diirfen sich
also nicht wahllos paaren. Wenn sich beispiels-
weise kleine Vogel bevorzugt mit anderen kleinen
Vogeln verpaaren, und grof3e mit grof3en, kénnen
sie sich dadurch in Unterarten auftrennen. Dies
wird hier durch drei Faktoren gewéhrleistet: Jung-
vogel siedeln nahe ihrer Geburtsregion (niedrige
Durchmischung), die Gefiederfarbung wird von der
Nahrung bestimmt, die in den verschiedenen Habi-
taten variiert, und unterschiedliche Gesangsarten
sind mit der KorpergroBe korreliert: kleine Vogel
haben schnellere, hoherfrequente Gesdnge. Da
Gefiederfarbung und Gesangsstruktur die Partner-
auswahl wesentlich bestimmen, kann es hier zu
einer Aufspaltung kommen.!
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Damit sind auf zwei benachbarten Inseln mit
vergleichbaren Lebensrdumen parallel aus densel-
ben Vorfahren jeweils zwei neue, sehr dhnliche
Biospezies entstanden. Offenbar wurde hier ,vor-
programmiertes“ genetisches Potential abgerufen
— ein schones Beispiel fiir Design im Sinne von auf
»Zukunft“ hin angelegter Variabilitat. Es ist bereits
bekannt, dass bei den Darwinfinken nur ein ein-
zelner ,,Gen-Schalter” die Schnabelgro3e maf3geb-
lich bestimmt: Je nachdem wo und wann das soge-
nannte Bmp4-Protein wéhrend der Embryonalent-
wicklung eingeschaltet wird, entstehen verschie-
dene Formen von Schnébeln (lang und breit ver-
suskurzund dick) und dieser Mechanismusist auch
fir die Schnabelvariation bei 6 verschiedenen Dar-
winfinkenarten verantwortlich (Junker 2006, Wu et
al 2004, ABzHANOCF et al 2004).

Leitlicher Hahmen. Rvan et al. datieren anhand
eines Sequenzunterschiedes von 0,7% zwischen
den Inaccessible- und Nightingale-Ammer-Arten
im Cytochrom B-Gen deren letzten gemeinsamen
Vorfahren auf 300 000 bis 400 000 Jahre vor heute.
(Man geht bei Vogeln von einer genomischen
Mutationsrate von 2% pro eine Million Jahre aus).
Aber zum einen braucht es keine hunderttausende
Jahre, um die Expression eines einzigen Gens zu
éandern. Vielmehr gibt es geniigend Beispiele fiir
viel raschere Mikroevolution in verschiedensten
Tiergruppen (z.B. LinbEmMaNN 2001) und sogar bei
Finken (LinDEMANN 2002). Bei den schon genann-
ten Darwinfinken gentigte die Mutation eines ein-
zigen Gens. Weiterhin geben Ryan et al. im online-
support unter Berufung auf die Fachliteratur eine
sehr niedrige Wanderungsrate von etwa 10°°
Migranten pro Jahr an — also ein Tier pro eine Mil-
lion Jahre. Aber sie diskutieren nicht, warum sie
offenbar gerade den einen Vogel gefunden haben,
der pro eine Million Jahre von Insel zu Insel wan-
dert. Die Befunde von Ryan lassen sich alternativ
auch in einem kurzzeitigen Szenario deuten, denn
schnelle Artbildungen sind in der Literatur zur
Gentige berichtet worden.

Wolfgang Lindemann

Abb. 2: A Korpergrifie
und Schnabellinge der
verschiedenen Ammer-
arten: N. acunhae
questi und N. wilkinsi
leben auf Nightingale
Island, die iibrigen
Arten auf Inaccessible
Island.

B Die Verteilung der
Schnabelgrifie (links)
entspricht gut der
Haufigkeit verschiede-
ner Samengrofien
(rechts). Die Inseln
sind mit 212 beobach-
teten Pflanzenarten
artenarm, so dass ein-
zelne Futterpflanzen
eine grofie Bedeutung
erlangen kénnen.



Anmerkung

Die 14 Darwinfinkenarten auf den Galapagosinseln
stammen nach molekularen Stammbé&umen, basie-
rend auf dem Cytochrom b sowie aus der ,control
region“ der Mitochondrien auch von einer einzigen
Ausgangsart ab (Sato et al. 1999).

Literafur

AszHANovV A, ProTas M, GranT BR, GranT PR & TaBIN CJ
(2004) Bmp4 and morphological variations of beaks in
Darwin’s finches. Science 305, 1462-1465.

Junker R (2006) Schnabelvariation bei Darwinfinken: Nur

brofer Meersaurierfriedhof —

ein Schalter. Stud. Int. J. 13, 50-51.

LinDEMANN W (2001) Schnelle Artbildung ohne geographi-
sche Trennung bei Fruchtfliegen und Lachsen. Stud. Int.
J. 8,31-32.

LinpEMaNN W (2002) Rasche Mikroevolution bei Finken.
Stud. Int. J. 9, 53.

Ryan PG, BLoomer P, MoLoNey CL, GRaNT TJ & DeLrorT W
(2007) Ecological speciation in South Atlantic island fin-
ches. Science 315, 1420-1422 (9. Méarz 2007) mit onli-
ne-support www.sciencemag.org/cgi/content/full/315/
5817/1420

Sato A, O’HuiGiN C, Ficuera F, GranT PR, GranT BR, Ticuy
H & Kiev J (1999) Phylogeny of Darwin’s finches as
revealed by mtDNA sequences. Proc. Natl. Acad. Sci.
USA 96, 5101-5106.

Wu P, JianG TX, Suksaweane S, WipeLITzZ RB & CHuong CM
(2004) Molecular shaping of the beak. Science 305,
1465-1468.

Leugnis fir Massensterben

Vergiftung als Ursache der ausgedehnten Umweltkatastrophe?

Zusammenfassung: Im Verlauf einer mehrjahrigen
Grabungskampagne stellte sich heraus, dass die
als Meersaurierfriedhof bezeichnete starke Anrei-
cherung vor allem von Fischsaurierskeletten und
-knochen in einer Schicht im Oberen Unterjura bei
Eislingen an der Fils (Wiirttemberg) eine Flache
von mindestens 20 Quadratkilometern umfasst.
Die Entstehung dieser Fossillagerstatte im Oberen
Unterjura wird auf eine groe Umweltkatastrophe
zuriickgefiihrt: Der Zerfall von Methanhydraten in
tiefmeerischen Sedimenten des einstigen siidost-
franzosischen Dauphiné-Beckens habe bis ins siid-
deutsche Flachmeer zu einer groBridumigen Ver-
giftung der Lebewelt gefiihrt. Diese Ursache ist
jedoch zweifelhaft. Denn Methanhydrate sind nur
bei niedrigen Temperaturen und/oder hohen
Driicken stabil. Gegen den dafiir notwendigen
Kaltwasserzufluss ins Dauphiné-Becken sprechen
aber sowohl Daten, die auf eisfreie Pole zur Zeit
des Unteren Jura hindeuten, als auch der weitge-
hende Flachmeercharakter im damaligen europai-
schen Raum, der (kalte) Tiefenstromungen ver-
hinderte. Die Befunde, die auf eine rasche Entste-
hung der Fossillagerstitte hinweisen, bleiben von
der Methanhydrat-Hypothese jedoch unberiihrt.

Mindestens 20 Quadratkilometer grofe knochen-
reiche Schicht — nach und nach enfdechf. Beim
Bau der neuen B10-Trasse wurden im Jahr 2002
im Oberen Unterjura bei Eislingen reichlich Kno-
chen von Fischsauriern (Ichthyosaurier), aber auch
von anderen Meersauriern entdeckt (HavLk et al.
2003, 203-204). Die anschlieBende Grabungs-
kampagne fiihrten Forscher der Kreisarchéologie
Goppingen und des Instituts fiir Geowissenschaf-
ten der Universitét Tbingen durch. Sie erbrachte
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eine groB3e Menge an Wirbeltierfunden, insbeson-
dere viele Fischsaurierknochen (Uberblick iiber die
gefundenen Lebewesengruppen bei RADEMACHER
2006, 53-82). Nach dem gegenwértigen Stand der
Forschung wird angenommen, dass der Meersau-
rierfriedhof durch eine Umweltkatastrophe im Jura-
meer entstanden ist (vgl. BINDER & StepHAN 2005,
81-82); das wird im letzten Abschnitt diskutiert.

Sehr bedeutsam ist, dass die Schicht mit dem
Meersaurierfriedhof nicht nur an mehreren Fund-
stellen an der B 10-Trasse (Fundstellen Eislingen
[-VI), sondern — wie im Verlauf der mehrjahrigen
Grabungen entdeckt wurde — auch etwa 6 km wei-
ter nordnordwestlich (Fundstellen Bartenbach
[1/1IV) und sogar noch ca. 2 km weiter nordwest-
lich bei Birenbach vorkommt (Fundstellen Barten-
bach I/I1; Abb. 2). Deshalb nimmt man inzwischen
an, dass der Meersaurierfriedhof tiber ,,eine Flache
von mindestens 20 km?“ ausgedehnt ist! (HavLik et
al. 2006, 11-12; RabemacHeErR 2006, 39-48). Die
Grabungen, die vorlaufig abgeschlossen sind, haben
uber 2000 Knochen zutage gefordert (RADEMACHER
2006, 84; HavLik et al. 2006, 13). Dieser Beitrag kon-
zentriert sich im Wesentlichen auf die Befunde, die
zum Verstdndnis der Entstehung des Fischsaurier-
friedhofs notwendig sind.

Saurier-Friedhof liegt im ,Belemniten-Schiach-
fell”. Die Schicht, in der die Wirbeltierreste ein-
gebettet sind, ist nur bis zu 10 cm méchtig (RADE-
MACHER 2006, 39). Das Besondere ist, dass in ihr
unzdhlige Belemniten angereichert sind (das sind
fingerformige, meist spitz zulaufende Innenskelett-
Elemente ausgestorbener Tintenfische; vgl. Abb. 1),



und zwar konnen es tiber 1000 Exemplare pro Qua-
dratmeter sein. Der stets um Anschaulichkeit
bemiihte Begriinder der schwabischen Jura-Geo-
logie, F.A. QueNsTEDT (1809-1889), nannte solche
Vorkommen drastisch ,,Belemniten-Schlachtfelder”.
Erstaunlich ist, dass zwar die Belemniten-Schicht
bei Eislingen seit langem bekannt ist, aber die reich-
lichen Meersaurierknochen bisher anscheinend
iibersehen wurden. Auch mit fossilen Kotstiicken
(Koprolithen) ist die Fundschicht ,,geradezu tiber-
sat“ (RaDEmMAcHER 2006, 24, 82). Die Belemniten zei-
gen lUiberwiegend deutliche Spuren der Abrollung
und diirften anderenorts bei Abtragung der Schich-
ten des Untergrunds aufgearbeitet, das hei3t durch
heftige Meeresstromungen freigespiilt und dann
umgelagert worden sein (RADEmMAcHER 2006, 62).
Die ausgedehnten Geldndearbeiten brachten ent-
gegen fritheren Angaben (vgl. BINDER & STEPHAN
2005) keine eindeutigen Hinweise auf eine be-
stimmte Stromungsrichtung im Unterjura-Meer,
da sich bei den Belemniten keine einheitliche Vor-
zugsrichtung (Einregelung) nachweisen lasst (Rape-
MACHER 2006, 62-63). Die Wasserbewegungen
waren aber zumindest zeitweise intensiv, denn
auch die Meersaurier-Skelettelemente wurden teil-
weise ,durch die Stromungsereignisse stark durch-
einander gewirbelt” (RADEMACHER 2006, 42).

Einstufung des Friedhofs in der Schichtfolge. Reste
von Ammoniten — ausgestorbene Tintenfische mit
spiralig gewundenem Gehause — finden sich in der
Meersaurier-Fundschicht nur als wieder aufgear-
beitete phosphatische Exemplare und Fragmente;
es sind nur Arten, die an sich im Schichtpaket dar-
unter vorkommen (Né&heres bei BINDER & STEPHAN
2005, 82). Sie wurden also ebenfalls umgelagert
und stammen aus der unterlagernden Posidonien-
schiefer-Formation. Diese Formation wurde be-
nannt nach einer in diesem Schichtpaket haufigen
Muschel, die frither Posidonia hief3. Die Ammoni-
ten stammen aus der hochsten Ammoniten-Zone
des Posidonienschiefers, der bifrons-Zone (nach
dem Leitammonit Hildoceras bifrons, HavLik et al.
2003, 207; vgl. RiecraF et al. 1984, 21-22). Der Posi-
donienschiefer, vor allem in der Umgebung von
Holzmaden bei Kirchheim/Teck (an der Autobahn
Stuttgart-Ulm), ist durch vollstdndig erhaltene
Meersaurier, zum Teil mit mineralisierten Weich-
teilen, sowie durch komplette Seelilien-Kolonien
usw. weltbekannt (OscHmann 2000; vgl. Tab. 1).
Der Posidonienschiefer bildet in Stiddeutsch-
land den unteren Teil der Toarcium-Stufe (oberste
Stufe des Unteren Jura; benannt nach dem Ort
Thouars an einem Nebenfluss der Loire in Frank-
reich). ,, Erst unmittelbar oberhalb der Fundschicht®
beginnen Ammoniten der Oberen Toarcium-Stufe
aufzutreten (HavLrik et al. 2003, 207; RADEMACHER
2006, 59, 61). Deshalb markiert hier die Oberflache
(Top) der Meersaurierschicht die Grenze zwischen
Unterem und Oberem Toarcium (Haviik et al.

2005, 198,202; vgl. Tab.1). Noch detaillierter konn-
te die Einstufung der Fundschicht mit mikrosko-
pisch kleinen Meeresorganismen (Dinoflagellaten)
vorgenommen werden. Das radiometrische Alter
der Schicht geben HavLik et al. (2006, 23) mit 181
Millionen Jahren an.

Rasche Entstehung der Meersaurier-Schichf. pie
Fundschicht ist ,,mit einzelnen Knochen sowie mit
Skelettresten durchsetzt, die durch die Einwirkung
der Meeresstromung auseinandergezogen wur-
den. Mehrfach war jedoch auch noch ein grober
korperlicher Verbund erkennbar“ (Haviik et al.
2006, 11) — dieser Befund wird ofter betont (RADE-
MACHER 2006). Man nimmt an, dass die Kadaver oft
gegen Baumstdmme getrieben wurden, die am
Meeresgrund lagen; solche Stdmme (jetzt platt-
gedriickt) finden sich haufig in der Néhe von Ske-
letten (HavLik 2003, 205; RADEMACHER 2006, 53-54;
Abb. 1). Wahrend im Posidonienschiefer zwar viele
Meersaurierskelette komplett sind (vgl. Tab. 1),
aber die Knochen und ihre Position zueinander
durch die tiberlagernden Schichten oft stark
gepresst und deformiert wurden, sind sie im Eis-
linger Fischsaurierfriedhof erstaunlicherweise
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Abb. 1: Teil des
Skeletts eines fast 6 m
langen Fischsauriers
der Gattung Tem-
nodontosaurus, nach
dessen Verwesung
viele Skelettbestand-
teile durch Stromungen
stark durcheinander
gewirbelt wurden.
Unten Teil eines (jetzt
plattgedriickten)
Baumstamms, gegen
den das Skelett ver-
mutlich geschwemmt
wurde. Bei einem Teil
der kurzen und gera-
den, spitz zulaufenden
Elemente handelt es
sich jedoch um Belem-
niten, die schon vor
den Meersauriern
abgelagert wurden

(s. Text). Abdruck
mit freundlicher
Genehmigung von

Dr. R. RADEMACHER.

