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■  KU RZBEITRÄGE

Fossilien widersprechen dem 
Biogenetischen Grundgesetz 
In wiederentdeckten Fischfossilien der Gattung Aetheretmon und anderen Gattungen, die als 
stammesgeschichtliche Vorfahren moderner Fische gelten, fanden sich auch gut erhaltene larvale 
Stadien. Überraschenderweise unterscheiden sich die ontogenetischen* Entwicklungsschritte der 
auf 350 Millionen radiometrische Jahre datierten Formen im Bereich der Schwanzentwicklung 
nicht von denen bei modernen Knochenfischen. Der ontogenetische Entwicklungsweg der 
Schwanzentwicklung moderner Fische gilt damit nicht mehr als ein Beleg für die Richtigkeit der 
Rekapitulationsidee von Ernst Haeckel, wonach die Individualentwicklung die Stammesgeschichte 
(Evolution) wiederholt. 

Henrik Ullrich

Ernst Haeckels Biogenetisches 
Grundgesetz

1866 formulierte Ernst Haeckel (1834–1919) 
sein Biogenetisches Grundgesetz, das er als na-
turgesetzliche Grundlage für die Richtigkeit 
der Abstammungslehre Darwins proklamierte 
(Haeckel 1866). Dieses Gesetz besagt: 1. Die 
frühen Stadien von Wirbeltierembryonen wei-
sen eine große Ähnlichkeit mit ihren mutmaß-
lichen stammesgeschichtlichen Vorfahren auf. 
2. Die Kette der aufeinander folgenden embry-
onalen und fetalen (= ontogenetischen) Bil-
dungsstadien entsprechen im Wesentlichen dem 
eigenen Formenwandel des Organismus wäh-
rend der Stammesgeschichte, also ihrer Evoluti-
on (Haeckel 1866). Das heißt, der Ablauf der 
Ontogenese eines Individuums ist im Wesentli-
chen eine kurze und schnelle Wiederholung 
seiner eigenen evolutionären Geschichte. 

Sehr schnell erfuhr dieses „Gesetz“ massive 
wissenschaftliche Kritik. Bereits Anfang des 20. 
Jahrhunderts galt die Lehre, die auch unter dem 
Begriff der Rekapitulation bekannt wurde, im 
Wesentlichen als widerlegt (siehe u. a. His 1875, 
Gould 1977; Gursch 1980; Ullrich 1997; 
1998; Richardson 1997). In abgewandelter 
Form, so z. B. unter der Bezeichnung „Bioge-
netische Grundregel“, wurden die Grundge-
danken Haeckels jedoch in verschiedenen 
Sparten der evolutionsbiologischen Forschung 
bei der Klärung evolutionärer Entwicklungs-
schritte von Organen immer wieder genutzt – 
insbesondere dann, wenn Fossilien fehlten, um 
die Entstehungsweise eines Organs oder evolu-
tionäre Zwischenstufen hypothetisch zu re-
konstruieren (zum Beispiel bei der Evolution 
des Auges, Kutschera 2006).

Ein in der Fachwelt häufig zitiertes Beispiel 
für die Gültigkeit von Haeckels Grundideen 

betrifft die evolutionäre Ausbildung des 
Schwanzes der echten Knochenfische (Teleos-
tei, z. B. Metscher & Ahlberg 2001). Bisher 
bekannte adulte* fossile Zwischenformen, wel-
che Hinweise auf die evolutionäre Entstehung 
der Schwanzstrukturen bei Fischen und bei den 
Landwirbeltieren gaben, passten gut zu embry-
onalen Befunden ganz im Sinne von Haeckels 
Rekapitulationsidee (vgl. Abb. 1A und B). Nun 
sind es aber gerade wiederentdeckte Fossilien 
von ausgewachsenen Fischen und ihren Fisch-
larven aus verschiedenen Entwicklungsstadien 
aus dem frühen Karbon in Schottland, deren ra-
diometrisches Alter mit 350 Millionen Jahren 
angegeben wird, welche die bisherigen Thesen 
widerlegen (Sallan 2016). Die Fossilien wer-
den u. a. der Gattung Aetheretmon zugeordnet 
(Abb. 1C), einer Gruppe sogenannter ursprüng-
licher Strahlenflosser, die als evolutionäre 
Stammform der modernen echten Knochen
fische angesehen wird.

Knochenfische: Systematik und 
evolutionäre Hypothesen 

Echte Knochenfische (Teleostei) sind eine Teil-
klasse der Strahlenflosser (Actinopterygii), die 
ihrerseits eine Klasse der Knochenfische (Oste
ichthyes) repräsentieren. Bekannte Vertreter der 
echten Knochenfische sind Süßwasserfische wie 
Karpfen oder Barsch oder Meeresfische wie 
Dorsch oder Hering. Die echten Knochenfi-
sche weisen eine riesige Formenfülle auf und 
sind weltweit in allen Lebensräumen, die Mee-
re, Flüsse und Seen anbieten, zu Hause. 

