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Editorial

lles Leben ist Problemlésen® —so lautet der Titel eines Buches des ein-
9/ \flussreichen Philosophen Karl Popper. Es geht darin um Erkenntnis,
Geschichte und Politik. Aber hat das auch etwas mit der Biologie, der natur-
wissenschaftlichen Erforschung von Leben zu tun?

Die Autoren um Steven S. Anprews (BioEssays 2024, 46,€2300188) wahlten
in einem kurzlich veréffentlichten wissenschaftlichen Artikel einen recht
ungewodhnlichen Ansatz — zumindest wenn man vom mehrheitlich akzep-
tierten Verstandnis der Biologie bzw. Naturwissenschaft im Allgemeinen
ausgeht. Sie betrachteten samtliche biochemische Einrichtungen einer bio-
logischen Zelle im Sinne von Problemlésungen, die erlangt werden miussen,
damit eine Zelle leben kann. Diese final orientierte Analyse der Biochemie
eines E.-coli-Bakteriums steht im Kontrast zum naturalistischen Konsens, solche Fragen ausschlief3lich kausal
zu betrachten: Eine Zelle existiert, weil bestimmte natirliche Vorgange zu ihrer Entstehung gefiihrt haben
sollen. Uberraschend sind auch der Titel der Arbeit ,Design-Muster biologischer Zellen“ und entsprechende
Vergleiche der biologischen Zelle mit Phanomenen aus der Computerwissenschaft wie etwa Datenverarbei-
tungssystemen. Dieser Gedankengang ist fur Beflirworter der intelligenten Schopfung langst ein alter Hut,
stellt aber in naturalistisch orientierter wissenschaftlicher Literatur im Jahr 2024 offenbar eine ,neue Perspek-
tive” dar. Die Autoren schreiben selbst, dass dieser Gedankengang eigentlich nicht ihre Erfindung ist (wobei die
Originalquellen der Intelligent-Design-Befiirworter unerwahnt gelassen werden) und betonen wiederholt,
dass diese Herangehensweise wichtige Erkenntnisse fordert, die auch in der Medizin hilfreich waren. Diese ein-
fache und einleuchtende Analyse hatte vollig ausgereicht, doch die Autoren setzten am Ende noch dazu, dass
es sich um,evolviertes Design“ handelt, was ein Oxymoron darstellt —wie etwa ,falsche Wahrheit“ oder ,leben-
de Tote“ — und tatsachlich keine Erkenntnis hervorbringt, sondern im Widerspruch mit dem gesamten Inhalt
des Artikels ist.

Die weltanschauliche Positionierung von Anprews et al. ist nicht Gberraschend. Dagegen ist es seltsam, dass
sie eines der grofSten Design-Probleme der zellularen Biochemie unerwahnt lassen: die Notwendigkeit, bescha-
digte Makromolekile zu reparieren (Nukleinsauren, Proteine, Lipide). Nahezu alle Sorten von Molekiilen in der
Zelle sind von einer Zerfallstendenz betroffen, sodass in jeder Zelle standig abrufbare und hocheffiziente Repa-
raturmechanismen zur Verfligung stehen missen, damit die Organismen zumindest einige Zeit lberleben
konnen.Von der ,Zerbrechlichkeit“ unseres Erbguts, den Nukleinsauren, und den zellularen Mechanismen, die
die Reparatur bewerkstelligen, berichtet Boris ScHmiptaaLL in dieser Ausgabe des Studium Integrale Journal in der
ersten Folge einer Serie zu ,Reparaturmechanismen in der Zelle“ und der Frage nach ihrem Ursprung.

Ein weiterer Beitrag zu einem neuen Befund aus der Biochemie der Zelle wurde von Peter Boraer verfasst. Er
weist darauf hin, dass diese Entdeckung die lange fiir unbezweifelbar gehaltene Behauptung ,die Natur macht
keine Spriinge” griindlich in Frage stellt. Das Vorhandensein von Genen ohne nachweisbare Geschichte erfordert
eine andere Erklarung als kleinschrittige Evolution tiber lange Zeiten. Gibt es fiir dieses Problem eine Losung?

Entwicklungsspriinge scheinen — entgegen bisheriger Lehrmeinung — ebenso nétig zu sein, um die Entste-
hungeines einzigartigen Merkmals der Saugetiere durch Evolution zu erklaren: die drei sdugertypischen Mittel-
ohrknéchelchen. Henrik ULiricH zeigt in seinem Artikel, dass die Annahme einer evolutiven Entstehung von
Gehorknochelchen bei Saugetieren viele Konvergenzen (unabhdngige Entstehung gleichartiger Strukturen)
erfordert — ein Erklarungsmuster, das lange Zeit bei Beflirwortern der Evolutionslehre als problematisch galt.

Ein weiteres schwerwiegendes Problem fur die etablierten Vorstellungen betrifft die Geschichte der Mensch-
heit. Geht man von der allgemein akzeptierten evolutiven Lesart der Menschheitsgeschichte aus, missten die
Menschen fast Uber die gesamte Zeit ihrer Geschichte vom Aussterben bedroht gewesen sein. Michael Branot
bietet dazu eine Losung an, die sich bei Ablegen weltanschaulicher Vorurteile als sehr plausibel erweist.

Nicht nur Menschen missen Probleme I6sen, sondern auch Tiere. Eine unverzichtbare Voraussetzung flr
diese Kompetenz ist die , kulturelle” Lernfahigkeit, die bisher bei Primaten als Argument fiir eine gemeinsame
Abstammungsgeschichte mit Menschen verwendet worden ist. Benjamin ScrolL berichtet in dieser Ausgabe
tber Hummeln, die nicht nur Probleme l6sen kénnen, wie etwa an verdeckte Zuckerlésungen zu gelangen,
sondern auch noch fahig sind, das Erlernte an Artgenossen weiterzugeben.

Weitere Herausforderungen fuir das naturalistische Weltbild betreffen das Gebiet der Kosmologie. Neue
Daten vom James-Webb-Teleskop haben ergeben, dass die Beschaffenheit ferner Galaxien sich nicht so einfach
mit den Erwartungen aus dem kosmologischen Standard-Modell harmonisieren lassen. Ob eine Auflosung die-
ser Spannung moglich ist, thematisiert Peter Trus in einem ausfihrlichen Beitrag.

Mit weiteren spannenden Themen aus biblischer Archdologie, Biologie und Paldobiologie wiinschen wir
Ihnen eine aufschlussreiche Lektire.

Ihre Redaktion STUDIUM INTEGRALE
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Kaum Zeit fiir
~die Entstehung ferner G%akIaXIen
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James-Webb-Teleskop liefert unerwartete Beobachtungen

Mit dem James-Webb-Teleskop (JWST) konnen Forscher seit Kurzem Galaxien in weit

entfernten, bislang unzuganglichen Bereichen des Universums untersuchen. Nach
dem kosmologischen Standardmodell sollten sich diese in einem viel friheren Ent-
wicklungsstadium befinden als nahe gelegene Exemplare. Die neu entdeckten Gala-
xien besitzen aber Uberraschend gut ausgebildete Strukturen und sind sehr leucht-
kraftig. Ob das Standardmodell an die neuen Daten angepasst werden kann,
erscheint fraglich.

Peter Triib

Introbild Dieses vom
James-Webb-Teleskop auf-
genommene Bild zeigt die
Galaxiengruppe Stephans
Quintett. (NASA, ESA, CSA,
STScl)
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Einleitung

Die riesigen Distanzen im Universum wirken
wie eine Zeitmaschine. Das Licht, welches heu-
te bei uns eintrifft, hat zum Teil Distanzen von

mehreren Milliarden Lichtjahren zuriickgelegt.

Als dieses Licht in weit entfernten Galaxien ent-
stand, war das Universum nach dem Urknall-
modell viel jiinger als heute. Durch die Beob-
achtung extrem weit entfernter Objekte sehen
Kosmologen deshalb die einzigartige Moglich-
keit, zu untersuchen, wie das Universum kurz
nach dem angenommenen Urknall gestaltet
war. Aufgrund der Riickblickzeit erwarten sie,
weit entfernte Galaxien in einem viel fritheren,
urspriinglicheren Stadium anzutreffen. Fiir de-
ren Untersuchung haben die NASA, die ESA
und die CSA das James-Webb-Teleskop (JWST)
als Nachfolger des Hubble-Space- Teleskops (HST)

entwickelt (Abb. 3). Bereits die ersten Beobach-
tungen, die im Juli 2022 veréftentlicht wurden,
lieferten einige Uberraschungen (TriiB 2022).

Aus Schopfungssicht miissen weit entfern-
te Galaxien nicht zwingend jiinger erscheinen.
Nach einem Vorschlag von Jason Lisle konnte
der Schopfungsbericht eine andere Gleichzei-
tigkeitskonvention verwenden als die iibliche
Einstein-Konvention (Liste 2010). Vor dem
Start des JWST sagte Lisle deshalb voraus, dass
er auch in groBen Entfernungen voll ausge-
bildete Galaxien erwartet (LisLe 2022). Nach
einem anderen Schopfungsmodell (FAULKNER
2013) konnten weit entfernte Galaxien jedoch
wie im kosmologischen Standardmodell jiinger
erscheinen als nahe gelegene. Sowohl gleich
alt als auch jiinger erscheinende weit entfern-
te Galaxien sind also grundsitzlich mit einer
Schoptungssicht vertriglich.
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Da sich das Universum immer weiter aus-
dehnt, trifft das Licht auf der Erde mit einer
Wellenlinge ein, die grofer ist als zum Zeit-
punkt der Entstehung. Wegen dieses Effekts ist
das JWST auf Beobachtungen im Infrarotbe-
reich ausgelegt, sodass es untersuchen kann, wie
sehr weit entfernte Galaxien in ihrem Ruhesys-
tem im optischen Bereich aussehen. Die Rotver-
schiebung z eines Objekts gibt an, um welchen
Faktor das Licht gestreckt wurde, und nimmt
mit dessen Entfernung zu. Das kosmologische
Standardmodell beschreibt quantitativ, wie sich
das Universum seit dem Urknall ausgedehnt hat
und beinhaltet deshalb eine eindeutige Bezie-
hung zwischen Entfernung, Rotverschiebung
und Alter des Universums (Abb. 1).

In diesem Artikel steht die Frage im Zentrum,
wie gut die Ergebnisse des JWST zum kosmo-
logischen Standardmodell passen und ob dieses
allenfalls revidiert werden muss. Fiir diese Kon-
sistenzpriifung werden viele Elemente des Stan-
dardmodells als korrekt vorausgesetzt, wie zum
Beispiel die Anteile der Dunklen Energie und

Universums oder die Art und Weise, wie Sterne
entstehen und sich im Laufe der Zeit verandern.
Sollte sich dieses Modell nicht bewihren, wiare
damit nicht automatisch die Vorstellung eines
Urknalls widerlegt, da es viele weitere Moglich-
keiten gibe, wie sich das Universum seit dem
Urknall ausgedehnt haben konnte.

Raumliche Struktur der Galaxien

Eine grundlegende Eigenschaft von Galaxi-
en ist ihre Morphologie, d. h. ihre riumliche
Struktur. Um diese zu bestimmen, werden
Aufnahmen mit sehr hoher Winkelauflésung
benétigt, die durch Wissenschaftler bzw. auto-
matisierte Algorithmen kategorisiert werden.
Die heute gebrauchliche Hubble-Klassifikation
geht auf eine Publikation von Edwin Hubble
im Jahre 1926 zuriick, wurde im Laufe der Zeit
aber iiberarbeitet und erginzt. Dieses Schema
ist auch bekannt als sogenannte Hubble-Sequenz,
die aber nicht als zeitliche Abfolge zu verstehen
ist. Gemil3 Abb. 2 werden die Galaxien in drei
groBe Gruppen eingeteilt: Elliptische Galaxien
(links), Spiralgalaxien (mittig) und irreguldre Gala-
xien (rechts). Die Gruppe der Spiralgalaxien wird
weiter unterteilt in Galaxien mit und ohne Bal-

der Dunklen Materie an der Energiedichte des  kenstruktur.
Alter des Universums
in Milliarden Jahren: 1|3’8 3i0 1.'0 C:,S 0i3 0’|2
I T T 1 T T T T T T 1
Rotverschiebung (2): 0 2 4 6 8 10 12 14 16 18 20

Hubble-Vaucouleurs-Schema

Elliptische

Abb.1 Zusammenhang zwi-
schen Rotverschiebung z
(untere Skala) und Alter des
Universums in Milliarden
Jahren (obere Skala) gemaf
dem kosmologischen Stan-
dardmodell (H, = 67,4 km s
Mpc?, Q,, = 0.315).

Irregulédre

Abb. 2 Klassifikation von Galaxien aufgrund ihrer Morphologie geméaf% der Hubble-Sequenz nach De Vaucouteurs (1959). (Wikimedia: Cicconorsk, CC-BY-5A-3.0)
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ASTRONOMIE

Kompakt

Eines der Ziele des James-Webb-Teleskops ist die Erforschung der ersten Galaxien,
die sich kurz nach dem angenommenen Urknall gebildet haben sollen. Von diesen
sehr weit entfernten Galaxien mit hohen Rotverschiebungen war erwartet worden,
dass sie tendenziell klein, leuchtschwach und in ihrer Form irreguldr sind. Die unter
Voraussetzung des kosmologischen Standardmodells abgeleiteten GroRen der neu
entdeckten Galaxien entsprechen diesen Erwartungen. Balken- und Spiralstruktu-
ren miissen jedoch viel frither entstanden sein als bisher angenommen. Die groRte
Uberraschung ist jedoch die unerwartet hohe Anzahl sehr leuchtkraftiger Galaxien
bei hohen Rotverschiebungen. Um deren Existenz erklaren zu kdnnen, muss entwe-
der die Sternentstehung kurz nach dem Urknall extrem effizient abgelaufen sein
oder das kosmologische Modell muss angepasst werden, damit mehr Zeit fir ihre
Entstehung zur Verfligung steht. Aus Schopfungssicht kommt die Entdeckung gut
ausgebildeter Galaxien in groen Entfernungen nicht unerwartet.

Abb.3 Zusammenbau des
Hauptspiegels des James-
Webb-Teleskops im Novem-
ber 2016. Die Flache des
Hauptspiegels betragt
mehr als 25 m? und ist etwa
5,5 mal grofer als beim
Hubble-Space-Teleskop.
(NASA)
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Elliptische
unterscheiden sich nicht nur beziiglich ihrer

Galaxien und Spiralgalaxien

Morphologie. Spiralgalaxien besitzen beispiels-
weise groBBere Mengen an kaltem Gas und ihr
Licht ist insgesamt blauer. Ein detaillierter Ver-
gleich ihrer Spektren mit Sternentwicklungs-
modellen ergibt, dass Spiralgalaxien sowohl aus

jungen, blauen als auch aus alten, roten Sternen
bestehen (CimaTTI et al. 2020, 4.1.5). Aufgrund
der Existenz junger Sterne und der Prisenz
kalter Gase als Voraussetzung fiir Sternbildung
werden Spiralgalaxien als sternbildende Gala-
xien angesehen. Elliptische Galaxien beinhalten
hingegen fast ausschlieflich rote, alte und me-
tallreiche Sterne und kaum kaltes Gas (C1MATTI
et al. 2020, 5.1.3). Sie gelten deshalb als cher
passive Galaxien.

Viele Fragen zur Entstehung der verschiede-
nen Galaxientypen sind noch offen. Gemill dem
kosmologischen Standardmodell entstechen Ga-
laxien in fast kugeltdrmigen Halos aus Dunkler
Materie. Fiir elliptische Galaxien werden zwei
Entstehungsmechanismen  diskutiert: Durch
den Kollaps von Gas in Halos mit niedrigem
Drehimpuls oder durch die Kollision und Ver-
schmelzung mehrerer Scheibengalaxien, welche
dabei ihre scheibenformige Geometrie verlie-
ren. Scheibengalaxien ihrerseits sollen aus dem
Kollaps von Halos mit hdéherem Drehimpuls
entstehen. In den dabei entstehenden rotieren-
den Gasscheiben koénnten durch Instabilititen
Balken und Spiralarme entstehen (CIMATTI et al.
2020, Kap. 10). Nach diesem Szenario erwartet
man, dass kurz nach dem Urknall der Anteil ir-
regulirer Galaxien sehr hoch war und der Anteil
an elliptischen Galaxien und Scheibengalaxien
dann allmihlich zunahm. Da dasVerstindnis der
Entstehung von Galaxien aber vor allem auf se-
mi-analytischen Modellen und numerischen Si-
mulationen beruht, ist es schwierig, dazu prizise
quantitative Vorhersagen zu machen.

Analysen von Daten des HST schienen eine
Zunahme von irreguliren Galaxien bei hohen
Rotverschiebungen zu bestitigen. Mit dem
HST konnte allerdings wegen der R otverschie-
bung die Morphologie von weit entfernten
Galaxien nur im UV-Bereich (bezogen auf ihr
Ruhesystem) direkt bestimmt werden. Mit Hil-
fe einer morphologischen Korrektur hat man
versucht, daraus die Morphologie im optischen
Bereich abzuleiten (CimaTTI et al. 2020, 3.1.1).
Wie die neuen Resultate des JWST nun zeigen,
fiihrte unter anderem diese Korrektur dazu, dass
man den Anteil irregulirer Galaxien deutlich
tiberschitzt hatte (FERREIRA et al. 2023).

Die Aufnahmen des JWST zeigen, dass es
Scheibengalaxien und elliptische Galaxien in
viel groBeren Distanzen gibt als bisher erwartet.
Ende Dezember 2023 fassten LEE et al. (2023)
die Situation so zusammen, dass die Hubble-
Sequenz bereits bei Rotverschiebungen von

JAHRGANG 31 1-2024
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z = 8-9 etabliert gewesen sein muss und nicht
erst bei z = 2 (CimMATTI et al. 2020, 11.3.1). Da-
mit steht fur die Bildung der ersten morpho-
logisch ausgebildeten Galaxien nur noch ein
Zeitraum von einigen hundert Millionen Jah-
ren zur Verfligung. Noch keine Einigkeit be-
steht dartiber, wie stark sich die Morphologie
der Galaxien iiber die letzten Milliarden Jahre
verindert hat. Huertas-CompaNny et al. (2023)
stellen eine starke Zunahme von irreguliren
Galaxien bei Rotverschiebungen z > 3 fest.
Nach Ferremra et al. (2023) nimmt der Anteil
irregulirer Galaxien auf Kosten der Scheiben-
galaxien ebenfalls tendenziell zu, allerdings nur
bei leichten Galaxien (s. Abb. 4). Nach KArTaL-
TEPE et al. (2023) und LEE et al. (2023) findet
keine signifikante Zunahme irregulirer Gala-
xien bis zu Rotverschiebungen von z = 7-8
statt. Eventuell gehen diese Abweichungen auf
Unterschiede beziiglich Auswahl der Galaxien,
verwendeter Kategorien und Kategorisierungs-
Methoden zuriick.

Trotz einiger Unterschiede sehen Kar-
TALTEPE et al. (2023) ihre Resultate in ermu-
tigender Ubereinstimmung mit numerischen
Simulationen. Sowohl LEE et al. (2023) als auch
FERREIRA et al. (2023) sehen ihre Resultate sogar
als Bestitigung von Vorhersagen von Simulati-
onen, obwohl sie zum Teil doch recht unter-
schiedliche Haufigkeiten fiir die verschiedenen
Galaxientypen angeben. Die kosmologische Si-
mulation HR5 ergab tatsichlich, dass im Rot-
verschiebungsbereich z = 5-7 Scheibengala-
xien die hiufigste Art von Galaxien sind (PARK
et al. 2022). Dies passt gut zu den Ergebnissen
von LEE et al. (2023), aber schlecht zu den Er-
gebnissen von HUERTAS-COMPANY et al. (2023),
welche fiir z > 3 vor allem irregulire Galaxien
finden. Sowohl in Bezug auf die Beobachtun-
gen als auch auf die numerischen Simulationen
gibt es also deutliche Unterschiede zwischen
den verschiedenen Publikationen.
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Wihrend das Auftreten von frithen Schei-
bengalaxien nicht grundsitzlich im Wider-
spruch zu Simulationen zu stehen scheint, gibt
es in Bezug auf manche Unterstrukturen doch
Spannungen. In der Zeitschrift Nature berichten
CosTANTIN et al. (2023) iiber die Entdeckung
einer Balkengalaxie bei einer Rotverschiebung
von z = 3. Balken-Strukturen erwartet man
aber eher nicht so frith im Universum, da Gas-
Turbulenzen deren Entstehung unterdriickt ha-
ben sollten. Die Autoren fassen die Ergebnisse
von Simulationen so zusammen, dass ihre Ent-
stehung in einigen Galaxien zwar schon bei z =
4 begonnen haben konnte, dass aber Simulatio-
nen immer noch Schwierigkeiten hitten, Bal-
kengalaxien vor z > 1,5 zu reproduzieren. Dies
gilt insbesondere fiir den Bereich geringer Ga-
laxienmassen, in welchen die beobachtete Ga-
laxie mit einer Sternenmasse von etwa4 X 10°
Mg e fallt (COSTANTIN et al. 2023). Kunn et al.
(2023) berichten, dass es bei z = 3 auch bereits
eine iiberraschend hohe Anzahl an Galaxien mit
Spiralarmen gibt und dass diese ebenfalls frither
als bisher angenommen entstanden sein miissen.
Noch unklar ist, ob die als scheibenfoérmig klas-
sifizierten Galaxien tatsichlich eine Scheiben-
form wie unsere Milchstrale haben oder ob es
sich dabei um eher lingliche, zigarrenférmige
Objekte handelt (PANDYA et al. 2023).

GroRRe der Galaxien

Wihrend die rdaumliche Struktur von Galaxien
bestimmt werden kann, ohne sich auf ein be-
stimmtes kosmologisches Modell festzulegen,
ist dies fur die Ermittlung ihrer GroBe nicht
moglich. Direkt messbar ist lediglich der Win-
kel, unter dem eine Galaxie am Himmel er-
scheint. Um ihre GroBle zu berechnen, miissen
zusitzlich ihre Entfernung sowie die Raum-
krimmung des Universums bekannt sein. Fir

Abb. 4 Anteil der verschie-
denen Morphologieklassen
in Abhédngigkeit der Rotver-
schiebung fiir leichte (links)
und schwere (rechts) Gala-
xien. (Ferrera et al. 2023,
CC-BY-4.0)
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Abb. 5 Die UV-Leuchtkraft-
funktion in Abhdngigkeit
der Rotverschiebung im
Bereich z = 4—16. Auf der
y-Achse aufgetragen ist die
Anzahl Galaxien pro Volu-
men mit einer bestimmten
Leuchtkraft M. Entgegen
den Erwartungen nimmt
bei hohen Rotverschiebun-
gen die Anzahl sehr heller
Galaxien (stark negative
My -Werte) nicht mehr
weiter ab. (Harikane et al.
2023, CC-BY-4.0)

das kosmologische Standardmodell ergibt sich
wegen der Krimmung des Raumes die merk-
wiirdige Situation, dass ab einer Rotverschie-
bung von z = 1,6 Galaxien mit zunehmender
Entfernung unter immer grifler werdendem
Winkel erscheinen (CiMATTI et al. 2020, 2.1.4).

Im kosmologischen Standardmodell wird
erwartet, dass weit entfernte Galaxien kleiner
sind als nahe gelegene. Fiir sternbildende Ga-
laxien beobachtet man, dass Sterne in den Au-
Benbereichen blauer leuchten und metallirmer
sind als im Zentrum. Beides deutet auf jiinge-
re Sternpopulationen hin, was einem Wachsen
der Galaxien von innen nach auBlen entspricht.
Auch durch das Verschmelzen von mehreren
Galaxien und durch die Akkretion von neuem
Gas sollten Galaxien im Laufe der Zeit groBer
werden (CiMATTI et al. 2020, 11.3.1). Bisherige
Auswertungen mit dem HST passten zu die-
ser Erwartung und Analysen mit dem JWST
bestitigen, dass dieser Trend bis zu einer Rot-
verschiebung von z = 5,5 anhilt (WarD et al.
2023). Legt man den Daten hingegen ein stati-
sches Modell des Universums zu Grunde, sind
weit entfernte Galaxien genau so grof3 wie nahe
gelegene (LOVYAGIN et al. 2022).

Leuchtkraft der Galaxien

Fiir die groBten Uberraschungen in Bezug
auf die Eigenschaften weit entfernter Galaxien
sorgte die Entdeckung einer grofen Anzahl
sehr leuchtkriftiger und massereicher Objekte
mit hohen Rotverschiebungen. Bereits wenige
Wochen nach der Verdftentlichung der ersten
Bilder im Juli 2022 sorgte dies fiir Erstaunen
(z.B. YaN et al. 2022) — und die Diskussion
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iiber deren Ursprung dauert nach wie vor an.
Aufgrund der Ergebnisse des HST und wegen
theoretischer Uberlegungen war erwartet wor-
den, dass Galaxien mit einer Rotverschiebung
z>10 sehr selten sind. Im Vergleich dazu hat
das JWST nun 10-100 mal so viele leucht-
kriftige Galaxien bei hohen Rotverschiebun-
gen entdeckt (CHEMERYNSKA et al. 2023). Im
kosmologischen Standardmodell stehen flr die
Entstehung dieser Galaxien nur wenige hun-
dert Millionen Jahre zur Verfligung und es be-
stehen Zweifel, dass sich massereiche Galaxien
derart schnell bilden konnten (MEeLia 2023).

Die Hiufigkeit von Galaxien mit bestimm-
ter Leuchtkraft wird durch die sogenannte
Leuchtkrafifunktion (engl. luminosity function) aus-
gedriickt. Dabei wird die Anzahl der Galaxien
mit einer gegebenen Leuchtkraft innerhalb
eines Volumens von 1 Mpc® (1 pc = 3,26 Licht-
jahre) als Funktion der Leuchtkraft aufgetragen
(wobei das Volumen an die jeweilige Ausdeh-
nung des Universums bei einer bestimmten
Rotverschiebung angepasst wird). Die Leucht-
kraft oder absolute Helligkeit einer Galaxie wird
aus der scheinbaren Helligkeit und der aus der
Rotverschiebung abgeleiteten Entfernung be-
rechnet. Fuir weit entfernte Galaxien ist dies nur
unter Voraussetzung eines bestimmten kosmo-
logischen Modells méglich.

Vor dem Start des JWST war erwartet
worden, dass die Leuchtkraftfunktion im UV-
Bereich bis z = 2 ansteigt, um dann bei noch
hoheren Rotverschiebungen kontinuierlich ab-
zunehmen (MasoN et al. 2015). Der UV-Be-
reich der Leuchtkraftfunktion ist von besonde-
rem Interesse, da dieser durch kurzlebige blaue
Sterne dominiert wird und deshalb als Mal3
fur die aktuelle Sternbildungsrate gilt. Dies
entspricht einem Szenario, in dem die Stern-
bildungsrate wihrend der ersten Jahrmilliarden
nach dem Urknall kontinuierlich zunahm, da
die Galaxien durch ihre Schwerkraft immer
mehr Gas autnahmen. Nach etwa vier Milliar-
den Jahren begann die Sternbildungsrate leicht
zu sinken, da allmihlich immer weniger kaltes
Gas fur die Entstehung neuer Sterne zur Ver-
figung stand.

Abb. 5 zeigt die UV-Leuchtkraftfunktion
inklusive der neuen JWST-Ergebnisse im Be-
reich z > 9 von HARIRANE et al. (2023). Mgy
bezeichnet die Leuchtkraft der Galaxien im
UV-Bereich, wobei tiefe Werte fiir eine hohe
Leuchtkraft stehen. Die Anzahl leuchtschwa-
cher Galaxien nimmt mit zunehmender Rot-
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verschiebung kontinuierlich ab. Bei den weni-
gen sehr hellen Galaxien (links im Diagramm)
geht die Anzahl bei hohen Rotverschiebungen
aber kaum — oder zumindest deutlich weniger —
zurlick. Die Fehlerbalken sind bei den sehr ho-
hen Rotverschiebungen aufgrund der groBen
Entfernungen und der noch geringen Anzahl
gefundener Galaxien naturgemil recht groB,
alle durchgeftihrten Studien kommen aber qua-
litativ zu den gleichen Ergebnissen (z. B. Bou-
WENS et al. 2023; CHEMERYNSKA et al. 2023).

Mogliche Erklirungsversuche fiir die hohe
Anzahl leuchtkriftiger Galaxien kénnen in drei
Gruppen eingeteilt werden. Die erste Moglich-
keit besteht darin, dass es sich bei den gefunde-
nen Objekten (1) gar nicht um sehr weit entfernte
Galaxien handelt. Zweitens (2) wire es denkbar,
dass sich die physikalischen Rahmenbedingungen
im frithen Universum stark von denen zu spite-
ren Zeiten unterscheiden. Die weitreichendste
Option wire, dass (3) das kosmologische Standard-
modell revidiert werden muss.

(1) Anhand der ersten Aufnahmen des
JWST bestand die Moglichkeit, dass es sich bei
den vermeintlich sehr weit entfernten Gala-
xienkandidaten tatsichlich um niher gelege-
ne Galaxien handelte, deren Rotverschiebung
aufgrund ihres durch Staub gerdteten Lichts
falsch abgeschitzt wurde. Inzwischen durch-
gefiihrte Untersuchungen zeigen aber, dass
bei der Mehrheit der Galaxienkandidaten die
Rotverschiebungen korrekt sind. BUNKER et al.
(2023) konnten beispielsweise fiir etwa 80 %
der Galaxienkandidaten die relativ ungenauen
photometrischen Rotverschiebungen durch
prizise spektroskopische Messungen bestitigen.
Nach wie vor offen ist, wie stark genau Gala-
xienkerne mit aktiven Schwarzen Lochern zur
UV-Helligkeitsfunktion beitragen, ein Anteil,
der nicht auf eine erhéhte Sternbildungsrate im
frithen Universum zuriickzufithren wire (CHE-
MERYNSKA et al. 2023). HARIRANE et al. (2023)
schreiben, dass in ihren Daten wegen der rium-
lich aufgelosten Morphologie der Galaxien-
kandidaten der Beitrag aktiver Galaxienkerne
kleiner als 10 % sei.

(2) Die meisten Erklirungsversuche der un-
erwartet hohen UV-Leuchtkraftfunktion gehen
von einer physikalischen Ursache aus. Beispiels-
weise wurde vorgeschlagen, dass die bei einer
hohen Sternentstehungsrate auftretende Strah-
lung Staub aus weit entfernten Galaxien hin-
ausdringen konnte, sodass sie heller erscheinen
(FERrRARA 2023). Der Vorteil dieses Losungsvor-
schlages ist, dass er sich mit Hilfe der vermehrt
verfugbar werdenden spektroskopischen Daten
tiberpriifen lassen sollte. Alternativ konnte es im
frithen Universum weniger UV-Strahlung von
Galaxien und aktiven Galaxienkernen gegeben

JAHRGANG 31 1-2024

haben, sodass sich das vorhandene Gas weniger
aufgeheizt hat und die Sternentstehung des-
halb effizienter ablief (DEKEL et al. 2023). Auch
wire es moglich, dass es in der statistischen Va-
riation an Galaxien mit langsamer und schnel-
ler Sternentstehung mehr Ausreiler nach oben
gibt (Mason et al. 2023). Diese beiden Ideen
lassen sich aktuell allenfalls durch theoretische
Modellierungen plausibilisieren. Vielleicht war
aber auch die erste Generation an Sternen im
Durchschnitt etwas schwerer, was zu einer ho-
heren UV-Leuchtkraft pro Sternenmasse fith-
ren wiirde. Damit wiren weit entfernte Gala-
xien zwar sehr hell im UV-Bereich, aber ihre
Sternenmasse wire vereinbar mit bisherigen
Modellen zur Entstehung von Galaxien (Ha-
RIKANE et al. 2023). Diese Hypothese lisst sich
momentan jedoch nicht tiberpriifen, da es nach
wie vor keinen eindeutigen Nachweis fiir die
erste Generation von Sternen gibt, die kurz
nach dem Urknall entstanden sein soll.

Masse der Galaxien

(3) Wie bereits angedeutet, ist es weniger die
starke Leuchtkraft als vielmehr die hohe Ster-
nenmasse der neu entdeckten Galaxien, die
problematisch flir das kosmologische Standard-
modell ist. Die Gesamtmasse aller Sterne einer
Galaxie wird indirekt aus ihrer Leuchtkraft ab-
geleitet, wodurch sie ebenfalls vom vorausgeset-
zen kosmologischen Modell abhingig ist (s. 0.).
Die Leuchtkraft der Galaxie in Abhingigkeit
der Wellenlinge wird mit Sternpopulationsmo-
dellen nachgebildet, was eine grobe Abschit-
zung der Gesamtsternmasse erlaubt. Dadurch
kommen viele systematische Unsicherheiten
hinzu, welchen diese Modelle unterliegen.
Dazu gehoren beispielsweise die initialen Hau-
figkeiten der Sternmassen oder die Verdnderun-
gen des Sternenlichts mit zunehmendem Alter
(CmarTI et al. 2020, 11.1.3).

Den groBen Unsicherheiten beziiglich
der Sternenmassen von Galaxien stehen die
ebenfalls betrichtlichen Ungenauigkeiten der
theoretischen und numerischen Vorhersagen
beziiglich der Entstehung von Galaxien im
kosmologischen Standardmodell gegentiber.
Im sogenannten Dunklen Zeitalter sollen sich
durch den Einfluss der Gravitation die ersten
Halos aus Dunkler und baryonischer Mate-
rie (aus Atomen aufgebaute Materie) gebildet
haben. Etwa 120-180 Millionen Jahre nach
dem Urknall konnte sich bei Rotverschiebun-
gen von z = 20 das Wasserstoftfgas gentigend
abgekiihlt haben, sodass aus diesem die erste
Generation von Sternen entstehen konnte.
Die Strahlung dieser Sterne hitte das Gas al-
lerdings erneut aufgeheizt. Erst nachdem sich
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das Gas etwa 100 Millionen Jahre spiter er-
neut abgekiihlt hatte, konnte sich die zweite
Generation an Sternen bilden, deren Licht die
bisher gefundenen Galaxien dominiert. ME-
L1A (2023) glaubt deshalb, dass die Bestitigung
von Galaxienkandidaten mit etwa einer Bil-
lion Sonnenmassen bei z = 16—17 (also bereits
230-250 Millionen Jahre nach dem Urknall)
ein signifikantes Problem fiir das kosmologi-
sche Standardmodell wire.

Das gravitative Wachstum von Materie-
ansammlungen im Universum ist ein nicht-li-
nearer Prozess, der analytisch nicht exakt be-
rechnet werden kann. Boyran-KorcHin (2023)
benutzt eine Niherungsformel, um die maxi-
male Anzahl an Halos mit einer bestimmten
Mindestmasse bei gegebener Rotverschiebung
abzuschitzen. Im Vergleich zu numerischen
Modellen scheint diese Niherung die An-
zahl der Halos eher zu iiberschitzen. Trotzdem
kommt er zu dem Schluss, dass die schwersten
Galaxienkandidaten im Bereich z = 7-10 nur
ganz knapp unterhalb der maximal moglichen
Massen liegen. In diesen Galaxien miissten zum
Teil mehr als 80% der baryonischen Masse in
Form von Sternen vorliegen, wobei dieser An-
teil realistischerweise nur 10-20% Dbetragen
sollte (CASEY et al. 2023). Eine spektroskopische
Bestitigung dieser Galaxien und ihrer Massen
konnte deshalb eine ernste Herausforderung
fiir das kosmologische Standardmodell darstel-
len (Bovran-KorcHIN 2023). Inzwischen hat
eine Gruppe unter Fithrung der Universitit
Gent tatsichlich mehrere spektroskopisch be-
stitigte Galaxien mit einer Rotverschiebung
von z = 5—6 gefunden, bei der ebenfalls fast die
ganze baryonische Materie in Form von Ster-
nen vorliegen miisste, was die Autoren als He-
rausforderung fiir die Entstehungmodelle von

Galaxien ansehen (X140 et al. 2023). Auch eine
Studie, welche die Anzahl schwerer Galaxien
mit Hilfe einer Extremwertanalyse untersucht,
findet Spannungen zum kosmologischen Stan-
dardmodell (LoveLL et al. 2022).

Bei sehr hohen Rotverschiebungen z >
10 scheinen die bislang spektroskopisch be-
stitigten Galaxienmassen kompatibel mit ent-
sprechenden numerischen Simulationen zu
sein. Zu diesem Schluss kommt eine Gruppe,
die sechs Galaxien mit Ergebnissen der Simu-
lation Renaissance verglichen hat (McCAFFREY
et al. 2023). In Regionen hoher Dichte kénnte
es bereits 400 Millionen Jahre nach dem Ur-
knall einige Galaxien im Massenbereich 108-
10% Mg, gegeben haben (s. Abb. 6). Da aber
diese Simulationen nicht mit experimentellen
Labordaten kalibriert werden konnen, sind sol-
che Vergleiche nicht sehr aussagekriftig. Selbst
wenn manche ihrer Ergebnisse mit Beobach-
tungen ubereinstimmen, ist unklar, wie akkurat
sie die realen physikalischen Prozesse abbilden.
Wie MEeL1a (2023) schreibt, sind die Entschei-
dungen, welche Funktionen und physikalischen
Prozesse zusitzlich in Simulationen eingebaut
werden, oft dadurch motiviert, Abweichungen
zu den Beobachtungen zu minimieren. Deshalb
ist es nicht so erstaunlich, wenn Simulationen
zunehmend mit einer immer fritheren Entste-
hung von Galaxien kompatibel sind.

Um die sehr massiven Galaxien bei hohen
Rotverschiebungen mit dem kosmologischen
Standardmodell zu vereinbaren, wurden ver-
schiedene Anpassungen vorgeschlagen. Boy-
1AN-KoLcHIN (2023) schreibt, dass Modelle mit
Frither Dunkler Energie mit der Bildung von
Galaxien bei hoheren Rotverschiebungen ver-
einbar wiren (KLyPIN et al. 2021). Wenn es ne-
ben der Dunklen Energie im kosmologischen
Standardmodell im frithen Universum eine zu-
sitzliche zweite Art von Dunkler Energie ge-
geben hitte, konnte dies auch erkliren, wieso
Bestimmungen der Hubble-Konstante im loka-
len und im fernen Universum zu unterschied-
lichen Werten fithren (z. B. Rigss et al. 2019).
Auf der anderen Seite tendieren diese Modelle
dazu, andere kosmologische Schwierigkeiten
zu vergroflern (POULIN et al. 2023). Ein wei-
terer Vorschlag lautet, dass die GroBle des Uni-
versums linear mit der Zeit zugenommen habe
(MEeL1a 2023). In diesem Modell wire das Uni-
versum bei z = 15 bereits 900 Millionen Jahre
alt, womit mehr Zeit fiir die Enwicklung weit
entfernter Galaxien zur Verfligung stehen wiir-
de. Allerdings passen die vorhergesagten Hiu-
figkeiten der leichten Elemente nach diesem
Modell nicht zu den Beobachtungen (LEwIs et
al. 2016).
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Schlussfolgerungen

In ihrem Lehrbuch schreiben Cimartr et al.
(2020), dass das Studium der Evolution der Ga-
laxien ein relativ junges und sich rasch wan-
delndes Fachgebiet ist. Erst Mitte der 1990er-
Jahre wurde es mit dem HST und anderen
Instrumenten moglich, weit entfernte Galaxien
zu untersuchen. Viele Forscher scheinen die
Giiltigkeit der bisherigen Ergebnisse deutlich
uberschitzt zu haben, sonst wiren sie durch die
neuen Resultate des JWST nicht so iiberrascht
worden. Flir CiMATTI et al. (2020) galt es bei-
spielsweise als eines der robustesten Resultate,
dass sich die Hubble-Sequenz bei z = 2 heraus-
zubilden begann, was sich nun als falsch heraus-
gestellt hat. Zwar war man sich bewusst, dass die
fiir die HST-Daten benétigte morphologische
Korrektur Unsicherheiten mit sich bringt, hat
deren Ausmal aber offenbar unterschitzt. Es ist
zu hoften, dass solche Erfahrungen wieder zu
etwas mehr Bescheidenheit in Bezug auf die
Verlasslichkeit wissenschaftlicher Erkenntnisse
fithren. Dies ist nattirlich auch fiir diejenigen
zu beachten, die in den Ergebnissen des JWST
nach Inkonsistenzen zum kosmologischen
Standardmodell Ausschau halten.

Beim Studium sehr weit entfernter Gala-
xien ist es wichtig, sich bewusst zu sein, dass
viele ihrer Eigenschaften vom kosmologischen
Modell abhingig sind. Die Bestimmung ihrer
Leuchtkraft, Masse und GroBe setzt voraus, dass
das kosmologische Standardmodell die Geo-
metrie und Expansion des Raumes korrekt be-
schreibt. Dass Galaxien bei hohen Rotverschie-
bungen viel kleiner sind, ist zwar im Rahmen
des Standardmodells korrekt, unter Vorausset-
zung eines statischen Modells kommt man aber
zu dem Ergebnis, dass weit entfernte Galaxien
genau so grol3 sind wie nahe gelegene. Unter-
suchungen, wie sich diese modellabhingigen
Grofen als Funktion der Rotverschiebung
verandern, sind wichtig, um Modelle zu ent-
wickeln und ihre Konsistenz zu validieren, aber
geben nicht zwingend die realen physikalischen
Trends wieder.

Insgesamt zeigen die Resultate des JWST,
dass Galaxien im Standardmodell deutlich frii-
her entstanden sein miissen als bisher angenom-
men. Die Hubble-Sequenz scheint bereits 600
Millionen Jahre nach dem Urknall bestanden
zu haben. Spiralen- und Balkengalaxien hat
man bei Rotverschiebungen von z = 3 gefun-
den, also 2 Milliarden Jahre nach dem Urknall.
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Damit steht zur Entstehung dieser Strukturen
recht wenig Zeit zur Verfligung, was eine He-
rausforderung fiir entsprechende numerische
Simulationen ist. Durch den gezielten Einbau
neuer physikalischer Effekte hat man solche Er-
kenntnisse in der Vergangenheit allerdings im-
mer wieder in bessere Ubereinstimmung mit
den Beobachtungen bringen kdnnen.

Die groBte Uberraschung ist, dass es bereits
300-400 Millionen Jahre nach dem Urknall
relativ viele leuchtkriftige Galaxien mit einer
Sternenmasse von bis zu einer Milliarde Son-
nenmassen gegeben zu haben scheint. Im Rot-
verschiebungsbereich z = 5-10 wurden zudem
Galaxien entdeckt, die so schwer sind, dass fast
die ganze verfligbare baryonische Materie in
Form von Sternen vorliegen miisste. Um die
Existenz dieser Galaxien mit dem kosmologi-
schen Standardmodell zu vereinbaren, missen
die physikalischen Rahmenbedingungen und
Prozesse im entfernten Universum deutlich an-
ders gewesen sein als in der lokalen, heutigen
Umgebung. Grundsitzlich ist das zwar plausi-
bel, aber dass die Eftizienz der Sternentstehung
wirklich bei fast hundert Prozent gelegen ha-
ben soll, erscheint unrealistisch. Deshalb wird
auch eine Anpassung des kosmologischen Stan-
dardmodells diskutiert, sodass mehr Zeit fiir die
Enstehung der frithesten Galaxien zur Verfu-
gung steht. Dies 1st aber gar nicht so einfach,
ohne dabei in Konflikt mit anderen Daten zu
kommen. Ob dies tatsichlich nétig ist, wird sich
zeigen, wenn in der nichsten Zeit fur immer
mehr Galaxienkandidaten spektrometrische
Daten verfligbar werden und vielleicht sogar
massereiche Galaxien mit Rotverschiebungen
von z = 16 bestitigt werden. In einem Schop-
tungsmodell wie dem von Lisle wiren struktu-
rierte, sehr massereiche Galaxien selbst in die-
sen Distanzen zu erwarten.