Abb 2: Der , Meer-
saurierfriedhof™ bei
Eislingen besitzt eine
enorme Ausdehnung,
die sich iiber minde-
stens 20 Quadratkilo-
meter erstreckt, wie die
Fundstellen an der

B 10-Trasse sidlich
Eislingen (I-VI) sowie
6 km nordnordwestlich
bei Bartenbach (11/1V)
und noch 2 km weiter
nordwestlich bei
Birenbach (Bartenbach
1/11I) zeigen.
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Tab. 1: Vereinfachte Tabelle des Oberen Unterjura mit den im Text erwihnten geologischen
Bezeichnungen und Ereignissen sowie der Position des Meersaurierfriedhofs in der Schicht-
folge bei Eislingen/Fils (Wiirttemberg). Im Gegensatz zu Belemniten und Ammoniten im
»Belemnitenschlachtfeld“ wurden u.a. die in der gleichen Schicht eingebetteten Meersaurier
und Fische nicht umgelagert. Vielmehr diirfte es sichum Opfer eines enormen Massensterbens
infolge einer grofien Umweltkatastrophe handeln; ihre Kadaver wurden in der Umgebung
von Eislingen direkt abgesetzt.

weitgehend dreidimensional erhalten. Ferner zei-
gen sie feinste Details der Knochenoberflache, zum
Beispiel die Eintrittskandale fiir Blutgefd3e oder die
Ansatzstellen fiir die Muskulatur (HavLik et al. 2005,
200). Verschiedene, in anatomisch korrekter Posi-
tion zusammen liegende Skeletteile ermoglichen
so neue Erkenntnisse iiber den Korperbau von
Fischsauriern (HavLik et al. 2006, 13-16).

Die zahllosen Belemniten und auch die Ammo-
niten der Meersaurier-Fundschicht stammen also
aus dem darunter liegenden Posidonienschiefer.
Nicht aber die gut erhaltenen Meersaurierknochen,
denn sonst wére der einstige Skelettverband (s. 0.)
nicht mehr erkennbar. Eine Umlagerung wie bei
den Ammoniten und Belemniten ist daher nicht
denkbar, zumal auch die Knochen nicht abgerollt
sind. Die Besonderheit dieser Fossillagerstétte
zeigt sich auch darin: In der Schichtfolge tiber der
Saurier-Lagerstéatte, der Jurensismergel-Formati-
on (Obere Toarcium-Stufe, Oberster Unterjura) bei
Eislingen kommen noch weitere fiinf Horizonte mit
,Belemniten-Schlachtfeldern® vor; sie werden aber
nicht von Knochenresten begleitet (RADEMACHER
2006, 63; vgl. Tab. 1).

Nur die obersten Lagen der Belemniten zeigen
deutliche Spuren von Bewuchs, etwa mit kleinen
Rohrenwiirmern und Austernschalen (RADEMACHER
2006, 63). Auch einige Knochenreste sind mit
Rohrenwiirmern bewachsen. Haviik et al. (bei
RaDEMACHER 2006, 57-58) setzen fiir den Aufwuchs
dieser Siedler einige Monate an (vgl. HavLik et al.
2003, 205). Bevor die Knochen bewachsen werden
konnten, waren nattirlich die Weichteile der Sau-
rierkadaver am Meeresboden verwest, was heute

— zumal unter subtropisch-/tropischen Bedingun-
gen —maximal wenige Wochen dauert (vgl. SCHAFER
1962, 17-48). Teilweise wurden die Knochen durch
Stromungen zerstreut (s.o.). Fische sind viel stérker
zerfallen; aber auch von ihnen wurden zahlreiche
Reste gefunden (HavLik et al. 2005, 200). Teilweise
sind sie lagig angereichert; am besten blieben die
widerstandsfahigen Zahne und die harten Ganoin-
Schuppen von Schmelzschuppern erhalten (RADE-
MACHER 2006, 70, 76, 84). Nachdem das Leichen-
feld maximal einige Monate unbedeckt blieb und
von Rohrenwiirmern und Austern besiedelt war,
wurde es samt dem spérlichen Aufwuchs endgtil-
tig mit Sediment zugedeckt. HavLik et al. (2006, 21)
betonen die ,rasche Sedimentbedeckung® fiir einen
bestimmten Fischsaurier mit teilweise zusammen-
héngenden Knochen; das trifft jedoch auf den
ganzen Meersaurierfriedhof zu. Es ist also plausi-
bel, dass die Saurierschicht ,tatsiachlich durch ein
recht kurzfristig wirkendes Ereignis entstand und
nicht durch einen lang andauernden Prozess“.
AnschlieBend wurde die frisch abgelagerte, alles
bedeckende Sedimentschicht mit zahllosen Grab-
und FraB3spuren durchzogen (RapEMACHER 20086, 55,
67). Die Spurenerzeuger erndhrten sich wohl von
ubrig gebliebenen organischen Resten. Lange
muss das nicht gedauert haben; heute werden die
obersten 5-8 cm von neu gebildetem Sediment
sinnerhalb weniger Tage® vollstdndig durchwiihlt
(TurekiaN 1985, 152).

Gashydrat-Vergiftung als Ursache des Massenster-
(8157 Wie kam es zum Massentod der Meersauri-
er, Fische usw.? Entscheidend ist nach MONTENARI
(bei RaDEMACHER 2006, 93-100; vgl. Havrik et al.
20086, 24-27), dass in der Fundschicht das Kohlen-
stoffisotop '2C gegentiber dem Isotop *C etwa um
das Doppelte erhoht ist. Genauso rasch, wie die
Werte steigen, fallen sie dariiber wieder auf ihre
urspriinglichen Betrage. ,Die Isotopenanomalie
muss also auf ein schnell einsetzendes und auch
rasch wieder abklingendes Ereignis zuriickzu-
fithren sein®, auf einen ,,Event”. Die einzige schliis-
sige Erklarung sei der Zerfall von Methanhydrat;
es besteht aus Wasser (H,0) und Methan (CH,)
~mit extrem starker Anreicherung von 2C“ (Mon-
TENARI bei RADEMACHER 2006, 99). Methanhydrat ist
ein Clathrat (von lat. Clathri, Gitter), also ein Gas-
hydrat, bei dem Methangas in einem Kristallgitter
aus Wassermolekiilen als sogenanntes ,,Methaneis“
eingeschlossen ist. Man findet es sehr reichlich am
Rand heutiger Ozeane ab einer Wassertiefe von
500 Metern; es kann bis zu 1000 m tief im Sedi-
ment vorkommen. Nur unter hohem Druck und bei
niedriger Temperatur sind die ,,Gitterstrukturen®
stabil — sonst zerféllt Methanhydrat in seine Be-
standteile Methan und Wasser. Fiir Methanhydra-
te gelten Bildungstemperaturen von 2 °C bis 4 °C
und der Druck einer Wassersdule von mehreren
Hundert Metern als optimal; Kubrass et al. (2004,



486) geben mit 4 ° C bis 10 °C ein etwas hoheres
Temperaturfenster und etwas geringere Wasser-
tiefen (unter 300 m) an.

Nattrlich war nach MonTenARr! das Unterjura-
Meer Stiddeutschlands bei einer angenommenen
Tiefe von 150 bis 200 Metern zu flach und zu warm
fir die Bildung stabiler Methanhydrate. Es lag
damals in den Tropen (so MoNTENARI bei RADEMA-
cHER 2006, 99) bzw. in den Subtropen (so HavLik et
al. 2006, 26). Deshalb miissten sich die Methanhy-
drate im Dauphiné-Meeresbecken gebildet haben;
seine Wassertiefe wird mit 2000 m angegeben.
Paldogeographischbetrachtetlages ,vor der Haus-
tur“, nédmlich zwischen dem Areal des heutigen
westlichen Alpenbogens und dem Bereich des
heutigen franzosischen Zentralmassivs. Man geht
davon aus, dass andere Gebiete aufgrund ihrer
paldogeographischen Konstellation (zu weit weg)
oder wegen der Nichterfiillung der notwendigen
physikalischen Bedingungen ausscheiden.

Es wird also angenommen, dass durch (nicht
néher erlduterte) Anderungen von Druck und/oder
Temperaturim Dauphiné-Meeresbecken eine grof3e
Menge Methanhydrat zerfallen sei; das frei gewor-
dene Methan perlte in der Wasserséule nach oben.
sDabei werden die Schichtungsverhiltnisse des
Meeres massiv durcheinander gewirbelt.“ Fiir den
bodennahen Wasserkorper des benachbarten Po-
sidonienschiefer-Meeres nimmt man seit langer
Zeit weitgehendes Fehlen von Sauerstoff, aber
reichlich giftige Schwefelwasserstoffverbindungen
an (vgl. Ronr 1998, 110-116; ScumiDT-ROHL 1999,
40-45). Da die Meersaurier-Fundschicht direkt
iiber dem Posidonienschiefer liegt (Haviik et al. 198,
202; RabpEMACHER 2006, 61, 98), kann man diese
lebensfeindlichen Verhaltnisse fiir das Katastro-
phen-Szenario wahrscheinlich annehmen: Man
geht nun davon aus, dass das aufperlende Methan
die bodennahen, hochgiftigen und weitgehend
sauerstofffreien Wassermassen hochriss, so dass
sie sich mit dem oberen belebten Wasserkérper
mischten. Durch Meeresstromungen gelangte die
toxische Wassermasse dann in den Bereich des
heutigen Wiirttemberg — dort rissen Schwefelwas-
serstoffe und Sauerstoffarmut grof3e Teile der Lebe-
welt des Meeres in den Tod. Fiir die Meersaurier
als Lungenatmer wird vermutet, dass sie ,entwe-
der rasch durch Schwefelwasserstoffverbindungen
vergiftet” wurden ,,und/oder verhungerten®, weil
ihre Beutetiere bereits in groBer Zahl umgekom-
men waren. Der sehr hohe Anteil des Kohlenstoff-
isotops !2C in der Meersaurier-Fundschicht wird
also auf das Gas Methan (CH,) zurtickgefiihrt (s.o0.).

Probleme der Gashydrat-Hypofhese. Dieses Modell
hat jedoch zumindest mit folgendem Problem zu
kéampfen: Auch wenn das Meer im Dauphiné-
Becken 2000 m tief gewesen sein sollte, ist es sehr
unwahrscheinlich, dass sein Bodenwasser nur
wenige Grad Celsius tiber dem Gefrierpunkt lag.

Denn viele Befunde deuten daraufhin, dass sich erst
im Alttertidr das ozeanische Tiefenwasser stark
abzukiihlen begann: Vom Paldozén bis zum Miozén
sank es nach WieGank (1993, 171) unter Schwan-
kungen auf ca. 6 °C ab (spéter ging die Temperatur
noch weiter zurtick), weil zunehmend kaltes Ober-
flachenwasser in der Umgebung der Antarktis auf
den Ozeanboden sank und nach und nach die Tief-
seebecken auffiillte (zu den globalen Hintergriinden
z.B. WEFER & BERGER 2001, 87-96). Der ,erste siche-
re Nachweis von Eisdrift-Sedimenten® stammt aus
dem Oberen Oligozdn der Ross-See; das belege
~begrenzte lokale Vergletscherungen“ der Antark-
tis (so WieGank 1993, 171). Dagegen wird ange-
nommen, dass bis zum Ende der Kreide die Tem-
peratur der ozeanischen Bodenwassermassen nicht
unter 15 °C betragen habe (Wiecank 1993, 170-171;
vgl. Kuprass et al. 2004, 483-485).

Vereinzelt wurden zwar fiir den Unteren Jura
Vereisungszyklen in Sibirien angenommen (ZigG-
LER 1990, 94), aber allgemein geht man fiir die Zeit
der Posidonienschiefer-Formation ,mit hoher Wahr-
scheinlichkeit von eisfreien Polen“ aus (ScHMIDT-
RoHL 1999, 157; ebenso RoHL 1998, 137). Das gilt
nicht nur fur die Zeit des Unteren Toarciums, son-
dern allgemein: ,Im Mesozoikum und im begin-
nenden Kénozoikum waren die Polargebiete nach
allen geologischen und palédontologischen Erkennt-
nissen nicht vereist® (SeiBoLb & THIEDE 1997, 48).
Man nimmt an, dass die mittlere Meerestempera-
tur durchschnittlich 10 °C hoher als die heutiger
Meere geméBigter Breiten war (De WEeveRr 2000, 68;
vgl. BorGer 2000, 170-172). Nach den paldogeo-
graphischen Rekonstruktionen bestand damals
keine Tiefwasserverbindung zwischen dem Dau-
phiné-Becken und dem weiter siidostlich gelege-
nen Tethys-Ozean (vgl. ZiecLEr 1990, Fig. 44; DE
WEvVER 2000, 66). Im heutigen Alpenbereich rekon-
struiert man zwar kleinrdumige tiefere Becken, die
aber durch Flachmeer-Schwellen voneinander ge-
trennt waren (Geyer 1993, 38; vgl. DE WEvEr 2000,
69). Weiter gab es eine schmale, flache Meeres-
straBBe nach Norden, wo sich der von Landmassen
umgebene, nach Norden offene Bereich des arkti-
schen Meeres anschloss (RoHL 1998, 137-138).
Selbst wenn in der damaligen Tiefsee ein kalter
Bodenwasserkérper vorhanden gewesen wadre,
was sehr unwahrscheinlich ist, hdtte schon wegen
der fehlenden Tiefwasserverbindungen das Dau-
phiné-Becken nicht mit Kaltwasser versorgt wer-
den konnen. ,Im Unterschied dazu leben wir heute
in einer Zeit mit kalten, rasch zirkulierenden Oze-
anen“ (OscHMANN 2000, 142). Fir das Posidonien-
schiefer-Flachmeer geben OscHMANN et al. (1999,
249) Temperaturen von 25 °C bis 30 °C an; darauf
deutet u.a. das Vorkommen von Meereskrokodilen
hin (ScumiDT-ROHL 1999, 162). Zwar diirfte das Tie-
fenwasser im Dauphiné-Becken deutlich kiihler
gewesen sein; aber es ist sehr unwahrscheinlich,
dass seine Temperatur nur wenige Grad Celsius
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tber Null betrug, wie es fiir Methanhydratbildung
notig ist.

FiZil. Der Meersaurierfriedhofvon Eislingen belegt
deutlich einen katastrophischen Massentod vieler
Tiere und die schnelle Entstehung einer Fund-
schicht. Aber dass dafiir ,mit an Gewissheit gren-
zender Wahrscheinlichkeit® (!) — so sehr selbstge-
wiss MonNTENARI bei HavLik et al. (2006, 26; ebenso
RaDEMACHER 2006, 99) — ein groBBer Methanhydrat-
zerfall im Dauphiné-Becken verantwortlich ist,
dirfte viel weniger gesichert sein.