Die vermutete evolutionäre Entwicklung der 
echten Knochenfische beginnt bei paläozoi-
schen Strahlenflossern vor 350 Millionen Jah-
ren. Diese Fische, wie Polypterus und Aetheret­

Mit einem Stern* ver
sehene Begriffe werden 
im Glossar erklärt.
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mon, wiesen im ausgewachsenen Stadium einen 
zweiteiligen schuppenbedeckten Schwanz auf, 
bestehend aus einem oberen Anteil, der über der 
eigentlichen unteren Schwanzflosse angeordnet 
war (vgl. Abb. 1A). Der obere Anteil, welcher aus 
der Verlängerung der Wirbelsäule hervorgeht, 
gilt als evolutionäre Anlage des Schwanzes bei 
Wirbeltieren. Im Verlauf der Stammesgeschichte 
zu den echten Knochenfischen (Teleostei) habe 
der untere Anteil den oberen Anteil vollkom-
men zurückgedrängt bzw. überwachsen und de-
ren typische Schwanzflosse hervorgebracht 
(z. B. beim Kugelfisch – Monotrete, Hecht – Esox, 
vgl. Abb. 1A). Die einzelnen Schritte scheinen 
durch Fossilien belegt zu werden, die in der 
Reihe über Polyodon, Lepisosteus, Amia zu Mono­
trete angeordnet das Überwachsen der unteren 
Anlage dokumentieren. 

Dagegen sei bei den Landwirbeltieren, die 
evolutionär aus der Gruppe der Fleischflosser, 
den Coelacanthiformes (Quastenflossern) abgelei-
tet werden, genau das Gegenteilige geschehen. 
Im Verlauf der Stammesgeschichte habe der 
obere Schwanzanteil den unteren Anteil zu-
rückgedrängt und durch eine zunehmende Ver-
längerung den typischen Wirbeltierschwanz 
hervorgebracht.

Der aktuelle ontogenetische Befund
 

Larvale Stadien moderner Knochenfische zei-
gen anatomisch eine Zweiteilung der Schwanz-
anlage in einen oberen Anteil in der Verlänge-
rung der Wirbelsäule und einen unteren Anteil 
(vgl. Abb. 1B). Der untere Anteil zeigt während 
der Ontogenese eine gegenüber der oberen An-
lage überproportionale Größenzunahme und 
bildet schließlich die Schwanzflosse der ausge-
wachsenen Fische vollständig aus (vgl. auch 
Abb. 1D beim Kugelfisch – Monotrete). Die On-
togenese der Schwanzstrukturen der modernen 
Knochenfische ließ sich bisher gut mit den bis 
dahin vorhandenen fossilen Belegen korrelie-
ren. Die Ontogenese diente ganz im Sinne 
Haeckels als plausibler Beleg für die vorge-
schlagene evolutionäre Transformationsreihe 
der Schwanzentwicklung.

Fossile Fischlarven widerlegen 
Haeckels Biogenetisches Grundgesetz   

Lauren Sallan entdeckte nun aber in Samm-
lungen des Naturhistorischen Museums in Lon-
don Fossilien ausgewachsener Individuen von 

Abb. 1   A  Schematische 
Darstellung der hypotheti-
schen Abfolge evolutionärer 
Entwicklungsschritte der 
Schwanzentwicklung der 
Knochenfische.
B  Korrelierend zu A sche-
matische Darstellung  der 
Entwicklung von Schwanz-
anlagen moderner Fischlar-
ven (Esox, Hecht).
C  Fossile Reihe und sche-
matische Darstellung  der 
Schwanzanlagen der fossi-
len Fischlarven von Aethe-
retmon.
D  Schematische Darstel-
lung der Schwanzanlagen 
der Fischlarven des heuti-
gen Kugelfisches (Mono
trete).
E  Schematische Darstellung 
der Schwanzanlagen von 
Fischlarven ausgestorbener 
Formen, die als Vorfahren 
moderner Fische gelten.
Weitere Erläuterungen 
siehe Text. (Mit freundlicher 
Genehmigung aus Sallan 
2016)
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Strahlenflossern und bis dahin nicht berücksich-
tigter Larven dieser Fische. Insbesondere die 
Funde von Aetheretmon ließen eine nahezu lü-
ckenlose Rekonstruktion der larvalen Entwick-
lung dieses Fisches zu (vgl. Abb. 1B und C). Bei 
der Analyse kommt die Forscherin zu einem 
unerwarteten und überraschenden Ergebnis: 
„Bei unserem Fossil sehen die Entwicklungs-
schritte aber genauso aus wie bei modernen Fi-
schen. Es kann aber keine Wiederholung geben, 
wenn es noch nichts zu wiederholen gibt. Man 
sieht dieselben Entwicklungsschritte bei Fischen 
vor 350 Millionen Jahren und bei Fischen, die 
heute heranwachsen“ (zitiert nach Stang 2016).

