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Evolution ,erklart“ Sachverhalte
und ihr Gegenteil

Haufig wird behauptet, dass es keine Befunde gebe, die eine Evolution der Lebewesen
in Frage stellen. Andererseits werden im Rahmen der Evolutionsforschung immer
wieder, uberraschende Befunde” oder ungeloste Fragen konstatiert. Dabei handelt es
sich nicht um spezielle Details, sondern um grundlegende Fragen und systematische
Befunde. Wie ist dieses Paradox zu erklaren?

Reinhard Junker

Einleitung

,,INoch nie wurde ein Phinomen in der orga-
nischen Natur entdeckt, das nicht im Rahmen
der modernen, synthetischen Theorie der Evo-
lution interpretiert werden kann.* Diesen Satz
formulierte der berithmte Ornithologie und
Evolutionsbiologie Ernst Mayr (1904-2004),
der auch ,,Darwin des 20. Jahrhunderts* genannt
wurde, anlisslich des 100-jihrigen Jubildums
der Veroftentlichung von Charles DARWINS
Buch ,,Uber den Ursprung der Arten® (MAYR
1959). In einem seiner letzten Werke bekriftigte
Mavr diese Einschitzung: ,,Evolution ist der
wichtigste Begriff in der gesamten Biologie. Es

Kompakt

Einer der meistzitierten Satze im Zusammenhang mit der Evolutionslehre ist
Th.DoBszHANsKYs, Nichts in der Biologie macht Sinn, es sei denn im Licht der Evolution.”
Es gibt jedoch eine Reihe von systematischen Befunden, die bisherige evolutionstheo-
retische Vorstellungen in Frage gestellt haben und manche Forscher motivieren, neue
evolutionstheoretische Ansatze zu entwickeln. AuBerdem raumt eine ganze Reihe von
Biologen ein, dass wesentliche Fragen der Evolutionsforschung unbeantwortet seien.
Wie kommt es zu dieser paradoxen Situation?

In diesem Artikel werden einige Beispiele von regelmdfig auftretenden Befunden
analysiert, die evolutionstheoretischen Erwartungen nicht entsprochen haben, ohne
dass dies zu grundlegenden Anfragen an das Evolutionsparadigma gefiihrt hatte.
Vielmehr erweist sich dieses als so flexibel, dass auch gegensatzliche Befunde ins Pa-
radigma integriert werden kénnen. Diese Situation kann nur dadurch erklart werden,
dass ,Evolution“als weltanschaulicher Grundansatz fungiert, als Rahmenparadigma,
das grundsatzlich gar nicht zur Disposition steht. ,Evolution wird — meist ohne ent-
sprechende Kennzeichnung—im Sinne einer Leitidee oder als konzeptionelle Vorgabe
a priori fur die Forschung genutzt. Realhistorische Verwandtschaft aller Lebewesen
und die Annahme, dass Evolution ausschliel3lich durch natiirliche Prozesse erfolgt,
sind Konstanten, die nicht zur Disposition gestellt werden. Konkurrenz ist in diesen
Punkten nicht zugelassen.Wenn aber ,natirliche Evolution“eine Art Vorschrift darstellt,
welchen Ansatz man in den Ursprungsfragen verfolgen musse, ist das Ergebnis zwar
nicht in den Details, aber im Grundsatz vorprogrammiert.
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gibt in diesem Fachgebiet keine einzige Frage,
die sich ohne Beriicksichtigung der Evolution
angemessen beantworten liefe” (Mayr 2003,
14). SinngemiB finden sich solche Sitze hiufig
in evolutionstheoretischer Literatur, besonders
in Lehrbiichern oder zusammenfassenden Dar-
stellungen. Zwei Beispiele sollen dies illustrieren:
,Every bit of information we have gathered
about nature is consistent with the theory of
evolution® (CovyNE 2006, 6). ,, There hasn’t been
a single, notable scientific discovery in the last
150 years to challenge the general evolutionary
approach® (Jorpan 2008, 536).

Solche Einschitzungen sind erstaunlich, um-
fasst der evolutionstheoretische Ansatz doch eine
Fiille von Teilaspekten und viele Hypothesen,
deren Gegenstand die uniibersehbare Zahl von
Lebensformen ist. Andererseits konstatieren Evo-
lutionsforscher nicht selten, dass iiberraschende
Befunde gemacht werden, die bisherige Hypo-
thesen in Frage stellen oder gar widerlegen. Oder
es wird die Feststellung gemacht, dass wichtige
Fragen insbesondere zu den Mechanismen der
Makroevolution noch auf eine Antwort warten
(siche Kasten). Uberraschende Befunde, ungelos-
te Fragen — trotzdem kein ,,Bit von Information®,
das im Widerspruch mit der Evolution steht? Wie
passt das zusammen?

DerWiderspruch erklirt sich daraus, dass mit
,»Evolution* nicht immer dasselbe gemeint ist.
Wenn behauptet wird, es sei noch nie ein wider-
sprechender Befund bekannt geworden, ist mit
,,Evolution® der weltanschauliche Grundansatz
gemeint, Evolution als Rahmenparadigma, das
grundsitzlich gar nicht zur Disposition steht.
,,Evolution wird hier — meist ohne das ent-
sprechend zu kennzeichnen — im Sinne einer
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Leitidee oder als konzeptionelle Vorgabe a priori
fir die Forschung genutzt (ULLrIcH 2010). Diese
beinhaltet: Realhistorische Verwandtschaft aller
Lebewesen (Deszendenz, alle Arten stammen
letztlich von ersten einzelligen Lebewesen ab)
und ausschlieBlich nattirliche Prozesse als Ursa-
chen flir den Artenwandel.