Manfred Stephan
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Die im Juni 2003 gestartete europédische Raum-
sonde Mars Express hat jetzt eine kleine Sensati-
on erbracht (PrauT et al 2007): Es gibt offenbar auch
heute riesige Wassermengen auf dem Mars. Damit
ware der Mars wahrscheinlich bereits wenigstens
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einer dicken Eisschicht und auf dem Merkur finden
sich in Polkratern Eisablagerungen. Dafiir, dass
friher auf dem Mars Wasser geflossen ist, wurden
schon lange geologische Argumente angefiihrt.
Dazu gehoren Landschaftsformen, die an ausge-
trocknete Flussbetten erinnern, und Rundungen
von Steinen, die auf Wassertransport hinweisen
(vgl. PaiLer & KraABBE 2006). Wie viel Wasser in wel-
cher Marsperiode wirklich geflossen ist, ist jedoch
immer noch Gegenstand von Untersuchungen und
Debatten. Im Jahr 2002 kamen durch die Analyse
von Aufnahmen der Marssonden Mars Global Sur-
veyorund Mars Odyssey weitere Hinweise dazu, die
schlieBlich auf Oberflacheneis an den Marspolen
hindeuteten.

Die Pole des Mars tragen eine etwa 1000 km



durchmessende hellweifle Kappe aus Trockeneis
und Wassereis untermischt mit Staubschichten.
Diese Kappen wurden zuerst von den Mariner- und
Viking-Marssonden untersucht. Das Mars Advan-
ced Radar for Subsurface and Ionospheric Sounding
(MARSIS) genannte Instrument an Bord des Mars-
Express ermoglichte nun aber erstmals, den Mars-
boden tiefer als einige Meter unter der Oberfliche
zu untersuchen. MARSIS arbeitet dhnlich wie ein
Sonargeréit: Uber zwei meterlange Antennen sen-
det es gleichzeitig Radarpulse auf 4 Wellenldngen
zwischen 1,3 bis 5,5 MHz gen Mars und registriert
die Echos. Deren Zahl und Laufzeit geben Auskunft
uber die Struktur des Untergrunds und der Atmo-
sphére. Eskannbei einer Tiefenauflésung von etwa
100 m bis 5 km in den Boden ,hineinsehen®, die
seitliche Auflosung ist 10-30 km quer und 5-10 km
entlang der Flugrichtung. Vergleichbare Gerate
werden auf der Erde bei der Vermessung von Glet-
schern verwendet. MARSIS kann etwa 26 Minuten
wahrend jedes knapp siebenstiindigen, elliptischen
Marsumlaufs verwendet werden — immer wenn
Mars Express zwischen 250 und 800 km tiber dem
Planeten steht.

In mehr als 300 Einzelschnitten und bis in 3,7
km Tiefe durchleuchtete MARSIS die geschichte-
ten Eisdecken am Siidpol in der Zeit zwischen
November 2005 und April 2006 wahrend 60
Umkreisungen (Abb. 1). Die Bahn der Sonde wurde
so angepasst, dass ein moglichst grofes Areal
erfasst werden konnte. Mindestens 90% des gefro-
renen Eis-Staub-Sand-Gemisches, das sich tiber
eine Flache so grof3 wie der Kontinent Europa
erstreckt, besteht aus Wassereis. Gleichzeitig
scheint die tiber 150 km dicke Kruste des Mars so
stabil zu sein, dass sie sich unter dem Eispanzer
insgesamt nicht merklich durchbiegt, wie es auf der
Erde der Fall wére (Abb. 2). Einige lokale Senken
konnten von einer nur dort verdnderten geologi-
schen Zusammensetzung oder z.B. Meteoritenkra-
tern herrithren.

Die Nordpolregion des Mars wurde im Juni
2005 wahrend zweier Umkreisungen untersucht
(Picarpi et al 2005). Auch hier erwies sich die Kru-
ste als vergleichbar fest wie in der Stidpolregion
und auch hier zeigte sich, dass die Polkappe aus
fast reinem Wassereis besteht und stellenweise
hochstens 2% Verunreinigungen aufweist. Aufgrund
der nur wenigen Messwerte konnte die Gesamt-
menge des Wassereises aber nicht berechnet wer-
den. Auch an anderen Stellen gibt es Wasser(eis)
auf dem Mars. Der Mars Global Surveyor fand sogar
deutliche Hinweise auf fliissiges Wasser unweit der
Marsoberflache (MaLN et al 2006).

Die Stidpolregion des Mars enthalt mit 1,6 - 108
km? genug Wasser, um den gesamten Planeten mit
einer 11 m dicken Schicht zu bedecken. Fiir Theo-
rien zur evolutiondren Entstehung des Lebens ist
Wasser von zentraler Bedeutung: , Leben, wie wir
es kennen, ist ohne Anwesenheit von Wasser nicht

denkbar. [...] Daher wurde z.B. tiber die Anzeichen
von fliisssigem Wasser auf dem Jupitermond Euro-
pa so enthusiastisch berichtet und tiber mogliches
Leben spekuliert. Wesley HunTress, NASA-Chef fiir
Weltraumwissenschaften, brachte diese Haltung
damals wie folgt auf den Punkt: ,Wo es Wasser in
flissiger Form und chemische Energie gibt, dort
gibtes auch Leben —es gibt keine Ausnahme.“ Also:
Wasser + Energie = Leben? Flugs wird aus einer
notwendigen Voraussetzung eine hinreichende”
(PaiLer 1999, 52).

Von evolutionstheoretischer Seite wurden bis
heute keine plausiblen Modelle vorgelegt, wie
Leben von selbst entstehen konnte (JUNKER & ScHE-
RER 2006; BinDER 2007). Die Anwesenheit von Was-
ser und Energie dndern diesen Tatbestand nicht.

STUDIUM INTEGRALE

Abb. 1: Zeichnerische
Darstellung des Mars
Express iiber der
Marsoberfliche.

(ESA, vgl. www.esa.
int/SPECIALS/Mars_
Express/index.html

Abb. 2: Hohenkarte
des Mars-Siidpols
nach Daten des Mars
Global Surveyors. Die
mit A und C markier-
ten Linien zeigen die
in Abb. 3 dargestellten
Messungen wdhrend
zweier verschiedener
Uberfliige der Pol-
region durch die Mars-
Express-Sonde der
europdischen Raum-
fahrtbehdrde ESA.
(NASA/JPL/ASI/
HESA/Univ. of Rome/
MOLA Science Team,
Abdruck mit freund-
licher Genehmigung.)
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Abb. 3: A MARSIS-Messung wahrend Umlauf 2753, die die typische Struktur der Polab-
lagerungen zeigt. B Die Marstopographie entlang der Messlinie. Die untere Echoverstdrkung
(Pfeile in A) wird als die Grenze der Eisablagerungen zur Marskruste gedeutet. Das dariiber-
liegende Eisgebiet zeigt eine gebdnderte Struktur von maximal 1,6 km Dicke. C, D Dasselbe
fiir Umlauf 2682. Die beiden Gebirgsziige (in A und C) stellen das Relief entlang der weif3en
Linien in Abb. 2 dar. E Marsoberfliche (schwarze Linie) und Marskruste (blaue Linie) am
selben Umlauf. Deutlich ist zu sehen, dass Eisablagerungen eine bergartige Struktur auf der
eigentlichen Marskruste bilden.

(NASA/JPL/ASI/ESA/Univ. of Rome/MOLA Science Team, Abdruck mit freundlicher
Genehmigung, unten nach PLAut 2007)

Hinzu kommt, dass Leben auf der Erde zwar selbst
unter und vielleicht auch in der kilometerdicken
Eisdecke antarktischer Seen bekannt ist, diese Orte
sind jedoch im Vergleich zu den Bedingungen auf
dem Mars noch geradezu paradiesisch. AuBBerdem
ist das dort existierende Leben in nichts ,primiti-
ver“ als anderswo auf der Erde (Binper 2000). Inter-
essanterweise scheinen auch die Pressemeldungen
der letzten Jahre immer bescheidener zu werden:
Wollte man vor einem Jahrzehnt noch in einem
Marsmeteoriten Bakterienfossilien gefunden haben,

was sich nachtréglich nicht bestétigte (LINDEMANN
1999), so wurde vor 3 Jahren bakterielles Leben als
Quelle fiir Methanspuren in der Marsatmosphare
nur noch als eine unter mehreren Moglichkeiten
angesehen (LiNnDEMANN 2005). Und bei dieser jling-
sten Entdeckung durch MARSIS geschieht nun
auch keine publizistische Vermarktung von Wasser
als ,,Beweis fiir Leben“. Daran dndert selbst die von
PrauTetal. (2007) und Picarpi et al. (2005) als gering
eingeschatzte Wahrscheinlichkeit von fliissigem
Wasserin der Tiefe der Ablagerungen nichts mehr.

Wolfgang Lindemann
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Jiinger als die ONA erlaubt? Morphologie und
Molekiile einmal mehr im Honflikt

Die Untersuchung morphologischer (gestaltlicher)
Merkmale und die molekulargenetische Analyse
(DNA-Sequenzvergleiche) sind zwei voneinander
unabhéngige Zuginge zur Erfassung von Ver-
wandtschaftsverhéltnissen. Es wurde erwartet und
wird oft behauptet, dass die Ergebnisse dieser bei-
den Disziplinen zusammenpassen. Das heif3t: Die
Datensétze beider Forschungsgebiete sollten die-
selben Auffassungen tiber den Evolutionsweg stiit-
zen. Entsprechend wird die Passung von Morpho-
logie und Molekiilen als besonders starker Beleg
fir Evolution gewertet.

Die Realitét ist jedoch vielfach weitaus kompli-
zierter. Die Hoffnung, dass molekular begriindete
Verwandtschaftsverhéltnisse morphologisch und
paldontologisch abgeleitete Abstammungsbezie-
hungen bestétigen wiirden, hat sich weithin nicht
erfilllt. Ein Beispiel dafiir liefert die Evolution der
Saugetiere. Schon frithere Studien zeigten, dass
hier ein Konfliktpotential liegt (Kumar & HEDGEsS
1998). Nun haben ein soeben beschriebenes Fos-
sil und eine neue und gleichzeitig die bislang
umfangreichste Auswertung, die auf 409 Merkma-
len von 69 fossilen und heutigen Sdugetiergattun-
gen basiert, den Konflikt verschérft. Denn nach
molekularen Daten sollen die Plazenta-Tiere vor
148 Millionen Jahren entstanden sein, wahrend die
morphologisch-paldontologische Analyse fiir ein
rattenartiges Saugetier als &ltesten Plazentalier
spricht, das auf 63 Millionen Jahre datiert wird
(WiBLE et al. 2007). CrreLL1 & Gorbon (2007, 919)
kommentieren: Die jlingsten Untersuchungen
représentierten den ,neuesten Volleyschuss® in
der ,,Molekiile-versus-Morphologie-Debatte®. Die
Ergebnisse verkleinern nicht wie erhofft den Gra-
ben zwischen den Schlussfolgerungen der beiden
Disziplinen, sondern erweitern ihn.

Die groBer gewordene Diskrepanz kénnte auf
zweierlei Weise aufgelost werden. Zum einen
konnten neue Fossilfunde das Bild verdndern.
CrreLLl & Gorpon (2007, 919) weisen jedoch auf
Studien hin, wonach der Fossilbericht bei den Sau-
getieren als ziemlich vollstandig betrachtet werden
kann. Zum anderen koénnten die Annahmen iiber
den Gang der molekularen Uhr falsch sein. Immer-
hin passen die Geometrien der Verwandtschaftsbe-
ziehungen grob zusammen (die Positionen der
Afrotheria und Xenarthra bilden jedoch Ausnah-
men [WIBLE et al. 2007, 1005]). Ob sich der gegen-
wartige Widerspruch auflésen léasst, wird sich zei-
gen miussen.

Die Analyse von WiBLE et al. (2007) erbrachte

noch weitere interessante Ergebnisse. Das von
ihnen neu beschriebene Fossil Maelestes gobiensis
aus der Mongolei (auf 71-75 Millionen Jahre
datiert) und sémtliche anderen Sadugergattungen
aus der Kreide miissen auf tote Seitendste des
hypothetischen Stammbaums gestellt werden. Zu
Beginn des Tertidrs tauchen dann die meisten
~modernen” Sdugergruppen in der Fossiliiberliefe-
rung explosionsartig auf. CireLLI & Gorpon (2007)
ziehen einen Vergleich mit der kambrischen Explo-
sion. Wahrend man aus der Kreide nur 40 fossile
Saugetier-Gattungen kennt, sind es im Tertiér tiber
4000. Die verwandtschaftlichen Beziehungen der
Kreide-Gattungen zu den modernen Plazentaliern
sind durchweg stark umstritten (WiBLE et al. 2007,
1003). Fazit: Einmal mehr fiihrt die Zunahme an
Kenntnissen nicht zu groBerer Klarheit in

Ursprungs- und Abstammungsfragen.

[CrreLLr RL & GorpoN CL (2007) Re-crowning mammals.
Nature 447, 918-920; Kumar S & Hepces BS (1998) A mole-
cular time-scale for vertebrate evolution. Nature 392, 917-
920; WiBLE JR, Roucier GW, Novacek MJ & AsHer RJ (2007)
Cretaceous eutherians and Laurasian origin for placental
mammals near the K/T boundary. Nature 447, 1003-1006]
R. Junker

Homochiralitdt: astrophysikalischer Mechanismus
Z0r Anreicherung von Aminosaure-Enantiomeren?

Fir die Entstehung homochiraler Bausteine fiir die
Synthese von Biomakromolekiilen liegt nach wie
vor keine befriedigende rein kausalmechanistische
Erklarung vor (ImminG 2006). Wie konnen Molekiile,
die in spiegelbildlichen Strukturvarianten (Enan-
tiomeren; vgl. Abb. 1) vorkommen und sich in ihren
chemischen Eigenschaften praktisch nicht unter-
scheiden (wie z.B. Aminoséduren und Kohlehydrate)
so getrennt werden, dass daraus einheitliche Makro-
molekiile aufgebaut werden kénnen?

Ohne homochirale Bausteine ist Leben — wie
wir es kennen — nicht moéglich. Die Trennung von
Enantiomeren gelingt im Labor, erfordert jedoch
zwingend den Einsatz homochiraler Chemikalien
sowie geplante und regulierte Versuchsablaufe.

Schon seit langerem und auch jetzt wieder in
neuen Untersuchungen sind Techniken ausgear-

Abb. 1: Schidel von
Maelestes gobiensis
aus der Mongolei.
(Nach WiBLE et al.
2007)



Abb. 1: D-und
L-Aminosdure. Die
beiden Formen sind
spiegelbildlich zuein-
ander. Alle Aminosdu-
ren haben die gleiche
Grundstruktur (L-Ami-
nosduren) und unter-
scheiden sich nur im
Rest R. In Ursuppen-
experimenten werden
immer beide Formen
zu gleichenTeilen
gebildet (Razemate).
(Aus JUNKER & SCHERER
2006)
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beitet worden, um Mischungen mit einem geringen
Enantiomereniiberschuss so anzureichern, dass
anschlieBend ein Enantiomer stark tberwiegt.
PERRy et al. (2007) haben gefunden, dass das D/L-
Gemisch der Aminosdure Serin mit einem gerin-
gen Enantiomerentiberschuss durch Sublimation
angereichert werden kann. Bei der Sublimation
geht ein Stoff direkt aus der festen Phase in die Gas-
phase tiber (und umgekehrt). Dieses Phdnomen ist
thermodynamisch gut beschreibbar und wird im
Labor z.B. zur Reinigung von Reaktionsprodukten
genutzt. Krussmann et al. (2006) haben kiirzlich
gezeigt, dass eine Anreicherung von Aminoséure-
Enantiomeren auch durch Nutzung des Phasen-
tibergangs fest — gelost moglich ist.