Dank. Herzlichen Dank an Dr. Peter Ko-
revaar fur seine hilfreichen Verbesserungsvor-
schlige!
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Wie ein Fossil den
Dinosaurier-Stammbaum durchemanderwwbelt

Die im Jahr 2015 erstmals beschriebe Dinosaurier-Gattung Chilesaurus vereinigt eine
,bizarre® Mischung von Merkmalen und wurde daher auch als ,Schnabeltier der
Dinosaurier” bezeichnet. Chilesaurus wurde mehrfach umgruppiert; doch es bleiben
in jedem Fall widerspruchliche Merkmale:Je nachdem, wo man Chilesaurus einsor-
tiert, wird der komplette Dinosaurier-Stammbaum in seinen Grundzugen instabil.
Einmal mehr entspricht dies nicht evolutionstheoretischen Erwartungen und wirft
die Frage auf, inwiefern Merkmale des Korperbaus verlassliche Indizien fur Ver-
wandtschaftsverhaltnisse sein konnen.

Benjamin Scholl & Reinhard Junker

Die ,,eierlegende Wollmilchsau® gibt es zwar
nur sprichwortlich, aber manche Geschop-
fe verbinden durchaus recht unterschiedliche
Merkmale zu einem kuriosen Mix. Relativ
bekannt ist das heute lebende Schnabeltier,
ein Siugetier mit Haarkleid und Milchdriisen,
aber auch mit einer eierlegenden Fortpflan-
zungsweise, einem eigenartigen Hornschnabel,
einem Ruderschwanz und mit Giftspornen
an den Hinterbeinen. Das sind Merkmale, die
sonst verschiedenen Tiergruppen zugeordnet
werden.

Vor einigen Jahren ist bekannt geworden,
dass auch die Dinosaurier eine Art ,,Schnabel-
tier in ihren Reihen haben: Man beschrieb
Chilesaurus als einen pflanzenfressenden The-
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ropoden — eigentlich ein Widerspruch in sich,
da es bislang zum Kennzeichen dieser zweibei-
nigen Dinosaurier gehort, riuberisch zu leben.
Sie sind nicht zuletzt durch die Science-Fic-
tion-Filme Jurassic Park / World populir gewor-
den.

Die Art, um die es geht, wurde 2004 von
einem Jungen namens Diego Suarez in Chile
mit seinen Eltern in Schichten des oberen Jura
entdeckt. Im Jahr 2015 wurde sie anhand wei-
terer, gut erhaltener Funde genauer untersucht
und zu Ehren des Finders Chilesaurus diegosuare-
zi genannt (Novas et al. 2015). Die Fundschicht
aus dem Jura entspricht etwa den Solnhofener
Plattenkalken, in denen der ,,Urvogel” Ar-
chaeopteryx gefunden wurde.

Introbild Eine Rekonstrukti-
on von Chilesaurus vor dem
Hintergrund heutiger Pflan-
zenarten, deren Grof3grup-
pen (Koniferen und Farne)
im Jura weit verbreitet
waren. (Nach Adobe Stock;
Pixabay)
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Abb.1 Chilesaurus im
Gestein (oben) und als
rekonstruiertes Skelett
(rechts). (Nach Wikimedia:
Evelyn D’Esposito, CC BY-SA
2.0; flickr, 72 N2, CC
BY-SA 4.0)

Kompakt

Chilesaurus wurde von Novas et al. (2015) als erster ,pflanzenfressender Theropo-
de” beschrieben — also als Zweibeiner mit Pflanzenfresser-Gebiss innerhalb der
Tetanurae (,starre Schwanze*), der groRten Gruppe der Theropoden. Allerdings fiel
schon den Erstbeschreibern auf, dass viele Korperregionen in unterschiedliche Rich-
tungen weisen: Dazu gehoren ein sauropodenartiger Schwanz, ein ceratosaurier-
artiges Achsenskelett sowie tetanurenartige Extremitaten, die aber zwei stumpfe
Finger anstelle von Krallen besitzen. Diese Darstellung als Theropode erfuhr bald
Kritik: Baron & BARReTT (2017) schlugen Chilesaurus als basalen Ornithischier (Vogel-
beckensaurier) vor. Im Zuge dieser Diskussion wurde die generelle Grol3systematik
der Dinosaurier von Baron et al. (2017) angezweifelt; Ornithischier seien naher mit
Theropoden verwandt als die Sauropoden. Dies wiirde aber das 130 Jahre alte Taxon
der Saurischia aus Theropoden und Sauropoden obsolet machen.

Daraufhin entbrannte ein heftiger Disput um die Ordnung der GroRgruppen der
Dinosaurier im Allgemeinen und der Position von Chilesaurus im Besonderen (als
Theropode, Sauropodomorphe bzw. basaler oder abgeleiteter Ornithischier), der
bis heute noch nicht gel6st ist. Baron (2022) hat sich daher die verschiedenen mor-
phologischen Datensatze der Dinosaurier inklusive Chilesaurus erneut vorgenom-
men und daraus zusatzliche phylogenetische Analysen erstellt. Dabei kamen zwei
wesentliche Ergebnisse heraus: Erstens ist immer noch ungeklart, ob Chilesaurus
ein Theropode, ein basaler oder ein abgeleiteter Ornithischier ist. Und zweitens ist
nicht nur die phylogenetische Position von Chilesaurus ,hochst instabil”, sondern
auch die komplette Stammesgeschichte der Dinosaurier-GroRgruppen. Insgesamt
widerstreben die Merkmalsmosaike verschiedener ,Puzzle-Dinosaurier” wie Chil-
esaurus der Einpassung in einen widerspruchsfreien evolutionaren Stammbaum
und lassen sich stattdessen viel besser aus der Perspektive getrennt erschaffener
Grundtypen deuten.
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Die Erstbeschreibung: Chilesaurus
als Theropode

Nach der Erstbeschreibung von Novas et al.
(2015) handelt sich es bei Chilesaurus um einen
Zweibeiner, der aufrecht auf den kriftigen Hin-
terbeinen lief. Ungewdhnlich ist zunichst sein
Pflanzenfresser-Gebiss: die Zihne waren klein
und spatelformig. Aber Chilesaurus hatte noch
weitere Uberraschungen parat. Eine phyloge-
netische Analyse (basierend auf Merkmalsver-
gleichen) von Novas et al. (2015) ergab, dass
Chilesaurus an die Basis der Gruppe der Tetanu-
rae zu stellen ist. Zu den Tetanuren (Namensbe-
deutung ,,starre Schwinze®) gehoren u. a. Spi-
nosaurier, Tyrannosaurier (Tyrannosauroidea)
und Raptoren (Maniraptoriformes).
Andererseits  erscheinen die einzelnen
Merkmale von Chilesaurus gleichsam aus ganz
verschiedenen Gruppen zusammengesetzt. No-
vas et al. (2015) verglichen einzelne Korper-
regionen von Chilesaurus gesondert mit den
entsprechenden Ausprigungen verschiedener
Dinosauriergruppen. Dabei stellte sich heraus:
* Die kriftigen Beine samt Full und Ful-
gelenk waren wie bei Sauropoden ausgebildet
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(Letztere sind groBe vierbeinige Dinosaurier mit
langem Hals und langem Schwanz, z. B. Bronto-
saurus). Dazu passt auch der relativ kleine Kopf.
* Das Achsenskelett gleicht dem von Cerato-
sauriern (zweibeinig laufende Fleischfresser, die
hiufig Kopfornamente besaflen). Zu den Ce-
ratosauriern gehorten kleine, aber auch bis zu
10 Meter lange Raubsaurier wie Ceratosaurus,
Abelisaurus, Carnotaurus und Majungasaurus.

* Die Vorderbeine, der Schultergiirtel und
Hinterbeine von Chilesaurus passen zu den Te-
tanuren. Die Tetanuren werden als Schwester-
gruppe der Ceratosaurier betrachtet — beide
Gruppen gehoren zu den Theropoden (Raub-
saurier).

*  Der Bau der Wirbel ist generell theropoden-
artig.

* Das Becken wiederum ist typisch flir Coe-
lurosaurier, zu welchen als Untergruppe der
Tetanuren die Tyrannosauroidea und kleinere
Raubsaurier wie Coeluridae und Maniraptori-
formes gehoren.!

+ Die Vorderextremititen wurden als Arme
benutzt — allerdings hatte Chilesaurus statt der
fiir Theropoden tublichen Klauen nur zwei
stumpfe Finger.

Eine heftige Diskussion: Chilesaurus
als Mitglied der Ornithischia

BaroN & BaARrrerT (2017) schlugen vor, dass
Chilesaurus anstelle eines Theropoden auch ein

basaler Ornithischier (Vogelbeckensaurier) gewe-
sen sein konnte (vgl. Abb. 4). Die Ornithischia
erhielten ihren Namen, da ihr Becken eine
oberflichliche Ahnlichkeit zum Becken heuti-
ger Vogel hat (diese werden aber zu den Sauri-
schia, Echsenbeckensaurier, gestellt). Ornithi-
schia besitzen — neben anderen gemeinsamen
Merkmalen — also ein ,,Vogelbecken®, das im
Vergleich mit dem ,,Echsenbecken® ein nach
hinten ,,gedrehtes Schambein hat (s. Abb. 4).
In manchen neuen phylogenetischen Stu-
dien seit dem Jahr 2017 wurde die alte GroB3-
systematik der Dinosaurier, die ca. 130 Jahre
Bestand hatte, allerdings griindlich revidiert

Abb. 2 Rekonstruktion des
Chilesaurus — Korperbe-
deckung und Farbung sind
aber reine Fantasie. Hier
wurden die ,stumpfen
Finger” allerdings mit
Krallen rekonstruiert, wie
man dies von Theropoden
erwarten wirde.
(Wikimedia: Arcovenator, CC
BY 3.0)

Eoraptor lunesis

B parmbein
. Schambein
P sitzbein

Dinosauria
Echsenbeckensaurier Vogelbeckensaurier
(Saur:'schia) (Omitl":ischia)
Sauropodomorpha — Thyreophora Cerapoda
Theropoda Ax;es I H
|
I
1

Echsenbecken

Vogelbecken
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Abb. 3 Zu den folgenden
Dinosaurier-Gruppen be-
stehen Merkmalsahnlich-
keiten von Chilesaurus (v. .
n.r): Skelette der Tetanuren
(hier Tyrannosaurus rex),
Ceratosaurier (hier ein
junger Ceratosaurus), Sauro-
poden (hier Diplodocus im
Berliner Hauptbahnhof) und
Heterodontosaurier (hier
Heterodontosaurus), deren
Zugehorigkeit zu den Dino-
sauriern als solchen umstrit-
ten ist. (Wikimedia: Richie D,
CCBY 2.0; Alexander Hiising,
CC BY 2.0; Billlion, CC BY-SA
3.0; Kyknoord, CC BY 2.0)

Abb. 4 Klassische Systematik
der Dinosaurier mit der Ein-
teilung in Echsen- und Vogel-
beckensaurier anhand des
Beckens. (Wikimedia: Autor
Kopiersperre, abgeleitet von
Andrew Z. Colvin, gemeinfrei)
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(BaroN et al. 2017, 501; vgl. JuNker 2017): Die
Theropoden sollen mit Ornithischia gemein-
sam die Ornithoscelida (vgl. Abb. 5C) bilden, statt
den Saurischia zugeordnet zu werden.

NorMAN et al. (2022, 1) schreiben iiber das
Problem der Stammbaumrekonstruktionen der
Ornithischia: ,,Der Ursprung und die evolutio-
niren Beziehungen der Ornithischia-Dinosau-
rier sind Themen, die eine Reihe von erhebli-
chen Revisionen erfahren haben. Gegenwirtig
gibt es mehrere konkurrierende Hypothesen
iiber die Beziehung zwischen Ornithischia und
den anderen Haupt-Claden der Dinosauria.*
Weiter schreiben sie: ,,Die internen Beziehun-
gen innerhalb der Ornithischia-Clade sind in
den letzten Jahren ebenfalls instabil geworden®
(S.3).

Die korrekte Einordnung des Chilesaurus ist
nach NoRrMAN et al. (2022, 3) fiir das Verstindnis
der Evolution der Ornithischia wichtig — mit
anderen Worten: Die Rekonstruktion des Di-
nosaurier-Stammbaums aus evolutionirer Sicht
ist an die Frage gekoppelt, wo man Chilesaurus
einordnen soll. Chilesaurus wurde nun aber im
Laufe der letzten Jahre schon als 1. fortschritt-
licher Theropode, 2. Ubergangsform zwischen
Ornithischia und Theropoden (bzw. basaler
Ornithischer), 3. als Angehoriger der Sauropo-
domorpha oder 4. als etwas fortschrittlicherer
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Abb. 5 Ein Vergleich verschiedener phylogenetischer Beziehungen der GroB-Claden (-Grup-
pen) der Dinosaurier — unter Einbeziehung der Silesauridae (alles nach Norman et al. 2022,
Fig.1): A Die traditionelle Hypothese (z. B. nach NessiT 2011; Lancer et al. 2017); B die ,,Phyto-
dinosauria“-Hypothese (z. B. nach PauL 1984; Bakker 1996); € die ,Ornithoscelida“-Hypothese
(z. B. Baron et al. 2017a,b; Cau 2018)% D traditionelle Hypothese mit Silesauridae innerhalb der
Ornithischia (z. B. Lancer & Fericolo 2013; Casreira et al. 2016); E traditionelle Hypothese mit
paraphyletischem (mehrfachen) Ursprung der Silesauridae an der Basis der Ornithischia.
(Eigene Darstellung nach Norman et al. 2022, Fig. 1)
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Neoornithischier (in der Nihe der Heterodon-
tosaurier) vorgeschlagen (Baron 2022; NoOr-
MAN et al. 2022, 3).®> Doch wie kam es dazu?

In der Erstbeschreibung hatten Novas et
al. (2015) Chilesaurus als Theropoden (1.) pra-
sentiert. Dann schlugen BARON & BARRETT
(2017, 4) Chilesaurus als eine basale Form als
Ornithischier in der Nihe der Abspaltung
der Theropoden vor (2.) (vgl. BArRoN 2022,
2). MULLer und Kollegen (2018) hatten
Chilesaurus als Sauropodomorphen (3.) vor-
geschlagen, worauf BARON & BAReTT (2018)
wiederum die Position als Ornithischier (2.)
verteidigten (nach Baron 2022, 2). Ein anato-
misches Datenset, das beide Autorengruppen
verwendeten, hatte aber nach Baron (2022,
2) Fehler enthalten. Sowohl BARON & BARETT
(2018, 1) als auch MULLER et al. (2018) geben
an, dass sie mit dem neuen Datenset auf eine
Position fiir Chilesaurus als basaler Ornithi-
schier (2.) kamen — was nach BaroN & Ba-
RETT (2018, 1) die Ornithoscelida-Hypothese
unterstiitzt (vgl. Abb. 5C). Dennoch gibt Ba-
RON (2022, 2) zu, dass es nach wie vor Belege
gibt, die fir die Sauropodomorpha (3.) spre-
chen. Cau (2018, 6+8) sprach sich wiederum
fir eine Position als Theropode in der Clade
der Tetanurae aus (1.) (vgl. BArRoN 2022, 2).4
MULLER & Dias-pa-Siva (2017, 2f)° setzen
sich ihrerseits wieder fuir eine Position als ba-
saler Ornithischier ein (4.) (vgl. BARoN 2022,
2) — was auch die Ornithoscelida-Hypothe-
se unterstiitzt, auch wenn die Autoren die-
se noch nicht fiir ,,final* abgesichert halten.
Auch Baron (2022, 2) fiihrt einige Belege fiir
Chilesaurus als eine Ubergangsform zwischen
Ornithischia und Theropoden auf (2.), die
zu der Ornithoscelida-Hypothese (Abb. 5C)
passen wiirden.®

Dieses Hin und Her flihrte Baron (2022,
2) zu der Vermutung, dass moglicherweise
unser Verstindnis der GroBcladen (-gruppen)
der Dinosaurier (Ornithischia, Sauropodo-
morpha und Theropoda) noch unvollstindig
ist — leider fehlt aber bisher ein entsprechend
umfassender Datensatz. Um diesem Mangel
trotz fehlender neuer Daten beizukommen,
wiederholte Baron (2022, 3) Analysen auf
Grundlage der Daten der vorherigen Studien,
indem er deren Daten verwendete und dabei
mehr Ornithischia-Arten miteinschloss. So
nutzte er dieselben Daten wie Novas et al.
(2015) (s. Abb. 6: 3A und 3B) und auch die
von Cau (2018) (s. Abb. 6: 4A und 4B).”

In den folgenden phylogenetischen Analy-
sen zeigt sich, dass Chilesaurus je nach Metho-
de, Kriterien und einbezogenen Vergleichs-
arten wild durch den Stammbaum springt.
Ubrigens haben MULLER & Garcia (2023,
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1A: Novas et al. (2015 e

Ceratosaurier -
Chilesaurus

Tetanurae

2A: Novas et al. (2015) nach Daten
von Nesbitt et al. (2009)

~r

2B: Novas et al. (2015) nach Daten
von Otero & Pol (2013

1C: Miiller et al. (2018
Lagerpetidae

1B: Baron and Barrett (2017,
Lagerpetidae

Lagerpetidae
gere g Herrerasaurier Theropoda
Sauropodomorpha Sauropodomorpha Ornithischia
Theropoda Herrerasaurier
Ornithischia Saturnalia
Chilesaurus Guaibasauridae

Bagualosauria
Chilesaurus

2D: Novas et al. (2015) nach Daten
von Carrano et al. (2012

2C: Novas et al. (2015) nach Daten
von Smith et al. (2008

Nicht-Dii
Ornithischia

S, d,

ier

L
pha

Chilesaurus

3A: Baron (2022) nach Daten
von Smith et al. 2008*

Nicht-Dii
Ornithischia

Herrerasaurier

3B: ebd. ergénzt um drei friihe
Vogelbeckensaurier des Jura*

Nicht-Di
Sauropodomorpha

ier ier

Herrerasaurier

Herrerasaurier

ino- Theoro-
Herrerasaurier Dino Tawa eda o
saurier poda .
Saturnalia Ceratosaurier
Tawa Sa:‘rl- Sauropodomorpha Chilesaurus
schia : . .
Chilesaurus Ceratosaurier 7 Megalosaurier
. eta- .
Allosaurus Tawa Chilesaurus Coelurosauria
nurae ”
Ceratosaurus Theoro-{— Chindesaurus Allosauridae Allosauridae
Velociraptor poda Neotheropoda Andere Tetanurae

4A: Baron (2022) nach Cau (2018) + Baiano et
al. (2020): Strict consensus tree

Marasuchus

4B: ebd.: Reduced strict
consensus tree

Marasuchus

Marasuchus Marasuchus
Silesaurus Silesaurus Silesauridae Silesauridae
Herrerasaurus Lesothosaurus* Buriolestes Herrerasaurier
Eocursor* Eodromaeus Plateosaurus
Saturnalia Chilesaurus Draco-| b—— Guaibasaurus
Heterodontosaurus* hors Plateosaurus Saturnalia
Chilesaurus Herrerasaurus Sauro- Guaibasaurus
Ornithischia Saturnalia Dino] Podo- Saturnalia Buriolestes
Tawa sau- morpha Tawa Eodromaeus
Tawa ria —m[ Heterodontosaurus
Neotherod| [ Cryolophosaurus saurier Heterodontosaurus Cryolophosaurus
poda — Cryolophosaurus Cryolophosaurus
Sinosaurus
Neothero- .
Ceratosaurus poda Sinosaurus 0"""”’70' Berberosaurus
Ave-T Allosaurus Ceratosaurus scelida Berberosaurus Ceratosaurus
:f; nii(;e Tyrannosauridae Allosaurus Ceratosaurus Eoabelisaurus
Teta-L- Tyrannosauridae Eoabelisaurus Elaphrosaurus
nurae Elaphrosaurus Limusaurus
Limusaurus Majungasaurus
Majungasaurus Masiakasaurus
Masiakasaurus Zuolong
Zuolong Chilesaurus
Teta- Chilesaurus
nurae
2) bei ihrer Analyse eines neuen Silesauri-  Abb.6 Verschiedene vereinfachte phylogenetische Analysen zur Einordnung von Chilesaurus

den aus Brasilien aus genau diesem Grund
Chilesaurus sogar komplett ausgeschlossen:
,»Chilesaurus diegosuarezi wurde wegen seiner
umstrittenen Verwandtschaft aus der Daten-
matrix entfernt.*

In Abb. 6 werden die verschiedenen mogli-
chen Cladogramme (Verzweigungsbiume)
der verschiedenen Dinosaurier einschlieBlich
Chilesaurus dargestellt. Es zeigt sich, dass kein
einheitliches  Dinosaurier-Cladogramm  in
Sicht ist, aus dem man einen evolutioniren

Stammbaum ableiten konnte.

Im Kasten auf der nichsten Seite wird die
methodische Kritik, die BArRon (2022) an den
vorherigen Studien geiibt hat, zusammenfassend
dargestellt.Vor allem kritisierte er, dass zu wenig
Vergleichsgruppen als sogenannte ,,Outgroups
einbezogen waren. Allerdings ist die Kritik
von BAroN (2022) an den vorherigen Studien
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(fett markiert); andere Arten, die haufig wiederkehren, haben zur besseren Identifikation eine
eigene Farbe erhalten (alles nach Baron 2022, Fig. 1-4; z. T. vereinfacht). (Eigene Darstellung
nach Baron 2022, Fig. 1—4; Bilder: Wikimedia: Nobu Tamura (http://spinops.blogspot.com/), CC
BY-SA 4.0; Nobu Tamura (http://spinops.blogspot.com) edits by FunkMonk, CC BY 2.5; Paleo-
Neolitic, CC BY-SA 4.0; nach Firsfron, CC BY-SA 3.0; DiBgd at, CC BY 2.5; Arcovenator, CC BY 3.0)

manchmal iiberzogen, da teilweise mehr offene
Fragen bestehen, als er zugeben will. Insgesamt
bleibt auch in den von Baron (2022) durch-
gefithrten Analysen die systematische Position
von Chilesaurus ,,hochst instabil®. Zudem gibt
es nach wie vor ,,anatomische Beweise“ fiir eine
Zugehorigkeit zu den Theropoda (1.) wie auch
zu den Ornithischia (2./4.), auch wenn BAroN
(2022) Ersteres flir wahrscheinlicher hilt.
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Die Methodenkritik von Baron (2022)

Zu den Daten von Novas et al. (2015) merkte Baron (2022, 3) kritisch an,
dass die Zielgruppe, in der die phylogenetische Position gesucht wor-
den war, zu schnell festgelegt wurde. Weiterhin seien zu wenige Sau-
ropodomorpha eingeschlossen gewesen — wie Silesaurus, der gar kein
Dinosaurier sei (Baron 2022, 5). Es gibt zwar einige phylogenetische
Analysen, die das unterstiitzen, aber eben nicht alle, da manche Ana-
lysen Silesaurus doch als Dinosaurier einordnen (s. Abb. 7: 5A, 5D und
5E). Manche der verwendeten Theropoden seien laut Baron (2022, 4f)
nach heutigem Verstandnis gar keine Theropoden und vielleicht nicht
einmal Dinosaurier wie die Herrerasaurier. Auch wenn die Stellung als
Theropoden in Bezug auf die Herrerasaurier keine wirkliche Unter-
stitzung in den in Abb. 6 und 7 vorgestellen phylogenetischen Analy-
sen hat, so ordnet eine Vielzahl von cladistischen Analysen sie doch als
Dinosaurier ein (1A,1C, 2A, 2B, 2C, 2D, 3B, 4A, 5B,5C, 5D und 5E).8 Weiterhin
sei Eoraptor nicht unproblematisch: Er wurde friiher als Theropode vor-
geschlagen und dann von den meisten Studien als Vertreter der Sau-
ropodomorphen eingeordnet (Baron 2022, 4). Dem widersprechen wie-
derum Kammerer et al. (2020, Fig. 2; 5. Abb. 7: 6). Weiterhin kritisiert Baron
(2022, 4) die nahe Verwandtschaft von Chilesaurus zu Velociraptor, die
bei Novas et al. (2015) herauskam (s. Abb. 6: 2A), aus rein evolutionar-
spekulativen Griinden: Es seien ja blof3 ,eine Reihe von Konvergenzen®,
da Velociraptor aus der Oberkreide stammt und daher zu jung und zu
abgeleitet (,fortschrittlich“) sei. Konvergente Evolution meint den un-
abhangigen evolutiondren Erwerb gleicher oder ahnlicher Merkmale.
In einer eigenen Analyse mit entsprechend erweiterten Daten konnte
BaroN (2022, Fig. 3) schlieBlich zwei Cladogramme vorlegen (s. Abb. 6:
3A und 3B), in denen Chilesaurus an der Basis (2.) bzw. innerhalb der
Ornithischia eingeordnet wurde (4.). Doch so berechtigt die Forderung
nach mehr Vergleichsarten durch Baron (2022) auch ist, seine Kritik an
der Erstbeschreibung von Novas et al. (2015) erscheint insgesamt doch
etwas Uberzogen, da Baron einige Fragestellungen (wie z. B. die Einord-
nung der Herrerasaurier) der Dinosaurier-Forschung schon fiir geklart
halt, die gar nicht so eindeutig sind.

An der Studie von Cau (2018), die eine Position von Chilesaurus als Te-
tanuren (1.) unterstitzte, kritisierte Baron (2022, 3), dass das verwen-
dete Datenset vor allem auf Theropoden fokussiert war und daher
alternative Hypothesen schwer zu testen waren. Allerdings gibt es
nach wie vor einige, wenn auch ,relativ limitierte“ Argumente fir die
Einordnung als Tetanure (Baron 2022, 3).° Baron (2022, 5) weist dann
ja auch selbst darauf hin, dass es ,eine lange Liste“ von Merkmalen
gibt, die Chilesaurus mit den Tetanurae und anderen fortschrittlichen
Theropoden verbindet. Um das zu Uberpriifen, hat Baron (2022, 5f) die
Daten von Cau (2018) um zwei diagnostische Merkmale von Ornithi-
schia erganzt, neue Erkenntnisse zu Pisanosaurus eingefligt und damit
zwei neue phylogenetische Analysen erstellt (Abb. 6: 4A und 4B): Und
immer noch ergab sich — zu Barons Uberraschung —, dass Chilesaurus
ein Tetanure (1.) ist. Baron (2022, 6) spekuliert aber darlber, dass dieses

Ein aktueller Uberblick nach

Norman et al. (2022)

Ergebnis ,nicht notwendigerweise informativ® sei, weil ja phylogene-
tische Analysen aufgrund dieses riesigen Datensatzes mit iber 1781
Merkmalen (vgl. Cau 2018, 4) ,haufig” ganz verschiedene Verhaltnisse
in der Dinosaurier-Verwandtschaft ergeben. Hier erscheint seine Argu-
mentation nicht stringent.

Aus Schopfungsperspektive sind widerspriichliche Stammbaum-Re-
konstruktionen mithilfe derselben(!) Daten hingegen zu erwarten
und daher gar kein Kritikpunkt, mit dem man einen so umfanglichen
Datensatz lapidar beiseite wischen kénnte. AuBerdem gibt Baron
(2022, 6) auch zu, dass dieses Ergebnis nicht am Fehlen der Ornithi-
schia-Merkmale gelegen haben kann; Baron & BaretT (2017, 2) hatten
namlich elf Synapomorphien von Chilesaurus mit den Ornithischia
festgestellt.© Und schlieflich schlussfolgert Baron (2022, 8): ,,Mit einer
breiteren Stichprobe von Theropoden und mehr anatomischen Merk-
malen konnte der Datensatz von Cau (2018) ein starkeres Argument fiir
die Position von Chilesaurus innerhalb der Tetanurae-Linie liefern, was
seine seltsame Kombination von ,Ornithischia-ahnlichen’ Merkmalen
zu einem moglichen Beispiel fuir Konvergenz macht.” Dies bedeutet
vereinfacht gesagt nichts anderes, als dass der ,seltsame® Merkmals-
mix von Chilesaurus erhartet wurde und daher Evolutionsbiologen zur
Annahme vielfaltiger Konvergenzen zwingt.

Weiterhin halt es Baron (2022, 8) flrr ,interessant®, dass der Einschluss
von wenigen instabilen basalen Taxa wie Tawa hallae und Daemo-
nosaurus chauliodus die Beziehungen der Dinosaurier untereinander
teilweise deutlich verandern kann (vgl. Abb. 6: 4A+4B). Mit anderen
Worten: Nicht nur Chilesaurus, sondern auch andere Dinosauriergrup-
pen (Baron 2022, 1+8) haben einen Einfluss auf die Stammbaum-
Rekonstruktion, weil sie je nach Analyse den Dinosaurier-Stammbaum
durcheinanderwirbeln.

Letztlich kommt Baron (2022, 8) zu dem Schluss: ,Die Ergebnisse der
verschiedenen phylogenetischen Analysen in dieser Studie stitzen
die Schlussfolgerung, dass die systematische Position von Chilesaurus
hochst instabil ist und dass es anatomische Beweise gibt, die seine Ein-
ordnung entweder in Theropoda oder Ornithischia unterstitzen konn-
ten. Dies deckt sich mit den Ergebnissen anderer aktueller Studien, die
sich mit der systematischen Position von Chilesaurus befasst haben
[...], und unterstreicht den Einfluss von Merkmalsauswahl, Merkmals-
bewertung und Taxonstichproben auf das Ergebnis phylogenetischer
Analysen”. Insgesamt halt Baron (ebd.) die Hinweise auf die urspriing-
liche Position von Chilesaurus als Tetanurae (1.) aber fur ,starker”.

NORMAN et al. (2022, 3) zufolge passt die In-
terpretation von Chilesaurus als Ubergangsform
von Ornithischia zu Theropoden (2.) stratigra-
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NormaN und Kollegen (2022), zu denen iibri-
gens auch Matthew Baron gehdrt, haben sich
in einem noch neueren Uberblicksartikel den
Ornithischia aus phylogenetischer Perspektive
gewidmet und dabei Chilesaurus kurz bespro-
chen. AuBlerdem haben sie verschiedene phy-
logenetische Analysen vorgestellt (s. Abb. 7: 5A
bis 5E), die auf der Grundlage von Datensets
tiber frithe Dinosaurier von MULLER & GARCIA
(2020) erstellt worden waren und um neun Or-
nithischier erginzt worden sind.

phisch und evolutionir in Bezug auf die Ent-
stehung des Ornithischia-Bauplans nicht.!! Die
Autoren scheinen eher eine Zugehdrigkeit zu
den Theropoden (1.) zu vermuten und speku-
lieren aufgrund der ,kuriosen Anatomie des
Beckens von Chilesaurus, dass Theropoden das
opisthopubische Becken (das Schambein zeigt
nach unten und hinten, parallel zum Sitzbein;
s. Abb. 4) mehrfach erworben haben (also kon-
vergent). Alternativ schlagen sie vor, dass es sich
um einen Atavismus handelt, also um ein wie-
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5A: nach Norman et al. (2022, Fig. 2
Lagerpetidae
Lagosuchus
Herrerasauridae
Daemonosaurus
Chindesaurus

Tawa

Eodromaeus
Sauropodomorpha (inkl.
Theropoda (inkl. & )
Andere Ornithischia (inkl. Lewisuchus)

Andere Sulcimentisauria (inkl. Silesaurus)
Andere Parapredentata (inkl. Eucoelophysis)

Dinosauromorpha |

Chilesaurus
Echinodon

sauridae

5C: nach Norman et al. (2022, Fig. 4
Lagerpetidae
Lagosuchus

, Saturnalia & Plateosaurus)

Andere Prionodontia (inkl. Eocursor & Lesothosaurus)
Andere Heterodontosauridae (inkl. Heterodontosaurus)

Silesauridae (inkl. Silesaurus & Eucoelophysis)

Laquintasaura
Andere Prionodontia
Andere Neornithischia

©
"g = (inkl. Eocursor & Lesothosaurus)
'§ z; Andere Heterodontosauridae
2S£ Heterodontosaurus & Andere
& § g Echinodon
23 E Chilesaurus
g5
£3

5B: nach Norman et al. (2022, Fig. 3

Lagerpetidae
Lagosuchus

Heterodontosaurus & Echinodon)
Daemonosaurus

Chindesaurus

Tawa

Eodromaeus

Herrerasauridae

Chilesaurus

Theropoda (inkl. &
Sauropodomorpha (inkl.

Dinosauriformes

B
=1
©
1]
o
c

=

Sauri-
schia

Di

Silesauridae (inkl. Silesaurus & Eucoelophysis)
Ornithischia (inkl. Eocursor, Lesothosaurus,

)

, Saturnalia & Plateosaurus)

5D: nach Norman et al. (2022, Fig. 5

Lagerpetidae
Lagosuchus

Lagerpetidae

Scleromochlus

Ornithischia (inkl. Silesaurus, Eucoelophysis, Eocursor,

é Nhandumirim é Lesothosaurus, Heterodontosaurus & Echinodon)
5= Eodromaeus 8 g Herrerasauridae
el Daemonosaurus R Daemonosaurus
g ] Chindesaurus S5k Chindesaurus
506 = Tawa e 2 Tawa
3 Herrerasauridae 5 Eodromaeus
§ Sauropodomorpha (inkl. , Saturnalia & Plateosaurus) Chilesaurus
Chilesaurus Andere Theropoda (inkl. & )
Ornitho- Theropoda (inkl. & ) Sauropodomorpha (inkl. , Saturnalia &
scelida Ornithischia (inkl. Eocursor, Lesothosaurus, Heterodontosaurus Plateosaurus)
& Echinodon)
SE: nach Norman et al. (2022, Fig. 5) 6: Kammerer et al. 2020, Fig. 2
Lagerpetidae
Lagosuchus Tawa
Herrerasauridae
- Dafemonosaurus Staurikosaurus
¥ Chindesaurus Herrerasaurus
g § ;2\(ljvraomaeus PIateo{saurus
£ 5 Buriolestes Firaasia i
5 t Saturnalia
g Saturnalidae Heterodontosaurus
a _::_B Andere Sauropodomorpha Scutellosaurus
2 Lesothosaurus
= Zupaysaurus 1 Eocursor
g » i Silesauridae (inkl. Silesaurus, Eucoelophysis)
Silesauridae | Lagosuchus

Pterosauria (Flugsaurier): Dimorphodon & Eudimorphodon

dererlangtes Merkmal, das evolutionir verloren
gegangen war. Federico Agnolin bestitigte die
Zugehorigkeit zu den Theropoden aufgrund
verschiedener Merkmale (NorRMAN et al. 2022,
3).12

Schlussfolgerungen

Angesichts der vollig unerwarteten Merkmals-
kombination wundert es nicht, dass Novas et al.
(2015) Chilesaurus als ,,bizarr* bezeichnen. Chi-
lesaurus reprisentiere einen extremen Fall einer
,,Mosaik-Evolution® unter den Dinosauriern
(ebd.)!3, was dazu fiihrte, dass er hiufig analysiert
wordenistund auch schonals ,,Frankenstein-Di-
nosaurier bezeichnet wurde (Baron 2022, 1).
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Der Co-Autor der ersten Studie tiber Chi-
lesaurus, Martin Ezcurra von der Universitit
Birmingham, hilt Chilesaurus fir einen ,,der
interessantesten Fille von konvergenter Evolu-
tion in der gesamten Geschichte des Lebens®.!*
Wortlich sagte Ezcurra in Sci News: ,, Chilesaurus
diegosuarezi kann als ,Schnabeltier’ betrachtet
werden, da verschiedene Teile seines Korpers
denen anderer Dinosauriergruppen aufgrund
einer mosaikartigen konvergenten Evolution
ihneln.“!?

Der bunte Merkmalsmix von Chilesaurus er-
fordert im Rahmen des Evolutionsmodells die
Annahme mehrerer Konvergenzen oder Riick-
entwicklungen (z. B. Letzteres im Bereich des
Fulles nach Novas et al. 2015, 4). Das heilt:
Eine Reihe von Merkmalen miisste sich unab-

Abb.7 Weitere (vereinfach-
te) phylogenetische Ana-
lysen zur Einordnung von
Chilesaurus (fett markiert)
und weiterer schwer ein-
zuordnender Dinosaurier-
Arten: 5A-E nach Norman et
al. (2022, Fig. 2—5). 6 nach
Kammerer et al. (2020, Fig. 2).
6 enthalt Chilesaurus nicht,
weist aber haufig dieselben
Arten wie die anderen
Cladogramme auf und eig-
net sich daher als ein von
Chilesaurus unabhdngiges
Kontrollergebnis. (Eigene
Darstellung)
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hingig in verschiedenen Linien evolutionir he-
rausgebildet haben. Dazu gehort beispielsweise
die pflanzenfressende Ernihrungsweise, wenn
Chilesaurus ein Theropode war — woftir die ak-
tuelle Forschung am ehesten spricht. Auf wissen-
schaft.de wird Martin Ezcurra mit dem Satz zi-
tiert, Chilesaurus liefere ein gutes Beispiel dafiir,
wie Evolution funktioniert.'® Das ist eigentlich
ein iiberraschendes Statement. Denn ein sol-
cher Merkmalsmix war nicht erwartet worden,
und zwar gerade deshalb, weil man von einer
Evolution der Lebewesen und damit von einem
Stammbaum des Lebens ausgeht.!” Hier wird
ohne weitere Begriindung der Bock zum Girt-
ner gemacht. Das Statement von Ezcurra, dass
Chilesaurus zeige, wie Evolution funktioniert, ist
auch aus einem zweiten Grund fragwiirdig: Der
unerwartete Merkmalsmix mit den anzuneh-
menden Konvergenzen sagt an sich gar nichts
dartiber aus, wie Evolution funktioniert. ,,Kon-
vergenz* ist nimlich gar keine Erklirung — kein
Grund —, sondern nur eine Beschreibung bzw.
Benennung oder Zuschreibung. Wie es dazu
kommen kann, dass vielfach in einer Art kon-
vergente Merkmalsausprigungen auftreten (vgl.
Junker 2021), ist nicht Gegenstand der Arbeit
von Novas et al. (2015), aber fiir evolutionire
Hypothesen bleibt genau das eine Herausfor-
derung.

Die Tatsache, dass man Arten und grofe-
re Gruppen problemlos in ein hierarchisches,
eingeschachteltes System einordnen kann, war
bisher eines der klassischen Argumente flr
Evolution. Die Erstellung eines solchen Sys-
tems scheint, je mehr man tiber die Lebewe-
sen weil}, desto weniger moglich zu sein, was
folglich das Argument fiir Evolution in Form
eines Stammbaums aller Lebewesen schwicht.
Chilesaurus st diesbeziiglich ein besonders ein-
drucksvolles Beispiel. Auch neueste phyloge-
netische Analysen haben an diesem Bild nichts
geindert.

So bezeichnet auch Baron (2022, 1+3+8)
die evolutionire Position der ,kryptischen®
bzw. ,,seltsamen® Taxa wie Chilesaurus und Pisa-
nosaurus in phylogenetischen Analysen als ,,in-
stabil®. Diese ,,Ergebnisse haben gezeigt, wie
unbestindig die Position bestimmter fossiler
Taxa in grof3 angelegten phylogenetischen Ana-
lysen sein kann* (Baron 2022, 7).

Insgesamt finden zwei der vier grundlegen-
den Hypothesen iiber die Zuordnung von Chi-
lesaurus in mehreren phylogenetischen Analysen
(s. Abb. 6+7) Unterstiitzung: Chilesaurus wurde
den Theropoda (2B, 5B, 5D) bzw. konkret den
Tetanurae (1A, 2A, 2C, 2D, 4A, 4B) und den
Ornithischia (1B, 3A) bzw. konkret den Hete-
rodontosauridae (3B, 5A, 5E) zugeordnet. Die
These, dass Chilesaurus direkt an der Basis der
neu aufgestellten GroB3-Clade ,,Ornithoscelida®
steht, wird nur von einer einzigen Analyse na-
hegelegt (5C), ebenso wie die These, er sei ein
Sauropodomorpha (1C).

Der aktuelle Trend bewegt sich nach Jah-
ren der Diskussion wieder in Richtung der
Ursprungshypothese, dass Chilesaurus doch ein
wseltsamer Theropode sein konnte, der viele
Konvergenzen erzwingt. BARON (2022) konsta-
tiert passenderweise, dass ,,die in einigen Be-
reichen des Korpers auftretenden Merkmale,
wenn sie allein analysiert wiirden, als sehr star-
ker Beweis fur sehr unterschiedliche phyloge-
netische Zugehorigkeiten gelten wiirden®.

Doch die Unsicherheit des gesamten Di-
nosaurier-Stammbaums zeigt sich nicht nur
bei Chilesaurus. Auch andere Gruppen springen
je nach zugrundegelegter Untersuchung wild
durch die Stammbiume bzw. lassen diese als
»instabil” erscheinen. Dazu gehoren die Herre-
rasaurier (vgl. Abb. 5+6), deren phylogenetische
Position ,,unsicher” bleibt (Baron 2022, 3f),
aber auch Tawa, Daemonosaurus und die Silosau-
riden (= keine Dinosaurier, basale Dinosaurier
oder gar Ornithischier?).