Als Leitidee kann ,,Evolution® gar nicht
widerlegt werden. Prignant bringen das die
Lehrbuchautoren ZrzAvy, STORCH und MIHULKA
zum Ausdruck, wenn sie Giber offene Fragen zur
Evolution schreiben: ,,Wir wissen es nicht, wir
haben keine Ahnung. Wir wissen nur, dass der
Darwinismus in der Lage ist, alles zu erkliren,
und letztendlich irgendeine Erklirung bieten
wird, wenn wir das Phinomen wirklich unter die
Lupe nehmen wiirden* (Zrzavy et al.2009, 439).

Widerlegt werden konnen konkrete Hypo-
thesen, nicht aber Leitideen; diese konnen sich
allenfalls ganz oder teilweise als unfruchtbar
erweisen. Die Rede, dass nichts gegen Evolution
spreche, heilit iibersetzt, dass ,,Evolution® einer
dogmatischen Vorgabe gleicht, bis hin zu einem
quasireligiosen Gebrauch dieses Begriffes (vgl.
UtrricH 2010, 81). Im Folgenden soll das anhand
einiger Beispiele aus der Forschungsgeschichte il-
lustriert werden. Nicht nur fir die Diskussion um
Schopfung und Evolution ist es dabei notwendig,
beim Gebrauch des Begriftes ,,Evolution und
bei der Interpretation wissenschaftlicher Daten
klar zu kennzeichnen, was genau gemeint ist.

In den Fillen dagegen, wo von ,,iiberraschen-
den Befunden® oder ungel6sten Fragen die Rede
ist, wird ,,Evolution® im Sinne spezieller evoluti-
onirer Hypothesen verwendet, z. B. Hypothesen
iiber Mechanismen oder konkrete Abliufe der
postulierten Evolution. Wenn neue Befunde
bisherigen Hypothesen widersprechen, werden
diese durchaus modifiziert oder gar aufgegeben.
Beispielsweise wurde bei einigen Organismen-
gruppen die Idee von einem Stammbaum des
Lebens in wesentlichen Teilen verworfen und
es werden Quervernetzungen angenommen
(DoouTTLE 1999) — ohne jedoch ,,Evolution®
als konzeptionelle Vorgabe aufzugeben. Im Bild
gesprochen: Das Gertist steht, aber es kann unter
Umstinden kriftig umgebaut werden.

Es sei angemerkt, dass zahlreiche Befunde die
Annahme einer generellen Evolution stiitzen. Bei
den nachfolgend geschilderten Beispielen, bei
denen das nicht der Fall ist, handelt es nicht um
spezielle Einzelfille, sondern um generelle Sach-
verhalte, denen daher ein erhebliches Gewicht in
einer Gesamtbewertung zukommt.
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Statements zur Entstehung evolutionarer

Neuheiten

,Given its importance and pervasiveness,
the processes underlying evolutionary
innovation are, however, remarkably
poorly understood, which leaves us at a
surprising conundrum: while biologists
have made great progress over the past
century and a half in understanding how
existing traits diversify, we have made
relatively little progress in understanding
how novel traits come into being in the
first place” (Moczek 2008, 432).

,One of biology’s most significant un-
resolved issues is to understand how
novel, complex phenotypes originate,
both developmentally and evolutionarily“
(LEDON-RETTIG et al. 2008, 316),

,The skeletal architecture of vertebrates is
widely divergent, yet the basis for change
in gross skeletal morphology remains
almost entirely unknown“ (RUDEL & Som-
MER 2003, 21).

,This work is difficult and time consu-
ming, but the question at its core — the
genetic origin of new and complex traits —

Der Baum des Lebens

is probably still one of the most pertinent
and fundamental unanswered questions
in evolution today” (MONTEIRO & PODLAHA
20009, 215).

LAlthough animals display a rich variety of
shapes and patterns, the genetic changes
that explain how complex forms arise are
still unclear” (MARTIN et al. 2012,12632).

,The origin and diversification of novel
traits is one of the most exciting unresol-
ved issues in evolutionary developmental
biology“ (SAENKO et al. 2011, 1).

,How body pattern evolves in nature
remains largely unknown* (CLEVES et al.
2014,13912).

,The explanation for adaptation is natural
selection. We are not yet sure what the
explanation for novelties is. ... | suspect
that the origin of novelties also requires
natural selection as well as additional
mechanisms, but what they are will have
to be determined by more empirical re-
search” (WAGNER 2014, 125).

Fir DarwIN war das eingeschachtelte System
der Lebewesen (Abb. 1) nur durch gemeinsame
Abstammung zu erkldren. Er stellt fest, wir hitten
,»viele von einem einzigen Vorfahren abstam-
mende Arten zu Gattungen gruppiert, diese zu
Unterfamilien, Familien, Ordnungen — alle zu
einer grofen Klasse gehorend” (DarwiN 1859,
458). Durch gemeinsame Abstammung sei ,,die
grof3e naturgeschichtliche Tatsache zu erkliren,
dass Gruppen wieder anderen Gruppen unter-
geordnet sind, was uns nur deshalb nicht tber-
rascht, weil wir daran gewohnt sind* (S. 458t.).1
In vielen Lehrbiichern wird darauf hingewiesen,
dass die mutmabBliche allgemeine Evolution des
Lebens ein ,,natlirliches System* der Lebewesen
in einer Verzweigungs- bzw. Baumdarstellung
begriinde. Gemeinsame Merkmale seien Erbe
eines gemeinsamen Vorfahren und die Abstufung
der Ahnlichkeiten der Lebewesen Ausdruck

Abb.1 Ordnung der Lebewe-

sen in einem hierarchisch
enkaptischen System,am

en,

Beispiel von Riesengleithérn-
chen (Petaurista petaurista),

Eichhornchen (Sciurus vul

garis) und Wolf (Canis lupus).