Die Publikation von PErry et al. (2007) veran-
lasste Ben FEriNGA und Mitarbeiter, eigene Unter-
suchungen tiber die Anreicherung von Enantiome-
ren durch Sublimation zu verdffentlichen (FLETSCHER
et al. 2007). Sie sublimierten verschiedene Amino-
sduren mit einem geringen Enantiomereniiber-
schuss von 0,5 bis 10%. Das im Uberschuss vor-
liegende Enantiomer wurde dabei angereichert.
Dabei darf nur eine geringe Menge (im Promille-
Bereich) des Ausgangsmaterials sublimiert werden.
Der Effekt zeigt auBerdem eine Abhéngigkeit von
Druck und Temperatur. In der Uberschrift vermit-
teln die Autoren den Eindruck, einen relevanten
astrophysikalischen Mechanismus zur Anreiche-
rung von L-Aminosduren vorzustellen. Aufgrund
der bisher vorliegenden Daten sollte diese Behaup-
tung allerdings kritisch hinterfragt werden. Im Kos-
mos konnen lokal hohe Temperaturunterschiede
auftretenund es herrscht ein stark reduzierter Druck
(Vakuum). Diese Randbedingungen sind fiir Sub-
limation giinstig, trotzdem wére zu zeigen, wie gut
eine Sublimationsapparatur die Situation im Kos-
mos modelliert. Nachzuweisen bleibt ebenso, ob
der Anreicherungseffekt auch bei Ausgangssitua-
tionen auftritt, in denen nicht reine Aminosiuren
vorgelegt werden, sondern komplexe Substanz-
gemische mit Spuren von Aminosduren, wie das
unter prabiotischen Bedingungen zu erwarten ist.
Wie soll auBerdem unter ungesteuerten Bedin-

gungen sichergestellt werden, dass nur geringste
Anteile (Promille) der Aminosduren sublimiert
werden?

Abschlielend sei auf die schon vor ldngerem
von Klaus Dost (1987) gemachte Feststellung hin-
gewiesen: ,Es gibt zwar schwache asymmetrische
Krafte in der unbelebten Natur, aber jedes gering-
fugige Vorherrschen von D- oder L-Formen bei
prébiotischen Prozessen wiirde in einer geologi-
schen Umgebung durch Razemisierungsreaktio-
nen wieder aufgehoben werden.“ An dieser Ein-
schétzung hat sich bis heute nichts gedndert, wie
CATALDO (2005) in ihrem Ubersichtsartikel belegen,
wenn sie schreiben: , The enantiomeric excess
found in meteorites usually involves unusual
aminoacids which are not common in terrestrial
environment and which are much less prone to
racemization than the corresponding terrestrial
o-aminoacids which instead are usually found as
chiral mixtures.*

Unter natiirlichen Bedingungen, z.B. im Kosmos,
razemisieren Aminos&uren schneller, als dass durch
Mechanismen wie die hier beschriebenen Enantio-
merentberschisse verstarkt werden kénnten.

Selbst wenn die aufgezeigten Schwierigkeiten
befriedigend gelost werden konnten, wére damit
immer noch nicht plausibel erklart, warum in der
Natur fast ausschlieSlich L-Aminosé&uren in Pro-
teine eingebaut werden und D-Zucker in Nukle-
insduren. Manche mutig formulierte Uberschriften
wiinschte man sich mit einem Fragezeichen abge-

schlossen.

[CaTaLDO F, BrucaTo JR & KEHEYAN Y (2005) Chirality in pre-
biotic molecules and the phenomenon of photo- and radi-
oracemization, J. Phys., Conference Series 6, 136-148; Dosk
K (1987) Prabiotische Evolution und der Ursprung des
Lebens. Chemie in unserer Zeit 21, 177-185; FLETCHER SP,
JacT RBC & FErINGA BL (2007) An astrophysically-relevant
mechanism for amino acid enantiomer enrichment. Chem.
Commun. 2578-2580; ImminG P (2006) Die fehlenden Spie-
gelbilder. Erklarungsversuche fiir das Phdnomen der natiir-
lichen Homochiralitat. Stud. Int. J. 13, 14-21 und
http://www.genesisnet.info/schoepfung_evolution/e420
81.php; Krussmann M, Iwamura H, MaTHEW SP, WELLS Jr DH,
Panpya U, AmstroNG A & Brackmonp DG (2006) Thermo-
dynamic control of asymmetric amplification in amino acid
catalysis. Nature 441, 621-623; Perry RH, Wu C, NerLiu M
& Cooks RG (2007) Serine sublimes with spontaneous chi-
ral amplification. Chem. Commun. 1071-1073] H. Binder

Mikroorganismen in Bernstein aus der alpinen Trias

Anfang der 1990er Jahre wurden Aufsehen erre-
gende Berichte tiber Mikroorganismen in Bernstein
aus Suddeutschland verdffentlicht. Nahe dem
Schliersee (Bayern) hatte U.-Ch. BAuER, ein Fossi-
liensammler, in mesozoischen Schichten kleine
Bernsteinstiicke gefunden und wissenschaftlicher
Bearbeitung zugénglich gemacht. Zundchst war
das Bernsteinvorkommen den Raibler Schichten
(Karn, Obere Trias, entspricht einem radiometri-
schen Alter von 220-230 Ma) zugeordnet worden
(Poinar 1993). Diese Angaben waren in mehreren



Publikationen zitiert worden. ScHMIDT et al. (2001)
legten aufgrund eigener Feldarbeit sowie anhand
biostratigraphischer und petrographischer Unter-
suchungen eine andere geologische Zuordnung
des Bernsteinvorkommens vor, ndmlich Cenoman
(Obere Kreide, entspricht einem radiometrischen
Alter von 93-99 Ma). Diese neue Einstufung mach-
te auch eine neue Interpretation der im Bernstein
enthaltenen fossilen Mikroorganismen notwendig.
So sind z.B. vergebene Namen wie Paramecium
triassicum und Triasamoeba alpha unpassend fiir
Organismen aus der Kreide.

In einer neuen Arbeit beschreiben nun ScHmIDT
et al. (2006) Bernstein aus den Stdlichen Alpen,
dessen Vorkommen sie in die Trias stellen. Die mil-
limetergroB3en, tropfenféormigen Bernsteinstiicke
befinden sich in einem Paldoboden (paleosol) in
der Nahe der Italienischen Stadt Cortina d’Ampez-
zo. Dieses Vorkommen ordnen die Autoren der
Heiligkreuz/Santa Croce Formation in den Dolo-
miten zu. Es war bereits zuvor von RogHr et al.
(2006) beschrieben worden.

Aufgrund ihrer mikroskopischen Untersuchun-
gen der Bernsteintropfchen beschreiben und doku-
mentieren ScHMIDT und Mitarbeiter eingeschlosse-
ne Bakterien (sie stellen die Mehrheit der einge-
schlossenen Mikroorganismen), Pilze (darunter
solche, die der heutigen Gattung Ramularia dhnlich
sind) und Algen. AuB3erdem konnte unter den Cilia-
ten (Wimperntierchen) ein Vertreter der modernen
Gattung Coleps (Colepidae) identifiziert werden.
Mehrere Arten beschalter Amoben (Testacea) aus
den Familien Centrooyxidae und Diffugidae wur-
den nachgewiesen, wobei dies derzeit deren frithe-
ster Nachweis fiir nichtmarine Testacea ist.

Unter o¢kologischen Gesichtspunkten doku-
mentieren diese triassischen Bernsteineinschliisse
alle Ebenen einer Mikrobiozonose, also eines klei-
nen Lebensraums: Bakterien und phototrophe
Algen (Produzenten), Protozoen (Verbraucher)
und Pilze als (Zersetzer). Aufgrund der Mikroben-
zusammensetzung in einzelnen Bernsteintropf-
chen vermuten die Autoren, dass sie nicht am
Boden, sondern an nassen Stellen auf den harz-
produzierenden Pflanzen gelebt haben.

ScHMIDT et al. bemerken, dass die beschriebe-
nen Einschliisse Einblicke in die Evolution und
Paldo-Okologie von Mikroorganismen aus dem
unteren Mesozoikum liefern. Dabei hat es den
Anschein, als habe sich auf der untersten Ebene der
Nahrungskette seit der Trias morphologisch nichts
oder nur wenig verdndert. AbschlieBend unter-
streichen die Autoren, dass aufgrund ihrer Befun-
de Gattungen und sogar Arten von Mikroorganis-
men in der Lage waren, geologische Epochen zu
iiberleben. Weiter oben hat sich die Nahrungsket-
te aufgrund verdnderter Umweltbedingungen (z.B.
Massenaussterben an der Grenze Kreide-Tertiér)
gewandelt. Seit dem unteren Mesozoikum haben
die Protozoen unveréndert die Zeit der Dinosauri-

er wie auch die Verédnderungen unter den Angio-
spermen (bedecktsamigen Bliitenpflanzen), Vogeln
und S&ugetieren tiberlebt. Man darf gespannt sein
auf Erklarungsversuche fiir die unterschiedliche

Auswirkung von Selektionsdriicken.

[Pomar GO, Jr, WaccoNErR BM & Bauer U-C (1993) Terre-
strial soft-bodied protists and other micro-organisms in
Triassic amber. Science 259, 222-224; RocH1 G, Racazz1 E &
GianoLLa P (2006) Triassic amber of the Southern Alps
(Italy). Palaios 21, 143-154; ScumipT AR, EyNaTTEN HV &
WacreicH M (2001) The Mesozoic amber of Schliersee (sou-
thern Germany) is Cretaceous in age. Cretaceous Res. 22,
423-428; ScumipT AR, Racazzi E, CoppeLLOoTTI O & RogHI G
(2006) A microworld in Triasic amber. Nature 444, 835.] H.
Binder

Evolufion eines Polyphenismus — Beleq fiir Evolu-
tion oder fir polyvalente Stammform?

Viele Lebewesen konnen unterschiedliche Gestalten
ausprégen, je nachdem welche Umwelteinfliisse
auf sie wahrend ihrer Ontogenese (individuelle
Entwicklung) einwirken. Ein bekanntes Beispiel ist
das Landkartchen, ein Falter, der deutlich ver-
schiedene Sommer- und Herbstformen ausbildet.
Solche Gestaltsvariationen, die nicht auf Unter-
schiede im Erbgut, sondern auf verschiedene
Umwelteinfliisse zurtickzufiihren sind, nennen die
Biologen Polyphenismus (,,Vielgestaltigkeit®).

Uber die evolutive Entstehung von Poly-
phenismus und mithin von Umweltsensitivitat ist
wenig bekannt. Das Problem dabei: ,Es benotigt
den Erwerb von komplizierten genetischen Kon-
trollelementen, die die Umweltbedingungen mes-
senund selektiv verschiedene Gengruppen, abhan-
gig von den Bedingungen aktiviert® (Myers 2006).
In einer 2006 veroffentlichten Studie konnten
Suzuxi & NuHouT unter Laborbedingungen diesen
Vorgang experimentell demonstrieren. Der Toma-
tenschwarmer (Manduca quinquemaculata) zeigt
einen Polyphenismus: im kithleren Norden der
USA sind die Raupen schwarz, was vorteilhaft fiir
die Absorption von Sonnenlicht und damit Warme
ist. Im wérmeren Stiden sind die Raupen dagegen
grin und dadurch besser getarnt.

Die Autoren untersuchten nun die Raupe des
nahe verwandten Tabakschwérmers (Manduca
sexta), die normalerweise immer griin ist. Es exi-
stieren aber Mutanten des Tabakschwéarmers mit
schwarz gefarbten Raupen. Es konnte gezeigt wer-
den, dass die Mutation zu einer Verringerung des
Juvenilhormons fiihrt, welches die Farbung der
Haut reguliert. Im mutierten Stamm kamen jedoch
Raupen vor, die nach einer Hitzeschockbehand-
lung in einem frihen Entwicklungsstadium unter-
schiedliche Griinfarbungen aufwiesen. Durch wei-
tere Ziichtung mit dieser besonderen Mutante mit
sonst schwarzen Raupen erzielten die Wissen-
schaftler nach nur 13 Generationen einen Stamm,
dessen Raupen ab einer bestimmten Temperatur-
schwelle von 28,5 °C immer griin statt schwarz



Abb. 1: Die schwarze
und griine Form des
Tabakschwdrmers
(Manduca sexta).
(Fotos: Yuichiro
Suzuki, Abdruck mit
freundlicher
Genehmigung)

gefarbt waren. Die hohere Temperatur fithrte zur
Produktion von mehr Juvenilhormon, in dessen
Folge wieder die griine Farbung auftritt. Damit war
eine bestimmte Umweltsensitivitat (hier Sensiti-
vitdt auf unterschiedliche Temperatur) und damit
die Entstehung eines Polyphenismus experimen-
tell demonstriert, ein Vorgang der auch als geneti-
sche Akkomodation bezeichnet wird.

Die Experimente zeigen, dass es — als Vorstufe
zur sichtbaren Variation der Férbung - eine
unsichtbare Variation gibt, in unserem Fall die Kon-
zentration des Juvenilhormons. Ist diese niedrig,
sind die Raupen schwarz geférbt, ist sie hoch, dann
sind sie griin — erst einmal unabhéngig von der
Temperatur. Die Variation (viel oder wenig Juve-
nilhormon) kann nun beim geziichteten Tabak-
schwérmerstamm bzw. natiirlicherweise beim
Tomatenschwarmer durch die Temperatur festge-
legt und fixiert werden. Es zeigte sich, dass der
geziichtete polyphene Stamm des Tabakschwaér-
mers eine mittlere Konzentration an Juvenilhor-
mon aufweist, die nahe beim Schwellenwert fiir das
Umschalten von ,schwarz® auf ,griin“ liegt. Durch
die Temperaturerhéhung kann — wie genau ist
ungeklart — die Hormonmenge tiber den Schwel-
lenwert gehoben werden, mit dem Erfolg, dass die
Raupen griin statt schwarz sind (Pennist 2006).
Woher allerdings das ganze System kommt, das die
Temperatursensitivitdt ermdoglicht, ist durch diese
Versuche nicht gezeigt. Offenbar wurde nur die
Regulation des (an sich unsichtbaren) Hormonti-
ters veréndert (Suzuxi & NuHouT 2006, 652).