Auch andere fossile Funde von Fischlarven 
(z. B. von Polypterus, Polyodon, Lepisosteus oder 
Amia, vgl. Abbildung E) zeigen bereits die mo-
derne doppelte ontogenetische Anlage des 
Schwanzes. 

Für die Autorin legen diese Befunde nahe, 
dass Veränderungen ontogenetischer Wachs-
tumsprogramme (wie Heterochronie*) die Di-
versität und Vielfalt des morphologischen Wan-
dels während der Phylogenese bestimmen: „Zu-
sammenfassend lässt sich sagen, dass fossile und 
ontogenetische Befunde darauf hindeuten, dass 
die Vielfalt der Wirbeltierschwänze aus einer 
Heterochronie im Wachstum von zwei ver-
schiedenen Strukturen resultiert, die bei Tetra-
poden und Teleostiern aus ähnlichen funktio-
nellen Gründen in entgegengesetzte Richtun-
gen gehen“ (Sallan 2016).

„Bei unserem Fossil sehen die Ent-
wicklungsschritte genauso aus wie 
bei modernen Fischen.“

Wieder einmal bestätigt sich, dass die Ontoge-
nese – auch bei Betrachtung von einzelnen Orga-
nen – keine Wiederholung der Stammesgeschich-
te sein kann. „Die Ontogenese rekapituliert 
nicht die Phylogenese*; stattdessen bestimmen 
deren differenzierte Entwicklungsschritte die 
endgültige Morphologie“ (Sallan 2016).

Diskussion 

Die Arbeit von Sallan liefert ein weiteres Bei-
spiel zur Widerlegung der Grundideen des Bio-
genetischen Grundgesetzes von Haeckel. Auch 
Embryonen fossiler Organismen zeigen uner-
wartet einen den modernen Organismen ähnli-
chen Entwicklungsablauf und sind auch deshalb 
mitnichten als primitiv zu bezeichnen. Dieser 
Aspekt bestätigt die Ansicht der Schöpfungsfor-
schung, welche von der Vollkommenheit der 
Organismen seit dem Beginn ihrer Existenz 
ausgeht.

Auch wenn dieser Aspekt nicht im Zentrum 
der Darlegungen der Forscherin stand: Die Fra-
ge nach den molekularbiologischen bzw. onto-
genetischen Mechanismen und den selektiven 
Rahmenbedingungen der morphologischen 
Transformation der Schwanzanlagen bei Fi-
schen und Landwirbeltieren bleibt unbeant-
wortet. Inwieweit die Zuflucht in alternative 
Evolutionstheorien weiterhilft, wonach insbe-
sondere ontogenetische Mechanismen als maß-
gebliche Triebfeder des evolutionären Wandels 
angesehen werden, ist nach wie vor offen.

Embryonen fossiler Organismen zei-
gen einen den modernen Organis-
men ähnlichen Entwicklungsablauf 
und sind mitnichten als primitiv zu 
bezeichnen.

In manchen Lehrbüchern finden sich immer 
noch Schemata von Embryonenbildern, die an 
die alten Abbildungen von Haeckel erinnern. 
Dabei ist auffällig, dass die Schwanzanlage der 
Fische in identischer Form auch bei den Land-
wirbeltier-Embryonen erscheint, egal ob es sich 
um ein Huhn, einen Affen, ein Schwein oder ei-
nen Menschen handelt. Diese Darstellung Hae-
ckels geht davon aus, dass der bei Knochenfi-
schen angelegte embryonale Schwanz als Gan-
zes der Vorläufer der Schwänze heutiger 
landlebender Wirbeltiere sei. Unter Berücksich-
tigung fossiler und ontogenetischer Befunde ist 
auch dieses Detail seiner Abbildungen aus evo-
lutionärer Perspektive völlig falsch.
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Glossar
adult: erwachsen, ausgereift, voll ent-
wickelt. 
Heterochronie: beim Vergleich von Ent-
wicklungssequenzen verschiedener 
Tierarten nachweisbare Unterschiede 
hinsichtlich der Reihenfolge des Erschei-
nens bzw. der Dauer des Nachweises 
von embryonalen oder ontogenetischen 
Merkmalen (z.  B. der Herzanlage bei 
Säugetieren und Reptilien) 
Ontogenese: Individualentwicklung 
von Organismen vom Zeitpunkt der 
Befruchtung bis zur Geburt bzw. dem 