(Nach PETERS & GUTMANN
1971
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Abb.2 DARWINS Stamm-
baum, die einzige lllustra-
tion in,Origin of Species”.
Fortgesetzte Aufzweigungen
und zunehmende Verschie-
denartigkeit ergeben ein
enkaptisches System; vgl.
Abb. 1. (Aus DARWIN 1859, mit
Erganzung)
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unterschiedlich weit zuriickliegender Aufspal-
tungen. Ein ,,Baum des Lebens” mache diese
Situation verstindlich (vgl. Abb. 2).

Nun ist aber schon lange bekannt, dass sich
nicht alle Ahnlichkeiten der Lebewesen wider-
spruchsfrei in ein Baumschema einfligen lassen.
Es zeigt sich vielmehr zunehmend, dass die
Merkmale bei verschiedenen Taxa hiufig derge-
stalt widerspriichlich verteilt sind, dass verschie-
dene Merkmale unterschiedliche Baumschemata
begriinden wiirden (Abb. 3). Man kommt in
solchen Fillen nicht umhin, eine mindestens
zweimalige unabhdngige Entstehung baugleicher
Merkmale annehmen zu miissen, und spricht in
solchen Fillen von Konvergenzen.2 Die Phylo-
genetiker* miissen sich daher mit dem sogenann-
ten ,,Sparsamkeitsprinzip® behelfen, wonach
die Zahl der anzunehmenden Konvergenzen
minimiert werden soll. Der Baum mit der ge-
ringsten Anzahl an Merkmalsinderungen gilt als
wahrscheinlichste phylogenetische* Hypothese.
Das macht Sinn, wenn man Konvergenzen als
etwas eher Unwahrscheinliches ansieht. Doch
wir werden sehen, dass diese Voraussetzung nicht
mehr unangefochten ist.

Es wurde zwar eine Reihe von Kriterien
vorgeschlagen, wie man homologe* (abstam-
mungsbedingte) von konvergenten Ahnlichkei-
ten unterscheiden kann, es hat sich aber gezeigt,
dass es dafiir kein objektives Kriterium gibt. Das
duBert sich zum Beispiel darin, dass neue Fossil-
funde schon fast regelmifBig zu Anderungen von
Cladogrammen* bzw. Abstammungshypothesen
fithren, was gleichbedeutend damit ist, dass einige
zuvor als homolog interpretierte Merkmale zu
Konvergenzen werden und umgekehrt, weil das
sparsamste Cladogramm entsprechende Um-

bauten und Neuinterpretationen erfordert. Auf
diese Weise wurde vor einigen Jahren aufgrund
des Fundes der neuen fossilen Gattung Xiaotingia
der berithmte ,,Urvogel* Archaeopteryx gleichsam
degradiert und aus der Linie, die zu denVogeln
fithrt, herausgenommen (Xu et al. 2011), spiter
aber wieder in diese Stellung eingesetzt (LEE &
WorTtHY 2011; GODEFROIT et al. 2013).

Natiirlich kénnen Cladogramme (als Phy-
logramme interpretiert) anhand neuer Daten
gepriift und ggf. abgeindert werden. Das gilt
aber nicht fiir die zugrundeliegende Evoluti-
onsanschauung. Es konnen vollig unerwartete
Merkmalskombinationen auftreten — ein Cla-
dogramm kann immer erstellt werden; notfalls
mit sehr vielen Konvergenzen. Zwei Beispiele
aus der aktuellen Forschung — die Theropo-
dengattungen Zhenyuanlong und Chilesaurus mit
Mosaikmerkmalen — beschreiben LU & BRUSATTE
(2015) und Nowvas et al. (2015); Beispiele dieser
Art sind Legion.

Aus alledem folgt aber umgekehrt: Mit
Evolution als Grundansatz, als konzeptioneller
Vorgabe sind oftensichtlich sehr unterschiedliche,
vielleicht sogar beliebige Merkmalsverteilungen
vereinbar, nicht nur ein eingeschachteltes System.
Es konnen beliebig viele Durchbrechungen
dieses Systems ,,verkraftet” werden. Daher gilt:
Evolution ,,erklart bestimmte Sachverhalte
genauso wie ihr Gegentelil, sie ,,erklart™ Merk-
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malsverteilungen, bei denen keine, wenige oder
auch sehr viele Konvergenzen vorkommen. Da-
her ist es auch nicht moglich, auf der Basis eines
allgemeinen evolutioniren Ansatzes bestimmte
Merkmalsverteilungen vorherzusagen. Dass die
Merkmalsverteilungen der Lebewesen unter
diesen Umstinden keine Indizien, geschweige
denn Beweise fiir Evolution sein kdnnen, ergibt
sich daraus als logische Schlussfolgerung (JUNKER
2002, 17-30).

Die Hiufigkeit des Vorkommens von Kon-
vergenzen hat aufgrund der fortschreitenden
Forschung mittlerweile derartige Ausmale
angenommen, dass manche Biologen aus der
evolutioniren Not eine Tugend machen wollen.
Urspriinglich wurden Konvergenzen als selten
und unwahrscheinlicher als Homologien ange-
sehen (nur das begriindet das o. g. Sparsamkeits-
prinzip). Mittlerweile sind manche Biologen der
Auffassung, dass ein hiufiges Auftreten konver-
genter Strukturen wahrscheinlich sei —ausgel6st
entweder durch gleiche Selektionsdriicke oder
aufgrund dhnlicher Konstruktionszwinge bei
denVorkonstruktionen der jeweiligen mutmaBli-
chenVorliuferformen. Wie wahrscheinlich diese
beiden oder andere Erklirungen sind, soll hier
nicht thematisiert werden (siehe dazu JUNKER
2003, 7-9; BrauN 2012). Wichtig ist im Zusam-
menhang dieser Untersuchung nur die Tatsache,
dass klar gegensitzliche Befunde ihren Platz im
Evolutionsgebiude finden.