Die Tatsache, dass der Tomatenschwarmer
natiirlicherweise polyphen ist, kann als Hinweis dar-
auf gewertet werden, dass das Potential zur
Umweltsensitivitét urspriinglichin der Gattung Man-
ducavorhanden ist und beim Tabakschwarmer teil-
weise verlorengegangen war, jedoch unter Labor-
bedingungen wieder reaktiviert werden konnte.
Damit wére auch diese Umweltsensitivitat nur ein
Ausdruck der Polyvalenz der Stammform. Die
Behauptung von Myers (2006), man habe direkt die
Evolution eines ,komplexen, polygenischen, poly-
phenen Merkmals“ durch genetische Assimilation
und Akkomodation im Labor beobachtet, ist durch
die experimentellen Daten nicht gedeckt, wenn

damit die de novo-Entstehung gemeint sein sollte.
[Myers PZ (2006) Evolution of a polyphenism. http://scien-
ceblogs.com/pharyngula/ 2006/02/evolution_of_a_poly-
phenism.php; Pennist E (2006) Hidden genetic variation
yields caterpillar of a different color. Science 311, 591; Suzuki
Y & Nwunout HF (2006) Evolution of a polymorphism by
genetic accomodation. Science 311, 650-652] R. Junker

Viren als Nitzlinge?

Die Gruppe der Herpesviren besitzt eine doppel-
strangige DNA als Erbmaterial. Obwohl alle Men-
schen im Laufihres Lebens vielfache Herpesviren-
Infektionen haben, kommt es nur in sehr wenigen
Féllen zu einer Reihe von Erkrankungen wie Fie-
berbldaschen, Windpocken, Giirtelrose oder auch
Tumore. Nach einer akuten Virusinfektion kénnen
Herpesviren ihre Erbsubstanz in die Wirts-DNA
einfiigen und so in einen latenten Status tiberge-
hen, der lebenslang andauert (beim Menschen ist
z.B. das Eppstein-Barr-Virus dafiir bekannt). Die-
ser latente Status kann durch Reaktivierung des
Virus wieder zum Ausbruch einer Krankheit fithren.

Normalerweise werden Viren nur als léstige
Schadlinge (Schnupfen) bis hin zu todlichen Patho-
genen (HIV, Ebola) betrachtet. Abweichend von
diesem Bild berichten Barton und Mitarbeiter tiber
eine positive Wirkung eines Herpesvirusbefalls bei
Mausen. Wenn Mé&use mit einem Herpesvirus
latent infiziert wurden, zeigten sie eine uberra-
schende Resistenz gegeniiber den Krankheitserre-
gern Listeria monocytogenes (vor allem fiir immun-
geschwéchte Personen und schwangere Frauen
geféhrlich) und Yersinia pestis, dem Pesterreger.
Wenn solche Mé&use mit den genannten bakteriel-
len Krankheitserregern infiziert wurden, tiberleb-
ten fast alle Herpes tragenden Méause, wahrend fast
alle ,,gesunden” Mé&use (also diejenigen ohne Her-
pes-Infektion) in den Kontrollgruppen starben
(Abb. 1). Dieser Schutz dauerte {iber einige
Wochen an, wurde dann aber schwécher. Die Auto-
ren der Studie konnten nachweisen, dass eine
latente Herpesinfektion zu einer deutlichen Stimu-
lation der Produktion bestimmter Signaliibertra-
gungsmolekiile (Cytokine) und zur Aktivierung von
Fresszellen (Makrophagen) des Immunsystems



fithrt. Der stimulierte Teil des Immunsystems wird
auch angeborenes Immunsystem genannt, weil er
nicht spezifisch gegen bestimmte Erreger wirkt.
Das erklart, warum eine Virus-Infektion gegen
strukturell ganz andere bakterielle Erreger schiit-
zen kann.

Die Autoren der Studie vermuten, dass solche
Wirkungen auch beim Menschen vorkommen. Sie
pladieren dafiir, Herpesinfektionen deshalb nicht
nur negativ zu sehen und spekulieren iiber eine
symbiotische Komponente mit generellen Vortei-
len fiir die basale Immunabwehr von infizierten
Personen. Viren konnen tbrigens auch auf ver-
schiedene Weise zur Variabilitdt des Erbgutes von
Organismen beitragen und wéren insofern eben-
falls positiv zu wertende Evolutionsfaktoren, die
eine Anpassung an neue Umweltbedingungen
erleichtern kénnten. Ahnlich wie bei Bakterien sind
die allermeisten Viren keine Krankheitserreger.
Konnten Viren vielleicht generell positive Funk-
tionen fiir den Wirt haben und nur in Ausnahme-

fallen zu Krankheitserregern entartet sein?

[BarToN et al. (2007) Herpesvirus latency confers symbiotic
protection from bacterial infection. Nature 447, 236-329.] S.
Scherer

Die Masse machts? Wie Mann mit 1/10 der Gehirn-
masse leben kann

Das Rontgenbild des Schédels verbliifft nicht nur
den kundigen Betrachter: auf3en klebt eine diinne
helle Hirnschicht wie eine Tapete an der Schéadel-
wand und innen — géhnt blanke Leere. Neben die-
ser feinen Schicht aus Nervenzellen besteht dieser
Gehirnschédel zu etwa 90% aus einer mit Liquor
(Nervenwasser bzw. Gehirnfliissigkeit) gefiillten
Ventrikel (Hirnkammer) ohne ein einziges zusétz-
liches Neuron. Und das nicht etwa bei einem gei-
stig Behinderten mit hochpathologischem Gehirn-
schwund, sondern bei einem normalen 44jahrigen
Familienvater mit normalen sozialen Beziehungen,
der als Verwaltungsbeamter tétig ist. Den Arzten
aus dem Marseiller Spital La Timone, allen voran
Lionel Feuillet, einem Neurologen aus der Medizi-
nischen Fakultédt der Université de la Méditerranée
in Marseille, war so etwas noch nie begegnet.
Dieser Zufallsbefund wurde am 20. 7. 2007 im
Fachblatt Lancet beschrieben. Aufgrund einer L&h-
mungserscheinung im linken Bein wurden Kern-
spin- bzw Computertomogramme aufgenommen.
Als Baby drohte dem Mann ein Hydrocephalus
(Wasserkopf), ein relativ h&ufiges (1 von 1000)
pathologisches Geschehen, das in unterschiedli-
chen Ausprdgungen vorkommt. Normalerweise
zirkuliert der Liquor und lauft iber einen Draina-
gekanal ab. Bei diesem Patient war er jedoch ver-
engt, was den Abfluss stark erschwerte. Damit der
Uberdruck nicht weiterhin das motorische Zen-
trum beeintréchtigte, wurde der tiberschiissige
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Liquor mittels einer implantierten Drainage
(,Shunt“) abgeleitet, bis die Beschwerden ver-
schwanden. Auch beim letzten Eingriff fiihrte die
Erneuerung der Drainagenimplantation zum Ab-
klingen der Symptome. Den ersten Eingriff dieser
Art erhielt er mit 6 Monaten, den zweiten mit 14.

Das Gehirn selbst wurde durch die mit Liquor
gefiillte Hirnkammer extrem stark an den Rand
gedrangt. Es hat offensichtlich den verbleibenden
peripheren Schadelraum jedoch so optimal genutzt,
dass alle vitalen Bereiche ausreichend versorgt
wurden. Hier ist nattirlich von Bedeutung, dass das
Gehirn iber einen langeren Entwicklungszeitraum,
durch eine langsam erfolgende Verschlechterung
die Gelegenheit hatte, Funktionen anders bzw. neu
zu verteilen, wobei man auch an ,,Doppelbelegun-
gen“ denken kann. Das zeugt von einer enormen
Plastizitdt in den neuronalen Verschaltungsmog-
lichkeiten. Der IQ dieses Mannes liegt zwar mit 75
im untersten Bereich der Normalverteilung (100 ist
definitionsgemé&B Durchschnitt), doch konnten keine
auffalligen Beeintrachtigungen festgestellt werden.

Wissenschaftler stehen nach vielen Jahrzehn-
ten Hirnforschung immer noch vor vielen ungelo-
sten Fragen, wie ein Gehirn funktioniert: ein klei-
nes Detail kann das ganze Gehirn lahm legen und
eine gro3e Raumforderung, die das Gehirn auf 10%
zusammenschrumpfen lasst, hat nur einen ver-
gleichsweise geringen sichtbaren Effekt. Sicher ist
nur, dass Neuronendichte und Verschaltung wich-
tiger sind als Masse.

Allerdings lasst sich aus dem Befund noch
etwas fiir die Paldanthropologie und damit fiir die
Bewertung fossiler Gehirne ableiten: Hier wird ein-
drucksvoll bestétigt, dass die Gehirngré3e weniger
Aussagekraft hat, als dies in Lehrbtichern nahege-
legt wird. Von dieser Perspektive sollten Differen-
zen in den Gehirnvolumina bei fossilen Menschen
und moglichen Vorformen nicht allzu viel Bedeu-
tung zukommen — eine immer wieder zu beobach-
tende Feilscherei um 50 ccm hin oder her diirfte
oft keine Bedeutung haben. Dieser Einzelbefund ist
auchinteressant hinsichtlich der umstrittenen Deu-
tung des winzigen Hobbit-Hirns (vgl. Hartwic-
ScHerer 2007): Manche Wissenschaftler vermute-
ten fur die Winzigkeit seines Gesamtschédels als
Pathologie einen Microcephalus, wobei es sich im

Abb .1: Mduse wurden
mit einem Herpesvirus
infiziert, das in einen
latenten Status iiber-
ging (obere Kurve).
Vier Wochen nach der
Herpes-Infektion
wurde den Mdusen
eine Suspension mit
dem Krankheitserreger
Listeria monocyto-
genes in den Bauch-
raum injiziert.
Wéihrend die mit Her-
pes infizierten Mduse
fast alle iiberlebten
(obere Kurve), starben
fast alle Tiere der Kon-
trollgruppe (untere
Kurve). Nach BARTON
etal. (2007).



Gegensatz zum Hydrocephalus mit duB3erlich eher
zu groBer Schédelkapsel um eine primére oder
sekundédre Wachstumsreduktion des Gehirnscha-
dels handelt bei gleich bleibender Gehirnstruktur

(HaRTWIG-SCHERER 2007).
[FeuiLLeT L, Durou, H & PELLETIER J et al. (2007) Brain of a
white-collar worker. Lancet 370, 262; HARTWIG-SCHERER S
(2007) Hickhack um den ,,Hobbit“. Stud. Int. J. 74, 35-37;
http:/www.nature.com/news/2007/070716/full/070716
-15.html] S. Hartwig-Scherer

Genomik: Sind Seeanemonen auch nur Menschen?

Von allen Tierstimmen setzt sich lediglich der
Stamm Porifera—die Schwamme —bereits auf einer
sehr grundlegenden Ebene ab: Den Vertretern die-
ses Stamms fehlt es an echtem Gewebe, was ihnen
—in Kombination mit ihremrelativ einfachen Grund-
bauplan — den wenig schmeichelhaften Namen
~Nebentiere“ (Parazoa) einbrachte (vgl. CAMPBELL
2007; 754ff.). Zu den gewebelosen Tieren gesellt
sich lediglich noch ein weiterer Tierstamm — Pla-
cozoa —, der durch eine einzige Art vertreten wird
(neue Ergebnisse legen jedoch eine weitaus grofB3e-
re Vielfalt nahe; vgl. Voicr et al. [2004]). Die ver-
bliebene Vielfalt der Tierstimme gehort zur Abtei-
lung (Divisio) der Eumetazoa, die also auch alle
Wiirmer, GliederfuBer wie Insekten, Fische, Dino-
saurier, Vogel und Menschen mit einschlief3t.

Die élteste Gruppe innerhalb der Eumetazoa,
denen von der Evolutionsbiologie ein monophyle-
tischer Ursprung bescheinigt wird, sind die Radia-
ta, die aufgrund ihres zentralen Hohlraums auch
als ,,Hohltiere”“ bekannt sind. In ihrem Stamm der
Cnidaria finden wir neben Quallen und Korallen
auch die Seeanemonen als einer derim Evolutions-
paradigma frithesten Vertreter der Gewebetiere
tiberhaupt.

Aufgrund dieser Stellung im evolutiondren
Gesamtgefiige hatten die Seeanemonen immer als
sehr primitive Organismen gegolten — diese aus
dem géngigen Evolutionsverstédndnis abgeleitete
Ansicht wurde nun durch eine Genom-Sequenzie-
rung der Sternchenanemone Nematostella vectensis
massiv in Frage gestellt. Die Untersuchungen von
Putman et al. (2007) legten eine ungeahnte Kom-
plexitat offen, die bis dahin nicht fiir moglich gehal-
ten worden war. Insgesamt, so die Forscher, sei das
komplexe Seeanemonen-Genom dem der Wirbel-
tiere dhnlicher als beispielsweise dem der Fliegen
(untersucht an der Fruchtfliege Drosophila melano-
gaster). Viele der genetischen Eigenschaften der
Seeanemone erinnerten gar an das menschliche
Erbgut. Diese anfanglich vorhandene und bei den
Fliegen und Fadenwiirmern im Laufe der voraus-
gesetzten Evolution wieder verlorene Komplexitét
widerspricht laut PrirLips (2007) dem ,,weithin ver-
tretenen Standpunkt, dass Organismen durch Evo-
lution komplexer werden®.

Aus der Perspektive der Schopfungsforschung

ist es eine erklarte Erwartung, dass auch geologisch
frither auftretende Lebewesen voll entwickelt sind
und groBe Komplexitat aufweisen konnen. Die
Befunde von Putnam et al. (2007) passen au3erdem
zum Konzept des Baukastensystems (JUuNKER 2003),
wonach genetische Ahnlichkeiten oberhalb der
Grundtyp-Ebene nicht auf eine gemeinsame Stam-
mesgeschichte zurtickzufithren, sondern durch
einen gemeinsamen Urheber, welcher die selben
»,Bausteine“ fiir den Aufbau ansonsten ganz ver-
schiedenartiger Baupldne verwenden kann,
wahrend diese Organismengruppen im naturalisti-
schen Evolutionsparadigma weit getrennt sein soll-
ten. Diese Interpretation geht jedoch iiber eine
naturwissenschaftliche Interpretation hinaus und
bedarf einer gesonderten Betrachtungsweise.

Dass diese hochkomplexen genetischen Struk-
turen bereits zu Beginn der Geschichte der Eume-
tazoa vorhanden sind und nicht erst nach einer lan-
gen evolutiondren Strecke graduell auftauchen,
stellt fiir géngige Evolutionsvorstellungen eine
grof3e Herausforderung dar und passt zu einer Inter-
pretation, welche das Auftauchen neuer Eigen-
schaften nicht von evolutivem Fortschritt abhéngig
macht. Interessanterweise ist dieser Eindruck so
offensichtlich, dass auch solche Wissenschaftler,
welche von einem rein naturgesetzlich erklarbaren
Ursprung der biologischen Information durch unge-
lenkte Prozesse ausgehen, gerne auf ,,Schopfungs-
vokabular” zurtickgreifen — so beispielsweise Dani-
el RokHsAR, der oben beschriebenes Phanomen fol-
gendermaflen kommentiert: ,We have this basic
toolkit now for the whole animal kingdom [...] It
gives akind of unity to all animals that I think is kind
of surprising® (PHiLLIPs 2007).

Die Frage jedoch, ob diese Einheit durch einen
gemeinsamen Vorfahren erreicht wird, oder viel-
mehr Ausdruck desselben Urhebers ist, ist ange-
sichts oben vorgestellter Forschungsergebnisse

offener denn je.