Diesem Befund lisst sich evolutionir nur
durch entschiedene Methodenkritik an den
Stammbaumanalysen oder mit der Behauptung
zahlreicher Konvergenzen begegnen. Aller-
dings stellt der Ansatz, dass Evolution so funk-
tioniert, dass es viele Konvergenzen geben soll,
lang vertretene Darwin’sche Uberzeugungen
auf den Kopf. Und wenn Evolution wirklich
so funktionieren wiirde, wie konnte man dann
tiberhaupt noch auf der Basis von Merkmals-
vergleichen Abstammungsverhiltnisse ermit-
teln? Wenn dhnliche Merkmale gleichermallen
durch Abstammung von einem gemeinsamen
Vorfahren wie auf unabhingigen Wegen ent-
stehen kénnen (ohne Abstammungsbezichung)
— und das dazu noch die Art wire, wie Evolu-
tion funktioniert —, wie konnten sie dann noch
Marker fiir Abstammungsverwandtschaft sein?'®
Es ist dabei wichtig zu wissen, dass die verschie-
denen Stammbaumrekonstruktionen der Taxa
(Gruppen) unterschiedlichster Lebewesen aus
Evolutionsperspektive ganz systematisch voller
Konvergenzen sind (vgl. JUNKER 2021; ScHOLL
2022a, b).
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Das Beispiel Chilesaurus mahnt abgesehen
von diesen grundsitzlichen Fragen auch zur
Vorsicht bei der Deutung von solchen Fossilien,
die im Gegensatz zu Chilesaurus sehr unvoll-
stindig vorliegen: Die Ahnlichkeit verschiede-
ner Arten in einem Teil des Bauplans ldsst nicht
sicher darauf schlieBen, dass auch die restli-
chen Teile bauplanihnlich sind. Nicht nur der
gut erhaltene Chilesaurus zeigt, dass das nicht
so sein muss. Dies ist aus Schopfungsperspek-
tive auch gar nicht tberraschend: SchlieBlich
kann ein Schopfer Merkmale bei erschaftenen
Grundtypen frei zuteilen — egal ob menschli-
che Forscher das Ergebnis dann als ,,seltsamen
Frankensteinmonster-Mix ansehen oder nicht.
Chilesaurus passt insofern gut ins Bild: Insge-
samt stellen sich die Ahnlichkeitsbeziehungen
der Lebewesen immer mehr als Netzwerk statt
als Stammbaum dar, weil bei einer Baumdar-
stellung mit vielen Merkmalswiderspriichen ge-
rechnet werden muss.

Dieser Artikel ist eine stark iiberarbeitete, erweiterte
und aktualisierte Version dieses Artikels: JUNKER R
(2015) Buntes Merkmalsmosaik: Ein ,,Schnabel-
tier* unter den Raubdinosauriern. Genesisnet.info

News, vom 19.05.2015, http://www.genesisnet.
info/schoepfung_evolution/n227.php.

Literatur

BaroN MG (2022) The effect of character and outgroup
choice on the phylogenetic position of the Jurassic
dinosaur Chilesaurus diegosaurezi. Article in Press: Pa-
lacoworld, https://www.researchgate.net/publica-
tion/366111173.

BaroN M, NORMAN D & BArrerT P (2018) A new hy-
pothesis of dinosaur relationships and early dinosaur
evolution. Nature 543, 494—495, do0i:10.1038/na-
ture21700.

BaroN MG & BarRrerT PM (2017) A dinosaur miss-
ing-link? Chilesaurus and the early evolution of or-

JAHRGANG 31 1-2024

nithischian dinosaurs. Biol. Lett. 13, 20170220,
http://dx.doi.org/10.1098/rsbl.2017.0220.

BaroN MG & BArRrReTT PM (2018) Support for the place-
ment of Chilesaurus within Ornithischia: a reply to
Miiller et al. Biol. Lett. 14, 20180002, http://dx.doi.
org/10.1098/rsb1.2018.0002.

Bene MJ (2019) Darwin Devolves. The New Science
About DNA That Challenges Evolution. New York.
Kindle-Version.

Cau A (2018) The assembly of the avian body plan: A
160-million-year long process. Boll. Soc. Paleontol.
Ital. 57, 1-25, doi: 10.4435/BSPI1.2018.01.

JunkEer R (2017) Neuordnung der Dinosaurier? Streif-
lichter. Stud. Integr. J. 24, 123.

JunkEer R (2021) Evolution ,erklirt” Sachverhalte und
ihr Gegenteil. In: JuNker R & WIDENMEYER M
(Hrsg.) Schopfung ohne Schopfer? Eine Verteidi-
gung des Design-Arguments in der Biologie. SCM
Hinssler, Holzgerlingen, 125-138.

KamMERER CF et al. (2020) A tiny ornithodiran archo-
saur from the Triassic of Madagascar and the role of
miniaturization in dinosaur and pterosaur ancestry.
PNAS 117, 17932-17936, https://doi.org/10.1073/
pnas.1916631117.

MuiLer RT & Dias-pa-Sitva S (2017) Taxon sample
and character coding deeply impact unstable branch-
es in phylogenetic trees of dinosaurs, Hist. Biol. 31,
1089-1092, doi:10.1080/08912963.2017.1418341.

MULLER RT & Garcia MS (2023) A new silesaurid from
Carnian beds of Brazil fills a gap in the radiation of
avian line archosaurs. Sci. Rep. 13, 4981, https://
doi.org/10.1038/541598-023-32057-x.

MULLER RT etal. (2018) Comment on ‘A dinosaur miss-
ing-link? Chilesaurus and the early evolution of or-
nithischian dinosaurs’. Biol. Lett. 14, 20170581,
https://doi.org/10.1098/rsbl.2017.0581.

NormaN DB et al. (2022) Taxonomic, palaecobiological
and evolutionary implications of a phylogenetic hy-
pothesis for Ornithischia (Archosauria: Dinosauria).
Zool. J. Linn. Soc. 196 (7651), doi:10.1093/zo0lin-
nean/zlac062.

Novas FE et al. (2015) An enigmatic plant-eating thero-
pod from the Late Jurassic period of Chile. Nature
522, 331-334, doi:10.1038 /nature14307.

Scuorr B (2022a) Widerspriichliche Zahnevolution.
Ausgestorbene Reptilien und Siugetiere widerset-
zen sich Stammbaumrekonstruktionen. Stud. Integr.
J. 29, 72-79.

Scuorr B (2022b) Viele Saurier waren ,,gleichwarm* —
Die vollig unsystematische Verteilung der Endo-
thermie. Stud. Integr. J. 29, 127f.

SHUBIN N (1998) Evolutionary cut and paste. Nature
394, 12-13.

Anschrift der Verfasser:

Benjamin Scholl und Reinhard Junker,
SG Wort und Wissen,

Peter-Stein-Str. 4, 72250 Freudenstadt;
E-Mail: b.scholl@wort-und-wissen.de;
rjunker@wort-und-wissen.de

Die Anmerkungen finden
sich im Online-Zusatz-
material:
www-si-journal.de/jg31/
hefti/chilesaurus

STUDIUM INTEGRALE

| 21



ARCHAOLOGIE

Wurde der Gott Israels auf der
Sinai-Halbinsel verehrt?

Auf den Spuren der Israeliten und der verwandten Volker

Trotz der wiederholten Behauptung, der biblische Berg Sinai durfte in Saudi-Arabien

gelegen haben, gibt es gute Grinde, die frihchristliche Tradition zu akzeptieren,

nach der sich der Ort auf der sinaitischen Halbinsel befand. Dort — und nicht in Ara-

bien —ist die Verehrung des Gottes vom Sinai (El/Jahwe) gut belegt, sowohl aus der

Zeit des Exodus als auch aus spaterer Zeit.

Peter van der Veen

Kompakt

Einleitung

Das Volk Israel tiberquerte wihrend des Aus-
zugs aus Agypten sicherlich nicht das Rote
Meer 6stlich der Sinai-Wiiste (wie in jiingster
Zeit immer wieder behauptet worden ist), son-
dern das Seengebiet unmittelbar an der Ost-
grenze des idgyptischen Nildeltas. So sind die
im 2. Buch Moses genannten Ortschaften des
Auszugs in dgyptischen Quellen, die das Ostli-
che Nildelta beschreiben, gut belegt (VAN DER
VEEN 2018). Zudem wurde in Keine Posaunen
vor Jericho? erdrtert, warum auch der biblische
Berg Horeb nicht auf der arabischen Halbinsel
zu suchen ist (wie wiederholt behauptet wur-
de), sondern auf der sinaitischen Halbinsel, un-
mittelbar stidostlich des Niltals. Im genannten
Aufsatz wurde aber nicht auf die Frage einge-
gangen, wo sich der biblische Berg im Sinai be-
fand und ob wir im Sinai Indizien fiir die Israe-
liten wihrend ihrer Wiistenwanderung finden.
AuBerdem wurde nicht dargelegt, ob die mit
den Israeliten verwandten Bevolkerungsgrup-

,Wo befand sich der urspriingliche Berg Horeb?“ Diese Frage wurde in jlingster Zeit
erneut kontrovers diskutiert. Dabei war vor allem die Frage zentral, ob der Berg an-
statt der traditionellen Lokalisierung in der Wiiste Sinai nicht eher weiter ostlich
auf der nordarabischen Halbinsel zu suchen ist. Wie aber der Autor anderweitig be-
reits dargelegt hat (van per Veen 2018), sprechen die in der biblischen Geschichte zur
Auszugsroute genannten Ortschaften eher fiir die traditionelle Lokalisierung. Trotz
vieler Jahre Forschungstatigkeit in der Lokalisierung des Horeb wird es schwer sein,
den genauen Ort zu bestimmen. Deshalb mochte der Autor hier vordergriindig der
Frage nachgehen, ob es im Sinai archaologische Hinweise dafiir gibt, dass sich Is-
raeliten und verwandte Stamme zur Zeit des Exodus dort aufgehalten und ihren
Gott Jahwe/El verehrt haben. Viele dgyptische und westsemitische Inschriften bei
den Turkis- und Kupferminen von Serabit el-Chadim aus dem zweiten Jahrtausend
v. Chr. mit hebraischen, midianitischen und kenitischen Personennamen scheinen
dies tatsachlich zu bestatigen.
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pen dort belegt sind und somit nachgewiesen
werden konnen. In diesem Artikel soll deshalb
speziell nach solchen Indizien gesucht werden
und auch nach Hinweisen, dass die Menschen
im Hochland des stidlichen Sinai den Gott
Jahwe bzw. El verehrten.

Der Berg Horeb und die Spuren
einer alten Religion

Die Frage nach dem ,,Wo?* beim Gottesberg
Sinai ist allerdings nicht so einfach zu beant-
worten, da sich fiir den Horeb gleich mehrere
Kandidaten finden lassen (Abb. 1). So kimen
ganz im Siiden der Sinai-Halbinsel u. a. der Jebel
Serbal, Jebel Musa oder etwa der Ras Safsafa in
Frage. Eine kritische Untersuchung aller dieser
Berge wiirde jedoch den Rahmen dieses Bei-
trags sprengen. Zudem wurde iiber diese Ber-
ge bereits sehr viel geforscht und verdftentlicht.
Eine detaillierte Zusammenfassung der relevan-
ten Berge findet sich beispielsweise bei James
HorrMEIER (2005, 112-148), David Ront (2015,
221-235) und bereits sehr ausfiihrlich bei Ge-
org EBERs (1881, 189-232). Alle drei genannten
Berge befinden sich unweit des Wadi Feiran (das
noch den alten Namen ,,Paran‘ aus 1. Mose 14,
21 bewahrt hat; s. AVNER 2015, 406) und nahe
des Wadi Refayid, das mit dem biblischen Re-
phidim identisch sein konnte. Hier haben die
Israeliten nach biblischer Uberlieferung gegen
die Amalekiter gekdmpft (2. Mose 17,8-16).
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Laut dem israelischen Archiologen Uzi Av-
NER wird im siidlichen Sinai (im Feiran-Be-
cken) ,,Paran® in nabatiischen Inschriften aus
der Romerzeit etwa 46-mal erwiahnt, sodass
man davon ausgehen darf, dass ,,dies die geo-
grafische Lage der biblischen Wiiste Paran und
des Berges Paran‘ ist (2015, 406).

Gab es ausreichend Wasser, um in
der Wiiste uberleben zu konnen?

Die Wadi-Feiran-Gegend (samt der Quel-
le Aynan Feiran) bietet fiir eine groBere Be-
volkerungsgruppe wie die Israeliten reichlich
Wasser.! Dies diirfte jedoch auch auf manche
anderen Gegenden auf der Halbinsel zutreffen
— ungeachtet der Frage, ob vielleicht das Klima
im Sinai (wie am Ende der Mittleren Bronze-
zeit, LANGGUT et al. 2015) feuchter war, was das
Leben der Israeliten in der Wiiste zweifellos
vereinfacht hitte. Obwohl die Agypter die Si-
nai-Halbinsel b3 (,,Land des Erzes®) nannten,
diirfte urspriinglich im mitteldgyptischen Wort
auch das westsemitische bir, ,,Brunnen®, mit-
geschwungen haben (MoRrenz 2011, 67; KNAUF
1984, 36). Tatsichlich prahlten die dgyptischen
Pharaonen wiederholt damit, im Sinai Brunnen
gegraben zu haben, um ihre Expeditionen zu
den dortigen Tiirkis- und Kupferminen zu er-
moglichen. So schreibt Amenembhat III. (kon-
ventionell 1842—1795 v. Chr.) in einer Felsin-
schrift in Serabit el-Chadim: ,,Ich fand Wasser*,
woraufhin er Girtner schickte, um die Gegend
zu bebauen (Morenz 2011, 69). Auch schick-
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te der Konig bis zu 500 Esel, die geschitzt bis
zu 30.000 Liter Wasser transportieren konnten,
um die Minenarbeiter vor Ort zu versorgen
(Morenz 2011, 68—69).2 Etwa ein halbes Jahr-
tausend spiter wird auf einer Stele aus dem na-
hegelegenen Wadi Maghara zu Ramses II. (kon-
ventionell 12791213 v. Chr.) gesagt: ,,Wenn
du gebietest dem Wasser: flieBBe iiber den Felsen,
so stromt eilends ein Ozean hervor in Folge
deines Befehles* (EBErs 1881, 169).

Kultische Spuren einer alten Religion?

Vor 150 n. Chr. trafen die Nabatier (aus Idu-
mia/Edom) laut einer Uberlieferung bei Dio-
dor (III, 42—43), die auf Agatharchides von
Knikos um 130 v. Chr. zuriickzugehen scheint,
auf der stidlichen Halbinsel auf einen uralten
sakralen Ort (dazu GressmMannN 1917, 153—
156). Dies bestitigt, dass die Gegend auch spi-
ter noch von religiosen Pilgern besucht wurde.
Dort ist auch die Rede von einem ,,quellenrei-
chen Palmenhain® (dhnlich Strabon: 16.14.18),
wo sich eine unbekannte (nichtigyptische)
Inschrift und ein Heiligtum befanden und
Priester Dienst taten (MAIBERGER 1984, 101).3
Obwohl gewohnlich vermutet wird, dass der
genannte Palmenhain mit der Oase Feiran im
Stiden der Halbinsel identisch ist, lasst sich dies
aber nicht mehr mit Sicherheit feststellen (ebd.,
102). So konnte sich der Ort vielleicht auch
etwas nordlicher, etwa bei Serabit el-Chadim,
befunden haben. Obwohl direkt bei Serabit
el-Chadim (ca. 50 km Luftlinie nordlich vom
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Abb.1 Die Karte zeigt einen
Ausschnitt des stdlichen
Teils der Sinai-Halbinsel mit
im Artikel genannten Ort-
schaften. (© P.van der Veen
/). Weiss)
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Abb. 2 Die Karte des
agyptischen Nildeltas mit
Goschen und dem Wadi
Tumilat. (© van der Veen &
ZERBST 2013, 147)
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Jebel Musa) bis dato keine Spuren eines quel-
lenreichen Palmenhains entdeckt wurden, gibt
es dort viele alte ,,protosinaitische* Inschriften,
die man zur Zeit der Nabatier nicht mehr ver-
standen hitte. Wasser gab es in der Umgebung,
denn wie wir oben bereits betonten, legten die
Agypter dort Brunnen an, deren Wasser mit
Eseln herbeitransportiert wurde, um die Mi-
nenarbeiter zu versorgen.

Alte Inschriften bei Serabit el-Chadim

In und um Serabit el-Chadim gibt es neben
dgyptischen Inschriften auch viele protoalpha-
betische. Diese wurden iiberwiegend von vor-
derasiatischen Minenarbeitern im Dienst der
dgyptischen Krone wihrend des spiten Mitt-
leren Reiches und der Zweiten Zwischenzeit
(konventionell 1850—1550 v. Chr.) in den Fels-
winden nahe der Minen und auf Steintafeln
eingeritzt (Morenz 2019, 54-64, 140-141).*
Eine solche zeitliche Eingrenzung der Inschrif-
ten® ist hier von besonderer Bedeutung, da laut
VAN DER VEEN (2018) die Israeliten zu dieser
Zeit in Agypten lebten und gegen Ende der
Periode (Mittlere Bronzezeit III, konventionell
um 1550 v. Chr.) Kanaan eroberten (VAN DER
VEEN & ZERBST 2022, 147-181). Zeitlich wire
also eine Verbindung zu den Israeliten in Agyp-
ten und dem biblischen Auszug gegeben.

Israelitische und verwandte midianitisch-
kenitische Namen

Die idgyptischen und protosinaitischen In-
schriften Serabit el-Chadims nennen eine Viel-
zahl von vorderasiatischen Personennamen
(Mourap 2015, 305-308), die auch teilwei-
se aus den biblischen Geschichten des frithen

Tell el- Daba.M
Wadi

Tumllat
Memphis

Fajum
Moirissee

® el-Lahun

Israels bekannt sind. So ist dort beispielsweise
die Rede von zwei fast gleichnamigen Vorder-
asiaten, namlich einem Leva (mit dem Beina-
men ,,der Vorderasiat™, dgyptisch ‘3m r-w-3) und
einem Levi (r3wi; dazu GiveonN 1978, 134). Levi
wird zudem als ,,ehrwiirdiger Herr* bezeich-
net (S81). In weiteren Inschriften treffen wir
den Namen Schakarum (dgyptisch Sk3m, S40;
WILSON-WRIGHT 2016, 249) an, der sprachlich
mit dem biblischen Namen Issachar (hebriisch
fir ,, Tagelohner®) verwandt sein diirfte. Weiter
kommen Namen wie Ben-Sur (protoalphabe-
tisch bnsr, S356; Morenz 2019, 142 und 146),
Abimelech (3b-ml[k], S359; Morenz 2019, 139)
und Nama (nm3, S365) vor (Morenz 2019,
121). Der Name Abimelech ist sowohl aus dem
Buch Genesis (1. Mose 20—21 und 26) als auch
aus dem Richterbuch bekannt (Kap. 9). Der
Name Sur kommt unter den Fiirsten von Mi-
dian zur Zeit Moses vor (4. Mose 25,15; 31,8;
Josua 13,21). Der Name nm3 kann vermutlich
als Kurzname fiir Nam’el (mit dem Gottesele-
ment El) gedeutet werden (Morenz 2019, 121,
Anm. 436). Ein Mann aus dem Stamm Ruben
mit genau diesem Namen wird in 4. Mose 26,9
als Gegner des Moses genannt. Auf einem klei-
nen Obelisken aus Serabit el-Chadim (S112)
werden zwei S6hne des kanaanitischen Fiirsten
Irschi erwihnt (VAN DER VEEN & ZERBST 2022,
211; WiLsoN-WRIGHT 2016, 249), namlich sei-
ne geliebten Séhne Kain bzw. Keni (kyn oder
kny) und Janam (yhnm). Wihrend der Name des
ersten Sohnes schon friih im Alten Testament
mit dem Stammesnamen der ,,Keniter* assozi-
iert wird (4. Mose 24,21), konnte der zweite
Name mit einer frithen Verehrung Jahwes in
Verbindung stehen (VAN DER VEEN & ZERBST
2022, 211; ScaNeDER 2003, 132). Sollte dies
zutreffen, so wurde Serabit el-Chadim bereits
frith (um konventionell 1800 v. Chr.) von Per-
sonen frequentiert, die eine gewisse Nihe zur
Jahwe-Verehrung hatten.

Serabit el-Chadim als sakraler Ort,
wo El verehrt wurde

Im Heiligtum von Serabit el-Chadim wur-
den neben der dgyptischen Kuhgottin Hathor
(,,Herrin des Tiirkises*) auch die kriegerischen
Gottheiten Thot (Mondgott und Erfinder der
Schrift) und der als Vorderasiate gekleidete
Sopdu (,,Herr der Fremdlinder, dgyptisch nb
hswt, und ,,Herr des Ostlandes®, nb j3btf) ver-
ehrt (ScHUMACHER 1988, v.a. 7071, 320-321;
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Morenz 2011, 72-73, 81). Sopdus Haupttem-
pel stand jedoch im dgyptischen Ostdelta, im
‘Wadi Tumilat (Abb. 2), das mit einem Teil des
biblischen Goschens identifiziert wird (GIVEON
1978, 118; vaN DER VEEN & ZERBST 2022, 150,
169-170). Obwohl Sopdu als dgyptische Gott-
heit in den Inschriften nicht unmittelbar mit
dem levantinischen Gott El identifiziert wird®,
ist die Gleichsetzung durchaus vertretbar.

Eine Darstellung in Serabit el-Chadim aus
der Regierung Amenemhats III. zeigt nim-
lich Sopdu noch spezifischer als levantinischen
Halbnomaden (Morenz 2019, 210) — mit kur-
zem Rock und Stirnband, einen Hirtenstab in
den Hinden haltend (Abb. 3a). Die Abbildung
erinnert an Darstellungen des Gottes El der
Amoriter (auch Bel-Schade oder 11 Amurru
genannt) aus der Harran-Balich-Gegend (der
Heimat der Erzviter), wo dieser ebenfalls mit
knielangem Rock als Halbnomade und mit
Hirtenstab in der Hand dargestellt wird (Abb.
3b—c). El selbst wird in Serabit el-Chadim mit
Beinamen versehen, die eng an Attribute Els in
der Genesis (,,El der Hochste®, ,,El, der Ewige
ist Konig*) ankniipfen (s. auch Morenz 2019,
170-171). Auch spiter noch in romischer Zeit
gibt es in der Region Anzeichen daftir, dass dort
Jahwe und El verehrt wurden. So nennt Uzi
AVNER (2015, 405-406, Anm. 41) nabatiische
Personennamen mit den theophoren Elemen-
ten Jahwe (wie in ‘Abdahyw) und El/Elohim
(wie in Timalahi und Sa‘dalahi), was tatsichlich
auf eine Verehrung dieser Gottheiten hindeutet.

Lag Serabit el-Chadim beim Horeb?

Die Archiologin Lina ECKENSTEIN erkannte be-
reits frith eine Verbindung zwischen Serabit und
dem Horeb:

,Hier befand er [Mose] sich auf heiligem
Boden. Das Vorhandensein eines Priesters,
eines Gottesberges und eines reservierten
Gelindes weisen auf ein altes Heiligtum
hin, und unsere Gedanken gehen natiirlich
aus nach dem Ort Serabit, der viele Jahr-
hunderte lang eine Opferhéhe war, ... ein
Heiligtum des semitischen Gottes Sopd[u].*
(EckeNSTEIN 1921, 67)

Ahnlich sah dies auch der renommierte
franzosische Alttestamentler Henri CAZELLES:

,»Man kann sich gut vorstellen, dass Moses
und seine fliichtigen Gefihrten in Serabit
blieben, ohne dass man es beweisen kann.
Hier koénnte der Kult um Jahwe, den Gott
El der Vorfahren, den er am Horeb wieder-
gefunden hatte, begonnen haben.” (CazEeL-
LEs 1979, 97-98)
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Fiir und Wider des Berges Horeb bei Serabit
el-Chadim

Fiir die Nihe des Ortes zum biblischen Ge-
schehen sprichen auch die Berge Jebel Saniyah
(Sinai?) und Jebel Ghorabi (Horeb?) unmittel-
bar 6stlich von Serabit el-Chadim (Abb. 4; vgl.
Bar-Ron 2021, 84—86; BAR-RON & VAN DER
VEEN 2022). Aber wihrend der Name Saniyeh
mit Sinai identisch sein kann, ist die Verbin-
dung von ,,Ghorabi* mit ,,Horeb® sprachlich
schwierig. Ghorabi steht entweder mit dem ara-
bischen Wort gharaba (mit ghayin geschrieben)
inVerbindung, was ,,Untergehen [der Sonne im
Westen|*“ bedeutet (also im Sinne eines westlich
gelegenen Berges), oder mit ghurabi im Sinne
von ,,seltsam sein®.” Hebraisch Horeb dagegen
bedeutet ,,trocken sein, ode®.

Nun konnte es aber sein, dass der arabische
Name von einem ilteren, dhnlich klingenden
Namen abgeleitet wurde und im Laufe der Zeit
eine andere Bedeutung bekam. Dies kann je-
doch nur eine Vermutung bleiben. Schwerwie-
gender diirfte der Einwand sein, dass Serabit el-
Chadim von Agypten aus vor Rephidim (Wadi
Refayid) liegt und nicht danach, was auch im
Widerspruch stiinde zu der alttestamentli-
chen Reisebeschreibung, wo der Gottesberg
erst nach Rephidim lokalisiert wird (2. Mose
19,2). Obwohl es theoretisch mdoglich wire,
dass Rephidim nordlich von Serabit zu suchen
und deshalb nicht mit Wadi Refayid identisch
ist, so passt dies kaum zu den geschitzten Ent-
fernungen, die die Israeliten wihrend ihrer
Tagesmirsche zuriicklegten (HorrMEIER 2005,
118-120).8 Demnach miisste Rephidim eher
weiter von Agypten entfernt sein und kann
kaum nordlich von Serabit gelegen haben, was
niher bei Agypten wire. Zudem wird die Ge-
gend um Serabit el-Chadim (und des ca. 10 km
stidlich davon gelegenen Wadi Maghara, s. Hi-
KADE 2007, 6) von einigen Wissenschaftlern mit
dem biblischen Rastplatz Dofka gleichgesetzt,
wo die Israeliten lagerten, nachdem sie Mara
und Elim hinter sich gelassen hatten. Erst nach
Dofka erreichten sie dann Alusch und Rephi-

Abb. 3 a Der als vorder-
asiatischer Hirte gekleidete
Gott Sopdu in Serabit
el-Chadim (S124). b, ¢ Der
Gott Il Amurru, so wie er
auf Rollsiegeln aus der
altbabylonischen Zeit (kon-
ventionell um 1800-1600
v.Chr) zu finden ist. (Bild-
zeichnung a nach Morenz
2011, 73; Fotos b und ¢ mit
freundlicher Genehmigung
der Arbeitsgruppe fir Bib-
lische Archaologie ABA und
Professor Othmar Keel)
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Abb. 4 Die zwei Berge Jebel
Saniyah (links) und Jebel
Ghorabi (rechts) 6stlich von
Serabit el-Chadim. (© Pat-
terns of Evidence, Journey
to Mount Sinai Teil 1)
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dim (4. Mose 33,13—14). Wihrend Mara ver-
mutlich mit Bir el-Mura (,,bitterer Brunnen®,
RoHL 2015, 195) gleichzusetzen ist, passt die
Beschreibung von Elim (mit zwdlf Quellen
und siebzig Palmbiumen, 2. Mose 15,27; 4.
Mose 33,9) gut zu Ayun Musa, wo ,,zwolf ar-

tesische Brunnen, die aus einem unterirdischen
Grundwasserleiter entspringen® nachgewiesen
wurden, und wo ,,Dutzende von Dattelpal-
men* zu finden sind (Rorar 2015, 195; Mum-
FORD & Parcak 2003, Abb. 1). Diese Rastplitze
befinden sich nordlich der Markha-Ebene, von
wo aus die alten Agypter aufbrachen, nachdem
sie am Ostufer des Golfes von Suez zur Expedi-
tion auf der Halbinsel angelegt hatten, um dann
von dort aus die Bergwerke von Maghara und
Serabit el-Chadim zu erreichen (HOFEMEIER
2005, 161-162, 165). Da die Israeliten ebenfalls
nach Mara und Elim am Meer lagerten, diirf-
te mit der ,,Wiste Sin“ (4. Mose 33,11) die
Markha-Ebene gemeint sein, von wo aus sie
als nichstes den Rastplatz Dotka erreichten (4.
Mose 33,12). Die Agypter nannten die gesam-
te Gegend dw n mfkt (,, Turkisberg™, s. HANNIG
1995, 332) und htyw mfkt (,, Tiirkisterrasse®), da
sie dort den kostbaren Schmuckstein Ttirkis ab-
bauten. Es wird zudem vermutet, dass der bib-
lische Ortsname Dotka vom igyptischen dw n
mfk3t abgeleitet wurde (HOFFMEIER 2005, 166;
Ront 2015, 211-215). Erst nachdem sie Doftka
hinter sich gelassen hatten und nach drei weite-
ren Tagesmirschen Rephidim tiber Alusch er-
reichten, kamen sie in ,,die Wiiste Sinai“, wo
sich der Berg Gottes befand (2. Mose 19,2; 4.
Mose 33,15). Wenn aber der Gottesberg 6stlich
von Serabit el-Chadim lag, warum machten sie
dann den gewaltigen Umweg gen Siiden iiber
das Wadi Refayid? Es wire also zu iiberlegen:
Ob nicht die Namensihnlichkeit zwischen
Sinai und Saniyeh und Horeb und Ghorabi
doch rein zufillig wire. Wie oben bereits an-
gesprochen wurde, bezieht sich die Ahnlichkeit
vermutlich nur auf Sinai und Saniyeh, da Horeb
und Ghorabi von verschiedenen (hebriischen
und arabischen) Wortern abgeleitet wurden.

Auch wenn der hebriische Name vielleicht im
Laufe der Zeit umgedeutet worden sein konnte,
so ist doch auffillig, dass der arabische Name in
der gesamten Region hiufig vorkommt, da sei-
ne Bedeutung ,,westlich gelegen® oder ,,seltsam
sein® als Beschreibung auf viele Berge zutriftt.
Ahnlich diirfte es sich aber auch beim Namen
Sinai verhalten, der als Landschaftsname schlicht
,Brombeerstrauch® (hebr. s‘neh) oder ,,Felsklip-
pe® (senneh) bedeutet (KOEHLER & BAUMGART-
NER 1958, 661-662).°

Wenn El und Jahwe an mehreren Orten im
Stiden der Halbinsel und in Serabit el-Cha-
dim verehrt wurden, diirften sich da nicht auch
Namen bekannter Kultorte wihrend der lan-
gen Uberlieferungsgeschichte auf weitere Ver-
ehrungsorte iibertragen haben?!’ Dies kénnte
passiert sein, als weidewechselnde Halbnoma-
den als Pilger diese Orte besuchten.

Mose hat die Israeliten vielleicht nach Re-
phidim wieder in nordlicher Richtung zuriick-
gefiihrt, dieses Mal jedoch vorbei an dem Jebel
Serbal und vermutlich durch das Wadi Feiran,
um in die sandige Ebene (Wiiste Sinais?) ostlich
vom Jebel Saniyah und Jebel Ghorabi zu ge-
langen (2. Mose 19,2-3). Ein direkter Aufstieg
iiber die Markha-Ebene im Siidwesten (HIKADE
2007, 12) wire sonst zu steil gewesen.

Es ist schwer zu sagen, welche Erklirung
hier am besten passen wiirde, weshalb wir auch
an dieser Stelle darauf verzichten mochten. Wie
am Anfang des Artikels betont wurde, geht es
hier nicht primir um die urspriingliche Lage
des Berges, sondern um die Wahrscheinlichkeit,
dass El/Jahwe im Sinai iiberhaupt verehrt wur-
de. Und darum, dass die Gegend von Menschen
mit israelitischen und verwandten Namen fre-
quentiert wurde, die hier gelebt, gewirkt und
ihren Gott verehrt haben. Dass dies tatsichlich
der Fall ist, darf mit Bestimmtheit festgehalten
werden, wo auch immer der Berg Horeb ge-
legen haben mag.

Fazit und Ausblick

Anders als in Saudi-Arabien belegen Inschrif-
ten auf der Sinai-Halbinsel aus der Mittleren
Bronze- und Romerzeit eine unverwechsel-
bare Nihe zum protoisraelitischen und mi-
dianitisch-kenitischen Namensverzeichnis. So
treffen wir auf israelitisch- bzw. hebraisch-ver-
wandte Namen wie Levi, Abimelech, Namu
und Schakarum, eine Namensform, die sprach-
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lich mit Issachar verwandt zu sein scheint.
Auch entdecken wir die Namen Ben-Sur und
Kain bzw. Keni, die im Alten Testament mit
Midianitern und Kenitern in Verbindung ge-
bracht werden. Dies ist schon bemerkenswert,
da Vertreter der ,,arabischen Horeb-Theorie
wiederholt behauptet haben, dass die Sinai-
Halbinsel zu weit entfernt vom Land Midian
(das sie nur auf der nordlichen Halbinsel Ara-
biens vermuten) gewesen sei, als dass Mose mit
den Schafen Jitros dorthin gezogen sein sollte,
um Gott am Sinai zu begegnen. Wie der Au-
tor anderweitig diskutiert hat, diirften die Be-
zeichnungen ,,Wiiste Paran® (aber auch ,,Mi-
dian® als Bezeichnung eines Stammesgebietes),
,Edom* und ,,Seir” viel lockerer verwendet
worden sein, als die Vertreter des Horebs in
Arabien anerkennen. Denn das gesamte Um-
land umfasste weitliufiges Weideland, wo sich
Nomaden und Halbnomaden aufhielten, die
regelmilig ihr Weideland wechselten (VAN DER
VEEN 2018, 175—177; Jericke 2020). Die Sinai-
Wiiste war wegen des Handels mit Agypten,
derVerhiittung von Kupfer und des Abbaus des
kostbaren Tiirkises fiir diese Menschen kei-
neswegs unerreichbares Gebiet. Mit anderen
Worten, hier begegneten sich Agypter, Israeli-
ten und verwandte Bevolkerungsgruppen wie
Midianiter und Keniter. Dies diirfte vorder-
griindig wihrend der Zeit gewesen sein, als die
Israeliten noch im Ostdelta lebten und fiir die
Agypter arbeiteten.

Die Verehrung des Gottes Jahwe und vor al-
lem Els ist im Sinai belegt. So diirfte der Name
des kanaanitischen Prinzen Jana’am den Got-
tesnamen Jah[we] enthalten. Auch spitere na-
batiische Namen belegen, dass Jahwe im Sinai
verehrt wurde. Die Nihe der Vorderasiaten von
Serabit el-Chadim zu El ist besonders klar. In
Serabit befand sich niamlich der Schrein des
dgyptischen Gottes Sopdu, dessen Darstellun-
gen denen des El aus dem Heimatland der Erz-
viter gleichen. Laut den protoalphabetischen
Inschriften verehrten die Vorderasiaten El als
hochsten Gott und verliehen ihm Beinamen
wie ,,El, der Hochste* (biblisch ,,El-Elyon*,s. 1.
Mose 14,20-22) und ,,El, der Ewige* (biblisch
,,El-Olam*®, s. 1. Mose 21,33). Das sind Got-
tesnamen, die uns auch aus der Frithgeschich-
te Israels gut bekannt sind. Auch die spiteren
Inschriften der Nabatier nennen El im Sinai.
Es ist diese Verehrung, die im Alten Testament
mit den Israeliten und ihren Verwandten im
Hochland des Sinai — den Kenitern und Mi-
dianitern — assoziiert wird, wie auch in 2. Mose
18,1-2 (und V. 27) bei Jitro (Moses Schwieger-
vater und Priester Midians) vorausgesetzt wird
(Midian war iibrigens ein Sohn Abrahams, s. 1.
Mose 25,2).
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Es ist durchaus denkbar, dass die Israeliten
auch nach dem Auszug aus Agypten (wihrend
ihrer vierzigjihrigen Wiistenwanderung) in den
Minen bei Serabit el-Chadim gearbeitet und
protoalphabetische Inschriften auf Felsklippen
und Steintafeln angebracht haben, wie manche
Forscher in jiingerer Zeit vermutet haben (M.
Bar-Ron 2021, 2022; PerrovicH 2017). Eine
Weiterfithrung der Arbeiten in den Minen wire
eine wichtige Einkommensquelle gewesen,
wihrend der Abbau von Kupfer fiir die Her-
stellung von Kupfer- und Bronzegeriten flir das
Bundeszelt (2. Mose 25,1-30) — wie auch Waf-
ten und anderes Gerit — ein weiterer wichtiger
Grund gewesen sein dirfte. Wihrend igyp-
tische Funde aus der Zweiten Zwischenzeit
(konventionell zwischen 1650—1550 v. Chr.) in
Serabit el-Chadim nur noch spirlich belegt sind
(diese konnten aber auch von Israeliten beim
Auszug mitgenommen worden sein), ist es wohl
eher unwahrscheinlich, dass die Agypter ihrer-
seits wirtschaftlich nach all den Plagen und dem
Untergang der Kavallerie im Schilfmeer noch
in der Lage gewesen wiren, ihre Expeditio-
nen in den Sinai fortzusetzen. Vielleicht werfen
kiinftige Studien weiteres Licht auf diese Frage.

Eine ausfiihiliche Version dieses Artikels ist als On-
line-Artikel erschienen: https:/ /www.wort-und-wis-
sen.org/artikel /gott-israels-sinai/.

Anmerkungen

! Es befinden sich in der Nihe der er-Raha-Ebene am
Jebel Musa etwa zwanzig Brunnen (Rohl, pers. Komm.
Juni 2023).

Zur Schitzung dieser Wasserkapazitit s. FORSTER (2007,
6).

Eine ausfiihrliche Besprechung der Nabatier und ihrer
Kultorte findet sich in AVNER (2015, 397—-429).

Funde aus der 13. Dynastie und der Hyksoszeit (kon-
ventionell 1775-1550 v. Chr.) finden sich z. B. bei
Bourriau (1996, 30-32) und CAgeLEN (2012-2013).

5> Zur zeitlichen Einordnung s. auch Morenz (2011,
2015), SatapiNno HaNgy (2020, 471-472, nos. 47-48,
PL. XII) und Gorpwasser (2013, 353-374).

Dagegen wird El in Serabit in seiner Kapazitit als
Schopfergott als Ptah von Memphis dargestellt, wie
eine dortige Inschrift nahelegt (S351, Morenz 2019,
129-131).

Johannes Dams, pers. Komm., Juni 2023.

8 Ahnlich PriskiN (2004, 57-71), RIEMER & FORSTER
(2013, 52-53) und RIeMER (2013, 77-106).

Hebriisch Horeb (foreb) wurde dagegen von ,,trocken
sein® abgeleitet (hareb) und bedeutet einfach ,, Tro-
ckenheit” (KOEHLER & BAUMGARTNER 1958, 330).

Die Nabatier verehrten im stidlichen Sinai ihre Gott-

heiten in Berggipfelheiligtimern (AvNer 2015, 405

[N}
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und Anm. 32). Nabatiische Inschriften belegen, dass
die Gottheiten al-Ba’ali, Walat und Ahyu (d.h. Ba‘al,
Jahu und Al-Lat/Aschera) verehrt wurden.
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Repagatur-
mechanismen in- der& Ie

1. Nukleinsauren — ein fragiler Informationsspeicher

Die Fahigkeit von Zellen, sich selbst zu reparieren, ist faszinierend und bisher zu
einem erheblichen Teil unverstanden. Sie beruht auf auRerordentlich komplexen
molekularen Mechanismen und ist in hochgradig prazisen, fur verschiedene Arten
von Schaden geeigneten Programmen organisiert. Die erste Folge einer Artikelserie

ist der Reparatur von Erbgutmolekilen (Nukleinsauren) gewidmet. Welche Aussagen
konnen anhand einer Betrachtung dieser unverzichtbaren Eigenschaft aller Organis-

men uber ihre Herkunft getroffen werden?

Boris Schmidtgall

Einleitung

Die Verginglichkeit aller irdischen Dinge ist
eine alltdgliche Erfahrung. Aufgrund dieser Ge-
gebenheit gehoren Reparaturen zu den hiu-
figsten Aktivititen in unserem Leben — nicht
nur bei Handwerkern. Allgemein gilt hierbei:
Je komplexer eine Vorrichtung ist, desto ho-
her der Reparaturaufwand. Nicht selten wer-
den umfangreiche Sitze von Werkzeugen und
einige strategische Uberlegungen bendtigt, um
komplexe Reparaturen zu verwirklichen. Dazu
gehoren:

1. Erkennen/Beurteilen: Der Schaden
muss richtig eingeordnet und eine angemessene
Vorgehensweise zur Reparatur gewihlt werden.
Der Operateur muss zwischen dem intakten
und dem beschidigten Zustand unterscheiden

JAHRGANG 31 1-2024

konnen und tiber abrufbare Verfahren verfligen,
die bei verschiedenen Arten von Schiden zum
Erfolg fiihren.

2. Zuginglich machen: In vielen Fillen
ist eine unmittelbare Reparatur nicht moglich,
da die reparaturbedtirftige Stelle zuginglich ge-
macht werden muss — z. B. durch Offnen einer
verschlossenen Einheit. Hierzu ist eine genaue
Kenntnis iiber den gréBeren Kontext der zu re-
parierenden Einheit unverzichtbar.

3. Verstiarken der Zerstorung: In vielen
Fallen ist es erforderlich, einen entstandenen
teilweisen Bruch zu vervollstindigen, damit
die anschlieBende Wiederherstellung erfolg-
reich ablaufen kann. Dieses Prinzip ist sowohl
im Zusammenhang mit Gebiudesanierungen
als auch dem Heilen von Knochenbriichen im
OP-Saal bekannt — auf das gezielte Brechen

Mit einem Stern* ver-
sehene Begriffe werden
im Glossar erklart.
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MOLEKULARBIOLOGIE
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eines beschidigten Teils folgt das Zusammen-
fiigen oder der Neuaufbau mit nachfolgender
Wiederherstellung. Hier ist vor allem Prizision
gefragt, damit es nicht zu zusitzlichen Schiden
oder irreparablen Zerstérungen kommt.

4. Die Wiederherstellung: Operatio-
nen zur Wiederherstellung einer beschidigten
komplexen Einheit erfordern eine solide Fach-
kenntnis, Erfahrung und Geschick. Und den-
noch ist kaum jemandem die unerfreuliche
Erfahrung erspart geblieben, dass unsachgemil3
vorgenommene Reparaturen auch zur Vergro-
Berung des Schadens fiihren kénnen.

Reparaturen sind also nicht selten heraus-
fordernde Aufgaben und es wiirde uns viel Ar-
beit ersparen, wenn Gegenstinde wie Rechner
oder Autos sich von selbst reparieren konnten.
Doch von solchen technischen Errungenschaf-
ten sind wir noch sehr weit entfernt. In bio-
logischen Zellen finden dagegen vielfiltige und
hochkomplexe Reparaturen statt, die von ver-
schiedenen Ensembles von biologischen Nano-
maschinen bewerkstelligt werden. Aufgrund der
groBen Vielfalt von Reparaturvorgingen in der
Zelle ist dazu eine Serie an Artikeln vorgesehen,
die nach der Art der reparierten Makromolekii-
le gegliedert sein wird: Nukleinsiuren, Proteine
und Lipide (Zellwandbausteine). Der erste Teil
dieser Serie ist der Reparatur von Schiden an
Erbgutmolekiilen (Nukleinsiuren) gewidmet.

Zu den Nukleinsiuren zihlen die Desoxy-
ribonukleinsiuren (DNA) und die Ribonukle-
insduren (RNA) — organische Kettenmolekiile,
die sich in ihrer Beschaffenheit nur wenig, aber
zum Teil erheblich hinsichtlich ihrer biologischen
Funktionen unterscheiden (Abb. 1 und Abb. 2).
Wihrend DNA ausschlieBlich als Speicherme-
dium fiir genetische Information fungiert, die-
nen RNA-Molekiile hauptsichlich als Uber-
triger und Regulatoren des Informationsflusses
von der DNA zu den Proteinen.