In Sachen ,,Konvergenzen® geht der Palion-
tologe Simon CoNwAY MORRIS sogar so weit,
dass er eine schon metaphysisch zu nennende
Zielorientierung postuliert, die er aber — dem
Mainstream-Denken gemil — nicht in den evo-
lutionaren Mechanismen sieht, sondern auf einer
nicht niher beschriebenen tieferen Ebene (vgl.
Conway Morris 2009).3 ,,Aus dem regelhaften
und hiufigen Vorhandensein von Konvergenzen
schlieBt er schlicht, dass Merkmale, die konver-
gent erscheinen, eben einfach unvermeidbar
sind, weil sie so erfolgreich sind* (Braun 2012,
17). CoNnway Morris widmet der Suche nach
Konvergenzen sogar eine Website http://www.
mapoflife.org mit dem Untertitel ,,convergent
evolution online®.

Das Dach des Evolutionsgebiudes ist so weit,
dass auch frither fir unmoglich gehaltene Kon-
vergenzen von Schliisselmerkmalen darunter Platz
finden. Das sind komplexe Merkmale, die als cha-
rakteristisch flir eine groflere Organismengruppe
gelten und bei der Radiation dieser Gruppe eine
besondere Rolle gespielt haben sollen. Bertihmte
Beispiele sind die drei Gehorkndchelchen der
Siugetiere oder Schwungfedern vonVogeln. Bei
beiden Strukturen wird aufgrund ihrer wider-
spriichlichenVerteilung eine mehrfach unabhin-
gige Entstehung angenommen oder mindestens
diskutiert (UrLricH 2012, FotH et al. 2015).4
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Hilfe durch molekulare Daten?

Die autkommenden Moglichkeiten der mole-
kularen Forschung gaben zu neuer Hoffnung
Anlass. Mit den neuen molekularen Daten iiber
Protein- und Gensequenzen sollten die Probleme
der Stammbaumrekonstruktion geldst werden
konnen, die aufgrund widerspriichlicher mor-
phologischer Daten auftraten. Auch hier gab es
klar formulierte evolutionstheoretische Erwar-
tungen: Bisher gut belegte ,,klassische® Stamm-
biume (die auf der Basis der Kdrperbaupline
erstellt wurden) sollten durch die molekularen
Daten bestitigt werden, wihrend man sich bei
unklarenVerhiltnissen Antworten auf die offenen
Fragen zu den Verwandtschaftsverhiltnissen er-
hoftte. Zum Teil wurden die Erwartungen erfiillt,
oft aber auch nicht.Vielmehr stellten molekulare
Ahnlichkeiten (d. h. die auf Gensequenzen beru-
henden Stammbiume) immer wieder auch sicher
geglaubte Verwandtschaftsverhiltnisse in Frage,
anstatt unklare Fille zu 16sen. Im einleitenden
Artikel des 2004 verdftentlichten Sammelbandes
,,Kontroversen in der Phylogenetischen Systema-
tik der Metazoa“ schreiben RICHTER & SUDHAUS
(2004, 5t.): ,,Molekular-systematische und mor-
phologische Analysen kommen zu unterschied-
lichen Ergebnissen oder aber die molekularen
Analysen widersprechen einander genauso, wie
das auch bei unterschiedlichen morphologischen
Analysen der Fall ist. Auch die Kombination
morphologischer und molekularer Daten in ei-
nen einheitlichen Datensatz hat in den meisten

Glossar

Cladogramm: Baumdiagramm, Ahnlich-
keitsbaum mit gabeliger Verzweigung;
auch als Dendrogramm bezeichnet.
Homologie: Bauplangleichheit, die als
,abstammungsbedingt ahnlich® inter-
pretiert wird.

Konvergenz: gleichformige Entwicklung

Abb. 3 Ahnlichkeitsbezie-
hungen unter Lebewesen
kénnen als Netzwerk
dargestellt werden, hier

am Beispiel der Verwandt-
schaftsverhaltnisse der
Arthropoden (GliederfuRer).
Je nach zugrunde gelegten
Merkmalen (verschiedene
Untersuchungen) ergeben
sich unterschiedliche Grup-
pierungen. Die entsprechen-
den Untersuchungen stam-
men alle aus den 1990er
Jahren. (Nach WAGELE 2001)

ahnlicher Strukturen und Funktionen
einzelner Organe nicht abstammungs-
maRig verwandter Organismen.
Ontogenese: Individuelle Entwicklung
von der befruchteten Eizelle an.
Phylogenese: Stammesgeschichte (auf
Evolution beruhend)
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Abb. 4 Das klassische Bei-
spiel der Vergleichenden Bio-
logie, die Bauplanahnlichkeit
der Extremitatenknochen

der Wirbeltiere.
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Fillen noch nicht zu wirklich iiberzeugenden
Verwandtschaftshypothesen gefiihrt.” Auch bei
Wirbeltiergruppen zeigten sich Probleme dieser
Art, etwa bei Fledermiusen (z. B. TEELING et al.
2005), Schildkréten (z. B. Zarpoya & MEYER
2001),Vogeln (FEHRER 2009) oder Siugetieren
(ULLricH 2012).