[CampBELL NA (2006) Biologie. Pearson Studium. Miinchen;
Junker R (2003) Baum, Baukasten, Netzwerk. Stud. Int. J. 10;
3-11. Puiuips ML (2007) Surprises in sea anemone genome.
http://www.the-scientist.com/news/display/53364/;
Putnam NH et al. (2007) OrganizationEumetazoan Gene
Repertoire and Genomic Sea Anemone Genome Reveals
Ancestral. Science 317, 86; VoicT O et al. (2004) Placozoa —
no longer a phylum of one. Current Biology 74, R944-945]
C. Heilig

Rippenguallen aus dem Hambrium

Die Kambrische Explosion stellt nach wie vor eines
der groBten Ratsel in der Geschichte des Lebens
dar. Wahrend einer im konventionellen geologi-
schen Rahmen vergleichsweise kurzen Zeitspanne
von nur 10 bis 25 Ma entstanden nahezu alle
modernen Tierstimme mit Hartteilen, ohne dass
passende Vorfahren bekannt waren. Zusatzlich
kommt hinzu, dass die gefundenen Tierstimme
iiber ein komplexes Merkmalsmuster verfiigen und
miteinander kaum in verwandtschaftliche Bezie-



hungen zu bringen sind (Futuyma 2007; VALENTINE
2004; vgl. Junker & ScHErer 2006). Zur Losung
dieses Problems wurden bereits hypothetische Vor-
laufer postuliert, die etwa durch geringe Grof3e, zarten
Bau oder schlechte Fossilisationsbedingungen nicht
erhalten sein sollen. Die aus dem Prédkambrium
uberlieferten, zum Teil mikroskopisch kleinen Fos-
silien belegen jedoch, dass eine zarte Struktur nicht
prinzipiell einen Hinderungsgrund fiir eine Fossili-
sation darstellt (JUNKER & ScHERER 2006, 231). Wei-
terhin legen Sequenzvergleiche von Genen nahe,
dass sich die Entstehung der Tierstdmme tatséch-
lich in kiirzester Zeit vollzog, der durch die Fossilien
iibermittelte Eindruck also die Realitat widerspiegelt
und kein Trugbild darstellt (Junker 2006). Von der
Entdeckung frithkambrischer Fossilien erhofft man
sich daher Aufschluss tiber die Evolution der ein-
zelnen Tierstdamme.

Aus Ninggiang (Stid-China) vermeldet ein inter-
nationales Forscherteam den Fund eines auffallend
gut erhaltenen Embryos einer Rippenqualle (Cteno-
phora) aus dem frithen Kambrium (ScHorr 2007).
Mittels Raman-Spektroskopie und Konfokalmikro-
skopie konnten bei dem nur 190 Mikrometer mes-
senden Fossil kleinste Strukturen sichtbar gemacht
werden, so zum Beispiel die Mundéffnung und die
typischen acht Kammreihen, die alle Arten der
Ctenophora aufweisen. Auffallend ist allerdings
das Fehlen der Tentakel. Die Forscher schlieSen
daraus, dass diese zu einem spéateren Zeitpunkt
evolviert sind. Der Embryo war von einer Mem-
bran umschlossen und befand sich in einem fort-
geschrittenen Entwicklungsstadium, kurz vor dem
Schliipfen. Schliisse auf adulte (erwachsene) Exem-
plare konnen gezogen werden, da sich Rippen-
quallen in allen Entwicklungsstadien ab der be-
fruchteten Eizelle in erster Linie durch ihre Gré83e
unterscheiden, nicht jedoch vom grundsatzlichen
Aufbau (Purves 20086, S. 767). Das Alter des Fossils
wird mit 540 Ma angegeben (ScHopr 2007, 6291)
und reicht damit beinahe bis an den Anfang der
Kambrischen Explosion zurtick, deren Beginn mitt-
lerweile auf 542 Ma (Futuyma 2007) datiert wird.
Der Embryo gleicht mit seinen Merkmalen bereits
friher gefundenen Fossilien ausgewachsener Tiere
der Art Maotianoascus octonarius aus der Cheng-
jlang-Fauna in Stid-China, die auf ein Alter von 530
Ma datiert werden und damit deutlich jlinger sind.

Die Evolution der Rippenquallen liegt nach wie
vor im Dunkeln, bisher wurden lediglich Vendo-
bionten der Edicara-Fauna als Vorfahren vorge-
schlagen. Die Autoren merken jedoch an, dass
dafiir viele undokumentierte Zwischenschritte notig
wdéren, um die tiefgreifenden Verédnderungen in
Bau und Funktion zu realisieren. Die Rippenqual-
len wurden auch schon als Zwischenglied zwischen
den Schwammen und Nesseltieren vermutet, hier
treten jedoch noch groBere Schwierigkeiten beim
Versuch auf, diese Stamme miteinander zu ver-
binden (ScHopr 2007, 6291).

Mit dem Fund dieser &ltesten bekannten
Rippenqualle konnten keine neuen Hinweise auf
eventuelle Vorfahren oder die Verwandtschafts-
beziehungen zu anderen Tierstdmmen gewonnen
werden. Vielmehr wurde ein weiteres Mal bestétigt,
dass bereits beim erstmaligen Auftauchen der ein-
zelnen Tierstdmme im Kambrium differenzierte
Baupléne vorlagen, die deutlich voneinander abge-
grenzt sind und zum Teil tber viele ,hochent-
wickelte Merkmale verfiigen. Wieder einmal wird
deutlich, dass mehr,,Wissen“ nicht unbedingt mehr
Klarheit fiir naturalistische Ursprungsmodelle be-

deutet — die Lage hat sich im Gegenteil verschérft.
[Futuyma DJ (2007) Evolution. Miinchen, 97-99; Junker R
(2006) Entstehung der kambrischen Tierwelt — auch nach
molekularen Daten explosiv. Stud. Int. J. 13, 46f.; JUNKER R
& ScHERER (2006) Evolution —ein kritisches Lehrbuch. Gie3en,
229 ff.; Purves WK (2006) Biologie. Miinchen, 766 f.; ScHopPF
WJ (2007) Raman spectra of a Lower Cambrian ctenopho-
re embryo from southwestern Shaanxi, China. Proc. Natl.
Acad. Sci. 104, 6289-6292; VALENTINE JS (2004) On the ori-
gin of phyla. Chicago und London.] C. Passon

Ou Wurm? Du Quallel

Das Tierreich besteht aus zwei gro3en Untergrup-
pen, den zweiseitig symmetrischen Tieren (z.B.
Wirbeltiere) und den radidrsymmetrischen, wie
Schwémme, Quallen und Rippenquallen. Ein merk-
wiirdiger, kleiner Wurm (Buddenbrockia), der als
Parasit in Moostierchen (Bryozoa) lebt, entzog sich
lange Zeit einer genauen Einordnung. Das kleine
Tier ist wurmformig und fiihrt auch wurmartig-
schlagende und schnelle Bewegungen aus. Es
besitzt keinen Magen, keine inneren Organe oder
Sinnesorgane. Entlang der Kérperachse befinden
sich unter der Haut vier Muskelstrange, mit denen
dieses Tier seine wurmartigen Bewegungen aus-
fithrt. Diese Parasiten bilden Sporen, die sich an
neue Wirte durch nesselzelldhnliche Kapseln

Abb. 1: Rippenqualle
Mnemiopsis leidyi
(Foto und ©: Jan
Langmaack;
www.tauchen24.info,
Abdruck mit freund-
licher Genehmigung)
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anheften. Dieser letztere Befund legte fiir manche
Forscher bereits eine Einordnung in der Nahe der
Nesseltiere (Cnidaria), zu denen die Quallen ge-
horen, nahe. Dagegen sprach jedoch die eigentiim-
liche Art der Bewegung, die bei den Nesseltieren
so nicht vorkommt, eher fiir eine Einordnung
innerhalb der zweiseitig symmetrischen Tiere, z.B.
in der Nahe der Fadenwiirmer (Nematoden).

Eine neue genetische Analyse plazierte diesen
Wurm, wenn auch nur mit Mihe, in die Ndhe der
Medusen (Quallen). Laut den Wissenschaftlern
wurde hiermit zum ersten Mal ein eindeutig radiar-
symmetrisches Tier beschrieben, welches sich wie
ein typisch zweiseitig symmetrisches bewegt und
auch so aussieht. JiMENEz-GURl und Mitarbeiter
(2007) vermuten, dass sich der wurmformige Kor-
per innerhalb der Nesseltiere unabhingig von
anderen Wiirmern in einer parallelen Evolution
herausgebildet habe und schreiben (Ubertragung):
~Parallele Evolution, die zur Entstehung des wurm-
formigen Korpers fiihrte, konnte ein konserviertes
Entwicklungssystem der Musterbildung [...] zwi-
schen den zweiseitig symmetrischen Tieren und
den Nesseltieren ausgenutzt haben.“ Die Mecha-
nismenfrage, wie eine solche komplexe Parallelbil-
dung entstehen kann, bleibt wohl zukiinftiger For-

schung vorbehalten.

[JiMENEZ-Gur! E, PHiLippE H, Oxamura B & Horrano PWH
(2007) Buddenbrockiais a cnidarian worm. Science 317, 116-
118.] N. Winkler

Neue Untersuchung zur prabiotischen Synthese
von Cyfidin

Angesichts der Bedeutung von Nukleinsduren fiir
lebende Zellen spielen diese Biopolymere auch in
der Diskussion iber mogliche Szenarien zur Lebens-
entstehung eine prominente Rolle (z. B. RNA-Welt).
Dabei fallt auf, dass auch nach tiber 80 Jahren expe-
rimenteller Untersuchungen — wenn man OPARINS
Publikation von 1924 als Ausgangspunkt nimmt —
noch keine Synthesen fiir die molekularen Bau-
steine einer Zelle vorgestellt wurden, von denen
man annehmen kann, dass sie zuféllig, ohne spezi-
ell herbeigefiihrte und aufrecht erhaltene Rand-
bedingungen ablaufen kénnten. Diese unbefriedi-
gende Situation stellt fiir Chemiker, die sich mit der
prébiotischen Chemie der Lebensentstehung be-
schéftigen, eine groB3e Herausforderung dar.
SutHErLAND und seine Mitarbeiter haben eine
Untersuchung vorgelegt, in der sie basierend auf
einer Synthese, die SANCHEZ & ORGEL (1970) verof-
fentlicht haben, eine alternative Synthese eines
Ribosederivats (Ribose-2-aminooxazolin) beschrei-
ben (AnasTasi et al. 2006). Dabei umgehen sie die
Synthese von freier Ribose; fiir diese Aldopentose
liegt bisher keine plausible prébiotische Synthese
vor und auBBerdemist dieser Zucker chemisch nicht
sehr stabil. Das Ribosederivat 14sst sich —bei reinen

Ausgangsverbindungen (!) — in erstaunlich hoher
Ausbeute (44 %) aus 2-Aminooxazolin und Glyce-
rinaldehyd in wéssriger Losung gewinnen. Ribose-
2-aminooxazolin ist unter den Reaktionsprodukten
das am wenigsten l6sliche, so dass das gewiinschte
Produkt durch Kristallisation gewonnen wurde.
Liegt eines der beiden Enantiomeren in einem
Uberschuss von 60% vor, so erhalten die Autoren
durch Kristallisation enantiomerenreines L- bzw.
D-Ribose-2-aminooxazolin.

Durch Umsetzung von Ribose-2-aminooxazolin
mit Cyanoacetylen kann man a-D-Cytidin in einer
Ausbeute von 10-20% erhalten.

Nukleoside in Nukleinsduren sind p-konfigu-
riert (der N-Heterocyclus ist in der ebenen Dar-
stellung nach oben angeordet). Also muss a-D-Cyt-
idin (Anordnung der N-Heterocyclus nach unten)
in die B-Verbindung umgewandelt werden. Diese
Anomerisierung — Konfigurationsumkehr an einem
asymmetrisch substituierten Kohlenstoffatom -
kann durch Bestrahlung herbeigefiihrt werden. Die
Ausbeute an dem gewiinschten Produkt ist aller-
dings sehr gering (4-6%). In einer jiingsten Studie
untersuchten SuTHERLAND et al. diese Umwand-
lungsreaktion mit dem Ziel, den Mechanismus zu
verstehen und die Reaktion hinsichtlich der Aus-
beute zu optimieren (PowNEr et al. 2007). Dartiber
hinaus wurde noch die Einfithrung von Phosphat-
gruppen untersucht. Sie werden ebenfalls zum Auf-
bau von Nukleinsduren benotigt.

'H-NMR Untersuchungen lieferten Hinweise
dafiir, dass unter dem Einfluss der Bestrahlung die
Nukleobase zerstort wird und dies ebenso wie die
Abspaltung des N-Heterocyclus von der Ribose
Ursachen fiir die geringen Ausbeuten sind. Bei der
Bestrahlung von a-D-Cytidin-5’-phosphat erhiel-
ten PowneR et al. (2007) das gewtinschte b-Produkt
in 16% Ausbeute (SancHEz & ORGEL [1970]: 6%).
Umfangreiche 'H-NMR Studien zeigten auch hier,
dass durch die Bestrahlung die Ausgangsverbin-
dung abgebaut und umgelagert wird, was zu star-
kem Ausbeuteverlust fiihrt. Fir Cytidin-3’-phos-
phatist ebenfalls ein weitgehender Abbau und damit
eine geringe Ausbeute zu erwarten. Die Autoren
kiindigen weitere Studien mit Cytidin-2’-phosphat
an, bei dem die beobachteten Abbaureaktionen
nicht erwartet werden.

Nach bisherigen Erkenntnissen lassen sich also
Cytosin- und Cytidinverbindungen in erstaunlich
guter Ausbeute unter Bedingungen synthetisieren,
die als prébiotisch gelten kénnten, d.h. ochne &duf3erst
hypothetische Randbedingungen. Es entstehen
dabei allerdings die falschen Raumstrukturen
(0- anstatt der B-Verkniipfung). Die Resultate von
SUTHERLAND et al. zeigen, dass die Umwandlung
durch Bestrahlung den grofSten Teil der Vor-
produkte wieder zerstort. AuBerdem liegen fiir das
eingesetzte 2-Aminooxazolin derzeit noch keine
Synthesen vor, die unter prabiotischen Bedingun-
gen plausibel sind. Ein aus dem Blickwinkel der



Chemie zur Lebensentstehung verheiBungsvoller
Weg scheint sich wieder einmal als Sackgasse zu
entpuppen in dem Sinne, dass zwar eine gute Idee
fiir eine Synthese eines Bausteines fiir Biomolekiile
angegeben wird, die benoétigten Ausgangsstoffe
dabei aber vorausgesetzt werden, ohne dass eine
plausible Synthese dafiir vorgestellt wird. AuB3er-
dem wird die Ausbeute im Verlauf der mehrstufi-
gen Synthese marginalisiert. Gespannt darf man
auf die weiteren Ergebnisse aus der Arbeitsgruppe
von SUTHERLAND warten; werden sie Wege aus die-

ser Sackgasse aufzeigen konnen?

[AnasTast C, Crowe MA, PowNerR MW & SuTHERLAND JD
(2006) Direct assembly of nucleoside precursors from two-
and three-carbon units. Angew. Chem. 718, 6322-6325;
Angew. Chem. Int. Ed. 45, 6176-6179; PowNErR MW, Ana-
stast C, CRowe MA, Parkes AL, RAFTERY J & SUTHERLAND JD
(2007) On the prebiotic synthesis of ribonucleosides: pho-
toanomerization of cytosine nucleosides and nucleotides
revisited. Chem. BioChem. 8, 1170-1179; SancHEs RA &
OraEL LE (1970) Studies on prebiotic chemistry: V. Synthe-
sis and photoanomerization of pyrimidin nucleosides. J.
Mol. Biol. 47, 531-543.] H. Binder

Genom-Transplantafion — Schritte auf dem Weg
zum Leben aus dem Labor?

