der Lebewesen bewirken und deren
Neubildung oft evolutiv durch na-
tiirliche Selektion verursacht wird.
Die folgende Feststellung aber Iisst
authorchen: Wie viele genetische
Verinderungen zur Artbildung er-
forderlich sind, ist weitgehend un-
bekannt! Die Autoren fithren ver-
schiedene, von den Fachleuten dis-
kutierte theoretische Modelle an.
Wenn beispielsweise keine geogra-
phische Isolation im Spiel ist, erfolgt
Artneubildung durch eine kleine
Anzahl von Genen, was dem aus-
gleichenden Eftekt durch den Gen-
fluss (Vermischung) entgegenwirkt.
Untersuchungen an Insekten und
Pflanzen haben aber gezeigt, dass
genetische Verinderungen in nur
wenigen Bereichen des Genoms oft
mit bestimmten Erscheinungsfor-
men (Phinotyp) im Zusammenhang
stechen und z. B. bei Schmetterlin-
gen nur zu verschiedenen Morphen
(Fligelmuster-Variationen),  nicht
aber zu neuen Arten fiihren. NosIL
et al. fihren auch die Buntbarsche
(Cichlidae) an, in denen wenige
Genbereiche die unterschiedlichen
Farbmuster bestimmen. Aber neue
Arten entstehen dadurch nicht. Da-
mit meinen sie hier, dass zu einer
stabilen, das Genom umfassenden
Differenzierung auch eine verin-
derte Kiefergestalt und Korperform
einbezogen werden miissen; dass al-
so viele genetische Bereiche betrof-
ten sind. Am Ende der Diskussion
kommen die Autoren zu dem
Schluss, dass bei der Artneubildung
wenige oder viele Genbereiche in-
volviert sein konnen; es komme da-
bei auf die Umstande an.

Die Autoren fligen an, dass noch
viel Arbeit zu tun bleibt, um experi-
mentell nach den ursichlichen Ef-
fekten der verschiedenen Einfluss-
groflen der Artbildung zu suchen.
Sie dulern die Hoffnung, dass Evo-
lutionsbiologen durch die Vereini-
gung von Theorie und empirischen
Daten eine Moéglichkeit haben, die
Entstehung neuer Arten besser zu
verstehen. NosIL et al. beschlieBen
thren Beitrag mit der Feststellung,
dass eine grundsitzliche Hauptfrage
das Ausmal betreffe, in dem mikro-
evolutive Prozesse groBere, makro-
evolutive Muster der Biodiversitit
erklaren konnen, wie dies bei der
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Ausbreitung der Buntbarsche (Cich-
lidae) beobachtet werden kann.

Zunichst ist es erfrischend zu le-
sen, wie viel Unwissen hinter eta-
blierten Lehrbuchaussagen stecken
kann; das kann zu Freiraum fiir ein
ungebundeneres Nachdenken fiih-
ren. Flir den Autor war der Schluss-
satz insofern sehr aufschlussreich, als
fiir die Vielfalt der Familie der Bunt-
barsche (Cichlidae) auf der chromo-
somalen Ebene durch die Mendel‘-
schen Gesetze und auf der moleku-
larbiologischen Ebene durch die
transponierbaren Elemente durch-
aus erfolgversprechende Erklarungs-
ansitze vorliegen (CRomMPTON 2019).
Evolutionsbiologen  aber haben
noch eine viel groBere Aufgabe zu
1osen, namlich wie die Fiille der un-
terschiedlichsten Baupline der Le-
bewesen entstanden sein kann. Ver-
glichen damit sind die Herausforde-
rungen flir diejenigen, die von einer
Schopfung ausgehen, bei diesem
Thema relativ klein!

[Crompron N (2019) Mendel”sche Artbildung
und die Entstehung der Arten. 1. Woher
kommt die Artenvielfalt? Stud. Integr. J. 26,
86-92 « Nosit P, Feper JL & Gompert Z (2021)
How many genetic chances create new spe-
cies? Science 371, 777-779] H. Binder

Der alteste fossile Ringel-
wurm mit ,modernen®
Merkmalen

Den Tierstamm der Ringelwiirmer
(Annelida) kennen wir vor allem
durch unseren heimischen Regen-
wurm (Lumbricus). Er gehort zur
Klasse der Giirtelwiirmer (Clitellata)
und zur Unterklasse der Wenigbors-

Spritzwiirmer (Sipuncula)

Igelwiirmer (Echiura)

Gilrtelwiirmer (Clitellata)

Egel (Hirudinea)

—— Vielborster (Polychaeta)