Ursachen von Schaden an Nuklein-
sauren

Nukleinsiuren sind kinetisch* einigermal3en
robust, aber thermodynamisch* unbestindig.
Anders ausgedriickt: Im zelluliren Milieu un-
terliegen diese Molekiile stindig einer unum-
kehrbaren Zerfallstendenz, auch wenn dies eher
Abb.1 Kugel-Stab-Modelle der molekularen Bausteine (Nukleo-

tide) von DNA und RNA (weiRe Kugeln: Wasserstoff, grau: Koh-
lenstoff, blau: Stickstoff, rot: Sauerstoff, dunkelrot: Phosphor).
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langsam geschieht. Ohne stindige Reparatur
durch Enzyme wiirden die verursachten Schi-
den zu einem schnellen Tod des Organismus
fithren. Die Schiden koénnen nicht-biologisch
oder biologisch verursacht sein. Im Folgenden
werden die Ursachen von Schiden an Nukle-
insduren kurz angefiihrt. Eine detaillierte Be-
trachtung der Prozesse, die Schiden hervorru-
fen, kann im Kastentext ,,Naheres zu Ursachen
von Schiden an Nukleinsiuren® nachgelesen
werden.

Nicht-biologische Ursachen fiir Schéden an
Nukleinsduren

Strukturverdnderung durch elektromagnetische Strah-
lung (s. Abb. 3): Elektromagnetische Strahlung
kann die Struktur und chemische Bindungen
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Abb. 2 Modell einer DNA-Doppelhelix und Kugel-Stab-Darstellungen der im Inneren der
Doppelhelix angeordneten Nukleobasen®, die liber Wasserstoff-Briickenbindungen (blau
punktiert) miteinander interagieren. Das Modell einer RNA-Doppelhelix unterscheidet sich
nur wenig von demjenigen einer DNA-Doppelhelix.

Abb. 3 Einige Beispiele fiir
Verdnderungen der Struktur
von Nukleinsauren durch
UV-Licht. A Quervernetzung
von DNA (iber Thymin-Nu-
kleobasen; B Durch UV-Licht
initiierte Reaktion einer
Cytosin-Base mit Wasser;

C Quervernetzung von DNA
Uber Adenin-Nukleobasen.
(Nach Kauk et al. 2020)
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Kompakt

Organismen bestehen aus vielen chemisch unbestandigen Molekilen. Daher un-
terliegen nahezu alle Biomolekiile (DNA, RNA, Proteine und Bausteine der Zellwand
und -membran) einer standigen Zerfallstendenz. Um zumindest eine gewisse Zeit
leben zu kénnen, miissen Organismen dieser Tendenz durch gezielte Reparatur ent-
standener Schaden entgegenwirken. Hier werden Reparaturmechanismen der Nu-
kleinsauren, aus denen das Erbmolekiil DNA aufgebaut ist, naher betrachtet. Diese
Makromolekiile werden durch Einwirkung von UV-Licht, chemische Reaktionen mit
Wasser und mit Reaktionsprodukten des Sauerstoffs beschadigt oder aufgrund
von fehlerhaft verlaufenen biochemischen Synthesen mit mehr oder weniger stark
ausgepragter Beeintrachtigung der biologischen Funktion gebildet. Alle Zelltypen
weisen daher eine Reihe von hochprdzisen und auf verschiedene Eventualitaten ab-
gestimmten Reparaturprogrammen auf.

Eine nahere Betrachtung der Reparatursysteme zeigt auf, dass in den verschiede-
nen Domanen des Lebens (Archaea, Bakterien, Eukaryoten) dhnliche biochemische
Werkzeuge (Enzyme) verwendet werden, wobei Eukaryoten sich hinsichtlich der
Signalverarbeitung und -libertragung deutlich von den anderen Lebewesen unter-
scheiden. Wahrend in der wissenschaftlichen Literatur vielfach behauptet wird, die
Reparatursysteme seien evolviert, stellen die Autoren gleicherweise oft fest, dass sie
Lextrem konserviert” sind, was bedeutet, dass es also keine Hinweise auf nennens-
werte Veranderungen gibt. Zudem fehlt es an griindlichen Versuchen, plausible Hy-
pothesen fiir das evolutive Zustandekommen von Reparatursystemen aufzustellen.
Eine zwanglose Interpretation aller bisherigen Erkenntnisse zu biologischen Repa-
ratursystemen ergibt sich dagegen, wenn intelligente Planung angenommen wird.

Bindungsspaltung  durch  Wasser  (Hydrolyse;
s.Abb. 5): Viele chemische Bindungen in der
DNA sind anfillig fiir Spaltung durch Reaktio-
nen mit Wasser. Betroften sind die glykosidische
Bindung*, die Phosphodiester-Verkniipfung
zwischen Nukleotiden und die Aminogruppe
des Cysteins.

Biologische Ursachen fiir Schdden an Nukle-
insduren

Fehlerhafte DNA-Replikation: Bei jeder Zelltei-
lung und Fortpflanzung muss das Erbgut ko-
piert werden. Durch fehlerhafte Kopiervorgin-
ge konnen Doppel- oder Einzelstrangbriiche
entstehen.

Methylierungen: Die Genregulierung erfolgt
zu einem groBen Teil tiber Methylierungen der
Nukleobasen Cytosin bzw. Adenin durch Me-
thyltransferasen. Fehlerhafte Methylierungen
koénnen die Genfunktion storen und miissen
daher beseitigt werden.

Schiden durch andere Organismen an RINA:

Oxidation durch Reaktive Sauerstoffspezies (re-
active oxygen species, ROS; s. Abb. 4): Durch Re-
aktionen mit ROS (Oxidationen) veriandern

RNA-Molekiile sind dhnlich anfillig fir Oxida-
tion wie DINA und noch weniger bestindig gegen

Abb. 4 Oxidationen aller
vier DNA-Nukleotide an
den Nukleobasen durch
ROS.Im Fall der RNA sind
die Reaktionsmuster sehr
ahnlich. Die Reaktions-
gleichungen sind qualitativ
und nicht stochiometrisch
(quantitativ).

Hydrolyse. Dariiber hinaus verfligen viele Or-
sich sowohl die Gestalt als auch die chemischen  ganismen iiber biochemische Einrichtungen, die
dazu dienen, RNA-Molekiile anderer Organis-

men zu zerstoren — in vielen Fillen durch Spal-

und biologischen Eigenschaften der Erbgutmo-
lekiile (StnHA & HADER 2002; KUSNETSOVA et al.

2009; Kcruk et al. 2020).
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tung der glykosidischen Bindung bestimmter
Nukleotide der RNA-Sequenz. Einige Orga-
nismen verwenden RNA-zerstorende Gifte, um
sich vor Fressfeinden zu schiitzen. Ziel solcher
Angriffe sind tRNA-Molekiile und Ribosomen.

Es ist nicht tibertrieben zu sagen, dass Schi-
den an Nukleinsiuren praktisch alle Vorginge in
der Zelle betreften. Die Anzahl der DNA-Schi-
den bei Menschen pro Tag pro Zelle wird von
verschiedenen Autoren auf 10*-10° geschitzt
(LinpaHL 1993;YousErzaDeH et al. 2021). Uber
eine vergleichbare Quantifizierung der Schiden
an RINA-Molekiilen liegen bisher keine belast-
baren Daten vor. Dennoch diirfte auch hier der
Reparaturaufwand der Zelle idhnlich immens
sein. Folglich miissen alle Organismen iiber
hochefhiziente, funktional sehr breit angelegte
und stindig abrufbare Reparaturmechanismen
verfugen, um zu Uberleben. Aus diesen Griin-
den ist das Interesse, biologische Selbstrepara-
turprozesse zu verstehen, in den Lebenswissen-
schaften sehr groB3 und die Forschung wichst
rasant (HuanG & Zrou 2021).
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Bei sehr schweren oder irreparablen Schi-
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Abb. 5 Spaltung chemischer Bindungen der DNA (rote Pfei-
le) — veranschaulicht an einem kurzen DNA-Strang aus drei
Nukleotiden (CAG). Am Cytidin (C) erfolgt hydrolytische Des-
aminierung, die Purin-Basen (A und G) werden abgespalten
(Spaltung der glykosidischen Bindung*) und die Phosphat-
Briicken zwischen den Nukleotiden werden gespalten.
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Naheres zu Ursachen von Schaden an Nukleinsauren

Nicht-biologische Ursachen fiir Schaden an Nukleinsauren

Schdden durch UV-Strahlung

Relevant ist vor allem Strahlung mit Wellenlangen im Bereich von
280-315 nm (UV-B), da sie nicht durch die Ozonschicht abgefangen
wird. Sie flihrt zur Quervernetzung der DNA durch Bildung verschie-
dener Typen chemischer Bindungen zwischen DNA-Nukleobasen* (z. B.
Dimerisierung von Thymin), wobei Verkniipfungen zwischen Pyrimi-
din-Basen deutlich haufiger vorkommen. Daruiber hinaus kann direk-
te UV-Licht-Einwirkung Doppel- und Einzelstrangbriiche verursachen,
wobei Erstere schwer zu reparieren sind und besonders gravierende
Folgen haben konnen (Fernanpez et al 2021).

Oxidation durch ROS (reactive oxygen species)

Wahrend molekularer Sauerstoff (O,) ungiftig ist, verhalt es sich anders
mit einigen seiner Reaktionsprodukte, den ROS. Solche Verbindungen
konnen durch Einwirkung von UV-Licht entstehen oder durch Elektro-
nentransfer auf Sauerstoff-Molekiile von einigen zelleigenen kleinen
Molekiilen (ScHmiptcall 2022). ROS gehen leicht mit vielen verschiede-
nen Molekilen Reaktionen ein, auch mit Erbgutmolekilen. Reaktionen
von Erbgut-Molekiilen mit ROS zahlen zu den Oxidationen. Besonders
anfallig fur Oxidationen ist die Nukleobase Guanosin.

Bindungsspaltung durch Wasser

Obwohl Nukleinsauren gegenliber der Reaktion mit Wasser kinetisch*
einigermallen bestandig sind, stellt die Hydrolyse die mit Abstand
haufigste Ursache von Schaden an der DNA dar (YouserzapeH et al. 2021).
Der Grund dafur ist die groRe Menge von Wassermolekiilen im zellu-
laren Milieu, weswegen die langsam verlaufende Hydrolyse zu einem
signifikanten Phanomen wird. Zum einen werden dadurch Nukleoba-
sen vom Zuckerphosphat-Riickgrat der DNA abgespalten, sodass ,Lo-
cher”in der DNA-Helix entstehen, wofiir besonders der DNA-Baustein
Adenosin anfallig ist. Zum anderen kommt es zu Einzelstrangbriichen
als Folge hydrolytischer Spaltungen des DNA-Riickgrats (Phosphodies-
ter-Bindungen). Des Weiteren wird Cytosin durch Reaktion mit Wasser
in Uracil umgewandelt — eine Reaktion, die als hydrolytische Desami-
nierung bezeichnet wird. Da Uracil nicht zu den kanonischen Nukleo-
basen der DNA (wohl aber der RNA) gehort, stellt es dort eine Storung
dar und wird im Erbgut der Zelle als Defekt erkannt.

Biologische Ursachen fiir Schiden an Nukleinsduren

Im Zuge der Zellteilung wird das gesamte Erbgut einer Zelle durch
DNA-Polymerasen* kopiert. Da bei diesem Vorgang die Doppelhelix in
ihre Einzelstrange aufgewickelt wird, spricht man bildhaft von einer
,Replikationsgabel”. Im Verlauf des Kopiervorgangs bewegt sich der
Enzymkomplex der DNA-Polymerase — vergleichbar mit einem Zug auf
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Gleisen — auf der DNA, wobei die gedffnete Stelle (Replikationsblase)
mitwandert. Trifft die DNA-Polymerase auf ungepaarte Stellen in der
DNA (fehlgepaarte Basen) oder Locher, d. h. Stellen ohne Nukleobase,
kann es zum Zusammenbruch des Komplexes kommen und infolge-
dessen zu einem Doppelstrangbruch (DSB). Dieser Vorgang ist weit
haufiger fir die Entstehung von DSB ursachlich als z. B. die Einwirkung
von UV-Licht (Chapmvan et al. 2012).

Methylierungen

In Organismen ist das Anfligen von Methylgruppen (-CH3) eine haufig
vorkommende biochemische Reaktion. Durch Methylierung werden
transponierbare Elemente reguliert — mobile genetische Elemente,
die eine entscheidende Rolle in der Variabilitat bzw. Anpassungsfahig-
keit der Lebewesen spielen (Borcer 2023). Ebenso wird die Genaktivi-
tat durch Methylierungen der DNA reguliert: Indem die Nukleobasen
Cytosin bzw. Adenin mit Methylgruppen versehen werden, erfolgt das
Ausschalten bestimmter Gene. Solche Vorgange erfolgen unter Kataly-
se durch DNA-Methyltransferasen, wobei es allerdings auch zu Neben-
reaktionen kommt. Fehlplatzierte Methylierungen missen entfernt
werden, um die richtige Funktion der Gene aufrecht zu erhalten (Sai
et al.2022).

Schdden durch andere Organismen an RNA

Lange Zeit glaubte man, dass Schaden an RNA-Molekilen irrelevant
sind, da diese Makromolekiile im Vergleich zur DNA relativ schnell ver-
braucht,enzymatisch abgebaut und an der DNA neu synthetisiert wer-
den.Inzwischen ist zudem gesichert, dass verschiedene RNA-Molekiile
im Rahmen der ,biochemischen Kriegsfiihrung” auf zellularer Ebene
(z. B. durch Parasiten bzw. Fressfeinde) zwischen verschiedenen Orga-
nismen am haufigsten angegriffen werden (SHuman 2023). Vor allem
bei Eukaryoten sind RNA-Molekdile in einem wesentlich hoheren Maf3e
fir solche Angriffe exponiert als die im Zellkern kompakt verdrillte
DNA. Da funktionale RNA-Molekiile im Unterschied zu Proteinen ihre
Struktur kaum verandern und gleichzeitig zentrale Funktionen in der
Zelle Gbernehmen, eignen sie sich besonders gut als Angriffsziele fir
Parasiten oder Rauber. Beispielsweise attackieren die Pilze Kluveromy-
ces und Millerozyma als Parasiten die Zellen von Wirtspflanzen, indem
sie das RNA-Toxin Zymocin ausscheiden. Dieses Gift ist gegen das
transfer-RNA (tRNA)-Molekiil der Aminosaure Glutamin gerichtet und
stort daher die Proteinbiosynthese der Pflanze (JaBLonowski & SCHAFFRATH
2007). Weit verbreitet ist auch die defensive Nutzung von RNA-Giften
wie Rizin, Abrin oder Saporin z. B. durch Pflanzen gegen Fressfeinde.
Diese Gifte bewirken die Spaltung der glykosidischen Bindung* von
Nukleotiden in ribosomalen RNA (rRNA)-Molekilen und machen Ribo-
somen* funktionsuntiichtig (Stirpe & BATTEL 2006).
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Reparaturmechanismen fir
Schaden an DNA

Die zellulire Antwort auf Schiden an Nuklein-
siuren besteht aus einem mehrstufigen, hoch-
komplexen Vorgang, der immer noch zu einem
erheblichen Teil unverstanden ist (HuanGg &
Zuou 2021). Kurz zusammengefasst sicht der
Verlaut der zelluliren Antwort auf DNA-Schi-
den bei allen Lebewesen wie folgt aus: 1. Wahr-
nehmung und Signalweiterleitung: Sensor-Pro-
teine interagieren mit der beschidigten Stelle
und leiten ein Signal weiter, das verschiedene,
auf das Beheben des Schadens ausgerichtete
MaBnahmen auslost. 2. Zu den MaBnahmen
gehort das Anhalten des Zellzyklus bzw. der
Zellteilung — begleitet vom Ankurbeln geeig-
neter Reparaturprozesse — oder dem Auslésen
des programmierten Zelltods (Apoptose; nur
bei Eukaryoten). Der beschriebene Vorgang
impliziert im zweiten Teilschritt eine Entschei-
dungsfindung, der eine Abwidigung des Reparatur-
aufwands vorausgeht; im Fall einer Reparatur ist
dann die Wahl eines zum Schaden passenden
Reparaturprogramms erforderlich.

Zu den Reparaturwerkzeugen, iber die alle
Lebewesen verfligen, gehoren: 1. Erkennungs-
faktoren: Proteine, die den Schaden identi-
fizieren; 2. Helikasen: Enzyme, die die DNA-
Helix entwinden; 3. Nukleasen: Enzyme, die
beschidigte Teile des Erbguts ausschneiden; 4.
DNA-Polymerasen: Enzyme, die den entfern-
ten Teil des Erbguts erneut synthetisieren und
5. DNA-Ligasen: Enzyme, die den neu synthe-
tisierten Strang mit dem noch intakten Erbgut
verkniipfen.

Reparatur von Doppelstrangbriichen (DSB)

Doppelstrangbriiche stellen, wie zuvor erwihnt,
die grofite Gefahr fur Zellen dar. Eine beson-
dere Herausforderung hierbei ist es, die von-
einander abgetrennten Strang-Enden zwecks
Wiederverkniipfung in unmittelbare Nihe zu
bringen, was im sehr dichten Zellmilieu sehr
schwierig ist (VocT & HEe 2023). Die frithes-
ten Forschungsarbeiten zu Reparaturen von
DSB wurden an E.-coli-Bakterien durchge-
fithrt. Schon 1974 wurde unter dem Begrift
,»SOS-Antwort* die Hypothese aufgestellt, dass
DNA-Strangbriiche in Bakterien eine Antwort
mit dem Ziel der Schadensbehebung auslosen
(RapMAN 1974). Inzwischen sind viele Details
dieses hochkomplexen Vorgangs bekannt (Li-
MA-NORONHA et al. 2022). Ausgelost wird die
Antwort durch das RecA-Protein — ein zen-
trales und hochgradig multifunktionales Steue-
rungselement in der bakteriellen SOS-Antwort.

Es erkennt ungepaarte DNA-Stringe und bin-
det daran. Diese Bindung bewirkt die Spaltung
von LexA, einer Art Repressor*- und Schutz-
protein der DNA. Dabei wird unter anderem
das SOS-Regulon* freigelegt — eine Gruppe
von Regionen im Bakterien-Erbgut, die flir
das Auslosen des Reparaturprogramms zustin-
dig sind. Dazu gehdrt die vermehrte Synthese
des Proteinkomplexes RecBCD, das ist ein gro-
Ber Proteinkomplex, der die DNA gezielt und
unter ATP*-Verbrauch an der Stelle des DSB
entwindet und durch Schnitte an bestimmten
Stellen fiir die Neusynthese des beschidigten
Abschnitts durch eine DNA-Polymerase vor-
bereitet. Zudem wird mit SulA ein Protein er-
zeugt, das die Zellteilung verhindert, um zuerst
die Reparatur des Schadens zu beenden und so
die Weitergabe eines moglichst unbeschidigten
Erbguts zu erméglichen. Ebenso wird die Syn-
these von DINA-Polymerasen durch das SOS-
Signal hochreguliert.

Der in den meisten Fillen stattfindende Re-
paraturvorgang wird als ,,homologe Rekombi-
nation‘* (HR) bezeichnet und verliuft wie folgt:
Der gebildete Komplex DNA-RecA sucht un-
ter ATP-Verbrauch nach einer strukturell pas-
senden Doppelstrang-DNA, die als Templat flir
die erneute Synthese der DNA dient. Die Neu-
synthese eines DNA-Abschnitts erfolgt unter
Verwendung einer intakten dsDNA (doppel-
straingige DINA) als Templat. Nach abgeschlos-
sener Neusynthese verbindet eine DINA-Ligase
den neuen Abschnitt mit dem intakten alten.

Die HR ist ein energieintensiver und sehr
fehlerarmer Reparaturvorgang, da die darin
wirksamen Polymerasen iiber eine Korrektur-
funktion verfligen — sie erkennen falsch ein-
gebaute Nukleotide und ersetzen sie durch die
richtigen. Die HR kann allerdings nicht immer
verwirklicht werden, z. B. wenn die Schiaden an
der DNA zu grof3 sind oder wenn ein passendes
dsDNA-Templat nicht verfligbar ist. Aus die-
sem Grund verfligen Organismen tiber DNA-
Polymerasen, die die Reparatur ohne Templat
verwirklichen kénnen. Hierbei kommt es aller-
dings wesentlich hiufiger zu fehlerhaft einge-
bauten DNA-Bausteinen und auch dem Verlust
von genetischer Information.

Das hier dargestellte Modell beruht auf For-
schungsarbeiten an E.-coli-Bakterien, ist aber im
Prinzip auf viele andere Bakterien anwendbar
(Lima-NoronHA et al. 2022). Bei Eukaryoten
ist der Reparaturvorgang deutlich komplexer,
wobei es hinsichtlich der Enzyme einige Ent-
sprechungen gibt. Ginzlich anders ist bei Eu-
karyoten das die ReparaturmaBnahmen auslo-
sende Signal und dessen Weiterleitung. (HuanG
& Zuou 2021; Nupa & Nakanisar 2006). Bei
Archaea wurden viele dhnliche Elemente der
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Reparatur von DSB gefunden, wobei wesent-
lich weniger Details iber das gesamte Repara-
tursystem und die zugrundeliegende genetische
Information bekannt sind. Uberraschend und
bisher unverstanden ist hierbei die Tatsache, dass
selbst extremophile* Archaea nach bisherigem
Wissen nicht tiber andere Reparaturwerkzeuge
verfligen, obwohl sie unter Bedingungen leben,
die zweifellos zu deutlich hoheren Mutations-
raten fithren (MARSHALL & SANTANGELO 2020).

Reparatur von Basen-Fehlpaarungen
(mismatch repair, MMR)

Das Resultat fehlerhafter Replikation sind hiu-
fig Basenfehlpaarungen. Solche Mutationen
kommen einmal pro ca. 10° DNA-Bausteine
vor. Relativ gut erforscht ist der Mechanis-
mus der Wiederherstellung der korrekten Ba-
senpaarungen bei Eukaryoten und Bakterien
(MobricH 2016). Die Herausforderung besteht
hierbei darin, die Fehlpaarung zu erkennen und
zugleich auch den Strang zu identifizieren, der
das fehlerhaft eingebaute Nukleotid enthilt.
Bei E.-coli-Bakterien geschieht dies durch die
zwel Proteine MutL und MutS, die als Kom-
plex an die DNA binden und unter ATP-Ver-
brauch iber die DNA gleiten kénnen (Mo-
DRICH 2016). Sobald der Komplex MutS-MutL
auf eine Fehlpaarung trifft, wird ein weiteres
Protein MutH rekrutiert, das spezifisch an dem
nichtmethylierten Strang einen Schnitt einfligt.
Auf diese geniale Weise wird sichergestellt, dass
der Schnitt am neu synthetisierten Strang ge-
setzt wird, der wahrscheinlich den fehlerhaft
eingebauten Baustein enthilt, da nur der alte
Strang methyliert ist (MArRsHALL 2020). Diese
Schnittstelle wird von der Helikase UvrD er-
kannt, die die Helix entwindet. AnschlieBend
wird der Strangteil, der das fehlerhaft einge-
fihrte Nukleotid enthalt, durch eine Exonuk-
lease entfernt und es findet eine Neusynthese
durch eine DNA-Polymerase nebst Verkniip-
fung durch eine Ligase statt. Insgesamt werden
nach aktuellem Wissensstand mindestens acht
verschiedene Proteine flir die Reparatur von
Fehlpaarungen bei E.-coli-Bakterien benétigt.

Bei Eukaryoten ist der Satz der Werkzeuge
fir die Reparatur demjenigen der E.-coli-Bak-
terien dhnlich, wobei es aber kein Analogon zu
MutH gibt — dessen Funktion wird jedoch von
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anderen Enzymen ausgefiihrt. Bei Archaea sind
dagegen Analoga von MutS/MutL nur bei ei-
nigen Arten nachgewiesen worden (z. B. Metha-
nosaeta thermophila). Bei vielen Archaea erfolgt
die MMR durch NucS/EndoMS-Nukleasen,
die sich strukturell deutlich von MutL/MutS
unterscheiden. Es gibt allerdings auch Archaea,
bei denen weder MutL/MutS noch EndoMS
identifiziert worden sind (MarsHALL 2020).

Ausschneiden von Nukleobasen
(base excision repair, BER)

Wird eine Nukleobase durch Oxidation, fehler-
hafte Methylierung oder hydrolytische Desami-
nierung strukturell verindert, ist es erforderlich,
sie zu entfernen. Der hierfiir in Organismen
verfugbare Reparaturmechanismus ist bei allen
Lebewesen vom Bakterium bis zu Menschen
sehr dhnlich (WarLace 2014). DNA-Glykosy-
lasen erkennen strukturell verinderte Nuk-
leobasen als Defekt und spalten darauthin die
chemische Bindung zwischen dem Zuckerbau-
stein der DNA und der beschidigten Nukleo-
base. Auf diese Weise hinterldsst das Enzym ein
,Loch® (apurinic/apyrimidinic site [AP], eine
basenfreie Stelle) in der DNA. Der verbleiben-
de Zuckerrest wird von einem weiteren Enzym,
einer AP-spezifischen Lyase, abgespalten. An-
schlieBend erfolgen das Entfernen des beschi-
digten Strangteils durch eine Exonuklease und
die erneute Synthese durch eine DNA-Poly-
merase mit abschlieBender Bindungskniipfung
durch eine Ligase. Interessant ist bei diesem
Reparaturmechanismus, dass sowohl bei Men-
schen als auch bei Bakterien elf verschiedene
Glykosylasen vorliegen, wovon vier fiir das Ent-
fernen von fehlplatziertem Uracil oder Thymin
zustiandig sind, sechs flir oxidativ abgewandelte
Nukleobasen und eine fiir fehlerhaft methylier-
te Nukleobasen (WaLLace 2014). Organismen
mit einfacheren Sitzen von Glykosylasen sind
bisher nicht bekannt.

Ausschneiden von Nukleotiden und Ribo-
nukleotiden (nucleotide excision repair,
NER; ribonucleotide excision repair, RER)

Auflésungen von UV-induzierten DNA-Quer-
vernetzungen erfolgen durch das Erkennen und
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Ausschneiden der betroffenen Nukleotide. Da-
bei fligen bestimmte Enzyme auf beiden Sei-
ten der DNA-Doppelhelix Schnitte ein. Bei
Bakterien ist hierfiir UvrA2/B/C/D der zu-
staindige multifunktionale Enzymkomplex. An-
schlieBend erfolgt wie in oben beschriebenen
Fallen der Vierschritt aus Entwinden, Entfer-
nen, Neusynthese und Ligation. NER ist bei
Bakterien wie bei Archaea und Menschen sehr
dhnlich beschaffen und ebenfalls unverzichtbar.
Das Ausschalten der Gene fur die Synthese der
NER-Enzyme bei Halobakterien fiihrte zu ei-
ner extremen Empfindlichkeit gegen UV-Licht
(MaRsHALL 2020).

Es kommt auch vor, dass Ribonukleotide*
Hrrtimlich® in die DNA eingebaut werden.
Das liegt unter anderem daran, dass Ribonuk-
leotide in einer um einige Grofenordnungen
hoheren Konzentration in der Zelle vorliegen
als Desoxyribonukleotide*. Auflerdem werden
im Verlauf der Replikation Oligoribonukleoti-
de als Primer* fiir die Initiation der DNA-Syn-
these verwendet, wonach es passieren kann, dass
die Ribonukleotide unvollstindig entfernt und
anschlieBend in die DNA eingebaut werden.
Bei einigen Archaea konnte der durchschnitt-
liche Einbau von einem Ribonukleotid pro ca.
1000 DNA-Bausteine nachgewiesen werden
(MarsHALL 2020). Der Reparaturmechanismus
hierfiir ist bei allen Organismen ihnlich und
wird als ,,universell konserviert” bezeichnet, was
einerseits eine gemeinsame Abstammung aller
Organismen unterstellt, andererseits ihre weit-
gehende Unverinderlichkeit anzeigt. Die Nu-
klease RNaseH?2 fiihrt gezielt entweder am 3°-
Ende (Bakterien, Eukaryoten) oder am 5-Ende
des Ribonukleotids eine Bindungsspaltung ein.
AnschlieBend erfolgt auch hier die Wiederher-
stellung durch Entwinden, Entfernen, Neusyn-
these und Ligation.

Einzigartige Reparaturvorgdnge in
Eukaryoten

Reparaturvorginge bei Eukaryoten sind weit-
aus komplexer als bei Prokaryoten und Archaea,
auch wenn die verwendeten Enzyme ihnlich
sind. Kurz zusammengefasst verlaufen sie nach
tolgendem Muster: An der Stelle des Schadens
bildet sich ein Proteinkomplex (9-1-1-Kom-
plex), der ein Signal auslost, das in der Form
einer Kaskade von Phosphorylierungen* iiber

einige Stationen weitergegeben wird. Zentrale
Rollen kommen dabei zwei sehr groBen Protei-
nen ATM und ATR zu (jeweils ca. 350 kDa¥),
die iiber 100 R eaktionspartner phosphorylieren.
AnschlieBend erreicht das Signal dann Eftektor-
Proteine wie p53, die Malnahmen zur Scha-
densbehebung auslosen (NDA & NAKANISHI
2006). Dazu gehort das Anhalten des Zellzyklus,
das eine Vervollstindigung der Reparatur vor
der Zellteilung ermoglicht (Huane & ZnOU
2021; Nupa & Nakanisai 2006). Ebenso wie in
Bakterien wird die Synthese von Reparaturen-
zymen angekurbelt und zum Schaden passende
Reparaturprogramme werden ausgeldst — oder
im Fall eines zu hohen Reparaturaufwands der
Zelltod. Die groen Unterschiede zwischen
Eukaryoten und den anderen Organismen lie-
gen vor allem in der Weiterleitung des Signals,
wihrend die Reparaturprogramme, die oben
erliutert wurden, bei Eukaryoten in vieler-
lei Hinsicht Ahnlichkeiten zu denjenigen von
Bakterien bzw. Archaea aufweisen.

Reparatur von Schéiden der RNA

Reparaturen von RINA-Molekiilen sind ne-
ben Schiden durch Oxidation und Hydrolyse
auch wegen der ,biochemischen Kriegsfith-
rung zwischen Organismen erforderlich (z. B.
bei intrazellulirem Parasitismus). Im Verlauf
der vergangenen zwanzig Jahre sind viele fas-
zinierende Enzyme entdeckt worden, die die
Funktion haben, beschidigte RINA-Molekiile
wiederherzustellen. Repariert werden tRINA-
Molekiile und Ribosomen, nicht jedoch kleine
RNA-Molekiile. Es sind unter anderem Repa-
raturenzyme beschrieben worden, die zugleich
gegensitzliche Aktivititen ausiiben: das Brechen
und das Reparieren bestimmter Bindungen
(BurrouGHs & AraVIND 2016). Zudem ver-
figen RNA-Reparatursysteme nicht nur iiber
die Kompetenz, RNA-Molekiile zu reparieren,
sondern konnen auch kiinftigen erneuten An-
griffen vorbeugen. Nach der Reparatur wird die
reparierte Stelle durch Methyltransferasen me-
thyliert, sodass erneute Spaltungen verhindert
werden (SHUMAN 2023). Die Reparatursyste-
me bestehen bei Prokaryoten aus verschiede-
nen Enzymen, die aufeinander abgestimmt die
Reparatur von RNA-Molekiilen ausfithren. In
Eukaryoten sind die einzelnen funktionellen
Module zu einem einzigen, riesigen Multien-
zymkomplex kombiniert, der wegen seiner Mul-
tifunktionalitit als ,,Schweizer-Messer-Protein‘
bezeichnet wird (BurRrROUGHS & ARAVIND 2016).
RNA-Reparaturenzyme kommen in allen Do-
minen des Lebens vor und die einzelnen Mo-
dule sind bei allen Lebewesen sehr dhnlich, gel-
ten also auch als ,, hochkonserviert®.
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Diskussion: Erklarung der
Entstehung von Reparatursystemen
durch Evolution?

Bereits der Umstand, dass Erbgutmolekiile che-
misch unbestindig und auf mannigfaltige Wei-
se fiir Schiden anfillig sind, gibt Forschern zu
denken. DE LaAT et al. (1999) sehen es als ,,fun-
damentales Problem, dass die genetische In-
formation in einer Form gespeichert wird, die
chemisch nicht inert [nicht reaktionsfihig] ist™.

Das hier beschriebene Ausmal3 der Schiden
an Nukleinsiuren allein durch Einwirkung von
Wasser und UV-Licht lisst gegenwirtig weit
verbreitete Spekulationen iiber eine hypotheti-
sche ,,RINA-Welt“ als evolutionire Etappe vor
dem Entstehen erster Zellen als absurd erschei-
nen. Zugleich wird deutlich, dass angenom-
mene frithe primitive einzellige Lebenstormen
ohne einen umfangreichen ,,Werkzeugkofter®
mit hocheffizienten Erkennungs-, Signal- und
Reparaturenzymen nicht tberlebensfihig sein
konnten. Kaum ein Autor wagt den Versuch,
im Detail zu erkliren, wie die Reparaturme-
chanismen entstanden sein konnten. Es wird
einfach ohne Begriindung behauptet, sie seien
evolviert. Zugleich wird oft konstatiert, dass die
Reparaturwerkzeuge von Bakterien bis Men-
schen ,,extrem konserviert” seien — damit wia-
ren sie nach evolutionirer Lesart seit ca. 3,5—4
Milliarden Jahren Evolution im Wesentlichen
unverandert: ,,Dartiber hinaus sind mehrere
DNA-Reparatursysteme in jeder oder min-
destens in zwei der Dominen des Lebens tief
konserviert [...], sogar in Prokaryoten® (BUr-
ROUGHS & ARaAVIND 2016). Die vielfach nicht
ausgesprochene, aber zwingende Folgerung ist
demnach, dass praktisch alle hochkomplexen
Reparaturenzyme sehr schnell bis quasi zeit-
gleich im Zuge der frithen Evolution entstan-
den sein mussten. Allerdings bringt niemand
den Mut auf, eine derart vernunftwidrige An-
nahme zu Papier zu bringen.

Die Abhingigkeit vieler Reparaturprozes-
se von der molekularen Energiewihrung ATP
stellt ebenfalls eine schwierige Hiirde fiir evolu-
tionare Modelle dar, da hierfiir eine bestindige
ATP-Synthese bendtigt wird. Das ist aber nur
mit einem duferst komplexen Energiestoffwech-
sel inklusive ATP-Synthase mdglich. Es miisste
also angenommen werden, dass beides zugleich
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entstanden ist. Es dirfte wohl kaum gelingen,
hierflir einen plausiblen schrittweisen Vorgang
als Erklirung zu formulieren, wihrend intelli-
gente Planung hier nahe liegt.

Nicht nachvollziehbar aus Sicht der Evo-
lutionslehre ist tiberdies der gewaltige Unter-
schied zwischen Bakterien/Archaea und Euka-
ryoten hinsichtlich der Signaliibertragung im
Fall von Schiden am Erbgut. Wihrend bei E.
coli DNA-bindende Proteine durch Freilegen
eines DNA-Bereichs das Reparaturprogramm
ausldsen, lduft das Signal bei Eukaryoten iiber
eine Kaskade von Phosphorylierungen. Das
sind fundamental verschiedene biochemische
Abliufe. Uber Modelle einer schrittweisen
Umstellung der Reparatursysteme im Zuge der
angenommenen Evolution von Archaeen bzw.
Bakterien zu Eukaryoten inklusive der Selek-
tionsdriicke, die das bewirkt haben konnten, ist
der Literatur nichts zu entnehmen.

Ein weiteres schwerwiegendes Problem
wire auch eine allmihliche Entwicklung von
Nukleasen. Primitive, wenig spezifisch schnei-
dende Nukleasen wiirden das Erbgut sofort
zerstoren. Daher miissten alle Nukleasen von
Anfang an mit hoher Prizision nur an den erfor-
derlichen Stellen geschnitten haben. Auflerdem
muss immer eine strenge Kontrolle der Aktivitit
der Nukleasen gewihrleistet sein — analog zu
einem Skalpell, das in einer Schutzhiille auf-
bewahrt werden muss (Sprvak 2015). Zugleich
muss eine rasche Aktivierung der Synthese die-
ser Enzyme moglich sein. Das stellt eine weite-
re immense Uberforderung fiir kleinschrittige
Szenarien einer frithen Evolution dar.

Die koordinierte und genau aufeinander
abgestimmte Zusammenarbeit verschiedener
Enzyme notigt den Gedanken an ein sorgfiltig
programmiertes Ensemble von Nanorobotern
auf. Es tiberrascht daher nicht, dass viele Auto-
ren ihre evolutioniren Hypothesen teleologisch
(auf ein Ziel hin gerichtet) formulieren (MAR-
sHALL 2020; Hervorh. hinzugef.): ,,Die DNA-
Reparaturmechanismen haben sich so entwi-
ckelt, um eher die allgemeinen Verzerrungen
des DNA-Riickgrats als die eigentliche Verin-
derung zu erkennen, was die Erkennung eines
breiten Spektrums von DNA-Lisionen ermog-
licht.* Solche zielorientierten Aussagen sind
mit dem Wesen evolutionirer Ablaufe, die we-
der Ziel noch Zweck verfolgen, nicht vereinbar
— sehr wohl dagegen mit intelligenter Planung.

STUDIUM INTEGRALE

|37



Glossar

ATP: Adenosintriphosphat, der univer-
selle molekulare Energietrager in der
Zelle (,Energiewahrung")
Desoxyribonukleotid: molekularer Ein-
zelbaustein der DNA

Extremophil: ,das Extreme liebend” —
Bezeichnung flir Organismen, die unter
sehr harschen Bedingungen leben (z. B.
im Toten Meer oder in heiRen Quellen)
glykosidische Bindung: chemische Bin-
dung in der DNA zwischen Nukleoba-
sen und Zuckereinheiten

kDa (kilodalton): Gewichtseinheit von
Makromolekiilen (1 Da =1 g/mol)
kinetisch: Kinetische Grolen beschrei-
ben die Geschwindigkeit chemischer
Reaktionen.

Nukleobase: Teil der DNA oder RNA, der
einen entscheidenden Beitrag zur Reil3-
verschluss-artigen Bildung der Doppel-

Primer: kurzes Stlick RNA, das bei der
Replikation als Hilfsmolekil (Auxiliar)
dient und spater wieder entfernt bzw.
durch DNA ersetzt wird

Regulon: Gruppe voneinander unab-
hangiger Gene, die von demselben Pro-
tein reguliert werden

Repressor: Protein, das einen DNA-Ab-
schnitt blockiert und dadurch dessen
Ablesen und damit die Synthese des
entsprechenden Proteins verhindert
Ribonukleotid: molekularer Einzelbau-
stein der RNA

Ribosomen: fiir Proteinbiosynthese
zustandige molekulare Maschinen in
der Zelle

Thermodynamisch: In der Chemie be-
schreiben thermodynamische GrofRen
die Tendenz chemischer Prozesse, die
sich aus der Differenz der Energien von

helix-Molekiile leistet

Phosphorylierung: Anfiigen einer PO,-

Gruppe

Polymerase: Enzym, das die DNA-Ket-

Reaktionsprodukten und -ausgangs-
stoffen ergibt. Spontane chemische
Reaktionen verlaufen stets in Richtung
energiearmerer Produkte.

tenverlangerungsreaktion katalysiert
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Dariiber hinaus ist die Ahnlichkeit der Repara-
turwerkzeuge (Enzyme) in allen Dominen des
Lebens weit besser verstandlich, wenn man sie
durch funktionelle Notwendigkeit erklirt, an-
statt gemeinsame Abstammung anzunehmen.
So wie alle Schraubenschliissel und -zieher in
ihrer Form ahnlich sind, weil sie fiir sehr ahnli-
che Zwecke geschaffen wurden, so sind es auch
Enzyme, deren Zweck die Reparatur von Nu-
kleinsauren ist.
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’Delfine‘-ei‘_n}p_éﬁjjghe.r Grundtyp?

e

Selbst Kinder konnen die Delfine anhand ihres rundlichen Kopfes und des ,Schnabels” meist leicht
identifizieren. Doch gehoren sie auch zu einer gemeinsamen Schopfungseinheit (Grundtyp)? Neue
Ergebnisse aus Molekulargenetik und Kenntnisse Uber Hybriden sprechen dafur, dass die Delfine
(Delphinidae) — nicht aber Flussdelfine — einen vielfaltigen gemeinsamen Grundtyp bilden.

Benjamin Scholl

Delfine  (Delphinidae) sind  faszinierende
Geschopfe. Sie besitzen ein relativ groBes
Gehirn und sind fir Meerestiere ziemlich intel-
ligent (vgl. ScrorL 2023). Delfine schlafen nur
mit einer Gehirnhilfte, um weiter schwimmen
und spitestens alle 15 Minuten zum Atmen auf-
tauchen zu konnen. Sie leben als soziale Tiere in
bis zu 1000 Tiere zihlenden Gruppen und kom-
munizieren Uber vielfiltige Gerdusche sowie
Korperkontakt. Die Familie der Delfine gehort
zu der Unterordnung der Zahnwale (Odonto-
ceti). Mit 37 Arten und 18 Gattungen sind Del-
fine als Zahnwale die vielfiltigste Familie der
Wale (McGoweN et al. 2020, 479, Fig. 2; vgl.
PERRIN et al. 2002, 310; MURAKAMI et al. 2014,
491). Es gibt Delfine in allen Meeren der Welt
und einige Arten kommen auch in Fliissen vor.
Mit threm stromlinienformigen, 1,5 bis 8 Meter
langen Korper erreichen Delfine Geschwindig-
keiten von bis zu 55 km/h. Mittels der Melone,
einem Organ fur Ultraschallortung auf der
Stirn, orientieren sich Delfine unter Wasser; die
Melone bewirkt auch die rundliche Kopftorm.
Delfine jagen ihre Beute mittels des langgezoge-
nen ,,Schnabels, der oft viele Zihne enthalt.