Lebende Zellen besser zu verstehen und zukiinftig
vielleicht sogar selbst herstellen zu konnen, ist eine
seit vielen Jahren formulierte Herausforderung fiir
die Biowissenschaften. Im Rahmen dieser
Bemiihungen stehen Projekte, in welchen nach
dem kleinstmoglichen Genom fiir Mikroorganis-
men gesucht wird oder die denkbar einfachsten
Zellen erforscht werden. Unter dem Begriff ,,syn-
thetische Biologie“ werden diese Bemiihungen
zusammengefasst (http://www.syntheticbiology3.
ethz.ch). Craig VENTER war mit Aufsehen erregen-
den AuBerungen und Beitragen maBgeblich an der
Etablierung dieses Arbeitsbereichs beteiligt. Nun
wurde aus dem von ihm gegriindeten und nach sei-
nem Namen benannten Institut (J. Craig Venter
Institute, Rockville, USA) eine Methode veroffent-
licht, mit der es erstmals gelungen ist, ein kom-
plettes Genom als freie DNA von einem Mikroor-
ganismus in einen anderen zu tibertragen. VENTER
und seine Mitarbeiter schlagen fiir diese Methode
den Begriff ,,Genom -Transplantation® vor (LARTIGUE
et al. 2007). Dabei wird das urspriingliche Genom
der Empfangerzelle komplett durch das neue
Genom ersetzt und es prégt Geno- und Phénotyp
der verénderten Zelle.

LARTIGUE et al. benutzten fiir ihre Arbeiten zwei
schnell wachsende und eng verwandte Mycoplas-
ma-Arten (M. capricolum und M. mycoides), wobei
M. mycoides als Genomspender und M. capricolum
als Empfanger fungierten; umgekehrt funktioniert
der Transfer nicht. 76,4% des 1 083 241 bp (bp =
Basenpaare) umfassenden Genoms des Spender-
stammes deckt sich mit dem kleineren Genom des
Empféngerstammes (1 010 023 bp) zu 91,5%, beim

Rest (23,6%) handelt es sich um insertierte (ein-
gefiigte) Sequenzen, die in M. capricolum nicht
vorkommen (beide Genome wurden im Rahmen
dieser Arbeit nach der von VENTER entwickelten
~Schrotschussmethode® sequenziert).

Im transplantierten Genom aus M. mycoides
waren aus methodischen Grinden Gene fiir
Tetracyclinresistenz (fetM) (Antibiotikaresistenz)
und B-Galaktosidase (lacZ) (Erzeugung eines blau-
en Farbstoffs) enthalten. Fiir die Handhabung des
mechanisch gegen Scherkréfte in Pufferlésungen
hochempfindlichen DNA-Makromolekiils mussten
neue Methoden entwickelt werden. Die geernteten
M. mycoides-Zellen wurden in Agarosegel einge-
bettet und nach Auflésung der Zellen die DNA in
den entstandenen Kavernen gereinigt. Durch Gel-
elektrophorese wurde nachgewiesen, dass fiir die
weiteren Schritte ein vollstédndiges, ringformig ge-
schlossenes Bakterienchromosom zur Verfiigung
stand.

Das so gewonnene Genom wurde mittels der
Ethylenglykol-Methode in M. capricolum trans-
feriert. Die so behandelten Zellen wurden in
Gegenwart von Antibiotika kultiviert. Nach drei
Tagen waren groBe blaue Kolonien erkennbar
(M. mycoides) und nach 10 Tagen kleine blaue und
farblose M. capricolum-Kolonien. Neben der Trans-
plantation des Genoms fand offensichtlich auch
Rekombination statt. Durch Kontrollexperimente
wurde sichergestellt, dass es sich bei den M. mycoi-
des-Kolonien nicht um Infektionen mit urspriing-
lichen Zellen handelte. Einzelne M. mycoides-
Kolonien wurden ausgelesen und unter erhchter
Tetracyclin-Konzentration weiter kultiviert.

Um zu belegen, dass es sich bei den M. mycoi-
des-Kolonien wirklich um Zellen mit transplantier-
tem Genom handelt, und um Rekombination in
diesen Zellen auszuschlie3en, wurden an den weiter-
kultivierten Kolonien sowohl der Genotyp (durch
Sequenzierung) als auch der Phénotyp (durch
Proteom-Analyse und Tests mit Antikérpern, die
jeweils spezifisch an die Zelloberflichen von M.
mycoides bzw. M. capricolum binden) ermittelt.

Nach Optimierung des Verfahrens gelang laut
Angaben der Autoren die Genom-Transplantation
bei einer Empfangerzelle unter 150 000, wobei der
Mechanismus noch nicht verstanden ist.

Damit ist zum ersten Mal ein Transfer des
gesamten Genoms zwischen zwei sehr dhnlichen
Organismen herbeigefiihrt und dokumentiert wor-
den. Sollten sich diese Methoden als zuverléssig
erweisen, dann wiirde nach Auffassung von LARTIGUE
et al. (2007) in den Empfangerzellen eine Plattform
zur Verfigung stehen, um durch Genom-Trans-
plantation neue Arten mit wéhlbaren Eigenschaf-
ten herzustellen.

Derzeit ist freilich noch unklar, ob die Methode
auf andere Organismen tibertragbar ist und ob
damit auch Genome, die stédrker vom Empfénger-
genom abweichen, erfolgreich transplantiert wer-
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den konnen (Mycoplasma hat im Gegensatz zu den
meisten Bakterien keine Zellwand, welche den
Transfer von DNA erheblich erschwert).

In der Natur kommt die Ubertragung von
grofBBen Teilen eines Bakteriengenoms von einer
Donor- in eine Empfangerzelle im Rahmen der
parasexuellen Konjugation vor. Dabei kommt es
auch zum Transfer zwischen verschiedenen Arten,
sogar zwischen Gattungen. Die Ubertragung eines
kompletten Genoms auf diesem Wege ist zwar sehr
unwahrscheinlich, aber durchaus nicht ausge-
schlossen. Die Autoren der neuen Studie haben
damit einen komplexen, natiirlich vorkommenden
Vorgang durch ein biotechnologisches Verfahren
ersetzt und damit handhabbar gemacht.

Wahrend die von LARTIGUE et al. (2007) vorge-
stellte Methode von manchen als wichtiger Schritt
auf dem Weg zu kiinstlichen Zellen mit minimalem
Genom gefeiert wird, mahnen andere Wissen-

schaftler Uberlegungen zu sozialen, ethischen und
Sicherheitsaspekten an (Pennist 2007).

Jedenfalls liegt hier ein weiteres Beispiel dafiir
vor, dass gegenwartig ein biotechnologischer Hand-
lungsspielraum verfiigbar ist, dem das biologische
Versténdnis weit hinterherhinkt. Auch machen die
Bemiihungen der Autoren um weitgehende patent-
rechtliche Absicherungen nachdenklich im Blick
auf die wirtschaftliche Motivation fiir das Projekt.

Inwieweit diese Methoden wirklich dazu bei-
tragen, dass eines Tages kiinstliche Zellenim Labor
erzeugt werden, die nicht mehr von lebenden
Zellen unterschieden werden konnen, bleibt abzu-

warten.

[LarTiGUE C, Grass JI, ArperovicH N, Pieper R, PArMAR PP,
CrypE A., Hutchison III CA, SmitH HO & VEnTER JC (2007)
Genome transplantation in bacteria: changing one species
to another. Science 317, 632-638; Pennist E (2007) replace-
ment genome gives microbe new identity. Science 316,
1827.] H. Binder

Zu N. Winkler, Ameisen — neue Uberraschungen (Teil 3). Studium Integrale Journal 14 (2007),

30-32.

Wieder ein klasse Heft ist euch da gelungen! Als
Insektenfreund habe ich mit groer Begeisterung
den Artikel von Niko Winkler gelesen. Ein grofBes
Lob, weil dieser Artikel neben vielen interessanten
faunistischen Details dennoch gut lesbar geblieben
ist!

Eine kleine Anmerkung dazu noch: Blatt-
schneiderameisen sind keine Pflanzenfresser. Die
Bemerkung ,In Amerika sind sie auch wichtige
Pflanzenfresser vertreten durch die Blattschnei-
derameisen® (S. 30) ist zumindest missverstdnd-
lich. Diese Ameisen tragen die Pflanzenteile nur in
ihren Bau, um dort das Myzel eines Pilzes zu
fressen, das sie darauf ,kultivieren®.

In Peru konnte ich letzten Herbst beobachten,
wie eine Kolonie Blattschneiderameisen in nur
einer Nacht einen grof3en Zitronenbaum komplett
entlaubte!

Winfried Borlinghaus

Antwort des Autors zum Leserbrief von
Winfried Borlinghaus:

Der Leser hat recht, was die missverstandliche
Formulierung angeht. Die Blattschneiderameisen
sind in der Tat nur indirekte Pflanzenfresser und
der Satz bezog sich auf ihre 6kologische Funktion
in den dortigen Habitaten.

Niko Winkler



Honfroversen

in der Stefan Richter &
Phylogenetischen Walter Sudhaus
Systemalit der (Hg, 2004) Kontro-

Metazoa versen in der
Stefan Richter & Phylogenetischen
Walter Sudhaus [Hg ] Systematik der

(] Metazoa.
Sitzungsbericht

der Gesellschaft Naturforschender
Freunde zu Berlin. N. F. 43, 1-221.

In vielen Lehrbiichern zur Evolution (wie z. B. der
Neuauflage des renommierten ,Linder Biologie.
Lehrbuch fiir die Oberstufe”, 22. iberarbeitete Auf-
lage 2005) wird der Eindruck erweckt, molekulare
Ahnlichkeitsbdume (Dendrogramme) wiirden gut
mit den Stammb&dumen Ubereinstimmen, die auf
der Basis der vergleichenden Anatomie aufgrund
morphologischer (gestaltlicher) Merkmale aufge-
stellt wurden. Die Fachliteratur zeichnet jedoch
schon lange ein deutlich differenzierteres Bild. In
einem 2004 veroffentlichten Sammelband ,,Kon-
troversen in der Phylogenetischen Systematik der
Metazoa“ wird in den einzelnen Beitragen héufig
darauf hingewiesen, dass die auf Gensequenzen
beruhenden Stammbé&ume bislang sicher geglaubte
Verwandtschaftsbeziehungen in Frage stellen. Im
Vorspann-Artikel schreiben RICHTER & SUDHAUS
(S. 5f.): ,Die Verwirrung halt bis heute an. Mole-
kular-systematische und morphologische Analysen
kommen zu unterschiedlichen Ergebnissen oder
aber die molekularen Analysen widersprechen ein-
ander genauso, wie das auch bei unterschiedlichen
morphologischen Analysen der Fall ist. Auch die
Kombination morphologischer und molekularer
Daten in einen einheitlichen Datensatz hat in den
meisten Féllen noch nicht zu wirklich tiberzeugen-
den Verwandtschaftshypothesen gefiihrt.“ Die Au-
toren stellen weiter fest, dass zwar in vielen Féllen
verschiedene molekular-systematische Untersu-
chungen auch morphologisch begriindete Clado-
gramme bestétigt hatten, wir insgesamt aber den-
noch heute in der Grof3systematik in einer Phase
groB3er Kontroversen stecken. Das werde leider in
den meisten Lehrbiichern nicht deutlich, ,wo nur
ausnahmsweise Alternativen diskutiert werden, fiir
die es ebenso gute Argumente gibt“ (S. 6).

Im folgenden sollen einige Streiflichter aus den
neun Beitrdgen zur Phylogenie verschiedener
Grofigruppen der Metazoen (vielzellige Tiere) zu-

sammengestellt werden.

Gerhard ScHoLTz befasst sich mit der Position
der Rippenquallen (Ctenophora) im phyloge-
netischen System. Nach den charakteristischen
Furchungsteilungen sind die Ctenophoren und
Cnidarier (Nesseltiere) eindeutig Schwestergrup-
pen, die klassisch als Coelenteraten (Hohltiere)
zusammengefasst werden. Andererseits gibt es
aber auch Merkmale, die fiir ein Schwestergrup-
penverhéltnis zwischen den Ctenophoren und den
Bilateria (zweiseitig symmetrische Tiere) spre-
chen, womit die Ubereinstimmungen zwischen
den Medusen der Cnidarier und denen der Cteno-
phoren als konvergent anzusehen wéren (S. 15).
Dartiber hinaus wurden die Ctenophoren auch
schon als Schwestergruppe der Deuterostomier
(,Neumiinder“) und in die N&he der Plathelminthes
(Plattwiirmer) gestellt. ,Leider haben molekular-
phylogenetische Analysen keine Klérung in dieser
Frage gebracht. Die Ctenophora tauchen hier in
ganz unterschiedlichen Positionen auf. ... manch-
mal sogar innerhalb der Schwdmme positioniert*
(S. 16). Unangefochten ist jedoch die Monophylie
der drei Gruppen Cnidaria, Ctenophora und Bila-
teria, sowohl aufgrund molekularer als auch mor-
phologischer Analysen (S. 17).

Eine Pattsituation stellt Andreas ScHmIDT-RHAESA
bei Hypothesen zur Position der Articulata (Glie-
dertiere; Annelida [Ringelwiirmer] + Arthropoda

Livingstone, & BIODIDAC. ©

Stud. Int. J. 14 (2007), 105-108

UIUM INIEGRR

Abb. 1: Scaphopoden-
Bauplan (© BIODI-
CAC, biodidac.bio.
uottawa.ca,; Abdruck
mit freundlicher
Gemehmigung)



Glossar

Annelida: Ringelwiirmer
Apomorphie: abgeleitetes (,hoher-
entwickeltes“) = homologes Merkmal
Articulata: Gliedertiere
Arthropoda: GliederfuB3er
Bilateria: zweiseitig symmetrisch auf-
gebaute Tiere

Chelicerata: ,Scherentréger
Cnidaria: Nesseltiere, einfach ge-
baute, vielzellige Tiere der Meere und
seltener von SiiBgewéssern. Zu ihnen
z. B. die Schirm- und Wiirfelquallen,
Seeanemonen und Korallen.
Crustacea: Krebstiere
Ctenophora: Rippenquallen, werden
klassisch mit den — Cnidaria zu den
Hohltieren (Coelenterata) zusammen-
gefasst. Kennzeichnend sind kamm-
artige Plattchen, mit denen die ,,Rip-
pen“ bedeckt sind.

Deuterostomia: ,Neumiinder;, —
Bilateria, bei denen der Urmund
wéhrend der Embryonalentwicklung
des Darmes zum After wird. Der
Mund durchbricht sekundér aus dem
Urdarm.

Hexapoda: , SechsfiiBer”, Insekten
Homologie: Gleichwertigkeit von
Strukturen oder Organen im Bau und
in der Lage im Gesamtorganismus.
Héaufig im stammesgeschichtlichen
Sinne als Gleichartigkeit von Merk-
malen aufgrund gemeinsamer Ab-
stammung interpretiert.