FEHRER (2009) zeigt am Beispiel der Vogel-
systematik auf, dass es fundamentale Probleme
der phylogenetischen Analyse gibt. So ist z. B.
unklar, wie sich Verwandtschaft und Funktion
in denselben Genen gegenseitig beeinflussen,
wann genetische Ahnlichkeiten als Hinweise
auf Verwandtschaft gelten konnen und wann
sie einfach nur Ausdruck gleicher Funktionen
sind. Es soll an dieser Stelle nicht behandelt
werden, wie man mit den Problemen metho-
disch angemessen umgehen kann, sondern
festgehalten werden, dass auch auf dem Gebiet

der molekularen Ahnlichkeiten in vielen Fillen
sehr unterschiedliche Datenkonstellationen ins
Evolutionsgebiude eingebaut werden konnen,
sowohl das Zusammenpassen von molekularen
und morphologischen Daten als auch deutliche
Widerspriiche zwischen den einzelnen Daten-
sitzen. Die evolutionstheoretisch naheliegende
Erwartung einer Passung verschiedener Daten-
satze wurde vielfach enttauscht, ohne dass dies
zu einem kritischen Riickfragen an den evolu-
tioniren Ansatz gefiihrt hitte.

Gene und Entwicklungswege

Auf dem Gebiet der Vergleichenden Biologie
hat sich eine weitere evolutionstheoretische Vo-
raussage nicht erfiillt. Unter der Voraussetzung
von Evolution wurde erwartet, dass homologen
Organen homologe Gene und homologe on-
togenetische* Entwicklungswege entsprechen.
Die zugrunde liegende Argumentation lautet:
Je frither die betrachteten ontogenetischen Sta-
dien auftreten, desto stabiler sind sie gegeniiber
evolutiven Abwandlungen, da Anderungen in
frithen Stadien weitaus gravierendere negative
Folgen (Entwicklungsstorungen) haben dirften
als Anderungen in spiten Stadien. Es hat sich
jedoch vielfach gezeigt, dass Homologien von
fertig ausgebildeten Strukturen weder homolo-
gen Genen noch homologen ontogenetischen
Entwicklungswegen entsprechen.Vielmehr kon-
nen strukturelle Homologien erstaunlicherweise
auftreten, auch wenn die zugrunde liegenden
entwicklungsbiologischen, molekularen und
genetischen Prozesse bzw.Vorgaben verschieden
sind.

Homologe Strukturen werden oft auf ver-
schiedenen ontogenetischen Wegen ausgebil-
det; das gilt sogar flir grundlegende Teile des
Wirbeltierbauplans wie das Neuralrohr, die
Vorniere oder den Verdauungstrakt (SHUBIN et
al. 1994, 250). AtsercH (1985, 51) hilt solche
Beispiele eher fiir die Regel als fiir die Ausnahme.
Homologe Organe kénnen bei verschiedenen
Arten auch aus verschiedenen Korperseg-
menten und aus verschiedenen Keimblittern
gebildet werden. Sogar das klassische Beispiel
der Vergleichenden Biologie, die Ahnlichkeit
der Extremititenknochen (Abb. 4), kann nicht
durch Ahnlichkeiten im ontogenetischen Ent-
wicklungsverlauf begriindet werden. Denn die
dhnlichen Knochenmuster entstehen in verschie-
denen Arten aus verschiedenen Abfolgen von

JAHRGANG 23 | 1-2016



Enkaptisches System, Ahnlichkeitshierarchie
Seltenes Vorkommen von Konvergenzen

Kongruenz molekularer und morphologischer Cladogramme
Kongruenz molekularer und morphologischer Homologien

Kongruenz von Genen und Entwicklungswegen
Genetisch einfach ausgestatteter Vorfahr

Netzwerke von Ahnlichkeitsbeziehungen

Haufiges Vorkommen von Konvergenzen

Homologien

Inkongruenz molekularer und morphologischer Cladogramme
Diskrepanz zwischen molekularen und morphologischen

Diskrepanz zwischen Genen und Entwicklungswegen

Genetisch komplexer Vorfahr

Graduelles Auftreten fossiler Formen

Geringe Verschiedenartigkeit zu Beginn der
Fossiluberlieferung einer Formengruppe

Rapide Anderungen in der Fossiluberlieferung

Konstanz von Bauplanen (,constraints*)

Merkmalskontinuum

Stasis wegen gleichbleibender Umweltbedingungen

Identischer genetischer Code bei allen Lebewesen
Modularer Aufbau der Lebewesen

Explosives Auftreten fossiler Formen

Grol%e Verschiedenartigkeit zu Beginn der Fossilliberlieferung

einer Formengruppe

Langanhaltende und haufige Stasis (,Stehenbleiben®, Konstanz)

Aufbrechen der constraints

Markante Diskrepanzen zwischen Bauplanen
Stasis trotz sich stark andernder Umweltbedingungen
Unterschiedliche Codes bei verschiedenen Taxa

Nichtmodularer Aufbau der Lebewesen

Knorpelbildungen. Zahlreiche Beispiele dieser
Art konnten angefiigt werden (siehe JUNKER
2002,52ft.). Eine eindeutige Zuordnung einzel-
ner, frith auftretender ontogenetischer Strukturen
mit einem einzelnen adulten Merkmal ist oft
nicht moglich. So hat die Analyse der embry-
onalen Mittelohrentwicklung bei Siugetieren
gezeigt, dass bei Berticksichtigung aufeinander-
folgender Phasen (Blastemphase, Knorpelphase)
deutlich voneinander abweichende Homologie-
beziehungen aufgestellt werden konnen, woraus
unterschiedliche Stammbiume resultieren wiir-
den (UrLricH 1994). Diese Befunde entsprechen
nicht den traditionellen evolutionstheoretischen
Erwartungen, aber das Rahmenparadigma Evo-
lution bleibt davon unberiihrt.