Heutige Delfinarten

Es sind 18 verschiedene Hybriden von unter-
schiedlichen Delfin-Arten bekannt, die nicht
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nur die Grenzen von Gattungen, sondern auch
die von Unterfamilien tiberschreiten (CRross-
MAN et al. 2016). Die meisten Hybride stam-
men vom GroBen Tummler. Trigt man diese
Hybride nach Gattungen in verschiedenen
morphologischen (korperbaulichen) bzw. mo-
lekulargenetischen phylogenetischen Analysen
auf, ergibt sich folgendes Bild (s. Abb. 1): Die
Delfine bilden wahrscheinlich einen gemeinsa-
men Minimalen Grundtyp — d. h. mindestens die-
se Arten gehoren wahrscheinlich zu derselben
Schopfungseinheit. Beim GroBen Schwertwal
(Orcinus orca) spricht die Mehrheit der Ana-
lysen fur eine Zugehorigkeit zum Grundtyp
der Delfine (vgl. auch Murakamr et al. 2014,
Fig. 7+8+10) — auch wenn er sich als absoluter
Spitzenpridator (Riuber) der Meere hinsicht-
lich seiner Grofle und Masse deutlich von den
anderen Delfinen abhebt. Lediglich die Gattung
Orcaella, die aus den beiden Arten Irawadidel-
fin und Australischer Stupsfinnendelfin besteht,
fillt ungefihr in der Hilfte der Analysen aus
der durch Hybridisierung verbundenen Grup-
pe der Delfine heraus. Weil Orcaella aber in den
Analysen C, D, E und H (s. Abb. 2) zwischen
die durch Hybride verbundenen Delfine ein-
geordnet ist (so auch bei MURARAMI et al. 2014,
Fig. 7+8+10), ist die Gattung wahrscheinlich
doch dem Grundtyp der Delfine zuzurech-
nen. Da Mutationen schnell zu genetischer

Introbild Der GroRe Tumm

ler (Tursiops truncatus) beim

Sprung. (Wikimedia: NASA,
gemeinfrei)
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KURZBEITRAGE

Abb.1 Die Delfine —je eine
Art pro Gattung (v.l.n.r.):

1. Reihe: Gemeiner Delfin,
Borneodelfin, Schlankdelfine,
Guyana-Delfin und GroRer
Tummler. 2. Reihe: Com-
merson-Delfin, Nordlicher
Glattdelfin, Schwarzdelfin
und Zwerggrindwal. 3. Reihe:
Rundkopfdelfin, Gewohnli-
cher Grindwal, Irawadidelfin
und Breitschnabeldelfin.

4. Reihe: Kleiner Schwertwal,
Rauzahndelfin, WeiRschnau-
zendelfin, WeiRseitendelfin
und GroRer Schwertwal.
(Wikimedia: Netspy, CC BY-
SA 3.0; Laurent Bouveret, CC
BY-SA 4.0; Amandine Bord-
inCC BY-SA 4.0; AllenMcC.,,
CC BY 3.0, Lucy Keith-Diagne,
CC BY 4.0; Vsevolod, CC BY
4.0; Stefan Brending, CC
BY-SA 3.0 de; Cyril di Bisceg-
lie, CC BY-SA 4.0; Tauch-
Sport_Steininger, CC BY 2.0;
Andreas Tille, CC BY-SA 4.0;
Anna, CC BY-SA 4.0)
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Inkompatibilitit fithren konnen, die eine ge-
meinsame Hybridisierung verhindert, wire es
moglich, dass noch weitere Verteter der Unter-
ordnung Zahnwale im urspriinglichen Grund-
typ enthalten sind. Hier wire zunichst an die
Familien der Schweinswale und der Griindel-
wale zu denken, die in der Regel als Schwester-
gruppen der Delfine innerhalb der Delphinoi-
dea eingeordnet werden.

Insgesamt bilden Delfine fiir Siugetiere einen
eher umfangreichen Grundtyp mit heute min-
destens 35 oder gar 37 Arten (inklusive Orcaella),
die durch Hybridisierung verbunden sind.

Fossile Formen

Es gibt fossil noch einige andere Arten, die eben-
falls zu diesem Grundtyp gehoren (vgl. MURAKA-
Mmi et al. 2014, 4911). Die iltesten fossilen Delfine
stammen aus dem Miozin und sind mindestens
ca. 11 Millionen radiometrische Jahre (Mr]) alt
(ebd.; vgl. PERRIN et al. 2002, 310). Zum Grund-
typ der Delfine gehdren daher mindestens vier
ausgestorbene Arten heutiger Gattungen, von
denen Stenella rayi und Tirsiops ossennae mitten
in der Delfin-Systematik platziert sind (nach
Murakami et al. 2014, Fig. 7+8+10; dhnlich bei
Do AMARAL et al. 2018, 251).3

Mindestens acht weitere nur fossil bekannte
Delfin-Gattungen mit mindestens neun Arten
sind anhand von Schidelfunden bekannt (Mu-
RAKAMI et al. 2014). Als alteste und ,,basale* Art

fithren MuUrakaMI et al. (2014, 491f) Eodelphis
kabatensis an.* Diese Art ist ihrer phylogene-
tischen Analyse zufolge (ebd., Fig. 7+8+10)
sehr nahe mit dem Schwertwal (Orca orcinus)
verwandt und gehort somit ziemlich wahr-
scheinlich ebenfalls zum Grundtyp der Delfine.
Do AMARAL et al. (2018, 252) weisen zudem da-
rauf hin, dass die fossilen Arten Eodelphinus (syn.
Eodelphis) kabatensis und Hemisyntrachelus cortesii
als abgeleiteter (moderner) in der Delfin-Syste-
matik (,,more crownwards®) einzuordnen sind
als die basalen, heutigen Arten Irawadidelfin
(Orcaella brevirostris) und Hector-Delfin (Cepha-
lorhynchus hectori); damit gehoren auch diese fos-
silen Arten zum Grundtyp der Delfine.

Die fossile Art Etruridelphis giulii ist bei Mu-
RAKAMI et al. (2014) so zentral in die Systematik
der Delfine platziert, dass eine Zugehorigkeit
zum Grundtyp der Delfine anzunehmen ist;
nach Do AmaraL et al. (2018, 251) stehen die
fossilen Arten Etruridelphis und Septidelphis an
der Basis der Unterfamilie Delphininae und ge-
horen ebenfalls in den genannten Grundtyp.

Flussdelfine

Flussdelfine sind zwar ebenfalls Zahnwale, sie
sind aber trotz ihres Aussehens keine Delfine
im eigentlichen Sinne (Delphinidae), sondern
werden zu anderen Familien gerechnet; es sind
auch keine Delfin-Flussdelfin-Hybride be-
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A. Perrin (1989) B. LeDuc et al. (1999 C. McGowen et al. (2020): Molekulargenetik D. Society for Marine Mammalogy's
Unterfamilie Stenoinae Unterfamilie Stenoinae (Unterfamilie Delphininae) taxonomic Committee (2021)
Steno — Steno — Stenella longirostris, clymene Unterfamilie Delphininae
Sousa == Sotalia — Lagenodelphis S
Sotalia — Unterfamilie Delphininae Lagenodelphis
Unterfamilie Delphininae Sousa --- —— Stenella coeruleoalba, attenuata, frontalis Sousa -
Lagenorhynchus—— Stenella — Tursiops Sotalia —
Grampus — — -~~~ Sousa Stenella —
Tursiops : Lagenorhynchus —— — Sotalia Tursiops —
Stenella Tursiops — (Unterfgmilie Globicephalinae) Unterfamilie Lissodelphininae
- Lagenodelphis Globicephala Cephalorhynchus
Lagenodelphis Unterfamilie Lissodelphininae Peponocephala
Unterfamilie Lissodelphininae Feresa Unterfamilie Globicephalinae
Cephalorhynchus Pseudorca Feresa
Unterfamilie Cephalorhynchinae Sagmatias —— Grampus Globicephala —
Cephalorhynchus Unterfamilie Globicephalinae — Steno Grampus —
Unterfamilie Globicephalinae Feresa Orcaella Orcaella
Peponocephala Peponocephala (Unterfamilie Lissodelphininae) Peponocephala
Feresa Globicephala — Sagmatias australis Pseudorca —
Pseudorca — Pseudorca — Cephalorhynchus Steno —
Orcinus Grampus Sagmatias obscurus, obliquidens Unterfamilie Orcininae
Globicephala —— Unterfamilie Orcininae Orcinus
Unterfamilie Orcaellinae Orcinus (Basale Delipinidae) Unterfamilie incerta sedis
Orcaella Orcaella Lagenorhynchus Lagenorhynchus ———
Incertae sedis Orcinus
Lagenorhynchus Leucopleurus
Leucopleurus
E. Fraser & Purves 1960 F. Kasuya 1973 G. Mead 1975 H. de Muizon 1988
Stenidae Delphinidae Unterfamilie Steninae Unterfamilie Delphininae
Steno E— Unterfamilie Sotaliinae Steno e Steno -
Sousa iy Sotalia — Sousa 7 Sotalia —
Deliphinidae Sousa === Unterfamilie Delphininae Sousa JR—
Unterfamilie Orcinae Cephalorynchus Tursiops —_—
Pseudorca I Unterfamilie Orcininae Grampus — Lagenorhynchus ——
Orcinus Orcinus Peponocephala Grampus —
Orcaella Pseudorca — Lagenorhynchus —— Tursiops —
Globicephala — Unterfamilie Delphininae Lagenodelphis Stenella —
Feresa Steno — Stenella — —
Unterfamilie Lissodelphinae Lagenorhynchus ——] === Unterfamilie Cephalorynchinae
- Unterfamilie Lissodelphinae Cephalorhynchus
Unterfamilie Cephalorhynchinae Unterfamilie Globicephalinae
Cephalorhyncus Stenella — Unterfamilie Cephalorynchinae Orcaella
Unterfamilie Delphininae Tursiops Cephalorynchus Peponocephala
Lagenorhynchus ——— Unterfamilie Globicephalinae Unterfamilie Orcinae Orcinus
Lagenodelphis Peponocephala Orcinus Globicephala —
Grampus — Feresa Pseudorca — Feresa
Tursiops — Globicephala ~ — | Globicephala Pseduorca —
Stenella . . Grampus - Orcaella J. Barnes et al. 1985; Barnes 1990
=== Delphinapteridae Feresa -
- . Delphinidae
Unterfamilie Orcallinae Unterfamilie Steninae o
Orcaella |. Fordyce & Barnes 1994; Fordyce et al. 1994 . o
- Unterfamilie Delphininae
Delphinidae Tursi
Unterfamilie Steninae ursiops ]
Unterfamilie Delphininae E' Grampus 1
Unterfamilie Globicephalinae Peponocephala
Monodontidae Lagenorhynclfus =
Unterfamilie Orcaellinae Lagenodelphis
Stenella —
Unterfamilie
Unterfamilie Cephalorynchinae
Unterfamilie Globicephalinae =~ ——
Monodontidae
Unterfamilie Orcaellinae

kannt. Sie leben im SiiBwasser statt im Meer,
wihrend Delphinidae bis auf wenige Ausnah-
men im Meer zuhause sind.> Flussdelfine treten
in verschiedenen groBen Flissen in Stidameri-
ka und Siidostasien auf. Es besteht unter Evo-
lutionsbiologen weitgehend Einigkeit, dass sich
die Flussdelfine vor den Delphinoidea (Delfine,
Schweinswale und Griindelwale) abgespalten
haben (nach Hamirton et al. 2001, Fig. 2).

Aufgrund des Erscheinungsbildes konn-
te man denken, dass Flussdelfine eine einzige
Abstammungsgemeinschaft bilden; dies ist aber
nicht der Fall, da sie wahrscheinlich drei Ab-
stammungslinien mit erstaunlichen Konvergen-
zen (mehrfach unabhingig erworbenen Merk-
malen) darstellen (vgl. HaAMILTON et al 2001;
Pace & Coorer 2017). Die Verwandtschaftsver-
hiltnisse der Flussdelfine sind nicht ganz ein-
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deutig geklart (s. Hamirton et al. 2001; Pace
& Coorgr 2017, Fig. 5+6). Die meisten phylo-
genetischen Analysen zeigen, dass die Familien
Iniidae (Amazonas-Flussdelfine, 4 Arten nach
HRrBEK et al. 2014) und Pontoporiidae (La-Pla-
ta-Delfin) eine Schwestergruppe bilden, wih-
rend Lipotidae (Chinesischer Flussdelfin) und
Platanistidae (Gangesdelfine, 2 Arten) je eige-
ne Entwicklungslinien bilden (ebd.). Nur zwei
Analysen sprechen fiir eine gemeinsame Ab-
stammungsgemeinschaft von allen vier Fluss-
delfin-Familien bzw. wenigstens allen drei Fa-
milien auBer den Gangesdelfinen.

Abb. 2 Verschiedene Phylo-
genetische Analysen
der Delphinidae mit ein-
getragenen Hybriden'
(rot = alle Hybride mit
Tursiops; =alle
Hybriden mit Delphinus;

= alle Hybriden mit
Lissodelphis; blau = alle
Hybriden innerhalb von
Stenella; - - - gestrichelt =
wahrscheinliche Hybridi-
sierung): A (Morphologie)
nach Perrin et al. (2002, 311)
und B (Molekulargenetik:
Cytochrom b) nach LeDuc
et al. (1999, Fig. 1; vgl. PerriN
et al.2002,311); C (3200
proteincodierende Gene)
nach McGowen et al. (2020,
Fig. 2); D Society for Marine
Mammalogy? E bis J dltere
Analysen nach LeDuc et al.
(1999, Tab. 2).
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Abb. 3 Flussdelfine bilden
keine gemeinsame Ab-
stammungsgemeinschaft
(v.l.o.n.r.u.): Amazonas-
delfin (Inia geoffrensis) und
La-Plata-Delfin (Pontoporia
blainvillei) bilden wohl
Schwestergruppen; weiter
entfernt steht der Chine-
sische Flussdelfin (Lipotes
vexillifer), und unabhangig
davon stellt der Gangesdel-
fin (Platanista gangetica)
einen Uberlebenden einer
einst vielfaltigen Uberfami-
lie dar. (Wikimedia: CC BY-SA
3.0: Dennis Otten, Rotanp
Seire, Pcb21 & Vardion)

42 | STUDIUM INTEGRALE

Man kann also mit groBer Wahrscheinlich-
keit davon ausgehen, dass die Gangesdelfine
eine eigene Entwicklungslinie bilden. Sie ge-
horen zu einer ausgestorbenen und fossil frith
tiberlieferten Gruppe von Zahnwahlen, den
Platanistoidea, die im Oligozin und Miozin
weit verbreitet war (DE MuizoN 2009, 980;
vgl. Hamirton et al. 2001, Fig. 4). Man kann
Gangesdelfine auf Uberfamilien-Ebene dem-
entsprechend als ,lebende Fossilien seit dem

Oligozin (34 bis 23 MrJ) bezeichnen.

Fazit

Alles in allem sind Delfine faszinierende Tie-
re. Die eigentlichen Delfine (Delphinidae)
umfassen als Grundtyp wahrscheinlich ca. 45
heutige und ausgestorbene Arten. Dies ist fiir
einen groBwiichsigen Siugetier-Grundtyp eine
ziemlich groBe Vielfalt. Die Flussdelfine bilden
hingegen eine oder mehrere eigene Verwandt-
schaftsgruppen, deren  Grundtypzuordnung
aufgrund fehlender Hybride bisher unbekannt
bleibt. Auch bei anderen Familien der Wale sind
eindeutige Grundtypenzuordnungen bisher
schwer moglich, solange nicht mehr tiber ihre
Fihigkeit zur Hybridisierung erforscht ist.

Anmerkungen

! Hybride der Delfine nach CrossMAN et al. (2016),
Tab. 1+2): Tursiops truncatus (GroBer Tiimmler) x
Delphinus capensis (Gemeiner Delfin) / Globicephala
macrorhynchus (Kurzflossen-Grindwal) / Grampus gri-
seus (Rundkopfdelfin) / Lagenorhynchus obliquidens
(WeiBstreifendelfin) / Pseudorca crassidens (Kleiner
Schwertwal) / Sotalia guianensis (Guyana-Delfin) /
Sousa chinensis (Chinesischer Weiller Delfin) (wahr-
scheinlich) / Stenella frontalis (Ziigeldelfin) / Steno

bredanensis (Rauzahndelfin) / Tursiops aduncas (Indo-
pazifischer GroBer Tiimmler); Delphinus capensis
(Gemeiner Delfin) (wahrscheinlich) x Lagenorhyn-
chus obliquidens (WeiBstreifendelfin); Lissodelphis
peronei (Sidlicher Glattdelfin) x Lagenorhynchus ob-
scurus (Schwarzdelfin); Stenella longirostiris (Ostpa-
zifischer Delfin) x Stenella attenuata (Schlankdelfin)
/ Stenella clymene (Clymene-Delfin). Espapa et al.
(2019, Tab. 3) fithren dieselben Hybriden mit Tursi-
ops truncatus auf und erginzen: Tursiops truncatus x
Delphinus delphis (Gemeiner Delfin).

2 Society for Marine Mammalogy. Retrieved 2022-02-
07, https://en.wikipedia.org/w/index.php ?title= Ocean-
ic_dolphin&oldid=1167541681.

3 MurakAMI etal. (2014, Tab. 1, vgl. 491f) zihlen acht
ausgestorbene Delfin-Gattungen auf.

*  Bei Do AMARAL et al. (2018, 252) finden sich ver-

schiedene Altersangaben fiir Eodelphinus kabatensis

von 7,6 bis 13 MrJ.

Sotalia-Arten, Kamerunflussdelfin (Sousa teuszii)

und Irawadidelfin (Orcaella brevirostris) kommen auch

(sekundir) im SiiBwasser vor (vgl. DE Muizon 2009,

979).

w
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Gibt es eine Hummel-Kultur?

Hummeln bestehen Lerntest fiir Schimpansen

Experimente sprechen erstaunlicherweise fur eine gewisse Form von ,Kulturfahigkeit® bei Hum-

meln. Diese sind namlich in der Lage, Verhaltensweisen sozial von ihren Artgenossen zu erlernen.
Damit bestehen die kurzlebigen Hummeln einen , Test fur Kulturfahigkeit®, den zuvor Schimpan-
sen, andere Primaten und Vogel in dhnlicher Weise erfolgreich absolviert hatten. Bei Tieren, die zu
den Wirbellosen gehoren, war ein solches Verhalten bisher kaum bekannt.

Benjamin Scholl

Insektengesellschaften sind faszinierende Be-
obachtungsobjekte, da sie eine Vielfalt an Ver-
haltensweisen an den Tag legen konnen, ,,die
mit der einiger Siugetiere vergleichbar ist oder
diese sogar iibertrifft (BrIDGES et al. 2023, 1).
Dazu gehdren Ameisen, Bienen und Hum-
meln, die Arbeitsteilung (z. B. Nestverteidigung,
Brutpflege und Nahrungssuche) und Koopera-
tion beherrschen, sich um verletzte Artgenos-
sen kiimmern oder architektonisch komplexe
und sogar klimatisierte Nester bauen (ebd.; vgl.
Braun 2018). Abgesechen von uns Menschen
sind diese Nester ,,in Bezug auf ihre Regelmi-
Bigkeit, Raffinesse und ihre GrofBe im Verhilt-
nis zur KorpergroBe beispiellos” und weisen
sogar innerhalb derselben Art Variationen auf
(BrIDGES et al. 2023,1). Bereits Charles DARWIN
hatte im Jahr 1884 vermutet, dass das Verhalten
von Hummeln, den Bliitenboden von Pflan-
zen anzuknabbern, um direkt an den Nektar
zu gelangen, sogar sozial erlernt sein konnte
(BripGEs et al. 2023, 2). Diese These scheint
sich aufgrund von Beobachtungen an verschie-
denen Hummelpopulationen in der Natur zu
bestitigen (ebd., 2+14). Dartiber hinaus konnte
im Labor festgestellt werden, dass verschiedene
Arten aus der Familie der Echten Bienen (Api-
dae) — zu denen auch die Hummeln zihlen —
die Wahl einer Bliitenfarbe lernen konnen; an-
deren konnte man das nichtnatiirliche Verhalten
des Zichens an einer Schnur beibringen (ebd.;
vel. MENZEL & Eckorpr 2016, 30).

Experimente zu sozialem Lernen bei
Hummeln

Eine neue Studie von BripGes und Kollegen
(2023) hat weitere spannende Ergebnisse zu der
Frage geliefert, wie leistungsfihic Hummeln im
sozialen Lernen sind. Die Wissenschaftler haben
dazu Experimente mit der Dunklen Erdhum-
mel (Bombus terrestris) durchgeftihrt.

Zuerst trainierten die Wissenschaftler Hum-
meln darauf, sich den Zusammenhang zwi-
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schen einem gelben Punkt und der darauf be-
findlichen Saccharose-Zuckerldsung zu merken
(Klassische Konditionierung). Danach verdeckten

sie die Zuckerlosung mit einer Drehscheibe.

Diese musste mithilfe eines blauen bzw. roten
Hebels durch Schieben gedreht werden, um so
zum gelben Punkt mit Zuckerlosung zu gelan-
gen. Schrittweise wurde die Distanz zwischen
Hebel und Futter erhoht (sieche Abb. 2). Dabei
wurde eine Gruppe von Hummeln auf den
blauen und eine Gruppe auf den roten Hebel
trainiert. Mit der Zeit lernten einige Hummeln

Abb.1 Eine Dunkle Erd-

hummel besucht die Bliten
einer Winterlinde. Experi-
mente ergaben, dass diese
Hummeln duRerst intelli-
gent und nachahmungsfa-
hig sind. (Wikimedia: Ivar
Leidus, CC BY-SA 4.0)
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Abb.2 Einer Dunklen Erd-
hummel wird vom Experi-
mentator Schritt fiir Schritt
beigebracht, den blauen
Hebel weiter nach vorne
(gegen den Uhrzeigersinn)
zu driicken, um an die
Zuckerlésung beim gelben
Punkt zu gelangen. Diese
Fahigkeit konnen sich ande-
re Hummeln der Kolonie
dann,abschauen” und
nachahmen. (Bild: © 2023
Bripces et al., Fig. 1B, https://
creativecommons.org/licen-
ses/by/a.o0/)
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zuverlissig (bis zu 100-mal am Tag), den Hebel
zu schieben und so zur Zuckerlésung zu ge-
langen (S. 13).

AnschlieBend startete das eigentliche Expe-
riment: Die trainierten Hummeln wurden in
zehn verschiedene, aber ungefihr gleich gro3e
Kolonien gesetzt, um dort als Demonstratoren
den anderen Hummeln vorzumachen, wie man
an die Zuckerlosung unter der Drehscheibe ge-
langt. Dabei ist es wichtig zu bedenken, dass die
Drehscheibe sowohl tiber einen roten als auch
einen blauen Hebel verfugt, die beide gleich
gut funktionierten.! Im Experiment wurden A)
drei Kolonien mit Hummeln, die nur auf blaue
Hebel trainiert waren, eingesetzt sowie B) drei
Kolonien, die nur auf rote Hebel trainiert wa-
ren, und C) vier Kolonien ohne Demonstrato-
ren als Kontrollgruppen.

In den drei A-Kolonien wurde das Futter
insgesamt 1599-mal erfolgreich von den noch
untrainierten Hummeln aufgenommen; in den
drei B-Kolonien 1790-mal und in den vier
C-Kolonien ohne Demonstratoren nur 315-
mal (ebd., Tab. 1). Dies zeigt deutlich, dass un-
trainierte Hummeln, die die Moglichkeit zur
Nachahmung hatten, wesentlich erfolgreicher
abschnitten (vgl. S. 7+13).

In der Regel entwickelten die erfolgreichen
Hummeln eine individuelle Vorliebe flir eine
bestimmte Hebelfarbe, obwohl sich die Hum-
meln in der Regel nicht ausschlieBlich auf eine
Farbe festlegten (vgl. ebd., S. 11+13, Tab. 2+3).
Interessanterweise ahmten die Hummeln dabei
meistens die Farbe des von den Demonstrato-
ren verwendeten Hebels nach, obwohl ja beide
Hebel gleich gut funktionierten: In den A-Ko-
lonien mit auf Blau trainierten Demonstrato-
ren wurde durch die untrainierten Hummeln
in 96,8 bis 99,1 % der Fille der blaue Hebel
betitigt. In B-Kolonien mit auf Rot trainierten
Demonstratoren wurde hingegen in 98,4 bis

99,5 % der Fille der rote Hebel verwendet. In
den C-Kolonien ohne Demonstratoren kam es
zu einer Bevorzugung der blauen Hebel in 60,0
bis 94,1 % der Fille (Tab. 2). Letzteres erkliren
die Autoren damit, dass Hummeln Blau besser
als Rot sehen konnen und generell eine Vor-
liebe flir diese Farbe haben (S. 7). Da nun aber
in den B-Kolonien mit Hummeln, die auf den
roten Hebel trainiert waren, dennoch eindeutig
die allgemein von Hummeln weniger beliebte
rote Farbe bevorzugt wurde, sechen die Autoren
die Nachahmungsfihigkeit der Hummeln als
gut belegt an: ,,Die Ergebnisse der vorliegenden
Studie liefern iiberzeugende Belege daftir, dass
soziales Lernen die Weitergabe neuartiger Fut-
tersuch-Verhaltensweisen bei Hummeln unter-
stlitzt*; ebenso wie deren Verbreitung in einer
Kolonie (S. 11).2

Die Forscher halten es sogar fiir moglich,
dass Hummeln kognitiv zu einer Kultur fihig
sein dirften. Der Begrift ,,Kultur® meint hier
die Summe der Verhaltenstraditionen einer
Population, welche sozial erlernt werden und
iber einen gewissen Zeitraum oder sogar iiber
mehrere Generationen weitergegeben werden.
BRIDGES et al. (2023, 13f) zihlen dazu beispiels-
weise gewisse Werkzeugtechniken bei Schim-
pansen, Gesangsdialekte bei Vogeln oder Beu-
tefang-Techniken bei Buckelwalen.> Obwohl
Dunkle Erdhummeln den Winter in der Regel
nicht iiberleben, um ihr Wissen auch an die
nichsten Generationen weiterzugeben, wire
es vorstellbar, dass sie wenigstens ,kurzlebi-
ge Kulturen® in der Natur entwickeln konn-
ten (S. 1+13f). Die Autoren empfehlen daher,
langlebigere Bienenvolker wie Honigbienen,
manche tropische Hummeln oder stachellose
Bienen auf Kulturverhalten hin zu untersu-
chen.

Sind Hummeln zu einer Kultur
fahig?

Der Befund der kognitiven Voraussetzungen
zum sozialen Lernen bei Dunklen Erdhum-
meln tiberraschte die Forscher, da diese Insek-
ten im Vergleich mit Wirbeltieren winzige Ge-
hirne und auch nur eine kurze Lebensspanne
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von maximal 2 Monaten besitzen (S. 1f+13).
Die Autoren um Bripges (2023, 1f+11) konn-
ten somit nachweisen, dass auch wirbellose Tie-
re einen sozialen Lerntest bestehen konnen, der
bisher schon dhnlich bei Schimpansen, Griin-
meerkatzen und auch Kohlmeisen als Test zum
Nachweis einer ,,Kultur” erfolgreich durchge-
fithrt worden war (S. 13). Die Wissenschaftler
schlussfolgern: ,,Die Ahnlichkeiten sind frap-
pierend und konnten auf dhnliche Lernstrate-
gien hindeuten* (S. 11).

Zudem gibt es weitere Belege flir kognitive
Flexibilitit und auch fiir soziale Lernfihigkeit
bei Hummeln, die eine prinzipielle ,Kultur-
fihigkeit™ untermauern. So konnten Loukora
et al. (2017, 833) Hummeln mit zuckerhaltiger
Belohnung beibringen, ,,FuBball zu spielen®
— also Bille zu einem bestimmten Ziel zu rol-
len. Insgesamt war eine bis dahin untrainierte
Hummel dann am erfolgreichsten (zu ca. 99
%) und am schnellsten (ca. 47 Sekunden im
Durchschnitt), wenn ihr ein trainierter Artge-
nosse die Handlung vormachte — im Vergleich
mit einer mittels Magnet gerollten Kugel (ca.78
% Erfolg in 84 Sekunden) oder ohne Anleitung
(ca. 34 % Erfolg in 96 Sekunden). In allen drei
Fillen nutzten die schlauen Insekten in deut-
licher Mehrheit die jeweils thnen am nichsten

liegende Kugel, auch wenn bei der Demonstra-
tion die am weitesten entfernte Kugel verwen-
det worden war (ebd., 834f). Dies geschah selbst
dann, wenn sich die Kugel des Demonstrators
farblich von der am nichsten liegenden Kugel
unterschied. AuBerdem wurden die Hummeln
mit der Zeit immer besser darin, die Kugel effi-
zient zum Zielort zu bewegen (S. 833f). In freier
Wildbahn sind Dunkle Erdhummeln zudem in
der Lage, ihre Flugrouten zu Bliten schritt-
weise zu optimieren, um unnoétige Umwege zu
minimieren, was eine anspruchsvolle kognitive
Leistung darstellt (vgl. Braun 2011).

Ganz besonders erstaunlich ist, dass Dunkle
Erdhummeln auch vollig ohne Belohnungen
mit Holzkugeln ,spielen” — dies trifft insbe-
sondere auf junge und minnliche Hummeln
zu (GALPAYAGE DoNa et al. 2022, 239).4 Somit
wurde zum ersten Mal ein Nachweis flir Spiel-
verhalten bei Insekten erbracht, welcher ,,die
Kriterien fuir Spielen bei Tieren vollstindig er-
fullt” (ebd.). Die Forscher halten es fiir moglich,
dass dies einen Hinweis auf ,,freudvolle® Emp-
findungsfihigkeit bei Hummeln darstellt (ebd.,
246). Dazu passt, dass durch sehr anspruchsvolle
neurologische Untersuchungen nachgewiesen
werden konnte, dass Honigbienen ein Beloh-
nungszentrum® besitzen. Es besteht in einem
einzigen Neuron im winzigen Bienen-Gehirn.
Dieses Gehirn besitzt insgesamt nur ca. 1,5 Mil-
lionen Nerven- und Sinneszellen und hat einen
Energieverbrauch von lediglich ca. 0,5 Milli-
watt (MENZEL & Eckorpt 2016, 12, 42, 1951t
205f). Das Belohnungsneuron ist fiir Lernpro-
zesse bei Bienen von essenzieller Bedeutung
und ermdglicht komplexe Lernformen: Bienen

Abb.3 Eine Hummel beim
,Spielen” mit einem Ball -
und das ganz ohne Beloh-
nung. (Gacpavace Dona et al.

2022, Fig. 2, https://creative-

commons.org/licenses/
by/4.0/)
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Abb. 4 Das emotionale
Innenleben der Honigbiene
(Apis mellifera) ist der Wis-
senschaft nicht zuganglich.
(Pixabay)
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,konnen Regeln und Kategorien [wie z. B.
Formen und Farben] erlernen, den Kontext
in ihre Entscheidungen einbeziehen und ihre
Aufmerksambkeit auf spezifische Reizkonstella-
tionen richten sowie komplexe Navigations-
aufgaben 16sen und sogar Gesichter erkennen

(ebd., 221, 234f, 240ff).

Empfinden Wirbellose Emotionen?

Durch Experimente wie die von BRIDGES und
Kollegen ist mittlerweile eine Diskussion im
Gange, inwieweit Bienen und andere wirbellose
Tiere fiihlende Wesen mit Emotionen sind, wie
man es in dhnlicher Weise auch beim Menschen
kennt. Hummeln (und andere Wirbellose) fith-
len wahrscheinlich Schmerzen (vgl. GIBBONS et
al. 2022; Crook 2021). Es wurde nachgewiesen,
dass Dunkle Erdhummeln abwigen, wie lan-
ge sie unangenchme Hitze (55 °C) fiir unter-
schiedlich ergiebige Nahrungsquellen ertragen
(GiBBONS et al. 2022, 1f). Allerdings sind die Au-
toren (ebd., 3) bei der Interpretation der Daten
vorsichtig und deuten ihre Ergebnisse nur als
,,Moglichkeit®, dass Insekten Schmerzen fithlen
und dabei leiden: ,, Wie bei anderen Tieren wird
eine solche Fihigkeit als ibereinstimmend mit
der Fihigkeit, Schmerz zu empfinden, angese-
hen [...], obwohl dies aufgrund der subjektiven
Natur der Schmerzerfahrung kein formaler Be-
weis ist“. Auch die Intelligent-Design-Vertrete-
rin O’LEARY (2022; vgl. 2021) weist darauf hin,
dass das Schmerzempfinden bei Wirbellosen —
aber auch bei Wirbeltieren wie Laborratten —
durchaus real sein kann, aber daher noch nicht
zwingend mit Bewusstsein verbunden sein
muss: ,, Wir wissen nicht, wie es ist, ein fithlen-
des, aber nicht [menschlich] intellektuelles We-
sen zu sein.‘

Der erfahrene Berliner Bienen-Neurologe
Rudolf MENZEL wiederum berichtet, dass eine
Injektion des Stoffes Naloxon, welcher auch
beim Menschen die Schmerzenswahrnehmung
steigert, Honigbienen schon bei geringen Reiz-
impulsen den Stachel ausfahren lisst (MENZEL
& Eckorpr 2016, 70ff). Dieses Verhalten ist
typisch fur lebensbedrohliche Situationen und
konnte ein Hinweis auf Schmerzempfinden
sein. MENZEL (ebd., 70ff, 283ff) betont aber,
dass Wissenschaftler das Bienengehirn trotz in-
tensiver Forschung noch lange nicht verstehen
— egal, ob es um die Vorginge beim Schlaf der
Bienen, beim Bienentanz oder bei Schmerzen
geht: ,,Um tatsichlich Schmerz zu empfinden,
miisste sich das Gehirn so stark mit dem eige-
nen Korper identifizieren, dass man beispiels-
weise von einer Art Ich-Erfahrung der Biene
reden konnte”. Und ganz allgemein warnt er
vor zu weitreichenden Schliissen aus solchen
Experimenten: ,,Die Antworten [bzw. Reaktio-
nen| der Versuchstiere diirfen wir jedoch nicht
als Hinweis auf ihre Empfindungen deuten. Was
die Biene wirklich fiihlt, wird wohl auf alle Zei-
ten ihr Geheimnis bleiben. Das innere Erleben
liegt jenseits der Wissenschaft™ (S. 37). Weiter
konstatiert er: ,,[D]ie Frage nach den Beziehun-
gen zwischen Gehirn und Geist geht tiber die
Neurowissenschaft hinaus (S. 53).

Die Frage nach einem méglichen Bewusst-
sein und emotionalen Erleben von Tieren dis-
kutiert auch der bekannte Philosoph und Wis-
senschaftstheoretiker Thomas Nacer (1974).
Obwohl er nicht abgeneigt ist, Tieren so etwas
zuzusprechen, kommt er doch zu dem Schluss:
,,Jch mochte wissen, wie es flir eine Fledermaus
ist, eine Fledermaus zu sein. Doch wenn ich
versuche, mir das vorzustellen, bin ich auf die
Ressourcen meines eigenen Geistes beschrinkt,
und diese Ressourcen sind fur diese Aufgabe
unzureichend® (ebd., 439).

Schlussfolgerungen aus
Schopfungsperspektive

Wirbellose Tiere wie Hummeln besitzen ganz
erstaunliche kognitive Fihigkeiten, die man
ihnen bisher eher nicht zugetraut hatte. Dies
betrifft auch das soziale Lernen von Artge-
nossen und Schmerzempfinden. Damit wei-
sen auch wirbellose Tiere mit vergleichsweise
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»einfachen® Gehirnen eine Reihe von genial
designten kognitiven Fihigkeiten auf. Aller-
dings bleibt die Frage offen, inwieweit Wirbel-
lose im Speziellen und Tiere im Allgemeinen
zu mit Menschen vergleichbaren Emotionen
oder Bewusstsein fihig sind. Dies ist ein wei-
tes Forschungsfeld, doch sei nur kurz darauf
hingewiesen, dass Tiere keine biochemischen
Roboter, sondern laut biblischem Schopfungs-
bericht ,,Seelen® sind (hebr. niphisch; z. B. 1.
Mose 1,24f).

AuBerdem ist es aus evolutionirer Pers-
pektive nicht zu erwarten, dass dhnliche kog-
nitive Fihigkeiten und Lernstrategien bei den
genannten Gruppen wie Wirbellosen, Vogeln
und Primaten auf vermeintliche gemeinsame
Vorfahren zuriickgehen. Dies gilt es zu beden-
ken, wenn ahnliche Verhaltensweisen, Lern-
strategien oder gar ,,Kulturen® bei Primaten
— insbesondere Schimpansen — und Menschen
als evolutionire Belege fiir eine gemeinsame
Abstammung angefithrt werden. Der Befund
von mehrfach vollig unabhingig voneinander
entstandenen, aber ahnlichen Verhaltensweisen
bei ganz verschiedenen Tiergruppen unter Wir-
beltieren und auch Wirbellosen (evolutionir als
konvergente Verhaltensweisen gedeutet) erscheint
im Rahmen eines blinden und zufilligen Evo-
lutionsprozesses sehr erklirungsbediirftig. Man
konnte ihn stattdessen auch als Hinweis auf ei-
nen Schopfer deuten, der erstaunliche kognitive
Kompetenzen im Tierreich bei der Erschaffung
weit gestreut und frei verteilt hat.

Anmerkungen

1 Dieser Experiment-Aufbau entspricht dem ,,offenen
Diffusionsparadigma® in der Verhaltensforschung:
Solche Experimente ,beinhalten die Freisetzung
eines trainierten Demonstrators in eine Gruppe un-
bedarfter Beobachter sowie die Bereitstellung der
Substrate, die fiir die Ausfithrung des Zielverhaltens
erforderlich sind“ (S. 2).

2 Natiirlich beherrschen Bienen, die durch den ,,Bie-
nentanz® komplexe Informationen iiber Richtung,
Entfernung und Qualitit einer Futterquelle an Art-
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genossinnen weitergeben, ebenfalls soziales Lernen;
iibrigens werden so auch Informationen tiber poten-
zielle Bienenstock-Orte, Wasserquellen und Harz als
Klebstoff fiir Reparaturen weitergegeben (MENZEL
& Eckorpt 2016, 279, 299ff).

3 Allerdings ist umstritten, wie detailliert Schimpan-
sen tatsichlich unter Artgenossen zu einer Nachah-
mungs- oder gar Lehr-Lern-Kultur fihig sind, da
vermeintlich kulturell tiberlieferte Verhaltensweisen
auch vollig spontan auftreten konnen (vgl. z. B.
Scuorr 2018; 2019; 2022). Dies widerlegt zwar
nicht die prinzipielle Nachahmungsfihigkeit einer
Spezies (vgl. BRIDGES et al. 2023, 14), erschwert aber
deren Nachweis.

4 Ein Video davon findet sich hier: https://www.
spektrum.de/news/tierisches-spielverhalten-hum-
meln-die-mit-baellen-spielen/2072679.

5 Esist evolutionir gesehen eine unerwartete Parallel-
entwicklung, dass Bienen ein neuronales Beloh-
nungszentrum haben, das ahnlich funktioniert wie
bei Primaten: ,,An zwei stammesgeschichtlich vollig
verschiedenen Tieren wurde dasselbe Prinzip des
Lernens entdeckt” (MENZEL & EckoLpT 2016, 199).
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Eine umfassende Studie zur Verteilung der verschiedenartigen Bauplane des gesamten Pflanzen-
reichs zeigt, dass die heute existierenden Pflanzenabteilungen deutlich voneinander abgegrenzte
Gruppen innerhalb des gesamten Formenraums bilden. Diese Abgrenzbarkeit ist auch bei Einbe-
ziehung fossiler Formen gegeben, obwohl dadurch der Formenraum mehr gefullt wird, als wenn
nur die heute lebenden Gruppen zugrunde gelegt werden. Eine graduell verlaufende Evolution
lasst dieses Muster nicht erwarten. Die auffalligen Springe scheinen Innovationen in den Baupla-
nen zu entsprechen, deren evolutive Entstehung ungeklart ist.

Reinhard Junker

Introbild Piotr Krzeslak;
Adobe Stock
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Die Unterschiedlichkeit der Baupline der Le-
bewesen und ihre Variationen werden hiufig
mit den Begriften ,, Vielfalt* (engl. diversity) und
,» Verschiedenartigkeit™ (engl. disparity) beschrie-
ben. Mit ,,Vielfalt” ist die Variabilitat innerhalb
eines Bauplans oder eines Bauplanelements gemeint.
Beispielsweise gibt es eine Vielfalt von Formen
von Vogelschnibeln. ,,Verschiedenartigkeit™ be-
zieht sich dagegen auf Unterschiede verschiede-
ner Baupline oder Bauplanelemente, zum Bei-
spiel verschiedene Arten von Mundwerkzeugen
und der entsprechenden Nahrungsaufnahme
(Schnabel, bezahnter Kiefer, Saugvorrichtung,
Filtriereinrichtung und andere).

Mit diesen beiden Begriffen kann man im
Hinblick auf die Entstehungsweise weitere Be-
griffe assoziieren: Anpassung, Spezialisierung,
Ausprigung programmierter Variation gehoren
zu ,,Vielfalt®; diese Vorginge werden oft unter
»Mikroevolution™ zusammengefasst. Im Rahmen
der Schopfungsanschauung bewegen wir uns
hier in den Grenzen von Grundtypen, die als ge-
schaffene Arten interpretiert werden.

Dagegen erfordert die Entstehung von ,, Ver-
schiedenartigkeit Innovation, Erfindung und
neuartige Strukturen mit neuartigen Funktio-
nen. Im Rahmen von Evolution wird dies auch
als ,,Makroevolution* zusammengefasst, wihrend
im Rahmen von Schopfung eine kreative Ver-
ursachung durch einen Schépfer angenommen
wird.

Studie zur Verschiedenartigkeit im
Pflanzenreich

Crark und Mitarbeiter (2023) haben eine grof3
angelegte Studie zur Verschiedenartigkeit im
gesamten Pflanzenreich durchgefiihrt. Sie wer-
teten 548 Merkmale von 248 heute lebenden
Taxa (Gruppen) und von 160 fossilen Taxa aus
und trugen das Ergebnis in eine zweidimensio-
nale Matrix ein (Abb. 1). In ihrer Zusammenfas-
sung stellen sie zunichst fest (CLARK et al. 2023,
1618, in Ubersetzung; Hervorhebung hinzu-
gefligt): ,,Das Pflanzenreich weist vielfiltige
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Korperformen auf, von einzelligen Algen bis
hin zu komplexen mehrzelligen Landpflanzen,
aber es ist unklar, wie diese phdnotypischen [sicht-
baren| Unterschiede zustande gekommen sind.* Das
heiB3t, die Entstehung der Verschiedenartigkeit
im Pflanzenreich ist im Rahmen von Evolu-
tion nach ihrer Einschitzung nicht geklirt. Der
Grund fiir dieses Nichtwissen diirfte gerade im
Unterschied zwischen Vielfalt und Verschie-
denartigkeit liegen. Biologen haben vielfiltige
Ursachen und Mechanismen entdeckt, die zu
Vielfalt innerhalb von Grundtypen bzw. nahe
verwandten Formen (bis etwa zum Niveau der
Familie oder gar Uberfamilie) fiihren. Vielfalt
kann hiufig auf bestehendeVariation oder gar auf
Variationsprogramme zuriickgefihrt werden.
Evolutionsbiologen haben dafiir den Begrift
,standing variation® geprigt oder sprechen
von ,alten Programmen®. Innovationen und
entsprechende Verschiedenartigkeit erfordern
jedoch weit dartiber hinaus gehende Voraus-
setzungen. Inwieweit die evolutionire Entste-
hungsweise von Innovation geklirt ist, ist selbst
unter Evolutionsbiologen umstritten.