Konvergenz: Mehrfach unabhéngig
(von verschiedenen Ausgangsstruktu-
ren) entstandenes baugleiches Merk-
mal

Mandibel: kraftige Kaulade (Mund-
werkzeug) bei — Arthropoden
Metazoa: vielzellige Tiere
monophyletische Gruppe: Gruppe,
die ausschlieBlich alle Nachfahren
einer Stammart inklusive der Stamm-
art selbst einschlief3t.
morphologisch: die &uere Gestalt
betreffend.

Myriapoda: Tausendfiier
Phylogenie: Stammesgeschichte
Protostomia: ,Urmiinder”; — Bila-
teria, bei denen der Urmund wéhrend
der Embryonalentwicklung zum end-
giltigen Mund wird.
Schwestergruppe: Zwei — Taxa, die auf
eine nur ihnen gemeinsame Stamm-
art zuriuickgefiihrt werden kénnen.
Segmentierung: Unterteilung in
gleichartige Korperteile wie z. B. beim
Regenwurm.

Taxon (pl. Taxa): systematische
Gruppe

Tentaculata: , Tentakeltrager”, Tier-
gruppe aus Bryozoen, ArmfiiBern
(Brachiopoden) und Hufeisenwiir-
mern (Phoroniden).
Synapomorphie: mehreren — Taxa
gemeinsames abgeleitetes (,hcher-
entwickeltes“) = homologes Merkmal

[GliederfiRer]) bzw. Ecdysozoa (,Hautungstiere®;
Cycloneuralia + Arthropoda) fest. Fiir beide sich
ausschliefenden Gruppen gibt es gleichwertige
Argumente fiir eine Monophylie: ,,Fiir die Ecdyso-
zoa spricht neben molekularen Daten der Komplex
Cuticula/Héautung. Fir die Articulata spricht der
Komplex Segmentierung (Unterteilung in gleich-
artige Korperteile wie z. B. beim Regenwurm).
Beide Komplexe sind aus Unterstrukturen aufge-
baut, die fiir sich genommen eine weitere Verbrei-
tungim Tierreich haben. Selbst wenn sich der Kom-
plex Segmentierung starker gewichten lief3e als der
Komplex Cuticula/Hautung, bleibt der Konflikt mit
der (vielfaltigen) molekularen Unterstiitzung der
Ecdysozoa. Es muss also entweder eine weitrei-
chende Ubereinstimmung auf molekularer Ebene
(bei den Ecdysozoa) oder eine weitreichende Uber-
einstimmung morphologischer Strukturen (bei den
Articulata) konvergent entstanden sein“ (S. 45f.).
Hier hat mehr Wissen eindeutig mehr offene
Fragen beziiglich der Verwandtschaftsverhaltnisse
gebracht, denn lange Zeit ,,warim deutschen Sprach-
raum keine Frage, wer die néchsten Verwandten
der Arthropoda sind“ (S. 35), ndmlich die Anneli-
da, mit denen sie zusammen das Taxon Articulata

bilden. ,,Es war deshalb tiberraschend, dass sich bei
vergleichenden Analysen des 18S rRNA-Gens keine
Unterstiitzung fiir die Monophylie der Articulata
finden lieB“ (S. 35). Stattdessen boten sich die
Cycloneuralia als Teiltaxon der Nemathelminthes
(Schlauchwiirmer) als Schwestergruppe der Arthro-
poda an. Das beiden Gruppen gemeinsame Merk-
mal der Hautung (Ecdysis) diente der Namens-
gebung Ecdysozoa. Die Schlussfolgerung auf
weitreichende Konvergenz kénnte allenfalls dann
vermieden werden, wenn alle Merkmale in einem
hypothetischen gemeinsamen Vorfahren ausgebil-
det gewesen wéren, von denen dann einige in
vielen Linien verlorengegangen sein miissten.
ScHMIDT-RHAESA weist auch daraufhin, dass die Ver-
wandtschaftsverhaltnisse der Annelida, Arthropo-
da, Echiurida (Igelwiirmer), Kamptozoa (Kelch-
wiirmer), Mollusca (Weichtiere) und Sipunculida
(Spitzwiirmer) zueinander nicht befriedigend
gelost sind (S. 45).

Gerhard SteINER beleuchtet die Phylogenie der
Mollusken (Weichtiere: Schnecken, Muscheln,
Tintenfische). Auch hier treten z. T. massive Merk-
malswiderspriiche auf. Entweder sind die mor-
phologischen Ubereinstimmungen der Scaphopo-
da (Kahnfiiler, Abb. 1) mit den Bivalvia (Muscheln)
oder jene mit den Cephalopoden (Tintenfische)
konvergent entstanden (S. 58).

Kontroversen in der phylogenetischen Syste-
matik der Euarthropoda stellen Stefan RicCHTER &
Christian WirknNER dar. Die Euarthropden als ganze
Gruppe stellen ein gut begriindetes Monophylum
dar. Von den vier groBBeren Euarthropoden-Taxa
Chelicerata (,Scherentrdager”), Myriapoda (Tau-
sendfiiBler), Crustacea (Krebstiere) und Hexapoda
(,SechsfiiBer”; Insekten) ist jedoch keine allgemein
als monophyletisch anerkannt (S. 73). Innerhalb
der Mandibulaten konkurrieren das Tetraconata-
Konzept (Crustacea + Hexapoda) und das
Tracheata-Konzept (Myriapoda + Hexapoda) mit-
einander, was auch mit umstrittenen Homologisie-
rungen zusammenhéangt. Auch hier werden tradi-
tionelle Verwandtschaftshypothesen durch neuere

Mit der Zunahme der Anzahl
der phylogenetischen Analysen
ist auch die Zahl der unterschiedlichen

Verwandtschaftshypothesen gestiegen.

molekular-systematische Untersuchungen in Frage
gestellt. Strittig ist auch die Monophylie der Man-
dibulata (Crustacea, Myriapoda und Hexapoda).
Verschiedene molekular-systematische Analysen
widersprechen einer Monophylie dieser Gruppe
und favorisieren (wenn auch nicht unumstritten)
eine Schwestergruppenbeziehung der Myriapoda
zu den Chelicerata (S. 80f.). Fiir die Morphologen ist
dieser Befund iiberraschend, da bisher keine Merk-



male bekannt waren, die als Synapomorphien der
beiden Gruppen gewertet werden konnten (S. 81).

Unklar ist auch die Stellung der Tentaculata
(, Tentakeltrager®) im phylogenetischen System,
mit welchem sich Carsten LuTer befasst. Diese
Gruppe umfasst die Phoronida (Réhrenwiirmer,
Abb. 2), Brachipoda (Armfiiler, Abb. 3) und Bryo-
zoa (Moostierchen) und besitzt als auffallige Ge-
meinsamkeit das Lophophoralorgan (Armgertst
mit Tentakeln). Sie wurde ,,aufgrund morphologi-
scher Merkmale traditionell als Schwestergruppe
der Deuterostomia aufgefasst. Dagegen sprechen
phylogenetische Analysen auf der Basis molekula-
rer Merkmale fiir eine Position der Tentaculata als

»Beispielsweise konnen sich manche
derprimadr als homolog angenommenen
Merkmale als konvergent herausstellen

oder es kdnnen Widerspriiche durch

sekundéren Verlust eines Merkmals
erklart werden® (W. Dohle, S. 126).

Gruppe der Lophotrochozoa innerhalb der Proto-
stomia“ (S. 117). Auch die Zusammenschau aller
heute verfiigbaren Daten ermoglicht keine Kldrung
der phylogenetischen Stellung dieser Gruppe;
lediglich ,das Schwestergruppenverhaltnis zwi-
schen Phoronida und Brachiopoda kann als gut
begriindbar gelten® (S. 117). LuTer kommt zum
Schluss, dass die Einordnung der Tentaculata in
das phylogenetische System der Bilateria bisher
nicht befriedigend gelungen sei und offen bleiben
miisse—trotzenormen Wissenszuwachses (S. 115f.).
Mit der Zunahme der Anzahl der phylogenetischen
Analysen ,ist auch die Zahl der unterschiedlichen
Verwandtschaftshypothesen gestiegen. In Bezug
auf die Tentaculata stehen sich Phylogeniehypo-
thesen, die auf molekularen Merkmalen beruhen,
und solche, denen morphologische Merkmale zu-
grunde liegen, in ihrer Aussage diametral gegen-
tber” (S. 116). Auf niedrigerem taxonomischem
Niveau dagegen wandelt sich das Bild: ,,Sowohl die
Monophylie vieler Teilgruppen innerhalb der
Brachiopoda als auch die Monophylie der Brachio-
poda selbst wird von beiden Datensétzen unter-
stlitzt® (S. 116). Auch die Monophylie der Teil-
gruppen Phoronida und Bryozoa wird nicht in
Frage gestellt (S. 106). Es sei angemerkt, dass die
Bezeichnung Coelomata (,,Leibeshohlentiere) nicht
mehr verwendet wird, da heute von einer mehr-
fach unabhéngigen Entstehung sekundérer Leibes-
hohlen ausgegangen wird (S. 105).

Eine weitere Widerspriichlichkeit konstatiert
Wolfgang DoHLE bei den Verwandtschaftsbezie-
hungen der Gro3gruppen der Deuterostomier. Er
kommt in seinem Essay zu folgendem Schluss:
~Wenn wir noch einmal Revue passieren lassen,

Stritch, @ BIODIDAC

welche Merkmale fiir eine Zusammenstellung von
Hemichordata + Chordata sprechen (Stomochord,
Neuralrohr, Kiemenspalten) und welche fiir eine
néhere Verwandtschaft Hemichordata + Echino-
dermata (Stachelh&uter, z. B. Seeigel, Seesterne)
angefiihrt werden konnen (Dipleurula, Axialor-
gan), dann ergibt sich aus morphologischer Sicht
eine Pattsituation® (S. 156). Diese Frage solle daher
vorerst offen gelassen werden. Dagegen ist die
Monophylie der Hemichordata nach Ansicht des
Autors gut begriindet (S. 123); allerdings erwahnt
er die Auffassung mancher Morphologen, die die
Hemichordaten trennen wollen, wahrend moleku-
lare Analysen die Monophylie stiitzen. ,Wieder
haben wir das Dilemma einer widerspriichlichen
Verteilung der Merkmale vor uns* (S. 150). — Uber
die Ubereinstimmung in Mund- und Afterbildung
hinaus sind kaum andere eindeutige Apomorphien
fur die Deuterostomier zu finden (S. 127). Die
Monophylie der Echinodermen und Tunikaten
(Manteltiere) ist unbestritten, obwohl es keine Apo-
morphien gibt, die bei allen Tunikaten vorkommen
(S. 137, 152). Die Rekonstruktion des Grundmu-
sters der Chordaten sei derzeit nicht iiberzeugend

Livingstane, & BIODIDAC

Abb. 2: Phoroniden-
Bauplan (© BIODI-
CAC, biodidac.bio.
uottawa.ca; Abdruck
mit freundlicher
Gemehmigung)

Abb. 3: Brachiopoden-
Bauplan (© BIODI-
CAC, biodidac.bio.
uottawa.ca; Abdruck
mit freundlicher
Gemehmigung)
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durchzufiihren, wenn man ein Minimum an metho-
discher Exaktheit durchhalten wolle (S. 145); die
evolutiven Distanzen konnten nur mit Phantasie
tberbriickt werden (S. 144).

Andreas ViLcinskas behandelt die phylogeneti-
sche Stellung der Chondrichthyes (Knorpel-
fische). Einmal mebhr stellen auch bei dieser Gruppe
molekulare Analysen klassische Verwandtschafts-
beziehungen in Frage. Die Knorpelfische sind dem-
nach die Schwestergruppe zu den Actinopterygiern
(Strahlflosser) oder auch zu den Sarcopterygiern
(Fleischflosser). Nach klassischen Vorstellungen
sind die Knorpelfische dagegen anzestral zu beiden
anderen Gruppen. Fossilfunde erlauben bei vielen
typischen Merkmalen der Knorpelfische keine
klare Bewertung dartiber, ob es sich um urspriing-
liche oder abgeleitete Zustdnde handelt (S. 163).
Die Monophylie der Knorpelfische ist dagegen gut
begriindet. Da aktuelle molekulargenetische Unter-
suchungen die Knorpelfische als Schwestergruppe
der Strahlflosser oder der Fleischflosser ausweisen,
ergeben sich ,gravierende Konsequenzen im
Hinblick auf die etablierte Bewertung zahlreicher
morphologischer Charaktere® (S. 170).

Einen Uberblick iiber Actinopterygier (Strahl-
flosser-Fische) und Sarcopterygier (Fleisch-
flosser-Fische) und die Frage der Schwestergruppe
der Tetrapoden (Vierbeiner) gibt Hans-Peter
SchuLTzE. Beide Gruppen sind durch mehrere Apo-
morphien deutlich gekennzeichnet. ,,Auch die friih-
esten Formen koénnen aufgrund von Merkmalen
mit wenigen Ausnahmen einem der beiden Taxa
zugeordnet werden. Merkmale, die die heutigen
Vertreter kennzeichnen, traten schrittweise in der
Stammesgeschichte der beiden Taxa auf” (S. 195).

SchlieBlich schildert Olivier RieppEL Kontrover-
sen zur Stellung der Schildkréten (Testudines).
Der Autor prognostiziert, dass deren Verwandt-
schaftsbeziehungen auch in Zukunft kontrovers

diskutiert werden, bedingt auch durch das Problem
der fehlenden morphologischen Zwischenformen
(S. 216). Der Autor beginnt seinen Artikel mit fol-
gender Feststellung: ,,Obschon Rezent-Zoologen
und Paldontologen sich seit Jahrzehnten intensiv
mit der Klarung der Verwandtschaftsverhaltnisse
der Tetrapoden befassen, scheint ein Konsens
noch in weiter Ferne zu liegen, ja vielleicht sogar
in neuerer Zeit in weitere Ferne geriickt zu sein
denn je“ (S. 201). Auch auf die Schildkréten trifft
zu, dass morphologisch-palontologische Daten
andere Verwandtschaftsbeziehungen nahelegen
als molekulare Daten (S. 213).

Hommentar

Der vorstehende Uberblick zeigt, dass die Stellung
vieler GroBgruppen vielzelliger Tiere im System
der Lebewesen nicht geklért ist. Dabei brachten
mehr Daten tendentiell mehr Widerspriiche anstel-
le von mehr Klarheit. Der Grund dafiir sind oftmals
Widerspriiche zwischen Morphologie und Mole-
kiilen, aber auch Inkongruenzen innerhalb dieser
beiden Datenquellen. Es ist keine Seltenheit, dass
ausgesprochene Komplexmerkmale einander wider-
sprechende Verwandtschaftsverhéltnisse unter-
stiitzen. Von einem widerspruchsfreien enkapti-
schen (eingeschachtelten) System, das evolutionér
erwartet werden kann und auch erwartet wurde, ist
die Verteilung mafgeblicher Merkmale teilweise
weit entfernt.

Tendentiell scheinen Monophyla auf mittlerem
taxonomischem Level eher begriindbar zu sein als
auf dem hohen Level; auch das entspricht nicht
evolutionstheoretischen Erwartungen.

Reinhard Junker