Auch auf der genetischen Ebene findet sich
bei weitem keine 1:1-Entsprechung zu homo-
logen Strukturen. In vielen Fillen beeinflussen
homologe Homeobox-Gene und andere Re-
gulationsgene die Bildung nicht-homologer
Strukturen. Beispielsweise besitzen Miuse ein
Gen, das demjenigen sehr ihnlich ist, das die
Antenne einer Fliege in ein Bein verwandeln
kann (antennapedia). Bei Miusen beeinflusst
das betreffende Gen den hinteren Gehirnteil.
Umgekehrt: Obwohl Miuse und Fliegen ein
ihnliches Gen besitzen, das die Entwicklung des
Auges initiiert, ist das Facettenauge der Fliege
grundverschieden vom Kameraauge der Maus.
Auch die Nicht-Entsprechung homologer Gene
und homologer Organe widerspricht evolutions-
theoretischen Erwartungen und wurde dennoch
in zahlreichen Fillen festgestellt.

Die hiufigen Nicht-Entsprechungen ho-
mologer Organe, Entwicklungswege und Gene
haben zu einer Krise des Homologiekonzepts
gefiihrt, denn es ist unklarer denn je, woran Ho-
mologien als Indikatoren auf stammesgeschicht-
liche Verhaltnisse tiberhaupt festgemacht werden
konnen. Die Diskussion dariiber ist bei weitem
nicht abgeschlossen. Die Verhiltnisse scheinen
uniibersehbar kompliziert zu sein.
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Friihe Embryonalstadien

Zu diesem Zusammenhang gehort eine weitere
Uberraschung: Im Sinne der biogenetischen
Grundregel war erwartet worden, dass die ersten
Embryonalstadien in der Ontogenese* verschie-
dener Arten (bzw. hoherer Taxa) besonders dhn-
lich sind. Bei den verschiedenen Wirbeltierklassen
ist jedoch das genaue Gegenteil der Fall, offenbar
ohne dass dies von Evolutionstheoretikern als
ernsthaftes Problem empfunden wird. Bis zum
sogenannten phylotypischen Stadium, bei dem
die Embryonen verschiedener Wirbeltiere sich
juBerlich vergleichsweise besonders stark dhneln
(vgl. dazu aber RICHARDSON et al. 1997, ULLRICH
1998), gehen die Entwicklungsvorginge sehr weit
auseinander. RAFE (1999) schreibt dazu (in Uber-
setzung): ,,Der Prozess der frithen Entwicklung
vom Ei bis zum phylotypischen Stadium sollte
mindestens so konserviert sein wie die Form des
phylotypischen Stadiums selbst. Man kann aus
gutem Grund erwarten, dass die Mechanismen der
frithen Ontogenese besonders gegen Anderungen
gefeit sind, weil alle nachfolgenden Prozesse sich
davon ableiten. Urspriinglich wurden Merkmale
der frithen Ontogenese und konservierter Larval-
stadien — auch bei verschiedenen Stimmen — als
streng homologe Merkmale angesehen, um damit
die Phylogenese zu erschlieBen.* Die Tatsachen
der Embryonalentwicklungen entsprechen diesen
evolutionstheoretisch motivierten Erwartungen
gerade nicht.

Komplexer Vorfahr

In den 1980er Jahren wurden die Homeobox-
Gene und andere Masterkontrollgene entdeckt.
Sie haben zentrale Regulationsaufgaben in der
ontogenetischen Formbildung. Bald stellte sich
heraus, dass auch entfernt verwandte Tiergrup-
pen oft dieselben Regulationsgene besitzen.
Beispielsweise wird die Bildung der Beine von

Tab.1 Uberblick Gber die
in diesem Beitrag disku-
tierten widersprichlich
erscheinenden Befunde,

die gleichermaRen
durch Evolution ,er-
klart“ werden, sowie

weitere hier nicht dis-

kutierte Beispiele.
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dll/dIx
istim
Einsatz
bei ...

RohrenfiiRchen
der Stachelhauter

GliedmaRen der
Gliederfiuilter

Parapodien der
Ringelwiirmer

Siphon der
Manteltiere [

Abb. 5 Das Regulationsgen
dll (distalless) bzw. das ho-
mologe Gen dix codiert fiir
ein Steuerprotein der Tran-
skription (Ubersetzung der
DNA in RNA), das wahrend
der Embryonalentwicklung
verschiedenster Tierstamme
genutzt wird, in z.T. sehr
verschiedenen, nicht homo-
logen Strukturen.
(Armskelett Fledermaus:
Westfalisches Museum

fur Naturkunde Minster;
Kamelhalsfliege: R. JUNKER;
StummelfiiRer Poliqueto:
GFDL, © Soniamartinez;
Manteltier Clavelina moluc-
censis: CC BY-SA 3.0; Ringel-
wurm Scoloplos: CC BY-SA
4.0; Seeigel: CC BY-SA 3.0)
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Wirbeltieren und von GliederftiBern vom selben
Regulationsgen dll reguliert (Abb. 5). AMUNDSON
(2005, 5) spricht gar von ,,schockierenden ge-
netischen Homologien®, die die Formbildung
nicht-homologer Strukturen beeinflussen. Der
Entwicklung auch morphologisch sehr verschie-
dener Organismen liegen hiufig die gleichen
oder sehr dhnliche genetische Mechanismen
zugrunde. Das gilt nicht nur fiir einzelne Gene,
sondern sogar flir ganze Signaltibertragungswege.
Homologe Proteine sind in verschiedenen Or-
ganismen in einer homologen Weise arrangiert,
tiben aber zT. verschiedene Funktionen in nicht-
homologen Organen aus (GILBERT 2003, 763).
CARROLL (2005) bezeichnet diese konservierten
Gene als ,,tool kit-Gene*“.