Die Analyse von Crark et al. (2023) liefert
zu dieser Frage interessante Daten. Die For-
scher stellten fest, dass die heute existierenden
Pflanzenabteilungen deutlich voneinander ab-
gegrenzte Gruppen innerhalb des gesamten
Formenraums bilden. Unter ,,Abteilungen®
werden im Pflanzenreich die grundlegenden
Baupline zusammengefasst wie Algen, Moo-
se, Birlappe, Farne, Nacktsamer und Bedeckt-
samer; bei Fossilien kommen z. B. Samenfarne
oder Progymnospermen hinzu. Unter den heu-
te lebenden Formen sind die Liicken im For-
menraum besonders stark ausgeprigt. Bei Ein-
beziehung fossiler Formen ist der Formenraum
zwar besser gefiillt, aber die Gruppenbildung
bleibt gut erkennbar (Abb. 1). Der aus fossilen
und heute lebenden Taxa konstruierte Formen-
raum zeigt nach CLARK et al. (2023, 1819), ,,dass
die fossilen Taxa das grundlegende Muster der
Besetzung des Formenraums, das bei den heute
lebenden Taxa zu beobachten ist, nicht veran-
dern.* Das gelte besonders fiir den Raum zwi-
schen Algen und Landpflanzen (der zudem sehr
groB3 ist) sowie zwischen Nacktsamern und Be-
decktsamern. AuBerdem liege keines der fossi-
len Taxa auBlerhalb der Regionen des Formen-
raums heutiger Formen.

Das Pflanzenreich zeige im Laufe seiner Ge-
schichte ein Muster ,,episodisch zunehmender Ver-
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schiedenartigkeit“ (Abb 2). Dieses Muster weise
Parallelen zum Tierreich und zum Reich der
Pilze auf. Anders jedoch als bei den grundlegen-
den Tierbauplinen (Tierstimme und Tierklas-
sen), die groBenteils mit Beginn der Fossiliiber-
lieferung der Bilateria (Zweiseitentiere) schon
seit der Kambrischen Explosion vorhanden
waren, tritt die pflanzliche Verschiedenartigkeit
in mehreren Schiiben fossil auf. Ubereinstimmend
mit der Fossiliiberlieferung von Tiergruppen ist
aber wiederum, dass innerhalb einzelner Schii-
be von Beginn an eine grof3e Verschiedenartig-
keit vorhanden ist, wahrend diese im weiteren
Verlauf nicht mehr stark zunimmt, sondern im
Wesentlichen nur noch die Vielfalt (s. 0.) ver-
breitert wird.

Ein interessanter Befund ist auch das Feh-
len einer eindeutigen Beziehung zwischen Ver-
schiedenartigkeit und Komplexitit. Einige stark
verschiedenartige Gruppen gehoéren zu Taxa
mit geringer Komplexitit (so bei den verschie-
denen Charophyten-Algen), wihrend Linien
mit geringer Disparitit aus Taxa mit mittlerem
Komplexititsgrad bestehen (bei den Moosen).

0.2 4 Farne
Barlapp-
pflanzen .
01 .\h--c
Moose o
-
.
~N 0 "1 Hornkraut
[¥s) Lebermoose
()] Nacktsamer
z
Bedecktsamer
—01 -
Charophyten-Algen
-0.2
Chlorophyten-Algen
-0.3 T T | T I
-0.3 -0.2 -01 0 01 0.2
NMDS1

Abb.1 R3umliche Verteilung 248 heutiger und 160 fossiler Taxa des Pflanzenreichs. Die
Achsen fassen die morphologische Verschiedenartigkeit zusammen, die sich aus der be-
obachteten Unahnlichkeit zwischen den Taxa ergibt (berechnet mit dem Gower-Index;
nicht-metrische multidimensionale Skalierung, NMDS). Fossile Taxa sind als schwarze Punkte
dargestellt. Die Verbindungen geben aktuelle, evolutionare Hypothesen der phylogeneti-
schen Beziehungen wieder. Die Merkmalszustande an jedem Knoten sind hypothetisch und
wurden indirekt abgeschatzt. (Aus Cuark et al. 2023; CC BY 4.0 DEED, https://creativecom-

mons.org/licenses/by/4.0/)
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Abb.2 Zunahme der gesamten Verschiedenartigkeit im Pflanzenreich im Laufe der Zeit, ge-
schatzt anhand einer zeitkalibrierten Phylogenie, die fossile Taxa umfasst, deren phylogeneti-
sche Position zuverldssig geschatzt werden konnte. Insbesondere die sprunghafte Zunahme
im Devon ist auBergewodhnlich. Die durchgezogene Linie stellt den Median aus 1.000 Boots-
trap-Wiederholungen dar, wobei die schattierten Bereiche die Perzentile 2,5 % und 97,5 %
sowie 25 % und 75 % reprasentieren. Orangefarbene Bander stellen geologische Zeitraume
dar. (Aus Cuark et al. 2023; CC BY 4.0 DEED, https://creativecommons.org/licenses/by/4.0/)
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Kommentar

Sind diese Befunde evolutionstheoretisch zu
erwarten? Im Gefolge Darwins wird Evolution
als kleinschrittiger (gradueller) Prozess verstan-
den. Somit sollte der Formenraum zwischen
den heutigen Abteilungen der Pflanzenwelt
gut geftillt sein, denn der ,,unbesiedelte” Raum
musste in kleinen Schritten tiberwunden wor-
den sein. GroBere Licken im Formenraum da-
gegen sind zu erwarten, wenn es schopfungsge-
mile Grenzen zwischen Gruppen gibt. CLARK
et al. (2023) fithren die Liicken teilweise auf das
Aussterben hypothetischer evolutionirer Zwi-
schenstufen zuriick. Die dennoch verbleiben-
den ,,Spriinge® seien auf Innovationen im Be-
reich der Fortpflanzung zuriickzufiihren oder
dadurch zumindest erleichtert worden. Auch
andere Schliissel-Neuheiten wie z. B. die Aus-
bildung von Leitgefilen bei Landpflanzen sei-
en mit der Abgrenzbarkeit der groBeren Grup-
pen verkniipft.

Wihrend das Aussterben die heute sehr
markanten Liicken zwischen den Pflanzenab-
teilungen wenigstens teilweise erklirt, gilt dies
fur fortpflanzungsbiologische oder andere In-
novationen nicht. Die Forscher konnten hier-
zu zwar eine interessante Korrelation aufzeigen,
aber Korrelationen liefern keine Ursachen. Es
miisste also erst einmal herausgefunden wer-
den, wie die Innovationen auf evolutivem Wege
entstehen konnten. Die Autoren meinen, die
episodische Zunahme der Verschiedenartigkeit

der Pflanzen konnte auf die Realisierung des
genomischen und entwicklungsbiologischen
Potenzials zuriickzufiihren sein, ausgelost durch
Okologische Gegebenheiten. Anders als Tie-
re seien Pflanzen immer wieder in neuartige
stressige Umwelten eingedrungen und sie sei-
en einfacher als diese gebaut; darauf seien die
mehrfachen sprunghaften Zunahmen der Ver-
schiedenartigkeit zuriickzufithren (CLARK et al.
2023, 1621; vgl. VALENTINE et al. 1991, 81, 86f.).
Doch diese Faktoren erkliren nichts. Denn sie
geben keine Antwort auf die alles entscheiden-
de Frage, woher dieses Potenzial tiberhaupt
kommt und wie es aufgebaut wurde, solange
es in der bisherigen Umgebung noch gar nicht
benotigt wurde. Potenzial, das schon vorhanden
ist, aber noch nicht benétigt wird und auch in
der Vergangenheit nicht bendtigt wurde, kann
durch zukunftsblinde evolutionire Mechanis-
men nicht aufgebaut werden. Wenn es ein sol-
ches Potenzial tatsichlich in groBerem Umfang
geben sollte, verweist seine Existenz eher auf
einen vorausschauend handelnden Schopfer.
Diese Schlusstolgerung wird durch die Beob-
achtung gestiitzt, dass von Evolutionsbiologen
immer hiufiger komplexere Vorformen ange-
nommen werden miissen, deren Potenzial sich
entfaltet habe. Damit verlagert man das Problem
des Ursprungs komplexer und priadaptiver
genetischer Information aber nur weiter in die
Vergangenheit, statt es zu 16sen.

Aus der Sicht der bibelbasierten Schop-
fungslehre ist das gestaffelte, wenn auch schub-
weise Auftreten neuer Verschiedenartigkeit in
der Fossiliiberlieferung bislang allerdings auch
nicht befriedigend erklirt. Denn da in dieser
Sichtweise die verschiedenartigen Pflanzenge-
stalten von Beginn an existierten, ist die Frage
zu kliren, wie es zu dem zeitlich gestaffelten
Auftreten groflerer Gruppen in der Fossiliiber-
lieferung gekommen ist. Die Vermutung liegt
nahe, dass es daftir 6kologische Griinde gibt,
doch konkrete priifbare Hypothesen liegen
dazu bisher nicht vor.
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Modernes Mittelohr bei alten Saugetieren

Das Mittelohr mit den Gehorknochelchen Hammer, Amboss und Steigbugel reprasentiert eines der
markantesten Merkmale der Saugetiere. Ihre Evolution aus Kiefergelenkknochen saugetierahnli-
cher Reptilien galt lange Zeit als Paradebeispiel fur eine lineare und einmalige evolutionare
Umwandlung. In den letzten 25 Jahren zeigten zahlreiche fossile Funde einen unerwarteten Merk-
malsmix innerhalb der frihen Saugetierformen, was zu einem weitreichenden Umdenken bezlg-

lich des hypothetischen Evolutionsverlaufs bei Saugetieren fihrte. Diese Situation wird durch neu-

ere Funde wie Microtherulum noch verwirrender.

Henrik Ullrich

Siugetiere reprisentieren eine vielfiltige Tier-
klasse. Man kennt heute ca. 6.600 lebende Sau-
getierarten sowie fossile Vertreter von mehr als
4.000 Gattungen. Neben den aktuell lebenden
Siugergruppen (Plazentatiere, Beuteltiere und
Kloakentiere) finden sich ca. 20 Siugetierlinien
in der fossilen Uberlieferung. Die heutigen
Hauptgruppen der Siuger (Kronen-Sdugetiere)
sind bereits im Mesozoikum (Erdmittelalter
ca. 251 bis 66 Millionen radiometrische Jahre
[M1]]) ausdifterenziert. Den aus diesem geolo-
gischen Abschnitt bekannten ca. 540 Dinosau-
riergattungen stehen mittlerweile ca. 310 Siu-
getiergattungen gegentiber, zwei Drittel davon
wurden erst in den letzten 25 Jahren entdeckt
(Luo 2007 a; 2007 b).

Klassische Modelle der Mittelohr-
evolution

Ein besonderes Kennzeichen (Schliisselmerk-
mal) der Siugetiere stellt das Mittelohr mit den
charakteristischen drei Mittelohrknochen (MOK;
vgl. Abb. 1) dar: Hammer (Malleus), Amboss
(Incus) und Steigbtigel (Stapes). Deren Evo-
lution galt bis zum Ende des 20. Jahrhunderts
als Paradebeispiel flir eine lineare evolutioni-
re Umwandlung (z. B. in Form der Reichert-
Gauppschen-Theorie, vgl. ULLricH 1994). Bis
vor 25 Jahren ging man davon aus, dass die Evo-
lution der Siugetiere einmalig (monophyle-
tisch), stufenweise und kontinuierlich (graduell)
ohne Spriinge oder rasante Diversifikationen
erfolgte. Das bedeutet: Auch die Evolution der
Umwandlung von Kieferknochen der Repti-
lien (z. B. Quadratum, Artikulare, Angulare) in
die MOK der Siugetiere verlief graduell und
monophyletisch (vgl. Abb. 5).

Die ersten Schritte sah man in frithen The-
rapsiden (sdugetierdhnlichen Reptilien) ver-
wirklicht, die eine etwas kleinere Anlage der
hinteren (postdentalen) Kieferknochen zeigten.
Der zahntragende Knochen (Dentale) dehnte
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sich — so die Theorie — nach hinten und hinten
oben aus und etablierte so ein sekunddres Kiefer-
gelenk mit der Schlifenbeinschuppe des Schidels
(Squamosum): Das Squamoso-Dental-Gelenk.
Ein weiterer hinterer Kiefergelenkknochen, das
Angulare, entwickelte eine nach hinten orien-
tierte knocherne Ausziehung (z. B.beim Dimetro-
don-Pelycosaurier = ,,reflected lamina®), welcher
eventuell die Basis des ringférmigen Knochens
der frithen Siuger dargestellt haben konnte, der
das Trommelfell aufspannt (Ectotympanon).
Einige hohere Cynodonta (artenreichs-
te Gruppe innerhalb der Therapsiden) zeigen
fossil ein doppelt gelagertes Kiefergelenk (wie
Diarthrognathus). Diese Situation wurde als ein
Zwischenstadium gedeutet: Das seitlich gelege-
ne Squamoso-Dental-Gelenk tibernimmt mehr
und mehr die Kaufunktion und entlisst die
innen gelegenen primiren postdentalen Kie-
ferelemente (Quadratum, Artikulare, Angulare)
aus dem Kiefergelenk, sodass sie spiter in das
Mittelohr wandern. Die anatomische Situation
bei Morganuconodon wurde als Prototyp fuir den
Start der Entwicklung des MME (,,mammalian
middle ear”) zum DMME ,definitive mam-
malian middle ear betrachtet, da hier die post-
dentalen Kieferelemente (Angulare, Artikulare,
Priartikulare und Quadratum) ausschlieBlich

Abb.1 Mittelohrknochel-
chen des Menschen. (Nach
Bertouni & LeuTerT 1982)
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gruppen der Saugetiere im
engeren Sinne (Mamma-
lia). Gelb: ausgestorbene
Gruppen von Kronen-Sau-
getieren. Griin: Kloakentiere
(Monotremata). Hellblau:
Beutelsauger (Metatheria/
Marsupialia). Rot:

hohere Saugetiere oder
Plazentatiere (Eutheria/
Plazentalia). (Nach Luo
2007)

52 | STUDIUM INTEGRALE

Strukturen des Horapparates sind — vollstindig
getrennt vom Kauapparat (MENG et al. 2011).
Spatere Autoren fithrten unter Berticksichti-
gung zahlreicher Fossilfunde eine neue Nomen-
klatur fiir die Mittelohrentwicklung bei Sauge-
tieren ein. Mittlerweile unterscheidet man in
der Evolutionsbiologie drei evolutionire bzw.
phylogenetische Stufen in der Entwicklung des
Siugetiermittelohrs: das postdentale Mittelohr
(postdentary-attached middle ear: PAME), das
meckelianische Mittelohr (Meckelian-attached
middle ear: MAME) und das vollstindig vom
Unterkiefer freie Mittelohr (detached middle
ear: DME;s. Luo 2011; MENG et al. 2011;WANG
et al. 2021; vgl. dazu Abb. 3).

Phanomen der korrelierenden
Merkmalsevolution

War man gegen Ausgang des 20. Jahrhunderts
noch iiberzeugt, die bis dahin geltenden evo-
lutionidren Rekonstruktionen durch Fossilien
bestitigt zu sehen (Luo et al. 2001), dnderte
sich dieses optimistische Bild dramatisch in den
letzten 25 Jahren. Zahlreiche neue fossile Fun-
de zeigten einen unerwarteten Merkmalsmix,
der gemeinsam mit Daten aus der Embryologie
und der Molekularbiologie zu einem weitrei-
chenden Umdenken beziiglich des hypotheti-
schen Evolutionsverlaufs bei Siugetieren zwang
(UrLricH 2009, 2012, 2015): Das Modell einer
monophyletischen, graduellen Evolution ohne
Spriinge musste aufgegeben werden. Aufgrund
der auch durch jiingere DNA-Sequenzanalysen
etablierten Systematik bleibt nur der Schluss,
dass im Rahmen der evolutioniren Aufspaltung
(Diversifikation) der Siugetiere innerhalb und
zwischen den einzelnen GroBgruppen zahl-

reiche und hochgradig konvergente (mehrfach
unabhingig erworbene) Merkmalsentwick-
lungen erfolgt sein miissen (vgl. Abb. 5 sowie
UtrrricH 2013). Die extrem hohe Anzahl anzu-
nehmender Konvergenzen, die bei den heuti-
gen und fossilen plazentalen Siugetieren unter
Vorgabe einer abgelaufenen Evolution anzu-
nehmen ist, bezeichneten SPRINGER et al. (2004)
als Phanomen der korrelierenden Merkmalsevolution.

Auch Luo (2011) stellt fest: ,,Die Evolution der
frithesten Siugetiere zeigt aufeinander folgende
Episoden von Diversifikationen. Die Aufteilung
in unterschiedliche Linien bei mesozoischen
Siugetieren ist gekoppelt an viele unabhingi-
ge evolutionire Experimente und 6kologische
Spezialisierungen. Diese Einschitzung gilt da-
mit auch fiir die Evolution des Mittelohres bei
unterschiedlichen Siugetiergruppen. Das Phd-
nomen der korrelierenden Merkmalsevolution bleibt
auch weiterhin trotz oder gerade wegen der
Verfligbarkeit einer sehr groBen Anzahl fossiler
Dokumente von Siugetieren aus Erdmittel-
alter und -neuzeit hinsichtlich der verursachen-
den Mechanismen ritselhaft und unverstanden.
Trigt vielleicht ein neuer fossiler Fund zur Kli-
rung der Situation bei?

Microtherulum oneirodes —
Ein traumhaftes Fossil

2023 stellten WANG & WANG die fossilen Uber-
reste eines fast vollstindig erhaltenen, ca. 10
cm groBen, modernen, hoheren Siugetiers
(Eutheria) aus der Unterkreide (118-120 ra-
diometrische Mio. Jahre) unter dem Namen
Microtherulum oneirodes vor (Abb. 3). Der Name
,»Micro“ bezieht sich auf die sogenannte mi-
krotypische Konfiguration des Mittelohrs, die
charakteristisch flir heutige Miuse und Fleder-
miuse ist und auf ein hochfrequentes Horen
schlieBen lasst (vgl. Abb. 4: Bauplantypen des
Hammer-Amboss-Gelenkes moderner Siuge-
tiere). ,, Therulum “ bedeutet , kleines Tierchen*
und ,,oneirodes“ (griechisch) steht flr ,,traum-
haft“. Die Autoren sehen in Microtherulum onei-
rodes einen traumhaften Fossilfund, welcher die
Liicke in der frithen Mittelohr-Evolution der
modernen Beutel- und Plazenta-Siugetiere
(Theria) endlich fiillen soll. Insbesondere waren
die Erwartungen auch deshalb so groB3, weil die
fossilisierten kndchernen Elemente des Mittel-
ohres bei Microtherulum oneirodes hervorragend
erhalten waren. Microtherulum oneirodes zeigt
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eine sattelférmige Gelenkverbindung zwischen
dem Hammer und dem Amboss (sog. Incudo-
mallear-Gelenk). Diese ist flir eine groe Grup-
pe moderner (rezenter) Saugetiere typisch (z. B.
fiir Fleischfresser, Nagetiere, Fledermiuse; vgl.
ADb. 4 tber die Bauplantypen des Incudomal-
lear-Gelenkes bei lebenden Siugetieren).

Die Gelenkverbindung zwischen Hammer und
Amboss von Microtherulum stellt den frithesten
bekannten fossilen Beleg fiir die Existenz eines
sattelartigen Hammer-Amboss-Gelenks —dar.
Daraus muss geschlussfolgert werden, dass diese
fur die modernen Siugetiere charakteristische
Gelenkkonfiguration bereits bei ihren iltesten
bekannten Vertretern (Eutheriern) in der unte-
ren Kreide ausgebildet war.

Konvergenz und paralleles Auftre-
ten der Mittelohrstrukturen

Wichtig zu erwihnen ist, dass diese moderne
Konfiguration des Mittelohres bei Microther-
ulum oneirodes zeitgleich zu anderen Formvari-
anten bei den Schwestergruppen der modernen
Siugetiere existierte (Haramiyida, Multituber-
culata, Eutriconodonta, Zhangheotheriidae
und Monotremata [Kloakentiere]). Damit ist
es in biostratigrafischer Hinsicht nicht mehr
moglich, von ,,primitiveren® und ,,modernen*
Varianten der MOK zu sprechen. Ein hiufig
als primitiv gewertetes Merkmal bei diesen
zeitgleich lebenden Schwestergruppen ist ein
teilweise verknocherter Meckelscher  Knorpel
wie auch eine spezielle Furche im Unterkie-
fer fiir den Meckelknorpel — und wird des-
halb als morphologisches Bindeglied bei der

Mittelohrentwicklung bei Siugetieren dar-
gestellt. Diese Struktur fehlt beim zeitgleich
lebenden Microtherulum oneirodes vollstindig.
Die Autoren WaNG & WaNG (2023) ziehen dar-
aus den Schluss: ,,Es scheint, dass der Abbau des
Meckelschen Knorpels auch bei den Eutheriern
der frithen Kreidezeit variabel ist, was auf eine
hohe evolutionire Variabilitit bei der Ablésung
des Mittelohrs bei den frithen Siugetierformen
mit Ausnahme der Allotherier hinweist.

Abb. 5 dokumentiert die grofe Variabilitit
der Mittelohrformen bei den Siugetieren im
weiteren Sinne (Mammaliaformes). Dariiber
hinaus wird erneut belegt, dass aus evolutio-
nirer Perspektive vielfache, unabhingige und
gleichgerichtete ~ Entwicklungsspriinge  bel
der Entstehung des Mittelohres angenommen
werden miissen. Das freistehende Mittelohr
(detached middle ear, DME) und die damit
verbundene Entkopplung von Hoér- und Kau-
apparat entwickelte sich nach der aktuellen
Phylogenie mehifach in mesozoischen Siuge-
tierformen (Abb. 5). Als zugrundeliegender
Mechanismus fiir das Entkopplungsereignis
(wobeil man hier richtiger von einem hypo-
thetischen Selektionsvorteil sprechen sollte),
wird von den Autoren lediglich die Anpassung
an ein effizientes Kauen ins Spiel gebracht.

Diskussion

Der aktuelle Fossilfund des modernen Siuge-
tiers Microtherulum oneirodes aus der Unterkrei-
de bestitigt, dass aus evolutiondrer Perspektive
davon ausgegangen werden muss, dass auch die
Entstehung des Mittelohres und seiner Begleit-

Abb. 3 Holotypus (IVPP
24190) des unterkreidezeit-
lichen Saugetiers (Eutheria)
Microtherulum oneirodes.
(WaNG & WangG 2023, CC BY
4.0 Deed, https://creative-
commons.org/licenses/
by/4.0/)

Abb. 4 Bauplantypen des
Hammer-Amboss-Gelenkes
in einer Ansicht von hinten
bei (v.l. n.r.): Kloakentieren
(Schnabeltier), Beuteltieren
und Plazentatieren: ver-
meintlicher ,Urtyp“ (Opos-
sums),,Ubergangstyp”
(Hamster), Mikrotyp-Theria-
Ohr (Mause, Fledermause,
Microtherulum oneirodes)
und frei beweglicher Typ
(Eichhornchen).

Bei jedem Bauplantyp zeigt
der Punkt das geschatzte
Massenzentrum der Gehor-
knochelchenkette. (Nach
WanG & Wang 2023, CC BY
4.0 Deed, http://creative-
commons.org/licenses/
by/4.0/)

— —_
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Monotremata Typ

(Schnabeltier) vermeintlicher ,Urtyp“
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Abb. 5 Hypothetische Evolutionsstufen der Mittelohrregion in einer vereinfachten Phylogenie der Saugetiere inkl. der evolutionaren Entwicklung zu den
modernen tribosphenischen Backenzahnen (s. unten links: einfache Form: pratribosphenische Gruppe, Ubergangsform: vielhockrige Zahn-Gruppe, sédugetier-
typische Form: tribosphenische Gruppe), sowie der Abtrennung des Mittelohrs vom Unterkiefer durch die Umwandlung von Unterkieferknochen bei Reptilien
(Quatratum, Artikulare, Angulare) zum Hammer-Amboss-Gelenk. Die verschiedenen Elemente des Mittelohrs sind markiert, das Ektotympanon in Lila, der
Hammer (Malleus) in Gelb, der Amboss (Incus) in Griin und der verknocherte Meckel‘sche Knorpel in Orange. Man beachte das konvergente, gleichzeitige und
zum Teil riickschrittliche Auftreten der tribosphenischen bzw. der pratribosphenischen Formen, des DME, des MAME, eines verknocherten Meckel‘schen Knor-
pels und des uiberlappenden Gelenkes zwischen Hammer und Amboss in den unterschiedlichen rezenten und ausgestorbenen Saugetiergruppen. (Nach Wanc

& WanG 2023, CC BY 4.0 Deed, http://creativecommons.org/licenses/by/4.0/).
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strukturen bei modernen Siugetieren und ihren
fossilen Verwandten mehrfach und unabhdngig
voneinander erfolgt sein muss. Aulerdem hilft
das Fossil nicht aufzukliren, von welchen Vor-
fahren die flir moderne Siugetiere typische
Konfiguration der Gelenkverbindungen zwi-
schen Hammer und Amboss (Incudomalleolar-
Gelenk) abzuleiten ist, da diese in den frithesten
Formen bereits vollig modern erscheint. Die
zugrundeliegenden Mechanismen fiir die pos-
tulierten konvergenten Entwicklungen und die
dafiir erforderlichen Selektionsbedingungen der
Mittelohrknochen bei Sdugetieren bleiben auch
nach dem Fund von Microtherulum oneirodes un-
bekannt. Der Fund von Microtherulum oneirodes
ist ein erneutes Beispiel fiir das allgegenwirtige
und kausal ungeklirte Phinomen der ,,korrelie-
renden®/konvergenten Merkmalsevolution in
der Siaugetierevolution. Die damit verbundene
Untauglichkeit von Homologien (Merkmals-
dhnlichkeiten) bei der Rekonstruktion mak-
roevolutionirer Vorginge wird erneut exemp-
larisch bestitigt. Dieser Zusammenhang wiegt
umso schwerer, da Homologien nach wie vor als
das wesentlichste Argument fiir die gemeinsame
Abstammung der Lebewesen aus dem Blick-
winkel der Darwin‘schen Evolution gelten.
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Frihe Menschheit fast ausgestorben?

Die Vorfahren der heutigen Menschen sollen nach einer aktuellen genetischen Studie in ihrer Frih-
zeit einen drastischen Bevolkerungsriuckgang erlitten haben, der tGber 100.000 radiometrische
Jahre (rJ) anhielt. Wahrend dieser Zeit sei die Menschheit wegen ihrer duBerst geringen Zahl
immer am Rande des Aussterbens gewesen. Die archaologische Fundsituation widerspricht jedoch
dem postulierten Bevolkerungsengpass. Tatsachlich ist es nicht die Genetik, sondern es sind demo-
grafische und archaologische Befunde, die darauf hinweisen, dass die nahezu konstant zahlenma-
Big sehr kleine Menschheit wahrend fast ihrer gesamten Geschichte vom Aussterben bedroht war
—unter Voraussetzung des konventionellen Langzeitrahmens. Eine drastische Verkurzung der
Menschheitsgeschichte [0st zwanglos die im Langzeitrahmen auftretenden demografisch-archao-

logischen Probleme.

Michael Brandt

Postulierter dramatischer
Populationsengpass

Hu et al. (2023) analysierten mit FitCoal die
Genome von 3.154 heute lebenden Menschen
verschiedener Herkunft, um frithere Popula-
tionsgrofen zu bestimmten Zeitpunkten zu er-
mitteln. Sie kamen zu dem Ergebnis, dass unsere
frithen direkten Vorfahren einen schwerwiegen-
den Populationsengpass in der Zeit von 930.000
bis 813.000 1] v. h. durchlebten. Wihrend dieser
Periode waren nach Hu et al. (2023) die Vor-
fahren des heutigen Homo sapiens mit ungefihr
1.280 sich fortpflanzenden Individuen (eftektive
Populationsgréf3e) immer am Rand des Aus-
sterbens. Vor dem postulierten Populationseng-
pass betrug die effektive Populationsgroffe um
98.130 Individuen. Mit Beginn des Engpasses
reduzierte sich die Zahl unserer Vorfahren somit
um fast 98,7 %. Nach dem 117.000 tJ dauernden
Engpass stieg die Bevolkerung wieder auf ca.
27.160 sich fortpflanzende Individuen (s. Abb.
1). Die drastische Bevolkerungsreduktion spie-
gelt sich nach Ansicht von Hu et al. (2023) in
der spirlichen archiologischen Fundsituation in
der Zeit des Engpasses mit nur wenigen mensch-
lichen Fossilfunden in Afrika und Eurasien zwi-
schen 950.000 und 650.000 1J v. h. wider.

Als Ursache des dramatischen Bevolke-
rungsengpasses am Ubergang vom Frithen zum
Mittleren Pleistozin vermuten Hu et al. (2023)
eine klimatische Anderung. Vergletscherungen
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hitten sich verstirkt und seien dauerhafter ge-
worden. Dies hitte zu einem Abfall der Meeres-
temperatur, einer langen Trockenheit und einer
dramatischen Anderung der Tierwelt in Afrika
und Eurasien geftihrt.!

Hu et al. (2023) schlagen weiterhin vor,
dass der einschneidende Populationsengpass zur
Entstehung einer neuen menschlichen Spezies
gefiithrt habe, aus der spiter der Homo sapiens,
Neandertaler und Denisova-Mensch entstanden
seien. Sie favorisieren den Homo heidelbergensis
als Vorfahren dieser drei Menschenformen.

Kritik an den Ergebnissen

ASHTON & STRINGER (2023) haben in der Aus-
gabe von Science, in der auch die Arbeit von
Hu et al. (2023) publiziert wurde, Stellung zu
den Thesen von Hu et al. (2023) genommen.
Die beiden Autoren flihren aus, dass keineswegs
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Abb.1 Schematische Dar-
stellung der Geschichte der
menschlichen Populations-
groRe nach Hu et al. (2023).
Die Individuenzahl gibt die
Zahl der sich fortpflanzen-
den Individuen an (effektive
Populationsgrofe). Hu et al.
(2023) vermuten in der Zeit
von 930.000 bis 813.000
rJv. h.einen schweren
Bevolkerungsengpass mit
einem hohen Aussterbe-
risiko der Menschheit.
Kritische Diskussion siehe
Text. (Johannes Weiss nach
Hu et al. 2023, Fig. 5)
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Konsens dariiber besteht, dass Homo heidelber-
gensis der Ahne von Homo sapiens, Neandertaler
und Denisova-Mensch war. Zum einen ist nicht
klar, ob der letzte gemeinsame Vorfahr in Euro-
pa, Asien oder Afrika lebte. Zum anderen wei-
sen Fossilien vom Fundort Yunyang in China
darauf hin, dass der gemeinsame Vorfahr ilter als
der postulierte Bevolkerungsengpass ist. Einige
genetische Modelle lassen sogar vermuten, dass
die Vorstellung von einem einzigen letzten ge-
meinsamen Ahnen illusorisch sein kdnnte.

Der Goldstandard? fiir die Beurteilung ver-
gangener Populationsgréfen ist der archiolo-
gische Befund, denn er dokumentiert die di-
rekten Hinterlassenschaften der Menschen aus
fritherer Zeit und lisst damit Riickschliisse auf
vergangene BevolkerungsgroBen zu. An diesem
Punkt setzt die Hauptkritik an der Studie von
Hu et al. (2023) an.

AsHTON & STRINGER (2023) weisen ent-
gegen der Behauptung von Hu et al. (2023)
nach, dass zwischen 930.000 und 813.000 ] v.
h. Hinterlassenschaften des Frithmenschen nicht
besonders selten sind. Es gibt eine ganze An-
zahl Fundstellen in Europa, Asien und Afrika
mit Hinweisen auf eine menschliche Besied-
lung wihrend der postulierten Engpassperiode.
Dazu gehoren in Afrika Fundorte in Kenia wie
Kilombe (GgJhl und GqJh2), Kariandusi und
Isinya sowie Fundstitten im Bed IV von Oldu-
vai in Tansania. Weiterhin liegen innerhalb des
Zeitfensters des postulierten Populationseng-
passes Fundorte in Europa, wie Gran Dolina
und Boella in Spanien, Monte Poggiolo in Itali-
en und Happisburgh 3 auf den britischen Inseln.
Von weiterer Bedeutung ist die zunehmende
Zahl an Fundstellen in China, insbesondere im
Qinling-Gebirge, die die Zeitspanne des vorge-
schlagenen Engpasses abdecken. Dazu gehoren
auch die menschlichen Fossilien aus Yunyang.
Diese Fundstellen beweisen, dass der Frith-
mensch in der Zeit von 930.000 bis 813.000 1]
v. h. innerhalb und auBlerhalb Afrikas weit ver-
breitet war. Sie widerlegen damit den von Hu et
al. (2023) postulierten Populationsengpass.

Sind Weltbevolkerungszusammen-
bruchs-Szenarien plausibel?

Hu et al. (2023) waren nicht die ersten For-
scher, die einen Populationszusammenbruch
postuliert haben, fiir den eine klimatische Ab-
kiihlung die Ursache gewesen sein soll.

Eine Klimainderung mit Abkiithlung wird
auch als Ursache fuir einen vermuteten drastischen
Riickgang der Homo-sapiens-Population auf dem
afrikanischen Kontinent in der Zeit von 195.000
bis 72.000 1J v. h. angefiihrt.Von 10.000 sich fort-
pflanzenden Individuen habe sich ihre Zahl auf
einige Hundert reduziert (MAREAN 2010).

Am bekanntesten ist ein vermuteter Bevol-
kerungszusammenbruch im Mittelpaliolithi-
kum. Auf Basis einer genetischen Studie wurde
vermutet, dass vor etwa 70.000 1] v. h. nur ca.
6.000 Individuen des modernen Homo sapiens
auf unserer Erde lebten. Ursache der starken
Dezimierung der Weltbevolkerung sei eine Na-
turkatastrophe vor etwa 74.000 ] v. h. gewesen:
die Supereruption des indonesischen Vulkans
Toba. Der Ausbruch des Toba war wahrschein-
lich die stirkste Eruption auf unserer Erde in
den letzten zwei Millionen 1] (BranpT 2020).

Die Auswirkungen des Toba-Vulkanausbru-
ches hat BRanDT (2020) anhand der relevanten
Fachliteratur diskutiert. Die Eruption hatte ar-
chiologisch nachweislich keinen gréeren Ein-
fluss auf die Siedlungsgeschichte und das Leben
der Menschen. Dieser Befund widerlegt den
postulierten Weltbevolkerungszusammenbruch.
Der Toba-Ausbruch hatte auch keine groBriu-
mige lingerfristige Auswirkung auf Klima, Ve-
getation und Tierwelt.

BranpT (2020) geht auch auf die Frage ein,
wie realistisch Zusammenbriiche der Weltbe-
volkerung, die in der Regel mit einer Klima-
abkiihlung begriindet werden, tiberhaupt sind.

Weltweite Siedlungsliicken, die auf einen
globalen drastischen Bevolkerungsriickgang
und eine anschlieBende Wiederbesiedlung der
Erde hinweisen, sind archiologisch bisher nicht
bekannt. Dies widerspricht jedem postulier-
ten drastischen Einbruch der Weltbevolkerung.
Gegen Zusammenbriiche der Weltbevolkerung
sprechen generell aber auch die Lebensumstin-
de der Frihmenschen. Sie hatten im Vergleich
mit den spiter lebenden Menschen, bei denen
bisher noch nie ein Zusammenbruch der Welt-
bevolkerung postuliert wurde, deutlich bessere
Lebensbedingungen (BranDpT 2020). Die Er-
nihrung der Frithmenschen basierte zu einem
nicht unerheblichen Teil auf GrofBwild, und
die Besiedlungsdichte war sehr gering. Unter
diesen Umstinden diirften Klimaabkiihlungen
fiir den sehr anpassungsfihigen Frithmenschen
(BranpT 2020, 2023) kein existenzbedrohendes
Problem gewesen sein.
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Effektive PopulationsgrofRe und
tatsachliche Bevolkerungszahl

Hu et al. (2023, 983) sehen in der sehr geringen
Zahl sich fortpflanzender Individuen (eftektive
PopulationsgréBe) iiber viele Jahrzehntausende
wihrend des Engpasses ein Problem: ,,Viele
Fragen bleiben unbeantwortet, wie zum Bei-
spiel, ... wie die frithere Bevolkerung so lange
so klein bleiben konnte* (ibersetzt). Die Auto-
ren schlieBen, dass die Menschheit wahrend des
Engpasses vom Aussterben bedroht war.

BeiVerwendung der effektiven Populations-
gréBe im Rahmen demografischer Uberlegun-
gen, wie HU et al. (2023) und andere Genetiker
es tun, stellt sich die Frage nach dem Verhiltnis
von effektiver PopulationsgroBe zur tatsdchlichen
Bevolkerungszahl. BranpT (2020) ist anhand
der Fachliteratur darauf niher eingegangen.

Es ist wichtig festzustellen, dass die effektive
Populationsgrofle ein genetischer Vergleichs-
wert und nicht die tatsichliche Individuenzahl
einer Bevolkerung ist. Sie ist ein Mal fiir die ge-
netische Vielfalt einer Population. Da die effek-
tive Populationsgrof3e aber wie die tatsichliche
PopulationsgréBe in Personenanzahl angegeben
wird, werden beide manchmal verwechselt. In
der Fachliteratur werden auch Schliisse von der
effektiven Populationsgrofle auf die Gesamt-
populationsgroBe gezogen. Die dabei verwen-
deten Faktoren sind jedoch sehr unsicher, weil
es keinen einfachen Zusammenhang zwischen
der Gesamtpopulationsgroffe und der eftekti-
ven Populationsgrofe gibt. Ursache dafiir ist
die Tatsache, dass die eftektive Populationsgro-
Be nicht nur von der GesamtpopulationsgroBe,
sondern auch von einer Vielzahl weiterer Fak-
toren (z. B. Aufspaltung der Gesamtpopulation
in einzelne Gruppen, lokale Aussterbeereignis-
se) bestimmt wird, die weitgehend nicht quan-
tifizierbar sind.

Die eftektive Populationsgrofe ist immer
deutlich kleiner als die tatsichliche Populati-
onsgroBe. Ein besonders beeindruckendes Bei-
spiel ist die heutige Menschheit, deren eftektive
PopulationsgroB3e nach CHARLESWORTH (2009)
mit nur 10.400 Individuen angegeben wird.

Es sind zwar nicht genetische Studien heute
lebender Menschen, die Hinweise auf eine
Bedrohung der frithen Menschheit durch Aus-
sterben geben, jedoch vermitteln demografi-
sche und archiologische Befunde solche Hin-
weise, und zwar nicht nur in bestimmten Pha-
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sen, sondern nahezu wihrend ihrer gesamten 2
Millionen 1] dauernden Geschichte — unter
Voraussetzung des Langzeitrahmens. Das Uber-
leben der Menschheit und Daten der mensch-
lichen Frithgeschichte stellen diesen zeitlichen
Rahmen in Frage. Darauf wird im Folgenden
eingegangen.

Drastische Reduktion des
konventionellen Langzeitrahmens
erforderlich

BranpT (2020) diskutiert ausfihrlich das im
konventionellen Langzeitrahmen gravieren-
de Problem einer sehr kleinen Weltbevolke-
rung ohne nennenswertes Wachstum wihrend
nahezu der gesamten 2 Millionen 1] dauernden
Menschheitsgeschichte. Dabei geht BranDT
(2020) auch auf das damit einhergehende Pro-
blem der nahezu gleichbleibenden sehr gerin-
gen Siedlungsdichte wihrend dieser extrem
langen Zeit ein. Eine konstant geringe Bevdl-
kerung, die in weit verstreuten Kleingruppen
lebte, konnte kaum iiber viele Jahrhunderttau-
sende auf unserer Erde existiert haben, weil sie
aufgrund zufilliger populationsdynamischer
Fluktuationen mit sehr groBer Wahrscheinlich-
keit ausgestorben wire.

Abb. 2 Archdologische
Funde in der Zeit des
postulierten extremen
Bevolkerungsengpasses vor
930.000 bis 813.000 1) v. h.
in Afrika, Europa und Asien.
Die Hinterlassenschaften
des Menschen sprechen
gegen einen Bevolkerungs-
engpass.

Die Balken stellen die Zeit-
dauer der menschlichen
Besiedlung dar, die Pfeile
an den Balken weisen auf
eine Besiedlung lber den
Zeitraum des vermuteten
Engpasses hinaus hin.
Fundplatze mit fossilen
menschlichen Knochen sind
fett gedruckt. (Johannes
Weiss nach AsHton & STRIN-
GER 2023)
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KURZBEITRAGE

Eine Hauptursache fuir solche Schwankungn
ist das zweitweise auftretende starke Ungleich-
gewicht der Geschlechter. Einem Aussterben
hitte der Mensch nur durch eine extreme Ver-
netzung iiber sehr grofe Entfernungen begeg-
nen konnen, was aber aufgrund der verfligbaren
empirischen Datenlage sehr unrealistisch ist.

BranpT (2020) diskutiert weiterhin die im
konventionellen Langzeitrahmen viel zu gerin-
gen Mengen an steinernen Hinterlassenschaften
der Menschen.

Nur eine drastische Verkiirzung der Mensch-
heitsgeschichte 18st nach BranDT (2020) die im
konventionellen Langzeitrahmen auftretenden
zahlreichen demografischen und archiologi-
schen Probleme. Statt der konventionell zwei
Millionen Jahre ist die Menschheit wahrschein-
lich nur einige Tausend Jahre alt.

Anmerkungen

! Hu etal. (2023) nehmen den ostasiatischen Homo erec-

tus von dem drastischen Bevolkerungsengpass aus,
weil er ihrer Meinung nach zu der Linie, die zum

modernen Menschen fiihrt, genetisch nichts beigetra-
gen hat. Diese Einschitzung verwundert angesichts
der Tatsache, dass die Autoren eine Klimaabkiihlung
weltweit als Ursache des Bevolkerungsengpasses an-
nehmen. Von dieser Klimainderung wire nimlich
auch der Homo erectus in Ostasien betroffen gewesen.
Bezeichnung fiir die Methode, Prozedur oder das
Messverfahren, das allgemein als die treffsicherste
verfiigbare Methode zur Diagnose oder die beste
Methode zur Therapie akzeptiert ist, und mit der
neue Entwicklungen verglichen werden sollten.

Literatur

AsaTON N & C STRINGER (2023) Did our ancestors near-
ly die out? Science 381, 947-948.

BranpT M (2020) Wie alt ist die Menschheit? Demo-
grafie und Steinwerkzeuge mit iiberraschenden Be-
funden. 6. erw. Aufl., Holzgerlingen.

BranpT M (2023) Frithe Homininen. Eine Bestandsauf-
nahme anhand fossiler und archiologischer Zeugnis-
se. Studium Integrale Special, 2. erw. Aufl., Holz-
gerlingen.

CHARLESWORTH B (2009) Fundamental concepts in gene-
tics: effective population size and patterns of molecular
evolution and variation. Nat. Rev. Genet. 10, 195-205.

Hu W, Hao Z et al. (2023) Genomic interference of a
severe human bottleneck during the Early to Middle
Pleistocene transition. Science 381, 979-984.

Marean CW (2010) Als die Menschen fast ausstarben.
Spektrum der Wissenschaft 12, 58—65.