Tab.1 Systematik der Ringelwiirmer (Annelida)

ter (Oligochaeta). Eine zweite, sehr
formenreiche Klasse der Ringel-
wiirmer bilden die Vielborster (Po-
lychaeta), die sich durch den Besitz
zahlreicher Borsten auszeichnen, die
als Stiitzelemente und Fortbewe-
gungsapparat dienen. Zu den We-
nigborstern gehoren auch die Egel
(Hirudinea). Auch die deutlich
artendrmeren Igelwiirmer (Echiura)
und Spritzwiirmer (Sipuncula) ge-
horen zu den Ringelwiirmern
(Tab. 1). Insgesamt sind die Ringel-
wiirmer ausgesprochen formenreich
und umfassen etwa 18.000 Arten.
Die Ringelwiirmer gehoren zu
den zahlreichen Tierstimmen, die
fossil seit der sogenannten ,,kambri-
schen Explosion** bekannt sind (vgl.
Erwin & VALENTINE 2013); sie sind
ab dem Unterkambrium nachge-
wiesen. Die meisten kambrischen
Formen werden zu den Vielborstern
gerechnet und unterscheiden sich
deutlich von heutigen Formen
(CHEN et al. 2020, 250). Unter den
Fossilien der noch ilteren Ediacara-
Fauna (Prikambrium) konnten kei-
ne eindeutigen Ringelwiirmer
nachgewiesen werden (CHEN et al.

Abb.1 Rekonstruktion von Dannychaeta. (Aus CHen et al. 2020; mit freundlicher Genehmigung)
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2020, 252). Die Ringelwiirmer er-
scheinen in der Fossiliiberlieferung
daher plotzlich.

Kiirzlich berichteten CHEN et al.
(2020) von einer neu entdeckten
Gattung aus dem Unterkambrium
der Canglangpu-Formation (Yun-
nan-Provinz China), die zu den il-
testen fossil erhaltenen Formen der
Ringelwiirmer gehort und zwar zur
Unterklasse der Vielborster. Zu Eh-
ren von Danny EIBYE-JACOBSEN, der
viel zum Verstindnis fossiler Ringel-
wiirmer beigetragen hat, wurde die
neue Gattung Dannychaeta tucolus
genannt (,,chaeta® = Borsten). Der
Artname tucolus ist aus den lateini-
schen Wortern tubus (Rohre) und
colus (Bewohner) zusammengesetzt
und bezieht sich auf die festsitzende
Lebensweise in Roéhren am Grund
eines Gewissers. Einer der Forscher,
Hong CHEN, duBlerte sich tiber-
rascht iiber den Fund: ,,Wir waren
ziemlich {berrascht, einen Poly-
chaeten-Wurm aus der Zeit vor 514
Millionen Jahren zu finden, der in
einer Rohre lebte, zumal er Arten,
die heute noch leben, so ahnlich
ist.“ Der Kopf hat ein ausgeprigtes,
spatelformiges vorderes Ende mit
verlingerten Fortsitzen. Der vorde-
re Bereich des Korpers ist breit und
gedrungen; der Hinterkorper lang-
gestreckt und mit zweigliedrigen
Fortsitzen zur Fortbewegung aus-
gestattet. Diese Merkmalskombina-
tion teilt Dannychaeta mit der heuti-
gen Vielborster-Familie Megaloni-
dae die neue Gattung ist aber groB3er
als die heutigen Megaloniden, deren
Korperdurchmesser unter 1 mm
betragt. Nach Angabe der Forscher
ist Dannychaeta der ilteste Vielbors-
ter, der eindeutig zu den Kronen-
Ringelwiirmern gehort (Kronen-
gruppen sind
Pflanzengruppen, zu denen auch
Vertreter der heutigen Lebewelt ge-
horen).

CHEN et al. stellen zu Beginn ih-
rer Arbeit fest, dass die frithe Evolu-
tion der Anneliden unklar oder um-
stritten sei; zum Teil sei dies darauf
zurtickzufiihren, dass molekulare
Stammbiume (auf der Basis des Ver-
gleichs des Erbguts heutiger For-
men) und die Fossiliiberlieferung
nicht
von Ringelwiirmern aus dem Kam-