Da eine konvergente (unabhingige) Evolu-
tion von gleichen Regulationsgenen als dulerst
unwahrscheinlich gelten muss (s. z. B. GILBERT
2003,753), nimmt man an, dass die gemeinsamen
Vorfahren bereits die entsprechenden Gene be-
salen, die aber z.T. urspriinglich im Organismus
andere Funktionen hatten als heute (ARTHUR
2002, 761). Da aber sehr viele grundlegend
wichtige Regulationsgene in verschiedensten
Tierstimmen nachgewiesen wurden, liuft dieser
Befund auf einen unerwartet komplexen Vorliu-
fer der Tierstimme hinaus (Wray 2001, 2256;
CarroLr 2005, 144).

Dies hat gravierende Folgen flir dasVerstind-
nis von Evolution. Die Unterschiede zwischen
den Tierstimmen liegen weniger in der Anwe-
senheit oder Abwesenheit von (Regulations-)

Genen begriindet, sondern mehr in deren Nut-
zung (AMUNDsON 2005, 7; CARrROLL 2005, 78
u.v.a.). Gegeniiber fritheren Ansitzen resultieren
daraus ganz neue Fragen iiber Evolutionsme-
chanismen; unter dem Schlagwort ,,EvoDevo*
(evolutionire Entwicklungsbiologie) ist u. a.
dadurch eine ganz neue Forschungsrichtung
entstanden (dieser und andere neue Ansitze sind
hier nicht unser Thema, vgl. dazu JuNker 2009).
Ernst Mayr hatte 1963 in seinem bedeutenden
Werk ,,Animal species and evolution‘ aus evo-
lutionirer Sicht noch die Erwartung formuliert,
dass die Suche nach homologen Genen au3er bei
sehr nahe verwandten Formen ganz vergeblich
sei.5 Seine Kollegen haben ihm damals sicher
zugestimmt, doch es kam ganz anders: ,,Ent-
gegen der Erwartung aller Biologen stellte sich
heraus, dass die meisten Gene ..., die wichtige
Aspekte des Bauplans der Taufliege steuern, bei
den meisten Tieren ... genaue Entsprechun-
gen besitzen, die dieselbe Aufgabe erledigen®
(CarrorL 2005, 9; Hervorhebung hinzugefuigt;
beide Zitate tibersetzt). Die Befunde hitten den
Erwartungen kaum griindlicher widersprechen
koénnen. Erstaunlicherweise wird nun aber diese
hochst unerwartete Situation bei CARROLL zum
unabweisbaren Beleg fiir Evolution: ,,Die Ent-
deckung des uralten genetischen Baukastens ist
ein unabweisbarer Beleg fiir Abstammung und
Verinderung von Tieren ... von einem gemein-
samen Vorfahren® (CArroLL 2005, 10). Dies zeigt
erneut eindrucksvoll, dass das Evolutionskonzept
Sachverhalte und ihr Gegenteil zugleich ,,erkla-
ren’ kann.

Schlussfolgerungen

Einer der meistzitierten Sitze im Zusammen-
hang mit der Evolutionslehre ist DoBzZHANSKYS
,,Nichts in der Biologie macht Sinn, es sei denn
im Licht der Evolution.” Wie soll man diesen
Satz angesichts der nicht enden wollenden Liste
von ,,iiberraschenden Befunden bezeichnen,
die bisherige evolutionstheoretische Vorstel-
lungen in Frage gestellt oder sogar iiber den
Haufen geworfen haben? RieppeL (1989, 13)
hat ihn treffend analysiert: ,,Dieser Satz ist in
zweierlei Hinsicht aufschlussreich. Zum einen
handelt es sich nicht um einen Beobachtungs-
satz, sondern um eine Forderung, gar einen
Imperativ, der gebietet und verbietet und damit
das Forschungsprogramm der Biologie um die
Mitte des 20. Jahrhunderts festschreibt. Zum
anderen impliziert der Ausspruch, und das ist
noch wesentlicher, zugleich sein Gegenteil, da3
nimlich die Natur im Prinzip auch im Lichte
anderer Theorien betrachtet werden konnte. ...
Es wird darum gehen zu zeigen, daf3 die Welt aus
verschiedenen Blickwinkeln betrachtet werden
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kann und daB sie —je nach Sicht der Dinge — dem
Betrachter auch unterschiedlich erscheint. Stellt
der Forscher verschiedene Fragen an die Natur,
so wird er unterschiedliche Antworten erhalten*
(Rrepper 1989, 13).

Weiter stellt RieppeL (1989) fest: ,,Wird die
Idee der Evolution, oder einer speziellen Evolu-
tionstheorie wie jener Darwins, der Beobachtung
vorausgestellt, so wird die Welt im Licht jener
Theorie erscheinen. Die Theorie wird sich nie
als falsch erweisen konnen, sondern stets mit der
Beobachtung in Einklang stehen.” Der Umgang
mit den vielen evolutionstheoretisch nicht vor-
hergesagten Befunden, die nach 1989 gemacht
wurden, bestitigt diese Feststellung eindrucksvoll.