Neue micro-RNA-Gene bei Menschen
widerlegen lang gehegte evolutionare
Uberzeugung

Eine insbesondere seit Darwin verbreitete Ansicht lautet:,Die Natur macht keine Springe.” Mit
Hilfe neuartiger hochempfindlicher Genomforschungsinstrumente scheint diese Ansicht als falsch
erwiesen worden zu sein, denn die Genome aller Organismen enthalten eine betrachtliche Anzahl
sogenannter Waisengene (engl. orphan genes). Jede untersuchte Gattung hat 10-30 % solcher de-
novo-Gene, also Gene, fur die keine Evolutionsgeschichte ermittelt werden konnte. Bei diesen
Genen kann es sich um proteincodierende Gene, nicht-codierende RNA-Gene und micro-RNA-Gene
handeln. Nach einer neuen Studie kdnnen micro-RNA-Gene durch ein einziges genetisches Ereig-
nis, das so genannte Template Switching, entstehen.

Peter Borger
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Micro-RNA

Das erste micro-RNA-Gen wurde 1993 véllig
unerwartet im Genom des Spulwurms (Caenor-
habditis elegans) entdeckt. Anfangs hielt man dies
fiir einen Einzelfall, also etwas, das nirgendwo
sonst in der Natur vorkommt. Als die Biologen
aber anfingen, gezielt nach micro-RNA-Ge-
nen zu suchen, wurden sie in allen Tier- und
Pflanzengruppen flindig, bei Schwimmen, Ri-

dertierchen, Pflanzen, Insekten und Siugern
(FrRoMM et al. 2015). Micro-RINA-Gene wer-
den nicht in Proteine umgeschrieben. Stattdes-
sen codieren sie fiir kurze RNA-Molekiile, die
regulatorische Funktionen erfiillen. Bei micro-
RNA handelt es sich um kleine RNA-Mole-
kiile, die tiblicherweise nur aus 22 Nukleotiden
(RNA-Bausteine) bestehen und die messen-
ger-RNA (mRNA) von proteincodierenden
Genen erkennen und an diese binden. Auf die-
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se Weise blockieren sie entweder die Uberset-
zung der mRNA in Proteine oder markieren
die mRNA fiir die Abbaumaschinerie, damit
von dem entsprechenden Protein weniger pro-
duziert werden kann. In beiden Fillen kommt
es zu einer verminderten Produktion des be-
treffenden Proteins. In der Regel erkennt jede
einzelne micro-RINA Hunderte von verschie-
denen mRNAs, wodurch die Aktivitat von um-
fangreichen genetischen Programmen gesteuert
werden kann. Der Protein-Output von etwa 60
Prozent aller menschlichen Gene wird durch
micro-RNAs gesteuert. Micro-RINAs werden
auf verschiedene Weise produziert, aber in der
Regel werden sie von bestimmten Genen co-
diert (O‘BRIEN et al. 2018).

Ein micro-RINA-Gen hateine leicht erkenn-
bare Struktur, da innerhalb der entsprechenden
DNA-Sequenz ein Palindrom vorhanden ist. Ein
Palindrom (wie das Wort ,,Lagerregal®; das Wort
kann vorwirts und riickwirts gelesen werden)
besteht aus zwei eng beieinander liegenden, be-
nachbarten invertierten Wiederholungen, die
intern miteinander durch Basenpaarung eine
Haarnadel-Struktur (oder Stammschleife) bilden
(Abb. 1). Palindrome in der DNA sind keine
Seltenheit und haben oft wichtige biologische
Funktionen, da die Schleifen, die sie in DINA-
Sequenzen verursachen, oft als Andockstellen
fiir regulatorische Proteine dienen. Gene, die
fiir micro-RINA-Molekiile codieren, sind ge-
nauso Bestandteile des menschlichen Genoms
wie Gene, die fiir Proteine codieren. Zellen
stellen micro-RINA in einem Prozess her, der
den ersten Schritten der Proteinsynthese dhnelt.
Das micro-RINA-Gen wird aktiviert, indem
der DNA-Strang von einer Transkriptase (En-
zym) gedtinet wird. AnschlieBend wird das Gen
in RNA umgeschrieben (Transkription).

Es ist immer noch unklar, wie viele micro-
RNA-Gene
handen sind. Verschiedene Datenbanken geben

im menschlichen Genom vor-

eine unterschiedliche Anzahl von micro-RINA-
Genen an, bis hin zu mehreren Tausend. Jiingste
Analysen mit modernsten Techniken bestitigen
567 micro-RINA-Gene im menschlichen Ge-
nom, von denen 94 nur beim Menschen vor-
kommen (https://mirgenedb.org/browse/hsa,
am 25.01.2024). Bei Letzteren handelt es sich
also um sogenannte Orphan-Gene (Waisengene),
d. h. Gene, die nur bei einer bestimmten Art
vorkommen und bei denen es keine Hinwei-
se gibt, wie sie im Sinne einer evolutioniren
Entwicklungsgeschichte interpretiert werden
konnten. Dies ist flir Evolutionstheoretiker sehr
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problematisch, denn woher kommen neue Gene,
die keine evolutionire Geschichte haben? In
einem kiirzlich in der US-amerikanischen Wis-
senschaftszeitschrift PNAS erschienenen Arti-
kel wird postuliert, dass sie in einem Mutations-
prozess namens ,, Template Switching* gebildet
werden konnen, der gelegentlich wihrend der
DNA-Replikation auftritt (MONTTINEN et al.
2023).

Was ist ,,Template Switching“?

Template Switching (TS; deutsch: Vorlagen-
wechsel) wird hiufig zur Erklirung der Bildung
komplexer neuer Haarnadelstrukturen in Ge-
nomen herangezogen (MONTTINEN et al. 2022).
Um zu verstehen, was mit TS gemeint ist,
kann man sich die doppelstringige DNA wie
eine zweispurige Strale vorstellen, die in bei-
de Richtungen befahren werden kann — aber
immer und nur auf der rechten Seite befahren
werden darf, wie es die StVO fordert. Bei der
Replikation* der DNA fihrt die DNA-Poly-
merase auch immer nur in eine Richtung, nim-
lich von 5" nach 3" (notiert als 5" —=3")*. Diese
Fahrtrichtung des DNA-Kopiervorgangs wird
durch die biochemischen Eigenschaften der
DNA-Polymerase sowie der DNA festgelegt.
Stellen Sie sich nun vor, die DNA-Polymerase
rutscht aus, vollzieht eine 180-Grad-Wendung,
wechselt auf die Gegenspur und setzt dort die
Transkription in entgegengesetzter Richtung
fort, als wire nichts geschehen. Dies ist Temp-
late Switching — ein hypothetisches Modell zur
Erkliarung der Existenz von (Stammschleifen in)
micro-RINA-Genen. Es sei darauf hingewiesen,
dass die Erzeugung eines ganzen micro-RINA-
Gens, wie es im Genom vorgefunden wird
(Abb. 2), zwei TS-Runden unmittelbar nach-
einander erfordert, d. h. zwei Ausrutscher, also
zwei Mal Spurwechsel. Die Forscher berichten
in PNAS, dass TS bei der DNA-Replikation
eine perfekte Basenpaarung fiir eine Stamm-

Abb.1 Micro-RNA-Gene
befinden sich in der DNA.
Sie werden in pri-micro-
RNAs umgeschrieben, die
enzymatisch zu pre-micro-
RNAs verarbeitet werden.
Diese wiederum werden
enzymatisch zu reifen
micro-RNAs von etwa 22
Nukleotiden verarbeitet.
Reife micro-RNAs kontrol-

lieren die Expression ganzer

biologischer Netzwerke, da

sie bis zu mehreren hundert

Messenger-RNAs binden

und deren Abbau bewirken

konnen.
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Abb.2 Wahrend des Prozesses der DNA-Replikation treten an der Replikationsgabel
manchmal Fehler auf, die als Template Switching bezeichnet werden. Dabei handelt es sich
um Fehler, bei denen die DNA-Polymerase zweimal die Richtung wechselt. Dies fiihrt zu
Palindromen. Evolutionsbiologen erhoffen sich durch diesen Prozess eine Erklarung fiir
micro-RNA-Gene. Oben: 1 DNA-Polymerase rutscht in die falsche Spur. 2 DNA-Polymerase fligt
B'>A" hinzu. 3 DNA-Polymerase rutscht zurlick in die richtige Spur und fahrt in der richtigen
Richtung fort. Mitte: Das Ergebnis des Ausrutschens ist ein Palindrom (blauer Pfeil). Unten:In
RNA transkribierte Palindrome kénnen Haarnadel-Strukturen ergeben.

struktur mit einem einzigen Mutationsereignis
bilden kann und an der Entstehung von fast 20
fiir Menschen spezifischen micro-RNA-Genen
beteiligt gewesen sein soll — das sind etwa ein
Viertel aller neuen humanspezifischen micro-
RNA-Gene (MONTTINEN et al. 2023). In Abb. 2
wird der ganze Prozess dargestellt.

Statt einer Handvoll Unterschiede zwischen
Menschen und Schimpansen sehen sich Ge-
nomforscher mit einer betrichtlichen Infor-
mationsliicke konfrontiert. Ist es plausibel, dass
zufillige Mutationen im Zusammenspiel mit
Selektion die 94 genetischen Unikate mensch-
licher micro-RNA-Gene hervorgebracht ha-
ben? Ein groBes Problem dabei ist, dass neue
micro-RNAs mit anderen Zhnlichen Sequen-
zen interferieren (wechselwirken) konnen. Die
in Tumorzellen beobachtbare abnorme micro-
RNA-Expression wird hiufig auf Verinderun-
gen der genomischen micro-RNA-Kopienzahl
und ihre Position im Genom (Amplifikation*,
Deletion* oder Translokation*) zuriickgeftihrt
(PENG & CRrocE 2016). Um neue micro-RINAs
erfolgreich einzugliedern, bedarf es einer Rei-
he aufeinander abgestimmter Mutationen so-
wie dazu passender Mutationen an genau den
richtigen Stellen der mRNAs, die sie nun re-
gulieren sollen. Auch wenn das Rohmaterial
fir ein neues micro-RNA-Gen von einem
einzigen zufilligen TS stammen sollte (Abb. 2),
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ist es sehr unwahrscheinlich, dass es sofort und
ohne Stérung in die bestehenden regulatori-
schen Netzwerke integriert werden kann. Die
fiir die Neuintegrierung im Genom erforderli-
chen Anderungen hitten unmittelbar nachein-
ander auftreten und sich zligig in der gesamten
menschlichen Population fixieren miissen. Ein
absolut unwahrscheinliches Szenario.

Ein Wandel im evolutionaren Den-
ken: Saltationismus statt Darwinis-
mus?

Die Feststellung, dass es 94 humanspezifische
micro-RNA-Gene gibt, ist von groller Bedeu-
tung, denn jede micro-RNA bindet und regu-
liert Netzwerke von Dutzenden oder Hunderten
von mRNAs (LEwis et al. 2005). Die Evolu-
tionstheoretiker bieten als Erklirung an, dass
ein einziges Mutationsereignis eine neuartige
micro-RNA erzeugt haben konnte, sodass diese
mit einer Vielzahl von mRNAs interagiert und
sofort in ein biologisches Netzwerk integrierbar
ist. Wie aber soll das durch einen einzigen zufilli-
gen Mutationsprozess erfolgen? Jede der 94 neu-
en micro-RNAs muss je nach Zelltyp korrekt
eingestellt sein. Sie muss ein- und ausgeschaltet
werden konnen, wenn dies erforderlich ist. Eine
Vielzahl von Verinderungen hitte im Laufe von
hochstens funt bis sieben Millionen Jahren in
der menschlichen Abstammungslinie selektiert
und fixiert worden sein miissen. Dies wire eine
gewaltige sprunghafte Veranderung und sie muss
zusitzlich zu all den anderen Unterschieden
zwischen Schimpansen und Menschen durch
die Evolutionstheorie erklirt werden. Wissen-
schaftliche Hypothesen miissen verniinftig und
frei von unerklirten gewaltigen Spriingen sein.
Der Vorschlag, dass micro-RNA-Gene das Er-
gebnis eines einzigen Mutationsereignisses sind,
bedeutet, dass der klassische Darwinismus mit
seinen unmerklich kleinen Schritten der Veran-
derung bei diesem Phinomen versagt. Erklart
man die beobachtete betrichtliche Diskontinui-
tat in den micro-RINA-Genen durch einzelne,
sehr unwahrscheinliche genetische Mutationen,
entspriache das dem Saltationismus (sprunghafte
Evolution), den Darwin und seine Nachfolger
ja entschieden ablehnten.

In der Biologie bezeichnet Saltationismus
(von lat. saltus = ,Sprung®) eine plotzliche
und groBe Anderung von einer Generation
zur nichsten, die moglicherweise zu einer ein-
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stufigen Artbildung fithrt. Im Saltationismus
— einer Alternative zu Darwins Gradualismus
— wird angenommen, dass grofere genetische
Verinderungen, chromosomale Aberrationen
oder Umstrukturierungen zu einer reprodukti-
ven Isolation von Individuen fithren und damit
rasch neue Arten hervorbringen konnen. Ur-
springlich wurde die abrupte Speziation (Art-
bildung) von der neodarwinistischen Schule
der ,,modernen Synthese* der Evolutionstheo-
rie abgelehnt, da groBe Anderungen mit einem
funktionalen Ergebnis weder theoretisch zu er-
warten sind noch experimentell nachweisbar
waren. Saltationismus gewinnt aber aufgrund
neuerer Erkenntnisse der Evolutionsbiologie
wieder an Popularitit (THEISSEN 2009).

Das plotzliche Auftreten von micro-RNA-
Genen beim Menschen, die bei Menschenaffen
nicht vorkommen, kann evolutionstheoretisch
nur als Saltation interpretiert werden. Zudem
schreiben die Autoren in PNAS, dass ,, Templa-
te-Switching ein relativ hiufiger Mechanismus
sei, der Rohmaterial fiir die Evolution liefert
und eine nahezu sofortige Neuverdrahtung der
genetischen Information und eine schnelle An-
passung an sich verindernde Umgebungen er-
moglicht.*

Aus der Sicht dieser Evolutionsbiologen
muss die Entstehung neuer micro-RNA-Gene
einfach sein, weil es — so ihre Begriindung — vie-
le neue micro-RINA-Gene in unserem Genom
gibt. Neue Gene direkt durch Template-Swit-
ching zu erhalten, wire demnach also auch kein
anspruchsvoller Vorgang! Doch dies ist ein lu-
penreiner Zirkelschluss. Ob einVorgang einfach
ist, entscheidet sich daran, wie er funktioniert,
nicht daran, ob er oft vorgekommen sein soll.
Dass die Entstehung neuer micro-RNA-Gene
nicht einfach ist, wird deutlich, wenn man sich
ein voll funktionsfihiges, mehrstockiges Ge-
biude vorstellt, in dem alle Leitungen, Strom-,
Wasser- und Abwasserleitungen, Zu- und Ab-
luftkanile usw. integriert sind. Nun muss der
Bauunternehmer ein Geschoss zwischen den
anderen vorhandenen Etagen so einbauen, dass
alles ordnungsgemil} in Betrieb bleibt. Genau
so muss man die vollstindig in das menschliche
Genom integrierten neuen micro-RNAs ver-
stechen. Dass dies in unserem Genom stindig
geschieht, stellt eine lang gehegte darwinisti-
sche Uberzeugung auf den Kopf: Natura non
facit saltus. (Die Natur macht keine Spriinge.) In
seinem sehr populiren Artikel ,,Evolution and
Tinkering® erlduterte der Genetiker Francois
Jacob die akzeptierte (neodarwinistische) Sicht-
weise, warum die Natur keine Spriinge macht:

,»(N)achdem das Leben in Form eines pri-
mitiven, sich selbst reproduzierenden Organis-
mus begonnen hatte, musste die weitere Evolu-
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Glossar

523" In einer Nukleinsaure (DNA oder
RNA) ist die Hydroxylgruppe am 3. Koh-
lenstoffatom (= 3) einer Nukleobase mit
der Phosphatgruppe der nachsten Base
verbunden. Daher wird die Orientierung
eines Nukleinsaurestrangs mit 5° und 3
bezeichnet. Die DNA-Polymerasen be-
wegen sich immer von 5°zu 3, kurz 5°3".
Amplifikation: Gewinn von Nukleotiden
durch Vervielfaltigung einer bestehen-
den Gensequenz (DNA)

Deletion: Verlust von Nukleotiden in der
DNA.

Replikation: die identische Verdopplung
des Erbguts (DNA)

RNA: Ribonukleinsdure, eine Nuklein-
saure, die in allen lebenden Zellen vor-
kommt. lhre Hauptaufgabe besteht
darin, als Bote zu fungieren, der die An-
weisungen der DNA zur Steuerung der
Proteinsynthese weiterleitet. In einigen
Viren tragt eher die RNA als die DNA die
genetische Information. Zunehmend
wird festgestellt, dass nicht-codierende
RNA, wie z. B. die micro-RNA, wichtige
regulatorische Funktionen in Zellen
hat.

Translokation: eine Veranderung der Po-
sition einer DNA-Sequenz (Gen oder an-
deres genetisches Element) im Genom

tion durch Verinderungen bereits bestehender

Verbindungen erfolgen. [...] In Organismen,

die so komplex und vernetzt sind wie die, die

schon vor langer Zeit lebten, konnte die Schaf-

fung vollig neuer Nukleotidsequenzen fur die

Produktion neuer Informationen nicht von Be-
deutung sein. [S. 1164].” (GAUGER 2018)
Mit anderen Worten: Neue Gene miussen

aus bereits existierenden Genen entstehen, weil
die Wahrscheinlichkeit der Alternative (Neu-
entstehung) so gering ist, dass sie ausgeschlos-

sen werden kann. Deshalb ist die Entdeckung

von Waisengenen, insbesondere die der mi-
cro-RNA-Gene, so problematisch. Und mit
gerade einmal 20 micro-RNA-Genen, die mit

einem Saltationsvorgang ,,erklirt* werden soll-

ten, bleiben die meisten von ihnen (aktuell 74)

immer noch Waisen, die einer Erklarung durch

Evolution entgegenstehen.
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Streiflichter

Waldsanger: ein bunter
und artenreicher Vogel-
Grundtyp?

Waldsinger (Parulidae) bilden eine
Vogelfamilie innerhalb der arten-
reichen Ordnung der Sperlingsvo-
gel (Passeriformes). Es sind zierliche,
oft auftallend bunt gefirbte Sing-
vogel von ca. 10 bis 15 cm Linge.
Sie ernihren sich von Insekten und
zusitzlich von Friichten und Pflan-
zenteilen, die sie mit ihrem typi-
schen schlanken und spitzen Schna-
bel aufpicken. Diese Vogel kommen
nur in der Neuen Welt vor (daher
der englische Name ,,New World
warblers*). Dort halten sie sich v. a.
in Baumkronen auf und singen aus-
dauernd mit hoher Stimme — aber
nicht so abwechslungsreich, wie
man aufgrund ihres Namens ver-
muten konnte.

Waldsinger bestehen aus 18 Gat-
tungen und 120 Arten sowie 238
Unterarten  (Eigene
von https:/ /www.worldbirdnames.org/
bow /warblers/ vom 13.09.2023). Es
gibt sehr viele Hybriden (Misch-
linge) innerhalb der Waldsinger
— vor allem auf Art-Ebene (vgl.

Auswertung

Abb.1 Die farbenfrohe Vielfalt des Waldsanger-Grundtyps: Beispiele verschiedener Gattungen.
Lediglich bei den mit,?“ markierten Vogeln ist die Grundtypzugehorigkeit noch nicht gesichert:
Haldenwaldsanger (Helmitheros vermivorum, oben rechts) und Pieperwaldsanger (Seiurus
aurocapilla, unten rechts). (Wikimedia: Gemeinfrei: Francisco Enriquez; CC BY 2.0: Seabamirum on
Flickr, Greg7 on Flickr; Frode Jacobsen on Flickr (upload by berichard); Bettina Arrigoni; CC BY-SA
2.0: dominic sherony; Mike’s Birds (upload by berichard); CC BY 3.0: http://www.birdphotos.com;
CC BY-SA 3.0: Wolfgang Wander, pbase.com; CC BY-SA 4.0: Charles J. Sharp; Rhododendrites)

Abb. 2 Molekulargenetische Analyse (5847 mitochondriale und 4602 Kern-Nukleotide) nach
Lovete et al. (2010, Fig. 5; vereinfacht) mit 110 Waldsénger-Arten. Die phylogenetischen Verhaltnis-
se sind (vereinfacht) in hellgrau mit dicken Linien angezeigt (ebd.). Die diinnen Linien stellen die
Hybriden nach McCarthy (2006,309-316) dar, die Gattungen oder wenigstens Claden in dieser
Analyse Uberschreiten. Arten derselben Gattungen wurden in derselben Farbe dargestellt —und
wo fur die Ubersichtlichkeit hilfreich — auch deren Hybrid-Verbindungen. Sternchen* zeigen von
Loverte et al. (2010) neu definierte Gattungen an, die klassische Gattungen aufteilen oder zusam-
menfihren. (Eigene Darstellung)

Helmitheros

——— Vermivora bachmanii, chrysoptera, (cyanoptera) pinus -

e e —
Protonotaria
Limnithlypis
Oreothlypis*:
Parula / Oreothlypis superciliosa, gutturalis
[ Vermivora / Leiothlypis peregrina, celata, crissalis, luciae, ruficapilla, virginiae
Geothlypis*:
Leucopeza
= Oporornis & Geothlypis
Setophaga* L
Catharopeza
Dendroica / Setophaga bishopi, plumbea, angelae, pharetra
Wilsonia / Setophaga citrina
L Setophaga ruticilla
Dendroica / Setophaga kirtlandii, tigrina, cerulﬂ
[Parula / Setophaga americana, pitiayumi
[Dendroica / Setophaga magnolia bis virens (23 Arten), z. B. caerulescens, coronata, —
dominica, fusca, magnolia, pensylvanica, petechia, striata, townsendi
Myiothlypis¥:
Basileuterus / Myiothlypis luteoviridis bis coronatus (14—15 Arten) (inkl. Gattung Phaeothlypis)
Basileuterus*:
Euthlypis / Basileuterus
Basileuterus rufifrons, melanogenys, belli, hypoleucus, culicivorus, trifasciatus, tristriatus
Cardellina*:
— Wilsonia / Cardellina canadensis, pusilla
Cardellina
Ergaticus / Cardellina
Myioborus
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McCartay 2006, 309-316; https://
avianhybrids.wordpress.com/parulidae/
vom 29.11.2023). Aber es gibt auch
eine Reihe gattungsiibergreifender
Hybriden, die fur die Grundtypen-
biologie von besonderer Bedeutung
sind. Gemill der Grundtypenbio-
logie werden Grundtypen als heu-
tige Entsprechungen urspriinglich
geschaffener Arten vor allem iiber
gemeinsame Nachkommen (Hy-
briden bei verschiedenen Arten)
definiert. Aber auch Merkmale aus
Ethologie, Morphologie, Embryo-
logie und Genetik werden bertick-
sichtigt.

Fiir eine eigene Analyse wurden
relevante Hybriden nach McCar-
THY (2006, 309-316) zusammenge-
tragen. Diese wurden anschlieBend
tiber eine molekulargenetische phy-
logenetische Analyse der Waldsianger
von LoveTTE et al. (2010, Fig. 5) ge-
legt (s. Abb. 2).

Es ergibt sich aus Abb. 2, dass
folgende klassische Gattungen (in
Klammern mit Artenzahl nach
worldbirdnames.org) direkt bzw. indi-
rekt durch Kreuzungen miteinander
verbunden sind (selbst wenn dies
nicht alle Arten direkt betrifft und
selbst wenn LOVETTE et al. [2010]
die Gattungen z.T. anders einteilen):
Parkesia (2), Vermivora (3), Mniotilta
(1), Protonotaria (1), Oreothlypis (2),
Leiothlypis (6), Oporornis (1), Geothly-
pis (15), Setophaga (37) und Cardellina
(5). Damit kann man wohl mindes-
tens 73 Arten als zugehdrig zum sel-
ben Grundtyp einordnen. Allerdings
liegen auch andere Gattungen mit
insgesamt 45 Arten innerhalb der
Claden (Abstammungsgemeinschaf-
ten), die durch Hybriden aufgrund
ihrer genetischen Verwandtschaft
miteinander verbunden sind: Dazu
gehoren monotypische Gattungen
(mit je nur einer Art) wie Limno-
thlypis (1), Leucopeza (1), Catharopeza
(1), aber auch artenreiche Gattun-
gen wie Myiothlypis (18), Basileuterus
(12) und Myioborus (12). Somit kén-
nen mit ziemlicher Sicherheit 118 Ar-
ten der Waldsdnger demselben Grund-
typ zugeordnet werden. Lediglich die
beiden Arten Seiurus aurocapilla und

1; BARKER et al. 2015, Fig. 1). Dies-
beziiglich besteht noch Forschungs-
bedarf zur Grundtypenzugehorig-
keit.

Das Ergebnis zeigt, dass Waldsin-
ger zu den als besonders artenrei-
chen Minimalen Grundtypen unter
den Végeln mit z.T. weit iiber hun-
dert verschiedenen Arten gehoren
wie auch die Entenvogel, Fasanen-
artigen, Prachtfinken, Habichtarti-
gen (vgl. ScuERER 1993, 131, 133,
159, 170, 185£t., 197ff.) und Papa-
geien (LANDGREN et al. 2011).

[Barker FK et al. (2015) New insights into
New World biogeography: An integrated
view from the phylogeny of blackbirds, car-
dinals, sparrows, tanagers, warblers, and
allies. The Auk 132, 333-348 + BiocH Nl et al.
(2015) SWS2 visual pigment evolution as a
test of historically contingent patterns of
plumage color evolution in Warblers. Evolu-
tion 69, 341-356 + LaANDGREN L, Gustarsson L &
Kurzetnice H (2011)  Grundtypstudien an
Papageien. Stud. Integr. J. 18, 4-16 + LoveTTe 1)
et al. (2010) A comprehensive multilocus
phylogeny for the wood-warblers and a
revised classification of the Parulidae (Aves).
Mol. Phylogen. Evol. 57, 753—770 « McCaRTHY
EM (2006) Handbook of Avian Hybrids of
the World. Oxford University Press, New
York « ScHerer S (Hg.,1993) Typen des Lebens.
Pascal-Verlag, Berlin] B. Scholl

Umfassende Konvergen-
zen bei Delfinen

Im Kurzbeitrag ,,Delfine — ein sport-
licher Grundtyp® auf S. 39 in dieser
Ausgabe wurden Delfine (Delphi-
nidae) und Flussdelfine aus Grund-
typ-Perspektive betrachtet. Sie sind
aber auch in einer anderen Hin-
sicht fiir die Ursprungsforschung
interessant, da sie einige Merkmale
besitzen, die mehrfach unabhingig

evolviert sein sollen — also Konver-
genzen sind. Ein allgemein bekann-
tes Beispiel fiir Konvergenzen stellt
der stromlinienformige Korper der
schnellen Meeresriuber dar — wie
Delfine, Flussdelfine, Haie, Thun-
fische, Schwertfische, Pinguine und
verschiedene Formen ausgestorbe-
ner Meeressaurier. Im Folgenden
werden vier verschiedene Konver-
genzen bei Delfinen im weiteren
Sinne zusammengetragen, die weit
{iber die Ahnlichkeiten der Kérper-
form hinausgehen.

Delfine wie auch die verschie-
denen Gruppen von Flussdelfinen
zeigen eine Reihe von morpho-
logischen (korperbaulichen) Kon-
vergenzen. So ihnelt der Schidel
von Delfinen wie dem Groflen
Schwertwal dem robusten Schidel
des  Stumptkrokodils erstaunlich
statk (McCurry et al. 2017, Fig.
1). Noch gravierender ist aber die
Konvergenz der langen Schnauzen von
Gavialen (z. B. dem Gangesgavial)
und dem Flussdelfin La-Plata-Del-
fin (ebd.).

Alle Zahnwale nutzen Echoor-
tung; man vermutet dies auch flr
die frithesten fossilen Formen (PARK
et al. 2019, 1). Echoortung ist aber
eine weitverbreitete Konvergenz,
die bei Fledermiusen, Flughunden,
Spitzmiusen, Tenreks, Nagetieren,
Robben und Végeln (Fettschwalm
und 16 andere Seglerarten: min-
destens 3-mal unabhingig) auftritt
(ParRkER et al. 2013; Scuorr 2023,
10, 16).

Als Empfangsorgan zur Echoor-
tung ist der Bau der Cochlea (Hor-
schnecke) besonders relevant (PARK
et al. 2019). Eine morphologische

Abb.1 Der Schadelbau von grazilen bzw. robusten Krokodilen und Zahnwalen weist konvergente Merkmale
auf (die in Aufsicht und seitlicher Ansicht noch deutlicher erkennbar sind, s. Park et al. 2019, Fig.1).

Oben: A Gangesgavial und B La-Plata-Delfin. Unten: € Stumpfkrokodil und D Schwertwal. (Nach Wikimedia:
Museum of Veterinary Anatomy FMVZ USP, CC BY-SA 4.0; Skimsta, CCO; Zachi Evenor, CC BY 2.0; The Chil-
dren’s Museum of Indianapolis, CC BY-SA 3.0)

Helmitheros vermivorum zweigen vor
den Verbindungen durch Hybriden
ab (vgl. auch BrocH et al. 2015, Fig.
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Analyse ergab, dass sie bei den un-
terschiedlichen Gruppen von Fluss-
delfinen nicht konvergent gebaut ist.
Es gibt aber jeweils drei ,konver-
gente Bauregime* der Cochlea bei
Zahnwalen: 1. Pottwale (Physeteri-
dae) und Schnabelwale (Ziphiidae;
auBer True-Zweizahnwal und Cu-
vier-Schnabelwal); 2. True-Zwei-
zahnwal und Cuvier-Schnabelwal
innerhalb der Schnabelwale sowie
3. Zwergpottwale (Kogiidae) und
WeiBflankenschweinswal aus der
Familie der Schweinswale (PARK et
al. 2019, Fig. 3).

Auch genetisch gibt es gewaltige
Konvergenzen zwischen Delfinen
und anderen Tieren, wie PARKER
et al. (2013, 228; Hervorhebungen
hinzugeftigt) in der Fachzeitschrift
Nature  zusammengefasst  haben:
»oystematische Analysen der kon-
vergenten Sequenzevolution von
805.053 Aminosiuren innerhalb
von 2.326 orthologen [homologen]
codierenden Gensequenzen, die bei
22 Siugetieren (einschlieBlich vier
neu sequenzierter Fledermausge-
nome) verglichen wurden, ergaben
Signaturen, die auf Konveigenz an
fast 200 Loci schlieBen lassen. Starke
und signifikante Unterstiitzung flir
Konvergenz zwischen Fledermdusen
und dem Groflen Trimmler wurde bei
zahlreichen Genen festgestellt, die mit
dem Gehor oder der Taubheit ver-
bunden sind, was auf eine Beteili-
gung an der Echoortung hindeutet.
Unerwarteterweise fanden wir [die
Autoren] auch Konvergenz bei vielen
Genen, die mit dem Sehen zusam-
menhingen: Das Konvergenzsignal
vieler sensorischer Gene korrelier-
te stark mit der Stirke der natiirli-
chen Selektion. Dieser erste Versuch,
genomweite konvergente Sequenz-
evolution in unterschiedlichen Taxa
zu entdecken, zeigt, dass das Phdno-
men viel weiter verbreitet ist, als bisher
angenommen.

Diese erstaunlichen Befunde
von weit verbreiteten Konvergenzen
entsprechen nicht den Vorhersagen
Darwin‘scher Evolution. Aulerdem
ist hinzuzufligen, dass Selektion an
sich kein Evolutionsmechanismus
ist, der sensorische Gene erzeugen
konnte. Selektion (Auslese) wirkt

namlich nur an bereits bestehen-
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den funktionierenden Strukturen
und Genen. Aus evolutionirer Per-
spektive bleibt es daher offen, wieso
Lebewesen, die ahnlichen Anforde-
rungen durch die Umwelt ausge-
setzt sind, dhnliche morphologische
und genetische Losungen aufweisen,
wihrend die meisten anderen Ar-
ten in ahnlicher Umwelt dies nicht
haben. Ein Schopfer ist hingegen
frei, solche Merkmale entsprechend
dkologischer Notwendigkeiten oder
auch anderer Gesichtspunkte zuzu-
teilen.

[McCurry MR et al. (2017) The remarkable
convergence of skull shape in crocodilians
and toothed whales. Proc. R. Soc. B 284,
20162348 - Park T et al. (2019) Convergent
evolution in toothed whale cochleae. BMC
Evolutionary Biology 19, 195 « Parker J et al.
(2013) Genome-wide signatures of conver-
gent evolution in echolocating mammals.
Nature 502,228-231+ ScHol B (2023) Beherr-
schen Schimpansen etwa doch Gramma-
tik? W+W-Onlineartikel, https://wwwwort-

und-wissen.org/artikel/schimpansengram-
matik/] B. Scholl

Von der Schuppe zur Feder
— nur ein kleiner Schritt?

Forschern ist es gelungen, Schup-
pen an Hithnerfiillen in Federn zu
verwandeln. Dies gelang, indem ein
Gen manipuliert wurde, das eine
Signalfunktion ausiibt. Ist das ein
wichtiger Schritt im Verstindnis,
wie Vogelfedern evolutionir erst-
mals entstanden sind?

Die Ausbildung von Organen
wihrend der Embryonalentwick-
lung steht unter der Kontrolle von
biochemischen Signalwegen. Daran
sind in der Regel zahlreiche Enzy-
me und Botenstoffe beteiligt. Auf
diesen Signalwegen konnen Signale
verstirkt oder auch unterschiedliche

Signale integriert werden. Ein be-
deutsamer Signalweg ist der Sonic
Hedgehog-(Shh)-Signalweg. Durch
ithn werden verschiedene Prozesse
gesteuert, z. B. bei der Bildung des
Neuralrohrs (embryonale Anlage
des Nervensystems), der Extremi-
titenknospen oder auch von Struk-
turen der Haut wie Schuppen und
Federn.

Durch Beeinflussung des Shh-
Signalwegs konnten Rory L. Coo-
PER und Michel C. MILINKOVITCH
von der Universitit Genf die Aus-
bildung von Federn auf den Fi-
Ben von Hihnern anstelle der
normalerweise ausgebildeten netz-
formigen Schuppen auslosen. Dies
erreichten sie durch intravendse
Injektion des Smoothened-Agonisten
(SAG) in das sich im Ei entwickeln-
de Hithnchen am 11. Embryonal-
tag. Der SAG forderte spezifisch die
Shh-Signaliibertragung im Hiih-
nerembryo, was zur Ausbildung der
Federn fuihrte. Deren Ausbildung
auf den Innenflichen des Fules
und der Finger (Abb. 1) war voll-
staindig und dauerhaft; es war dazu
keine anhaltende Behandlung er-
forderlich. Die an den ,.(falschen®
Stellen ausgebildeten (ektopischen)
Federn waren entwicklungsmiBig
mit normalen Federn vergleichbar,
die den Korper schmiicken. Die
Daunenfedern entwickelten sich
bei erwachsenen Hithnern zu beid-
seitig symmetrischen Konturfedern,
die nach der Mauser ersetzt werden.
RNA-Sequenzierungsanalysen be-
stitigten, dass die Behandlung mit
dem Smoothened-Agonisten die
Expression (Nutzung) von wichti-
gen, mit dem Shh-Signalweg asso-
ziierten Genen spezifisch fordert.
Die Forscher schlieBen aus ihren

Abb.1 Federn statt normalen Schuppenstrukturen an den FiiBen von Hihnchen durch Manipula-
tion des Shh-Signalwegs. (© UNIGE / Cooper & Milinkovitch; CC BY 4.0)
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Ergebnissen, dass ,,Variationen im
Shh-Signalweg wahrscheinlich zur
natiirlichen Vielfalt und Regiona-
lisierung [unterschiedliche Auspra-
gung in verschiedenen Bereichen
des Korpers] der Hautanhangsgebil-
de von Vogeln beitragen™ (COOPER
& MiLiNkoviTcH 2023, 1). Oftenbar
nimmt der Shh-Signalweg in der
Hierarchie eine hochrangige Stel-
lung ein, in der er u. a. unterschied-
liche Entwicklungen der Hautan-
hinge reguliert.

Die Autoren nehmen in ihren
letzten beiden Sitzen Bezug auf
Evolution: Die Experimente hit-
ten die ,,Mdoglichkeit erofinet, zu
untersuchen, wie evolutionire Ver-
inderungen in Interaktionsnetzwer-
ken zu ausgeprigten Ubergingen
zwischen den Formen der Haut-
anhangsgebilde geflihrt haben®. Thre
Studie deute auch darauf hin, ,,dass
natiirliche Variationen in der Shh-
Signalibertragung  wahrscheinlich
ein solcher evolutionirer Treiber flir
die Vielfalt von Schuppen und Fe-
dermustern sind“ (CooPErR & Mi-
LINKOVITCH 2023, 1+11).

Doch die Schlussfolgerungen
der Autoren sind nicht durch ihre
Versuche gedeckt. Es wurden ein-
fach nur normale Federn am fal-
schen Ort ausgebildet. Alles, was
fiir die Ausbildung von Federn er-
forderlich ist, war schon da (und
zwar im Erbgut jeder einzelnen
Hihner-Zelle) und kann durch ge-
ringfligige Eingriffe in die Steue-
rungsebene der Gene abgerufen
werden. So wenig ,,eine Schwalbe
schon den Sommer macht®, macht
die Verstirkung eines Signalwegs
eine neue Struktur. Die erstmalige
de-novo-Entstehung von Federn er-
fordert koordinierte Verinderungen
in zahlreichen Genen; man denke
nur an den Feinbau und die aus-
gekliigelten Mikrostrukturen von
Federn (vgl. JuNker 2016). Dariiber
hinaus ist die Homologie (vermeint-
lich abstammungsbedingte Ahnlich-
keit) von Schuppen und Federn nur
auf einer sehr allgemeinen Ebene
nachweisbar, namlich bis zum ers-
ten Entwicklungsstadium der Ent-
stechung der Placode (einer Erhe-
bung auf der Haut). Ansonsten gibt
es erhebliche Unterschiede in ihrer
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Morphogenese und Proteinzusam-
mensetzung und es fehlen beispiels-
weise auch fossile Belege flir die
Entstehung von Haaren aus Reptil-
schuppen (D1-Poi & MILINKOVITCH
2016). Zudem gelten nach etablier-
ten Anschauungen Schuppen an
Fillen von Vogeln evolutionstheo-
retisch als zurlickgebildete Federn,
konnen also deren Entstehung nicht
erkliren. Alles in allem folgt daraus,
dass aus dem interessanten Experi-
ment von COOPER & MILINKOVITCH
(2023) keine Erkenntnisse zum Ur-
sprung von Vogelfedern gewonnen
werden konnen.

[Coorer RL & MiuinkovitcH MC (2023) Tran-
sient agonism of the sonic hedgehog path-
way triggers a permanent transition of skin
appendage fate in the chicken embryo. Sci.
Adv. 9, eadgg619, doi:10.1126/sciadv.
adgg619 + Di-Poi N & MiunkovitcH MC (2016)
The anatomical placode in reptile scale
morphogenesis indicates shared ancestry
among skin appendages in amniotes. Sci.
Adv.2,e1600708,d0i:10.1126/sciadv.1600708
« Junker R (2016) Vogelfedern und Vogelflug.

1. Was eine Evolutionshypothese erklaren
misste. Stud. Integr. J. 23, 75-82.] R Junker

»WAIR - Steilwandklet-
tern scheidet als Vorstufe
fiir den Vogelflug aus

Die Entstehung der Flugfihigkeit
gehort zu den ,hirtesten Niissen®
der Evolutionsbiologie. Die Fihig-
keit, sich aktiv in der Luft zu be-
wegen, ist dulerst anspruchsvoll.
Start und Landung gehoren zu den
schwierigsten Phasen, mussten aber
von vornherein gemeistert wer-
den. Zur Entstehung des Vogelflugs
stehen schon lange zwei sehr ver-
schiedene evolutionire Hypothe-
sen einander gegeniiber: Die Cur-
sorial-Hypothese ~ (Lauf-Hypothese),
wonach der Flugerwerb mit Laufen
und Flattern vom Boden aus er-
folgte, und die Arboreal-Hypothese
(Baum-Hypothese), nach der die
ersten Flugversuche durch Sturz-
und Gleitflug von exponierten Stel-
len aus erfolgten.

Nicht nur flir den Laien klingen
beide Hypothesen abenteuerlich,
auch aufgrund wissenschaftlicher
Untersuchungen haben sich bei-
de Varianten als sehr problematisch
erwiesen. Sowohl gegen die Cur-

~£

Abb.1 Aufsteigender Flug und Erklimmen einer steilen
Wand durch WAIR. (Aus Jackson et al. 2011; mit freund-
licher Genehmigung)

sorial- als auch gegen die Arboreal-
Hypothese gibt es so gravierende
und zahlreiche Einwande, dass beide
Hypothesen faktisch ausgeschlossen
sind (vgl. Junker 2017, Tab. 2, S. 73).

Als Ausweg aus diesem Dilemma
wurde von DiaL (2003) eine speziel-
le Variante der Cursorial-Hypothese
vorgeschlagen, wonach die Flug-
fihigkeit Giber ein Fortbewegungs-
Zwischenstadium erreicht wurde,
das als ,, Wing-assisted incline running®
(WAIR) bezeichnet wird. Gemeint
ist die Fihigkeit, unter Einsatz von
Fliigelbewegungen sehr steile Hin-
ge oder auch Baumstimme zu er-
klimmen (Abb. 1). Ein solches Ver-
halten ist unter heutigen Vogeln
als ontogenetisches Entwicklungs-
stadium bei Kiiken von Chukar-
hithnern (Alectoris chukar;, Abb. 2)
bekannt. WAIR ermdgliche funk-
tionelle Zwischenstufen zwischen
federlosen Vorderextremititen, Pro-
to-Fliigeln mit symmetrischen Fe-
dern und flugtauglichen Fliigeln mit
asymmetrischen Federn, wobei alle
Stadien selektiv begiinstigt gewesen
seien (Di1aL et al. 2006, 443).

