Komplexitat durch Koevolution -

im Computer

Die gemeinsame Evolution zweier rivalisierender Spezies (antagonistische Koevolution), ist schon
lange ein Fokus der Evolutionsbiologie.Jedoch sind Experimente aus praktischen Griinden meistens
schwierig durchzufihren. Eine Forschergruppe nutzt deshalb eine Computersimulation, um Wirt-
Parasit Beziehungen zu untersuchen und kommt zu dem Ergebnis, diese wiirde die Evolution von
Komplexitat entscheidend fordern. Allerdings mussen starke Zweifel an ihrer Methodik angemeldet

werden.

Daniel Vedder

Die Avida-Plattform

,,Bis jetzt waren wir nur in der Lage, ein ein-
ziges evolvierendes System zu erforschen [...]
Wollen wir allgemeingiiltige Tatsachen tber
evolvierende Systeme entdecken, miissen wir
uns kiinstliche anschauen®, schrieb der bekannte
Biologe John MAYNARD SmiTH (1992, tibersetzt
vom Autor). Mit modernen Computern sind
solche , kiinstlichen evolvierenden Systeme*
auch keine Fantasie mehr: seit etwa 20 Jahren
werden sogenannte ,,digital life“-Systeme (di-
gitales Leben) in der evolutionsbiologischen
Forschung eingesetzt.

Eines dieser Systeme ist die Avida-Plattform,
die an der Michigan State University entwickelt
wird. Sie beinhaltet eine Vielzahl digitaler ,,Or-
ganismen‘’ — kleine Programme, die sich selbst
replizieren, tiber ein mutierendes ,,Erbgut®
(Genom) verfligen und eine Art Stoffwechsel
betreiben. Sie selbst und die Welt, in der sie
im Computer leben, kdnnen jederzeit bis ins
kleinste Detail hinein von den Forschern ein-
gesehen und verindert werden. Aufgrund dieser
absoluten Kontrolle iiber das zu erforschende
System eignet sich Avida natiirlich hervorragend
fur Versuche, die mit echten Lebewesen nicht
praktikabel oder gar unmoglich wiren. Hinzu
kommt, dass die Generationszeit dieser Organis-
men fast vernachlissigbar kurz ist. Somit konnen
Evolutionsexperimente von mehreren tausend
Generationen, die selbst mit Bakterien ein paar
Jahre dauern wiirden, ohne weiteres in kiirzester
Zeit durchgefiihrt werden.

Digitale Welt

Die Avida-Arbeitsgruppe nutzte ithre Plattform
bislang beispielsweise, um Hypothesen zur Evo-
lution der Mutationsrate oder des Altruismus
zu untersuchen (vgl. CLUNE et al. 2008, GOINGS
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et al. 2004). Nun liegt eine neue Studie iiber
antagonistische Koevolution vor. Dabel wird
der Frage nachgegangen, ob auf diese Weise

die evolutionire Entstechung von Komplexitit
getordert werden kann (ZAMAN et al. 2014). Als
Szenario wahlten die Wissenschaftler dafiir die
Wirt-Parasit-Interaktion.

Avida-Organismen kimpfen in threr Umwelt
um den ,,Rohstoft” Computerrechenzeit. Fiir

jede Anweisung in ihrem Genom, die sie ausfiih-

ren, brauchen sie diese Rechenzeit. Je mehr Re-

chenzeit ein Organismus zur Verfiigung hat oder

je effizienter er die verfligbare R echenzeit nutzt,

desto hiufiger kann er sich vervielfiltigen. Ein
Organismus bekommt im Laufe seines Lebens
mehr Rechenzeit-Einheiten (,,CPU cycles®)
zur Verfligung gestellt, wenn er eine von neun
verschiedenen logischen Funktionen durchfiihrt.

nismus.

Abb.1 Benutzeroberflache
von Avida (nach einem
Bildschirmfoto im Negativ
dargestellt). Jedes Kreuzchen
reprasentiert einen Orga-
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Abb.2 Zunahme der durch-
schnittlichen Wirtskom-
plexitdt im Zeitverlauf. Die
Zahlen geben die Updates
an,d.h.die Zeitintervalle