solche Tier- oder

zusammenpassen. Fossilien
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brium weisen Baupline auf, die auf
eine Lebensweise am Seeboden hin-
deuten, wohingegen molekulare
Studien darauf hindeuten, dass fest-
sitzende und in Rohren lebende
Gruppen an der Basis der Ringel-
wiirmer stehen. Als Rohrenbewoh-
ner unterstiitzt Dannychaeta somit
die Deutung der Phylogenomik.
Dannychaeta vergroBert die Vielfalt
der unterkambrischen Ringelwiir-
mer. Der differenzierte Kopf'ist ein-
zigartig unter den kambrischen Fos-
silien. CHEN et al. (2020, 252) mer-
ken an, dass Dannychaeta bestitige,
dass die Kronen-Ringelwiirmer be-
reits im Unterkambrium vertreten
waren. Die Ringelwiirmer zeigten
eine ,,frithe Erkundung 6kologischer
Nischen durch festsitzende
men‘. Ringelwiirmer der Stamm-
gruppe lebten im frithen Kambrium
gleichzeitig mit Mitgliedern der
Kronengruppe. Auch die Spritz-
wiirmer sind bereits im Unterkam-
brium vertreten. Das heifit: Eine
groflere Okologische Vielfalt tritt
ohne Vorliufer in Erscheinung, was
nicht zu einer schrittweisen Evolu-
tion passt.

AuBerdem kommt das Bewoh-

For-

nen von Rohren bei verschiedenen
nicht niher verwandten Ringel-
wiirmern vor (CHEN et al. 2020,
252) und miisste daher mehrmals
unabhingig entstanden sein. Einmal
mehr zeigt sich, dass Konvergenz
(unabhingige Entstehung) eher die
Regel als die Ausnahme ist, was evo-
lutionstheoretisch nicht zu erwarten
1st.

[ErwiN D & VaLenTINE JW (2013) The Cambrian
Explosion. Greenwood Village « CHen H,
PaRrY LA, VINTHER J, ZHAI D, Hou X & Xiaova M
(2020) A Cambrian crown annelid recon-
ciles phylogenomics and the fossil record.
Nature 583, 249-252] R. Junker

Das 3D-Genom des Men-
schen: ganz anders als das
des Schimpansen

Das Genom eines Organismus um-
fasst die gesamte DNA der Zelle,
einschlieBlich der DNA in den Zell-
organellen. Der grofBte Teil des Ge-
noms von Mensch und Schimpanse
(etwa 3 Milliarden Nukleotide A, C,
T und G) befindet sich in den Chro-

mosomen im Zellkern. Man stellt
sich die Chromosomen normaler-
weise als lineare Makromolekiile
vor, aber im Zellkern sind sie alles
andere als linear.Vielmehr bilden sie
gezielt 3D-Strukturen, wie z.B.
Schleifen, Windungen und Schlin-
gen.Alle bisher untersuchten pflanz-
lichen und tierischen Genome wei-
sen je nach Zelltyp (z.B. Leber, Lun-
ge, Gehirn, etc.) komplexe und
ausgeprigte dreidimensionale (3D)
Strukturen in ihren Chromosomen-
konfigurationen auf. Die 3D-Konfi-
guration wird durch Codes be-
stimmt, die in der DNA oder in mit
der DNA assoziierten Proteinen
(den sogenannten Histonen) vor-
handen sind.

Angesichts der Variabilitit der
Genomkonfigurationen
einer einzigen Art von Lebewesen
war dieser Bereich der Molekular-
biologie fiir die Evolutionsfor-
schung bisher schwierig. Nun zeigt
eine neue Studie, die in der Zeit-
schrift Trends in Genetics veroffent-
licht wurde, dass die menschliche
3D-Konfiguration des Genoms

innerhalb

markant und einzigartig fur den
Menschen ist. Damit werden frithe-
re Forschungen bestitigt, die zeig-
ten, dass sie sich von der 3D-Anord-
nung des Genoms von Schimpansen
genauso deutlich unterscheidet wie
von derjenigen von Miusen (ERes &
G1Lap 2020).

Eine der besten Moglichkeiten,
die 3D-Konfiguration von Chro-
mosomen im Zellkern empirisch zu
erfassen, ist die Suche nach soge-
nannten ,,topologically associating
domains®“ (kurz: TADs) in den
DNA-Sequenzen des Chromosoms
(vgl. Abb. 1). TADs sind DNA-Se-
quenzen, die in bestimmten Zellty-
pen bevorzugt miteinander in Kon-
takt treten und interagieren und mit
biologischen Funktionen in Verbin-
dung gebracht werden. Sie sind stark
mit sogenannten CCCTC-Bin-
dungsfaktor- (CTCF) und Cohesin-
Bindungsstellen angereichert, so
dass gut definierte chromosomale
Bereiche entstehen — eine Art Platt-
formen, die zusammenarbeitende
Genprogramme miteinander ver-
binden. Bis vor kurzem konnten
TADs nicht untersucht werden, weil
es dafiir keine geeigneten Technolo-
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