Es mag der Einwand kommen: Auch auler-
halb der Evolutionsbiologie gibt es viele unge-
16ste Probleme und ganz iiberraschende Befunde,
die zur Theorieanpassung fithren. Es sei ein ganz
normaler Vorgang der empirischen Forschung,
dass man eine Hypothese durch laufende Anpas-
sung an neue und tiberraschende Daten so lange
wie irgend mdoglich aufrecht erhilt und sie nur
im Notfall durch eine andere Hypothese ersetzt.
Es gibt jedoch einen grundlegenden Unterschied
beim Umgang mit dem Evolutionsparadigma:
Dieses steht grundsitzlich nicht zur Disposition,
wihrend dem Paradigma untergeordnete Hy-
pothesen durchaus bei nachhaltigen Problemen
irgendwann aufgegeben und durch andere ersetzt
oder Alternativen mindestens diskutiert werden.
Wichtig ist auch: Es handelt sich bei den vor-
gestellten Beispielen um systematische Befunde,
nicht um einzelne Anomalien. Und schlieBlich
muss der Unterschied zwischen experimenteller
Forschung und Ursprungsforschung beachtet
werden. Eine (potentielle) Pluralitit verschiede-
ner Ansitze bzw. Hypothesen ist in der experi-
mentellen Forschung unbestritten, dagegen gilt
in der Ursprungsforschung das Evolutionspara-
digma (wie eingangs definiert) als alternativlos.

Wissenschaftlern, die einen Schopfungsan-
satz verfolgen (d. h. Planung und Zielsetzung
in Ursprungfragen erwigen), wird hiufig vor-
gehalten, sei betrieben keine echte Forschung,
sondern ihre Ergebnisse stiinden von vornherein
fest. Fiir die Ergebnisse von Labor- und Feldstu-
dien trifft das mit Sicherheit nicht zu, genauso
wenig wie fiir die Forschung im Rahmen des
Evolutionsparadigmas. Am Schopfungsansatz
orientierte Forscher nehmen sich nur dasselbe
Recht heraus wie Evolutionsbiologen: Selber
zu entscheiden, in welchem Licht man die Er-
gebnisse der biologischen Forschung verstehen
will. Wird dies nicht zugestanden und als unwis-
senschaftlich gebrandmarkt, konnte das auf die
Evolutionstheoretiker zurtickfallen, wie BRADY
(1985, 177) anmerkt (in Ubersetzung): ,, Wenn
wir unsere Erklirung in die Bestimmung der zu
erklirenden Bedingungen einfiigen, bieten wir
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keine wissenschaftliche Hypothese an, sondern
Glauben. Wir sind so von der Wahrheit unserer
Erklirung tberzeugt, dass wir keine Notwen-
digkeit mehr sehen, die Erklarung selbst von der
Situation zu unterscheiden, die wir zu erklaren
versuchen. Dogmatische Vorgehensweisen dieser
Art miissen letztlich den Bereich der Wissen-
schaft verlassen.” Dogmatische Elemente sind
manchmal unvermeidbar, wichtig ist dabei
allerdings, sie als solche zu kennzeichnen. (Die
Frage, welche Befunde das Schépfungsparadig-
ma in Frage stellen oder unterstiitzen, sprengt
den Rahmen dieser Abhandlung, vgl. dazu
JUNKER 2004.)

Man mag dariiber streiten, ob die vorgestellten
Befunde grundsitzliche Anfragen an das Evolu-
tionsparadigma stellen. Wenn aber unter allen
Umstinden Evolution als einzig zulissige konzep-
tionelle Vorgabe feststeht, sind Behauptungen, dass
niemals ein Befund der Evolution widersprochen
hitte, leer. Sie sind nur eine logische Folgerung
aus der Festlegung auf Evolution als Rahmen-
paradigma, aber — wie die zahlreichen Beispiele
zu grundlegenden Fragen der Biologie gezeigt
haben — keinesfalls durch unabhingige Besti-
tigungen evolutionirer Hypothesen begriindet.

Dank: Prof. Dr. Henrik ULLRICH und Prof. Dr. Siegfried
ScHERER danke ich fiir wertvolle Hinweise.

Anmerkungen

1 ,... that Darwin later claimed, correctly, that his own
theory predicts hierarchy. (Das Orig.-Zitat lautet:
»it is a truely wonderful fact ... that all animals and
all plants throughout all time and space should be
related to each other in a group subordinate to group
[...] On the view that each species has been indepen-
dently created, I can see no explanation of this great
fact in the classification of all organic beings; but to
the best of my judgement, it is explained through
inheritance and the complex action of natural selec-
tion (nach SoBer 2008, 124).

2 Weiter gefasst wird von Homoplasien gesprochen:
Ahnlichkeiten, die nicht unmittelbar auf gemeinsame
Vorfahren zuriickgeflihrt werden, neben Konvergen-
zen auch Parallelismen und Reversionen (Riickent-
wicklungen).

3 ,,Was andere Evolutionsbiologen in der Regel als lds-
tige Irritationen beim Erstellen von Stammbiumen
wahrnehmen und sie zu Adjektiven wie ,unerwartet’,
Jbizarr, ,problematisch’, ,erstaunlich® greifen lisst,
nimlich die Entdeckung weiterer Konvergenzen, ist
fiir Conway MoRRIs die erwartete Regel und allge-
genwirtig. Er geht sogar so weit, Eigenschaften, die
eigentlich schliissig als vererbt, also homolog, erklir-
bar sind, auf mogliches Vorhandensein von Konver-
genzen zu hinterfragen (Braun 2012, 15).

4 Unter diesen Umstinden kann das Sparsamkeitsprin-
zip bei der Erstellung von Cladogrammen konse-
quenterweise nicht mehr angewendet werden.

5 ... the search for homologous genes is quite futile
except in very close relatives.*

STUDIUM INTEGRALE
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