in Avida. Rote Kurve: ohne
Parasiten; Gelbe Kurve: Gber
den gesamten Verlauf des
Experiments waren Parasi-
ten vorhanden; blaue Kurve:
die Parasiten wurden nach
25000 Updates entfernt (je
50 Wiederholungen). (Nach
ZAMAN et al. 2014)
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Bei diesen Funktionen handelt es sich um
sogenannte Boole‘sche Funktionen, die jeweils
ein oder zwei Bindrwerte als Eingabe nehmen
und diese miteinander verrechnen (vgl. Kasten).
So gibt z.B. die Funktion AND das Ergebnis
1 (wahr) aus, wenn beide Eingaben ebenfalls
1 sind, andernfalls aber das Ergebnis O (falsch).
NOT hingegen hat nur eine Eingabe, und
antwortet darauf mit dem Gegenteil: 1 fiir 0
und O fiir 1. Alle neun Funktionen lassen sich
aus Kombinationen einer zehnten Funktion,
NAND, kreieren(s. Kasten). Somit lisst sich der
Komplexititsgrad einer Funktion daran messen,
wie viele ,,NAND-Bausteine® bendtigt werden,
um sie zu erstellen. NOT ist eine der einfachsten,
sie braucht lediglich einen einzigen NAND-
Baustein. Die komplexeste ist EQU (equals), die
fiinf Bausteine erfordert.

Das Genom eines Organismus besteht aus
einer Serie von Anweisungen, die ihrem ,,ge-
netischen Code* entnommen sind. Sind die
Anweisungen in der richtigen Reihenfolge,
konnen sich die Organismen fortpflanzen und
die oben beschriebenen logischen Funktionen
durchfiihren. Mutationen verindern wie in
echten Lebewesen das Genom und kénnen so
alte Funktionen zerstéren oder neue erschaffen.

Koevolution schafft Komplexitat?

Wie oben beschrieben holen sich digitale
Wirtsorganismen ihre ,,Rohstoffe* direkt aus
der Umwelt, indem sie eine der verfiigbaren
Funktionen ausfiihren.Welche Funktion sie aus-
fithren ist egal, alle liefern gleich viele Rohstofte.
Parasiten hingegen konnen einen ortsnahen Wirt
infizieren, wenn sie mindestens eine Funktion
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ausfiihren konnen, die der Wirt auch beherrscht.
Somit ergeben sich zwei Selektionsdriicke:Wirte
sind weniger anfillig, wenn sie sich spezialisieren,
das heil}t wenn sie nur eine einzige Funktion
ausfithren konnen. Parasiten hingegen koénnen
umso mehr verschiedene Wirte infizieren, je
mehr Funktionen sie in ihrem Repertoire haben.

Die Forscher setzten nun folgendes Experi-
ment auf: In einerVersuchsreihe lieBen sie Wirts-
organismen sich tiber 500.000 Updates hinweg
ohne parasitiren Druck entwickeln, in einer
zweiten Reihe waren Parasiten anwesend. (Up-
dates sind eine Avida-Zeiteinheit, 500.000 Up-
dates entsprechen etwa 8000 Wirtsgenerationen.)
Zu Anfang konnten sowohl Wirt als auch Parasit
nur die NOT-Funktion ausfithren. Am Ende
wurde die durchschnittliche Komplexitit der
Wirtspopulation anhand der komplexesten
Funktion, zu der jeder Organismus fihig war,
gemessen (Abb. 2).

Wie aus dem Graphen ersichtlich ist, nahm
die Komplexitit in allen Durchliufen zu. Die
Komplexititszunahme ohne Parasiten ist dabei
aber klein genug, dass sie mit stochastischen
Prozessen erklirt werden kann. Waren Parasiten
anwesend, stieg die Komplexitit jedoch signifi-
kant starker an. Es ist also ersichtlich, dass anta-
gonistische Koevolution, zumindest in diesem
System, zu einer verstirkten Evolution fuhrt.

Die Erklirung hierfiir ist relativ einfach: Auf
die Wirtspopulation wirkt ein konstanter Selek-
tionsdruck, neue Funktionen zu finden, die den
Parasiten noch nicht bekannt ist. Sobald Parasiten
diese neue Funktion entdeckt haben, sind die
Wirte wieder anfillig und benétigen erneut neue
Funktionen, um im evolutionaren Wettriisten
mitzuhalten. Da die Parasiten, wie oben erwihnt,
tendenziell mehrere Funktionen ausfithren
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kénnen — zumeist diejenigen, die schon in der
Wirtspopulation aufgetaucht sind — miissen die
Wirte nach noch unbekannten, komplexeren
Funktionen ,,suchen®. So kann in relativ kurzer
Zeit das gesamte Spektrum der in Avida mog-
lichen Komplexitit erschopft werden. (Wobei
anzumerken ist, dass die komplexeste Funktion,
EQU, trotzdem nur in 17 der 50 Wirtspopula-
tionen entstand, die Parasiten ausgesetzt waren.
In den Durchgingen ohne Parasiten erschien sie
tiberhaupt nicht.)