Die WAIR-Hypothese erhielt
viel Beachtung und es wurden zahl-
reiche Studien zu verschiedenen
Aspekten des WAIR-Verhaltens
durchgeftihrt. WAIR als Vorstufe des
aktiven Flugs wurde in der Fach-
welt jedoch kontrovers diskutiert
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Abb. 2 Chukarhuhn (Alectoris chukar), Capitol Reef
National Park (Utah, USA). (CC BY-SA 3.0)

und zahlreiche Einwinde wurden
vorgebracht (zusammengestellt in
Junker 2017, 68-70). Beispielswei-
se wurde darauf hingewiesen, dass
das WAIR-Verhalten primir dazu
dient, den Bodenkontakt zu ver-
bessern, weshalb es nicht den ersten
Flugversuchen vorausgegangen sein
konnte. AuBerdem handle es sich
um ein komplexes Verhalten eigener
Art (D1AL et al. 2006, 438), das einen
voll entwickelten und kraftvollen
Flugschlag und einen entsprechen-
den Fliigelbau schon wvoraussetzt
(DececcHI & Larsson 2011, 9).
Eine neuere Studie von Kuz-
NETSOV & PanyuTina (2022) besie-
gelt nun de facto das ,,Aus” fiir die
WAIR-Hypothese. Die Forscher
berechneten die externen Krafte, die
wihrend der WAIR-Aktivitit eines
erwachsenen Chukarhuhns beim
Ab- und Aufschlag auf die Fliigel
wirken. Sie stellten fest, dass der ge-
samte vertikale Impuls, der von den
Fliigeln ausgeht, nach unten gerich-
tet ist. Somit heben die Fliigel etwa
die Hilfte des nach oben gerichte-
ten Impulses auf, der von den Bei-
nen ausgeht. Die Forscher bestitigen
somit die schon frither gemachte
Beobachtung, dass die Funktion der
Fliigel beim WAIR darin besteht,
den Korper in Richtung des steilen
Hangs zu driicken. Das aber ist die
entgegengesetzte Wirkung als dieje-
nige, die fiir den Kraftflug bendtigt
wird, und dafiir werden ganz andere
Muskeln bendtigt. Fiir die Forscher
folgt daraus, ,,dass die Muskulatur

66 | STUDIUM INTEGRALE

eines nicht fliegenden Vogelvorfah-
ren durch die Aktion der Vorder-
extremititen wihrend des Bergauf-
laufs nicht an den freien Schlagflug
angepasst werden kann. Dartiber
hinaus erfordert die Fliigelaktion
wihrend des WAIR eine hoch ent-
wickelte Flugmuskulatur derVogel.
Auch dieser zweite Kritikpunkt war
zuvor bereits gedullert worden (s. 0.).

Die Autoren kommen zum
Schluss, das WAIR-Verhal-
ten als eigenstindige spezialisierte
Fortbewegungsweise der Vogel be-

dass

trachtet werden sollte und als Mo-
dell fiir die Fortbewegung bei den
Vorfahren der Vogel nicht geeignet
ist. Zudem gibt es keine klaren Hin-
weise dafiir, dass gefiederte Dino-
saurier oder Vogel, die evolutionir
an die Basis des mutmaBlichen Vo-
gel-Stammbaums gestellt werden, in
der Lage waren, WAIR zu betreiben
(SENTER 2006).

Die WAIR-Hypothese hat sich
somit empirisch nicht bewihrt und

muss aufgegeben werden. Das evo-
lutionire Ritsel der Entstehung des
Vogelflugs ist von einer Losung wei-
ter entfernt denn je.

[DececcHi TA & Larsson HCE (2011) Assessing
arboreal adaptations of bird antecedents:
Testing the ecological setting of the origin
of the avian flight stroke. PLoS ONE 6(8):
€22292; doi:10.1371/journal.pone.0022292 -+
DiaL KP (2003) Wing-assisted incline run-
ning and the evolution of flight. Science
299, 402—-404 + Diat KP, Ranpat & Diat TR
(2006) What use is half a wing in the ecolo-
gy and evolution of birds? BioScience 56,
437445 * JacksoN BE, Tosalske BW & DiaL KP
(20m) The broad range of contractile
behaviour of the avian pectoralis: function-
al and evolutionary implications. J. Exp. Biol.
214, 2354—2361 + JUNKER R (2017) Dino-Feder-
vieh: Zum Ursprung von Vogelfeder und
Vogelflug. W+W Special Paper B-17-1,
https://www.wort-und-wissen.org/
wp-content/uploads/b-17-1_feder-und-
flug.pdf « Kuznetsov AN & Panvutina AA (2022)
Where was WAIR in avian flight evolution?
Biol. J. Linn. Soc. 137, 145—156, https://doi.
org/10.1093/biolinnean/blaco1g - Senter P
(2006) Scapular orientation in theropods
and basal birds, and the origin of flapping
flight. Acta Palaeont. Polon. 51, 305-313] R.
Junker

Erneute Bestatigung:
,»Homo“ habilis war kein
Mensch

Nach der Entdeckung von Fossilien
in der Olduvai-Schlucht in Tansania
schlugen Leakey et al. (1964) die
neue Art Homo habilis vor und stell-
ten sie in die morphologische (kor-
perbauliche) Liicke zwischen Au-
stralopithecus und Homo erectus. Homo
habilis wird seitdem vielfach als erster
Homo (Mensch) popularisiert, doch
war und ist Homo habilis seit seiner
Erstbeschreibung ein umstrittenes
Taxon (Tosias 1992; vgl. ScrHoLL
2022). Wegen der strittigen Einord-
nung wird im Folgenden Homo bei
der Art habilis und auch rudolfensis in
Anfithrungszeichen gesetzt.

Ein groBer Teil der Uberres-
te dieser Fossilgruppe besteht aus
Zahnresten (vgl. ScHoLL 2022), die
bisher jedoch nur anhand der oft
abgenutzten Schmelzoberfliche un-
tersucht worden sind. DAvVIEs et al.
(2024) analysierten nun zum ersten
Mal die innere Struktur der Zihne
von ,,Homo* habilis. Dabei unter-
suchten die Forscher die Morpho-
logie der Dentinkrone unterhalb

des Zahnschmelzes (s. Abb. 1), die
bei miBigem Zahnverschleil3 erhal-
ten und fiir die taxonomische Zu-
ordnung von fossilen Homininen
sehr aussagekriftig ist. Es wurden die
Form sowie die GroBe der Dentin-
krone der Unter- und Oberkiefer-
Zahnreihe von ,,Homo* habilis be-
stimmt und mit zahlreichen anderen
Homininen (Australopithecus, Homo
erectus und spiteren Homo-Funden)
verglichen.

Schmelz
Schmelz-Dentin-|
Ubergang
Dentin

Abb.1 Aufbau des Zahnes. (Grafik: Benjamin
Scholl nach Uwemuell, Public Domain)
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Davies et al. (2024) kamen zu
dem Ergebnis, dass die Morpholo-
gie der Dentinkrone von ,,Homo“
habilis der von Australopithecus dhnelt
und ,,primitiver” ist als die von
Homo erectus. Bei ,,Homo" habilis
existiert aber eine zahnmorpho-
logische Variationsbreite, die tber
den von Davigs et al. (2024) erwar-
teten Bereich einer Spezies hinaus-
geht. Das zu ,,Homo* habilis gestellte
Fossil OH 16 besitzt namlich eine
Anzahl Zahnmerkmale, die es von
den anderen ,,Homo‘*-habilis-Fun-
den trennt, aber auch nicht zu den
friihen Homo-erectus-Funden stellt.
Dies weist darauf hin, dass es sich bei
»Homo® habilis moglicherweise um
mehr als eine Art handeln konnte.

Die Morphologie der Dentin-
krone schlieBt ,,Homo* habilis aus
der Variationsbreite der Gattung
Mensch aus. Dieser Befund steht
im Einklang mit zahlreichen Unter-
suchungsergebnissen des Korper-
stamm- und Extremitatenskeletts,
des Innenohres, des Kauapparates,
der Ernihrungsweise und auch des
Musters der Kindheitsentwicklung
(BranDT 2023). ,,Homo* habilis wur-
de aufgrund vieler dieser Griinde
von Woop & Corrarp (1999) und
Corrarp & Woobp (2015) aus der
Gattung Homo ausgeschlossen. Die-
se beiden Autoren und andere For-
scher nahmen auch ,,Homo® rudol-
fensis, der wie ,,Homo* habilis in die
morphologische Liicke zwischen
Australopithecus und Homo erectus ge-
stellt wird, aus der Gattung Mensch
heraus (BranDT 2023).

Trotzdem wird in der palioan-
thropologischen Literatur weiterhin
an der alten Klassifizierung festge-
halten. Dieses Festhalten lisst nach
BranpT (2023) nur eine Vermutung
zu: Die morphologische Liicke zwi-
schen Australopithecus und Homo
tiberschreitet sonst die tolerierbare
Grenze dessen, was man aus evolu-
tiondrer Sicht erwartet.

»Homo®  habilis/ rudolfensis wird
seit Jahrzehnten von vielen Palio-
anthropologen als phylogenetisch
vermittelnde  Fossilgruppe  zwi-
schen den Australopithecinen und
dem frithesten echten Menschen
(Homo erectus) verstanden. Mit ihrer
Riickstufung erscheint die Liicke
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zwischen den recht groBaffenihn-
lichen Australomorphen, in deren
erweitertes Formenspektrum auch
o, Homo“ habilis und rudolfensis ge-
horen, und dem echten Menschen
(Homo erectus und spitere Homo-
Formen) groBer. Auch fur den
Laien erkennbar ergibt sich damit
eine Unterteilung der fossilen Ho-
mininen in zwei Gruppen: Einer-
seits menschenahnliche Formen, zu
denen Homo erectus und die spite-
ren Homo-Arten gehoren, die in der
Schopfungsforschung dem Grund-
typ Mensch zugeordnet werden,
und andererseits groBaffenihnliche
Formen wie die Australopithecinen,
die keine historisch-verwandtschaft-
liche Beziechung zum Menschen ha-
ben (BranDT 2023).

[BranDT M (2023) ,,Homo“ habilis war kein
Mensch. Kluft zwischen fossilen Menschen
und Menschenaffen groRer geworden. In:
Branot M: Frithe Homininen. Studium Inte-
grale Special, 2. erw. Aufl,, 121-130 « CoLLARD
M & Woop B (2015) Defining the genus
Homo. In: Henke W & TarTersalL | (eds.) Hand-
book of paleoanthropology. Berlin, Heidel-
berg, 2107-2144 + Davies TW, Gunz P et al.
(2024) Dental morphology in Homo habilis
and its implications for the evolution of
early Homo.Nature Communications 15:286
« Leakey LSB, Tosias PV & Narier J RA (1964) A
new species of the genus Homo from Oldu-
vai Gorge. Nature 202, 7-9 + ScroLL B (2022)
Homininen-Schadel: ,Stolpersteine” des
Grundtypmodells? Eine schopfungstheore-
tische Deutung der Funde von Dmanisi.
W+W Special Paper B-22-1, https://www.
wort-und-wissen.org/artikel/hominin-
en-schaedel/ « Tosias PV (1992) The species
Homo habilis: Example of a premature dis-
covery.Ann. Zool. Fennici 28,371-380 - Woob
B & Couwaro M (1999) The human genus. Sci-
ence 284, 65-71] M. Brandt

Nesseltiere — weiterer
Zuwachs bei der
»kambrischen Explosion®

Mit dem Kambrium vor 539 Mil-
lionen radiometrischen Jahren (Mtr])
beginnt abrupt eine reichhaltige
Fossiliiberlieferung von zweiseitig
symmetrischen Tieren (Bilateria).
Thre sehr unterschiedlichen Baupli-
ne tauchen abrupt auf. Fir diesen
Einschnitt hat sich die Bezeichnung
,,Jkambrische Explosion® eingebiir-
gert (vgl. ERWIN & VALENTINE 2013).
Diese markante Diskontinuitit war
bereits Charles Darwin bekannt.

Die weitere paliontologische For-
schung trug nicht dazu bei, den ex-
plosiven Charakter zu entschirfen.
Im Gegenteil: Zwar wurden mitt-
lerweile im prikambrischen Edia-
cartum (635-539 Mr]) zahlreiche
fossile Funde gemacht, aber kaum
welche, die als mogliche Vorliufer
der kambrischen Tierstimme dis-
kutabel sind, sondern unabhingi-
ge Baupline reprisentieren (ebd.).
AuBerdem hat die Fiille der kamb-
rischen Baupline durch neue Funde
mittlerweile noch zugenommen.

Seit Kurzem ist bekannt, dass
auch die radiirsymmetrischen Nes-
seltiere  (Cnidaria) nachweislich
zur kambrischen Explosion bei-
tragen (MooN et al. 2023). Zu den
ca. 8500 heute lebenden Arten der
Nesseltiere gehoren Schirmquallen
(Scyphozoa), Wiirfelquallen (Cubo-
z0a), die festsitzenden Blumentiere
(Anthozoa) mit den Seeanemonen,
Stein- und Weichkorallen sowie die
Hydrozoen (Hydrozoa). Charakte-
ristisch ist der Besitz von Nessel-
kapseln (Nematocysten), die zum
Beutefang und zur Abwehr genutzt
werden. Bei Schirm- und Wiirfel-
quallen sowie bei den Hydrozoen
werden im erwachsenen Zustand
zwei Stadien ausgebildet; der fest-
sitzende schlauch- oder sackformi-
ge Polyp und die freischwimmende
Meduse (Qualle), die die Keimzel-
len trigt.

Bisherige mogliche Belege fiir
die Existenz von Nesseltieren im
Kambrium waren unsicher oder
fehlinterpretiert, doch nun hat ein
Forscherteam 182 auBlergewohn-
lich gut erhaltene fossile Quallen
aus dem Mittelkambrium des be-
rithmten Burgess Shale in den ka-
nadischen Rocky Mountains un-
tersucht und Merkmale entdeckt,
die typisch sind fir Quallen, die
auch heute leben (sog. Kronen-
gruppe), was evolutionstheoreti-
schen Erwartungen widerspricht.
Die neu entdeckte Art wurde Burg-
essomedusa  phasmiformis ~ genannt.
Die Tiere besalen einen quader-
formigen Schirm von bis zu 20 cm
Hohe mit tiber 90 sehr kurzen und
fingerartigen Tentakeln. Angesichts
der Tatsache, dass Quallen zu etwa
95 % aus Wasser bestehen, ist die
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gute Erhaltung besonders bemer-
kenswert.

Die neue Art trigt somit zur Ver-
schiedenartigkeit der im Kambrium
fossil nachgewiesenen Tiere bei:
. Burgessomedusa ... unterstiitzt eine
wachsende Zahl von Studien, die
eine frithe evolutionire Diversifi-
zierung der Medusozoa, einschlie3-
lich der Kronengruppe, wihrend
des Ubergangs vom Prikambrium
zum Kambrium belegen” (MoonN
et al. 2023, 1). Auch der komplexe
Lebenszyklus mit einem Medusen-
stadium ist somit in der kambri-
schen Explosion vorhanden. Eine
genaue Zuordnung zu einer der
Untergruppen der Nesseltiere bei
der neuen Art ist allerdings kaum
moglich: ,,Burgessomedusa  dhnelt
in ihrer groben Morphologie sehr
stark den Medusozoen der Kronen-
gruppe, obwohl es schwierig ist, sie

direkt mit bekannten Gruppen in
Verbindung zu bringen“ (MooN et
al. 2023, 4f.). Die Autoren beschrei-
ben Gemeinsamkeiten

zwischen

Burgessomedusa und den Nesseltier-
gruppen der Cubozoa, Scyphozoa,
Staurozoa and Hydrozoa (die vier
Untergruppen der Medusozoa),
aber es gibt zu allen diesen Gruppen
auch nennenswerte Unterschiede.
Daher ist es nicht iiberraschend,
dass  Burgessomedusa ,,nur wenig
Licht auf die Morphologie der Vor-
fahren der Medusen wirft (MooN
et al. 2023, 6). Die neue Art stellt —
wieder einmal — ein Beispiel fiir die
ausgestorbene Vielfalt dar, die wie in
einem Baukastensystem verschie-
dene Merkmale bisher bekannter
Tiergruppen vereinigt. Dies kann
man als Hinweis auf einen Schopfer
deuten, der die Merkmale bei ver-
schiedenen erschaffenen Gruppen
frei zuteilen kann.

[ErwiN DH & VaLenTINE JW (2013) The Cambri-
an explosion. The construction of animal
biodiversity. Greenwood Village, Colorado «
Moon J, Caron J-B & Movsiuk J (2023) A macro-
scopic free-swimming medusa from the
middle Cambrian Burgess Shale. Proc.R.Soc.
290B:20222490,1-9.] R Junker

,Moderne“ Manteltiere
im Kambrium

Manteltiere (Tunicata) kommen in
fast allen Lebensraumen der Ozea-
ne vor. Die Bezeichnung ,,Mantel-
tiere® leitet sich von einem Mantel
(Tunica) aus einer celluloseartigen
Substanz ab. Insgesamt werden etwa
3.000 Arten unterschieden. Die
meisten Arten haben einen zweipha-
sigen Lebenszyklus: Die Tiere leben
zunichst frei schwimmend als — ver-
einfacht gesagt — kaulquappenihn-
liche Schwanzlarven. Die Arten der
artenreichsten Gruppe der Seeschei-
den (Ascidiacea) lassen sich spiter auf
dem Ozeanboden nieder und wan-
deln sich in ein festsitzendes erwach-
senes Tier um (Metamorphose). Da-
gegen leben die Salpen (Thaliacea)
und Appendikularien (Larvacea)
auch im ausgewachsenen Zustand
frei im Wasser. Die meisten Mantel-
tiere sind Filtrierer: Uber eine Ein-
stromoftnung wird mit Unterstiit-
zung eines Siphons Wasser in einen

I ih

Abb. 1 Vier Beispiele fiir die Vielfalt der Nesseltiere: Fahnenqualle Chrysaora melanaster
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(oben links), Weichkoralle Annella mollis aus der Familie
Subergorgiidae (oben rechts), die Seeanemone Nemanthus annamensis (unten links) und Steinkoralle Acropora cervicornis (unten rechts). (Wikime-
dia: Frédéric Ducarme, CC BY-SA 4.0)
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Abb.1 Verschiedene Manteltiere: Links: Rote Seescheide (Halocynthia papillosa), Mitte: Salpen-Kolonie, Rechts: Oikopleura dioica aus der Klasse der Larvacea.
(Wikimedia: Elapied - Ubertragen durch Padawane, CC BY-SA 2.5; Oregon Department of Fish & Wildlife - 23_salpchain_frierson_odfw, CC BY-SA 2.0; Minami

Himemiya, CC BY-SA 3.0)

Kiemendarm geleitet, dort die Nah-
rung herausgefiltert und tber eine
Ausstromofinung wieder abgegeben.
Da die Larven eine Chorda (elas-
tischer Strang entlang der Korper-
achse) und ein Neuralrohr besitzen,
werden sie zu den Chordatieren ge-
rechnet, obwohl sie im erwachsenen
Zustand kaum Ahnlichkeiten mit
diesen aufweisen (bei den meisten
Arten werden Chorda und Neu-
ralrohr  zuriickgebildet). Zu den
Chordatieren gehdren insbesondere
alle Wirbeltiere (Fische, Amphibien,
Reptilien,V6gel und Siugetiere).
Erstaunlicherweise sind bislang
nur sehr wenige Fossilien von Man-
teltieren gefunden worden, obwohl
sie nach evolutionstheoretischen
Vorstellungen seit tiber 500 Mil-
lionen Jahren existieren. Die Zuge-
horigkeit eines auf 520 Millionen
radiometrische Jahre (Mr]) datierten
Fossils zu den Manteltieren gilt we-
gen des Fehlens wichtiger Merkma-
le als unsicher. Nun wurde jedoch
ein sehr gut erhaltenes Fossil eines
Manteltieres in der auf 500 Mi]
datierten mittelkambrischen Mar-
jum-Formation im US-Bundesstaat
Utah entdeckt, das einigen heutigen
Manteltieren ,,zum Verwechseln
dhnlich® ist (HEmbt 2023; NANGLU
et al. 2023). Der Name Megasiphon
thylakos fur die neu entdeckte Art
(Abb. 2) stammt von den groBen
Siphons und dem sackartigen Kor-
per (,,thylakos® (griech.) = Beutel).
Heutige Manteltiere besitzen Bin-
der aus Lingsmuskeln, die ihren
Korper hinunterlaufen, und kreis-
formige Muskeln um die Siphons
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herum, um sie zu kontrollieren und
die Tiere zusammenzuziehen, damit
Wasser herausgepresst wird. Die De-
tails der Muskulatur von Megasiphon
sehen fast identisch aus wie die von
Ciona intestinalis, einem gut unter-
suchten, heute lebenden Manteltier.

Von evolutionstheoretischen
Uberlegungen ausgehend war bis-
her unklar, ob als gemeinsamer
Vorfahre aller Manteltiere eher ein
fret schwimmender Organismus
oder eher eine Form am Boden
festsitzender Lebensweise in Frage
kommt. Die Ahnlichkeit von Mega-
siphon mit heute lebenden, festsit-
zenden Manteltieren wird als Stiitze
fir die letztere Hypothese gewertet.
Das wiirde bedeuten, dass die zwei-

Abb. 2 Links: Holotypus von Megasiphon thylakos, das den gesamten Koérperbau einschlieRlich der paarigen
Siphons und des tonnenférmigen Korpers zeigt, was unmittelbare Vergleiche mit heutigen Manteltieren
ermoglicht. Rechts : Rekonstruktion, Zeichnung: Franz Anthony. (Aus Nanctu et al. 2023; CC BY 4.0 DEED,
https://creativecommons.org/licenses/by/4.0/)

{
@

phasige Lebensweise der Manteltie-
re und ihre Fahigkeit zur Metamor-
phose urspriinglich sind. NaNGLU
et al. (2023) halten es aber auch fur
moglich, dass M. thylakos eine wei-
ter entwickelte Form darstellt und
daher zur Kronengruppe gehort.
Dann aber miissten sich die See-
scheiden schon 50 Millionen Jahre
friiher von anderen Manteltieren
getrennt haben, als derzeit anhand
molekularer Uhren geschitzt wird.

Eine weitere Konsequenz aus
dem Fund — und zwar aus seinem
Alter — ist, dass der Ursprung der
Wirbeltiere (s. 0.) nach hinten ver-
schoben werden muss, da die Wir-
beltiere als Schwestergruppe der
Manteltiere gelten.
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STREIFLICHTER

NanGLu et al. (2023, 1) stellen
angesichts des neuen Fundes auB3er-
dem fest, dass grundlegende Kom-
ponenten des Korperbaus heutiger
Manteltiere bereits kurz nach der
Kambrischen Explosion (ab ca. 520
MiJ) etabliert waren. Demnach tau-
chen wie viele andere Tiergruppen
auch die Manteltiere ohne geeigne-
te fossil dokumentierte Vorliufer in
Hfertiger™ Ausbildung auf, ,,mit kro-
nengruppenihnlichem Korperbau®
(NancLu et al. 2023, 7), sogar ver-
gleichbar mit heute lebenden Arten.

[Heior A (2023) Rare fossil implies deep roots
for vertebrates. Science 387, 16 + Nanclu K,
Lerosev-AusriL R, Weaver JC et al. (2023) A
mid-Cambrian tunicate and the deep origin
of the ascidiacean body plan.Nat.Commun.
14:3832, d0i:10.1038/541467-023-39012-4]
R. Junker

Anpassungen im Fisch-
genom als Reaktion auf
eine warmere Umwelt

Schon lange ist bekannt, dass Lebe-
wesen in der Lage sind, auf Verin-
derungen in der Umwelt und den
damit verbundenen ,,Stress” ange-
passt zu reagieren. Solche individu-
ellen Anpassungen wurden in letzter

Zeit immer wieder mit der Aktivi-
tit so genannter transponierbarer und
transponierter Elemente in Verbindung
gebracht. Das sind regulatorische
genetische Elemente, die ihre Posi-
tion in der DNA verindern kénnen
(BorGer 2023). Eine neue Studie
hat nun gezeigt, dass Hitzestress di-
rekte Auswirkungen auf die DNA
der sich entwickelnden Embryo-
nen von vier untersuchten Fischar-
ten hat und die Gesamtheit aller im
Genom genutzten Gene (das so ge-
nannte Genexpressionsmuster) der
erwachsenen Tiere stark beeinflusst
(RIPLEY et al. 2023).

Die Forscher studierten diese
Genexpressionsmuster in den sich
entwickelnden Embryonen  des
Kleingefleckten  Katzenhais, des
Zebrabirblings, des Europiischen
Wolfsbarsches und des Dreistachli-
gen Stichlings, die unter normalen
und warmen Bedingungen gro(3-
gezogen wurden (Abb. 1). Nach der
Embryogenese wurden alle Fische
unter normalen Bedingungen wei-
tergeziichtet, um zu simulieren, dass
erwachsene Fische in freier Wild-
bahn Gebiete mit ihrer bevorzugten
Temperatur aufsuchen.

Anschliefend wurden die Fi-

sche unter verschiedenen Bedin-

gungen aufgezogen. Die Wissen-
schaftler analysierten dann die
Transkriptome. Das heil3t, sie unter-
suchten, welche Gene tatsichlich
abgelesen  wurden. Mithilfe von
Computermodellen  zeigten sie,
dass die Transkriptome von Fischen,
die unter wirmeren Bedingungen
aufgezogen wurden, ,,durch eine
grofere Unordnung ihrer paar-
weisen Geninteraktionsnetzwerke
gekennzeichnet sind, was eine we-
niger strukturierte Reihe von Gen-
interaktionen bedeutet” (RIPLEY et
al. 2023). Gemeint ist damit often-
bar, dass die flir die Anpassungen
verantwortlichen Geninteraktionen
lockerer strukturiert sind, was auf
einen anpassungsfihigen Mechanis-
mus im Genom hinweist.

Eine weitere Analyse bei Zebra-
fischen, die unter warmen Bedin-
gungen aufgezogen wurden, ergab,
dass diese Verinderungen auch im
spiateren Leben noch vorhanden
waren, was bei Tieren, die unter
,.Kontrollbedingungen** aufgezogen
wurden, nicht der Fall war. Und die
Verinderungen wurden mit einer
veranderten Reaktion auf eine wei-
terhin zu erwartende kiinftige Er-
wirmung im Erwachsenenalter in

Verbindung gebracht.

Abb.1 Kleingefleckter Katzenhai, Zebrabarbling, Europaischer Wolfsbarsch und Dreistachliger Stichling wurden Hitzestress ausgesetzt, um zu se-
hen, wie sich dies auf die Physiologie der Fische auswirkt. (Wikimedia: Jonathan Hornung, Gemeinfrei; Azul, Copyrighted free use; © Citron, CC BY-SA
3.0; Ron Offermans, CC BY-SA 3.0)
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Dies zeigt, dass die Umuwelt der sich
entwickelnden Fische zu langfristigen
Verinderungen der Transkriptomarchi-
tektur, einschlieflich der Organisation
der Gennetzwerke, fiihrt.

Was bedeuten diese Daten? Die
Autoren meinen, dass die wirme-
ren Bedingungen, unter denen die
Embryonen aufgezogen wurden,
zukiinftigen Bedingungen aufgrund
des Klimawandels entsprechen. Um
die Folgen der anthropogenen Er-
wirmung vorhersagen und somit
abmildern zu konnen, sei es von
entscheidender Bedeutung, dass wir
beginnen, die Mechanismen zu ver-
stehen, durch die die Entwicklungs-
umgebung die Physiologie eines
Organismus und seine Fahigkeit, auf
kiinftige Umweltprobleme zu re-
agieren, beeinflusst.

Einer der Autoren, Dan Ripley
von der University of Manchester,
kommentierte: ,,Unsere Ergebnisse
deuten darauf hin, dass die Exposi-
tion gegeniiber erhShten Tempe-
raturen wihrend der Entwicklung
und des Wachstums eines Embryos
die Fihigkeit der Fische beeinflus-
sen kann, auf zukiinftige Herausfor-
derungen zu reagieren, mit denen
sie im spateren Leben konfrontiert
sind® (RIPLEY et al. 2023).

Ein vielversprechender Weg fuir
die kiinftige Forschung sei die Un-
tersuchung der genauen epigeneti-
schen Mechanismen (Epigenetik ist
die Regulation bzw. Steuerung der
Gene), die die entwicklungsbeding-
te Plastizitit von Geninteraktions-
netzwerken bei Fischen vermitteln
(RIPLEY et al. 2023).

Es kann in der Tat angenommen
werden, dass wir es hier mit epige-
netischen Effekten zu tun haben, die
durch transponierbare und transpo-
nierte Elemente ausgelost werden.
Diese Elemente werden heute als
bewegliche Gensteuerungselemente
aufgefasst, als genetische Schalter, die
beim Ein- und Ausschalten von Ge-
nen mitwirken (BOrRGErR 2018). Es
hat sich gezeigt, dass diese Elemente
unter Stressbedingungen aktiviert
werden und genomische Netzwer-
ke umstrukturieren, um andere an-
gepasste Phanotypen hervorzubringen
(Phinotyp ist das Erscheinungsbild
eines Lebewesens). Was wir also bei
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Abb.1 Die Orchideenmantis hat ihren Namen unschwer erkennbar daher, dass sie in ihrer Optik eine Orchi-
dee (hier eine Nachtfalterorchidee) imitiert, um so ihre Beutetiere anzulocken. (Wikimedia: Philipp Psurek,
CCBY-SA3.0)

diesen Fischen beobachten, ist eine
individuelle Reaktion auf verin-
derte Umweltbedingungen. Die
Organismen miissen nicht warten,
bis eine zufillige, selektierbare Mu-
tation auftritt, sondern das Genom
ist schon auf Verinderungen vor-
bereitet und reagiert sofort. Solche
Mechanismen zeugen von der Vor-
aussicht eines allwissenden und all-
gegenwirtigen Schopfers, der die
Lebewesen genetisch bereits auf
wechselnde  Umweltbedingungen
vorbereitet hat.

[Boraer P (2018) Darwin Revisited — How to
understand biology in the 21t century. Scho-
lars’Press, 142—163 + Boraer P (2023) Uber
den Entwurf des Lebens: Mobile genetische
Element. Stud. Integr.J. 30,22-30 « Riptey DM
et al. (2023) Warming during embryogene-
sis induces a lasting transcriptomic signa-
ture in fishes. Science of The Total Environ-
ment vol. 902,165954] P Borger

Die Orchideenmantis -
Ein Insekt der Superlative

Die Mantodea, besser bekannt als
Fangschrecken bzw. Gottesanbete-
rinnen, sind bertithmt fiir ihre Tarn-
kiinste und ihre geschickten Jagd-
methoden mittels ihrer kriftigen
und mit Dornen bewehrten Fang-
arme. Diese Tiere sind auf nahezu
allen Kontinenten zu finden und be-
siedeln eine Vielzahl verschiedenster
Lebensraume. Mit tiber 2.400 Arten

gehoren Gottesanbeterinnen zu den
vielfiltigsten Tiergruppen. Beson-
ders interessant ist die Orchideen-
mantis (Hymenopus coronatus), die
in Siid- und Siidostasien verbreitet
ist, und die Orchideen verbliiffend
ihnelt.

Insektenforscher hatten seit Al-
fred Russel Wallace Ende des 19.
Jahrhunderts vermutet, dass die Or-
chideenmantis eine Bliitenmimikry
betreibt — ein Verhalten, bei dem
sie eine Bliite imitiert, um bestau-
bende Insekten anzulocken und zu
erbeuten. Aber erst Forschern um
O‘HanroN (2014, 126) gelang der
erste experimentelle Beweis fur die-
se Bestiuber-T4duschung. Thre Stu-
die beschreibt nicht nur eine ,,ein-
zigartige riuberische Strategie, die
noch bei keiner anderen Tierart do-
kumentiert wurde* (ebd.), sondern
wirft auch Fragen an das gingige
evolutionstheoretische Weltbild auf.

Mimetische Phinomene werden
evolutionstheoretisch als Ergebnis
selektiv bevorzugter zufilliger Mu-
tationen interpretiert. Die Bliiten-
affinitit der Orchideenmantis gilt
demnach als nattirliche Anpassung
an den Lebensraum. Die Annah-
me einer Blitenmimikry impliziert
jedoch, dass die Ahnlichkeit der
Gottesanbeterin mit einer Orchidee
nicht der Tarnung dient, was man
Mimese nennen wiirde, sondern
als aggressiver Koder fungiert (vgl.
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O‘Hanton et al. 2014, 127+129).
Die Annahme, dass es sich um eine
reine Anpassung an eine Bliite han-
delt, ist aber problematisch, da Or-
chideenmantiden Bestiuber sogar
noch stirker anlocken als Orchi-
deen an sich — bei ihnen wurden
durchschnittlich 8 Bestauberbesu-
che pro Stunde festgestellt gegen-
iber 6 Bestiuberbesuchen flir die
Orchideen (vgl. O'HaNLON et al.
2014, Fig. 3). AuBerdem wurde be-
obachtet, dass sich die Gottesanbe-
terinnen im Gegensatz zu anderen
bliitenassoziierten Riubern wie
z.B. den auch in Deutschland hei-
mischen Krabbenspinnen, hiufig im
Laub und nicht in Bliiten authalten.
Diese Beobachtungen legen nahe,
dass die Tiere nicht zwingend von
Bliiten abhingig sind (vgl. O‘HaN-
LON et al. 2014, 130).

Die Firbung der Orchideen-
mantis ist geschickt an das Farb-
spektrum lokaler Bliiten angepasst,
wodurch es flir Bestiuber unmog-
lich wird, zwischen der Gottesan-
beterin und den Bliitenfarben zu
unterscheiden (vgl. O‘HANLON et
al. 2014, 126+129f.). Die hypothe-
tische Vorstellung, dass die Farb-
anpassung der Orchideenmantis an
Orchideen-Farben im Allgemeinen
(und nicht an eine spezielle Spezies)
aus rein zufilligen und zukunftsblin-
den Mutationen entstand, erscheint
unwahrscheinlich. Dies gilt auch
fiir viele weitere Fille von Mimikry
und Mimese in der Natur — so gibt
es andere Gottesanbeterinnen, die
wahrscheinlich Zweige oder Blit-
ter zur Tarnung nachahmen (vgl. S.

129f).

Doch damit nicht genug. Wis-
senschaftler der Universitit der
Chinesischen Akademie haben die
runden Lappen an den Hinterbei-
nen der Gottesanbeterin genauer
untersucht und festgestellt, dass die-
se Femurlappen nicht nur wie Bli-
tenblitter aussehen — was seit 200
Jahren bekannt ist —, sondern auch
wie Tragflichen (ZHao et al. 2023).
Die Tragfliche wird durch die vier
Femurlappen um insgesamt ca. 36 %
vergrofert. Die Wissenschaftler
schreiben: ,,Anhand von Verhaltens-
untersuchungen und morphologi-
schen Analysen konnten wir zeigen,
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dass  Orchideenmantis-Nymphen
hervorragende Gleiter sind und die
flachsten Gleitbahnen aufweisen,
die bei wirbellosen Landtieren be-
obachtet wurden.“ Damit scheinen
die Femurlappen eher dem Gleiten
als dem Tarnen zu dienen; dies stellt
den ersten Nachweis von gleitfihi-
gen ,,Beinfligeln® bei einem fliigel-
losen Gliederfliler dar.
Untersuchungen mit kiinst-
Gottesanbeterin-Modellen
unterstiitzen diese Annahme. Denn

lichen

das Entfernen oder Andern der
Blitenblattform bei den Modellen
hatte keinen Einfluss auf deren At-
traktivitit fiir Bestiuber — lediglich
die weile Farbe wirkte anziehender
als ein Modell mit brauner Farbe
(vgl. O'HanrLoN 2014). Dies legt
nahe, dass bestimmte bliitenahnli-
che Merkmale wie Symmetrie und
Bliitenblitter nicht zwangsliufig
von Bestdubern als Blume interpre-
tiert werden missen, sondern dass
die UV-absorbierende weille Far-
bung der Tiere ausreichen konnte,
um Bestiuber anzulocken (vgl.
O‘Hanron 2014).

Das Verhalten der Gottesanbete-
rin, die Vielseitigkeit ihrer Femurlap-
pen und ihre meisterhafte Bliiten-
mimikry bieten ein faszinierendes
Beispiel fiir intelligente Anpassung
und erstaunliche Komplexitit. Diese
Merkmale machen die Orchideen-
mantis zu einem einzigartigen In-
sekt und zu einem stummen Zeu-
gen zielgerichteter Schopfung.

[O’Hanton JC (2014) The Roles of Colour and
Shape in Pollinator Deception in the Orchid
Mantis Hymenopus coronatus. ethology
120,652—-661 + O’Hanwon JC, Howwew Gl & Her-
BersTEIN ME (2014) Pollinator Deception in
the Orchid Mantis. Am. Nat. 183, 126—132 «
Zuno X et al. (2023) Petal-shaped femoral
lobes facilitate gliding in orchid mantises.
Curr. Biol. 34,183-189.e4] B. Pflumm

Energieeffiziente und
blitzschnelle Abfallbeseiti-
gung bei Zwergzikaden

Ein Forscherteam um CHALLITA
(2023) entdeckte eine geniale und
bislang unbekannte Strategie der
Abfallbeseitigung bei Zwergzika-
den (Cicadellidae) der Art Homal-

odisca  vitripennis,  (,,glassy-winged
sharpshooter” =, Glasfliigel-Scharf-
schiitze®). Im Gegensatz zu Ernih-
rungsgewohnheiten bei Insekten ist
die Abfallbeseitigung namlich noch
weitgehend unerforscht (CHALLITA
et al. 2023, 1).

Die Ernihrung der millimeter-
groBen Insekten erfolgt ausschlieB3-
lich durch nihrstoffarmen Xylem-
Saft von Pflanzen. Das stellt fiir
die Abfallbeseitigung eine grofle
Herausforderung dar. Xylem-Saft
besteht bis zu 95 % aus Wasser so-
wie aus Nihrstoffen, welche die
Zwergzikaden nach der Aufnahme
herausfiltern. Das fithrt dazu, dass
Zwergzikaden pro Tag mehr als das
Dreihundertfache eigenen
Korpergewichts an Xylem-Saft auf-

ihres

nehmen. Bei Menschen ist es nur
ca. ein Vierzigstel des eigenen Kor-
pergewichts pro Tag. Durch den
hohen Wasserkonsum fillt bei den
Insekten sehr viel Urin an, der sehr
hiufig ausgeschieden werden muss.
AuBerdem ist die Ernihrung sehr
energiearm, wihrend die hiufige
Urinabsonderung sehr energieauf-
windig ist. Daher stellt sich die Fra-
ge, welche stromungsdynamischen,
energetischen und biomechanischen
Prinzipien es den kleinen Insekten
trotzdem ermdoglichen zu tiberleben.

Schnelles Ausstoen von Fliis-
sigkeiten in Form von Wasserstrah-
len ist sehr energieaufwendig und
kommt fuir die kleineren Zwergzika-
den daher nicht in Frage (CHALLITA
et al. 2023, 6). Stattdessen erfolgt die
Ausscheidung in Tiopfchenform mittels
Superpropulsion. Superpropulsion be-
schreibt ein Phanomen, bei dem ein
elastisches Projektil (hier ein kleiner
Wassertropfen) durch gutes Timing
eine hohere Geschwindigkeit als
die des zugrundeliegenden Aktua-
tors (,,Bewegungs-Erzeugers*) — hier
des Analstachels (,,anal stylus®) — er-
reicht.

Anhand von Hochgeschwindig-
keitsaufnahmen untersuchten die
Forscher den Prozess des Tropfchen-
ausstoBes und beobachteten dabei
Phasen: die Tiopfchenbildung,
das Spannen des Analstachels und das

drei
Schleudern des ‘Tiopfchens. In der ers-

ten Phase bildet die Zwergzikade
ein Tropfchen an der Spitze ihres
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Abb.1 A Die Zwergzikade Homalodisca mit einem Ausscheidungs-Tropfchen am Analstachel, B GroBaufnahme des Analstachels, C Prozess der
Superproplusion beim Wegschleudern des Tropfchens. (Nach CHaLuma 2023, Fig. 1, http://creativecommons.org/licenses/by/4.0/)

mit wasserabweisenden Hirchen
besetzten Analstachels aus. Danach
rotiert der Analstachel bei ca. 15°
und speichert so elastische Ener-
gie im Stachel. In der letzten Phase
rotiert der Stachel schnell, setzt die
gespeicherte elastische Energie frei
und schleudert das Tropfchen fort.
Die Geschwindigkeit des Tropf-
chens erreicht dabei eine um 40 %
hohere Geschwindigkeit als die des
Stachels.

Das zugrundeliegende Prinzip
ist ahnlich wie das eines Trampolin-
springers. Indem der Springer auf
das Trampolin springt und es nach
unten drickt, nimmt es elastische
Energie auf (analog zum Spannen
des Stachels). Springt der Springer
anschlieBend gezielt im Moment
des Freiwerdens der im Trampolin
gespeicherten Energie ab, erreicht
der Springer eine hohere Ge-
schwindigkeit sowie Sprunghdhe.
In vergleichbarer Weise nutzen die
Zwergzikaden dieses Prinzip der
Superpropulsion.

Das  Wiassertropfchen
dabei die Rolle eines Trampolins

nimmt
ein. Ahnlich wie ein vom Sprin-

ger verbogenes Trampolin kann ein
Wassertropfchen aus dem energie-
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drmsten Zustand durch Verformung
einen energiereichen Zustand an-
nehmen und so kurzfristig Energie
speichern. Der Analstachel gleicht
einem Trampolinspringer: Wihrend
sich dieser bewegt, komprimiert er
das Tropfchen, welches dann un-
ter Freisetzung der gespeicherten
Energie in den Ausgangszustand
entspannt wird. Sind die Bewegun-
gen zeitlich genau richtig aufein-
ander abgestimmt, dann verstirkt
der Riicksto3 des Tropfchens die
Kraft des Stachels und es wird mit
1,4-facher Geschwindigkeit weg-
geschleudert. Wird eine der beiden
Bewegungen dabei zu schnell oder
zu langsam ausgeflihrt, neutralisie-
ren sich die Krifte teilweise, und die
Schleuderbewegung wird gehindert.
Nur mit feiner zeitlicher Abstimmung
ist die Zwergzikade in der Lage, den
Effekt der Superpropulsion zu nutzen.
GleichermaBlen flihren Stérungen
wie beispielsweise das Entfernen
der Hirchen am Stachel zu einer
Schleuderbewegung, die nicht mehr
dem Prinzip der Superpropulsion
folgt (CHALLITA et al. 2023, 4). Die
Forscher gehen davon aus, dass das
Schleudern des Tropfchens unter
den entsprechenden Rahmenbe-

dingungen 4- bis 8-mal weniger
Energie benotigt als das AusstoBen
in Form eines Wasserstrahles.
Superpropulsion  ist in  der
menschlichen Technik kein unbe-
kanntes Prinzip. Allerdings konnte
es im Rahmen dieser Studie zum
ersten Mal auch bei einem Lebewesen
beobachtet werden. Die Untersuchung
konnte zukiinftig auch als Inspira-
tion fiir energieeffiziente technische
Anwendungen dienen, wie z. B. bei
energieeffizienten Fluidgeriten
oder Soft-Robotersystemen. Viel-
leicht koénnte man mittels dieses
Prinzips auch eingedrungenes Was-
ser aus Smartphones entfernen.
Superpropulsion benétigt im
technischen Bereich eine prizise
Abstimmung von Material, Bewe-
gung und Zeitpunkt, was den pla-
nenden Verstand eines Ingenieurs
voraussetzt. Daher ist ausgehend
von einem genialen Superpropul-
sions-Mechanismus bei Geschop-
fen wie den Zwergzikaden der
Ruiickschluss auf einen intelligenten

Schopfer naheliegend.

[CHALLITA EJ, SeHGAL P, KRUGNER R & BHALMA MS
(2023) Droplet superpropulsion in an ener-
getically constrained insect. Nat. Commun.
14, 860] S. Willert
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