Schlüpfen aus dem Ei; unterteilt in Blas-
togenese, Embryogenese, Fetogenese. 
paläozoisch: Das sogenannte „Erdalter-
tum“ betreffend, dieses umfasst die 
geologischen Formationen von Kam
brium bis Perm.
Phylogenese: Theorie der stammesge-
schichtlichen Herkunft aller heutigen 
Lebensformen durch kontinuierliche 
Abwandlung von Vorgängerarten auf 
der Grundlage natürlicher evolutiver 
Prozesse.
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Ganz oder gar nicht: Die sich teilende 
Zelle benötigt mindestens 492 Gene
Im Jahr 2010 berichteten die Medien, dass Forscher die erste lebende Zelle im Labor synthetisiert 
hätten. Tatsächlich hatten sie aber keine Zelle konstruiert, sondern das Erbgut eines Mycoplasma-
Bakteriums synthetisch nachgebaut und in eine andere mikrobielle Zelle transplantiert. 2016 wurde 
das ursprüngliche Genom (= gesamtes Erbgut) mit einem Umfang von 1,08 Millionen Basenpaaren 
(bp) auf 531.000 bp reduziert.  Eine weitere Verkleinerung des Genoms war nicht möglich, da die 
Zelle sich dann nicht mehr teilen konnte und somit nicht mehr lebendig war. Im Jahr 2021 berichten 
dieselben Forscher, dass für eine korrekte Teilung mindestens 492 Gene erforderlich sind. 

Peter Borger

Craig Venter

Manche Biowissenschaftler glauben, dass eine 
lebende Zelle hergestellt werden kann, wenn 
man nur die richtigen Biomoleküle zusammen-
bringt. Dieses sogenannte Bottom-up-Prinzip ist 
genau das, was J. Craig Venter sich vorgenom-
men hatte, um eine minimale Zelle herzustellen. 
Auch bekannt als genome warrior (Genom-Krie-
ger) legte er als visionärer Biologe die Basis für 
eine sehr schnelle DNA-Sequenzierung. Er 
machte sich einen Namen, weil ihm die Ent-
schlüsselung des menschlichen Genoms zu 
langsam voranging. Um hier schneller zum Ziel 
zu kommen, entwickelte er neue revolutionäre 
Stategie, mit der man neue Gene sehr schnell 
sequenzieren konnte und nahm sein eigenes 
Genomprojekt mit seiner eigenen DNA in An-
griff. Damit wollte er der Human Genome Orga­
nisation (HUGO), dem offiziellen internationa-
len Konsortium, das sich mit der Sequenzierung 
des menschlichen Genoms beschäftigte, um ei-
niges voraus sein. Seine Anstrengungen wirkten 
tatsächlich wie ein Katalysator für das HUGO-
Projekt. Drei Jahre vor dem erwarteten Ab-
schluss des offiziellen Programms, im Jahr 2000, 
präsentierte Venter zusammen mit Francis Col-
lins dem damaligen Direktor des HUGO-Pro-
jektes, die Kartierung des kompletten mensch-
lichen Genoms. 

Erbgut-Austausch in einer Mikrobe

Später, im Jahr 2010, synthetisierte (bzw. ko-
pierte) Venter die aus 901 Genen bestehende 
DNA der Mikrobe Mycoplasma mycoides im La-
bor und brachte sie in die Hülle einer anderen 
nahe verwandten Mikrobe, Mycoplasma caprico­
lum, ein (Gibson et al. 2010). Das synthetische 
Genom ersetzte dessen originale DNA, und die 
so mit fremder DNA ausgestattete Mikrobe war 
erstaunlicherweise lebensfähig. Die DNA von 
M. mycoides wurde damit das neue Erbgut des 
Bakteriums (M. capricolum). Damit gelang Venter 
ein erstaunlicher Durchbruch innerhalb der 
synthetischen Biologie, denn er hatte das DNA-
Molekül Buchstabe um Buchstabe, Segment 
um Segment, im Labor synthetisiert und unter 
Anwendung von biotechnischen Methoden zu-
sammengefügt. Unbestritten lieferte sein Team 
mit der Synthese des bakteriellen DNA-Mole-
küls eine enorme Leistung, dennoch ist bei die-
sem Experiment nicht Leben erschaffen wor-
den. 

Wiewohl diese Angelegenheit in den Medi-
en viel Aufsehen erregte – „Wissenschaftler 
schaffen künstliches Leben“ schrieben  Journa-
listen – machte Venter grundsätzlich etwas Ver-
gleichbares wie ein Autobastler, der in ein funk-
tionsfähiges E-Mobil einen neuen Elektromo-
tor einbaut, dessen Spule er selbst von Hand 