Kritik

Soweit das Avida Experiment. Die Forscher
behaupten, sie hitten gezeigt, dass die Mechanis-
men der Wirt-Parasit-Koevolution ein Schliissel-
prozess in der Evolution der Komplexitit seien.
Aber trifft das tatsichlich zu?

Wie (und ob) Komplexitit von selbst ent-
stehen kann, ist schon lange ein Streitpunkt der
Evolutionsforschung, v. a. da sie eine Vorausset-
zung fiir Makroevolution ist. ,,Die Evolution
komplexer organischer Eigenschaften ist ein
offensichtlicher historischer Fakt, aber die zu-
grundeliegenden Ursachen |[...] sind umstritten®,
schreiben die Autoren (ZAMAN et al. 2014, tiber-
setzt vom Autor). Nun, ganz so offensichtlich ist
die Sachlage nicht.

Da im Rahmen dieser Studie nicht die Natur
direkt beobachtet wird, sondern eine kiinstliche
Nachbildung, stellt sich als entscheidende Frage,
wie realistisch Avida die echte Welt abbildet. Hier
werden schwerwiegende Mingel sichtbar.

Lobenswert ist zunichst, dass die Autoren ein
klares MaB flir Komplexitit angeben konnen: die
Anzahl der NAND-Bausteine, die jede Funktion
mindestens bendtigt. Komplexitit ist notorisch
schwer zu quantifizieren; dieser Ansatz ist klar
und einleuchtend. Allerdings ist — wie schon
frither gezeigt — die maximale Komplexitit in
Avida kaum mit den einfachsten Bausteinen
echter Lebewesen zu vergleichen (BERTSCH &
WALDMINGHAUS 2005).

Die EQU-Funktion benétigt lediglich fiinf
NAND-Bausteine; die kiirzeste Avida-Genom-
sequenz, die diese Funktion ausftihren kann,
ist gerade einmal 20 Anweisungen lang. Wenn
man bedenkt, dass viele Proteine aus hunderten
von Aminosauren bestehen und diese Proteine
ihrerseits mit vielen anderen Proteinen in Prote-
inkomplexen zusammenarbeiten, die wiederum
nur einen kleinen Teil des Funktionsumfangs
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Boole’sche Funktionen

Boole’sche Funktionen sind nach dem englischen Mathematiker George BooLE be-
nannt.Es handelt sich beiihnen um eine Klasse von insgesamt 16 logischen Funktionen,
die Binarwerte (wahr/falsch, ja/nein, 1/0) bearbeiten. Eine dieser Funktionen ist die
NAND-Funktion. NAND steht fiir ,not AND“ (,nicht und*“) und erzeugt die folgenden

moglichen Ausgaben:

Input A Input B

Input C

0 0

1

0 1
1 0
1 1

1
1
0

NAND und NOR (,,not OR“) werden logisch vollstdndig genannt. Das bedeutet, dass sie
benutzt werden konnen, um jede der anderen Funktionen zu formen. Untenstehend

eine AND-Funktion, die aus NAND-Bausteinen besteht:

NAND ——»

Output

einer einzigen Zelle ausmachen — dann scheinen
20 Zeilen Computercode nicht mehr sonderlich
komplex.

AuBerdem gibt es unendlich viele verschie-
dene Genomsequenzen, die EQU ausftihren
konnen. BErTscH & WALDMINGHAUS (2005)
illustrieren das mit den mathematischen Aus-
driicken a+b und a+b+a-a — beide haben trotz
der unterschiedlichen Linge dieselbe Bedeutung.
Damit steigt die Wahrscheinlichkeit, dass ein Ge-
nom zufilligerweise EQU entwickelt, natiirlich
drastisch an; und zwar auf eine Weise, die in der
Natur so nicht gegeben ist.

Uberdies ist es sehr aufschlussreich, sich das
Genom des ,,Urwirts* anzuschauen: jenem
Organismus, mit dem die Simulation begonnen
wird. Abgesehen von dem Reproduktionsteil
und dem Code fiir die NOT-Funktion (die alle
Lebewesen von Anfang an beherrschen), besteht
es zu Uiber 90 % aus NOP-Anweisungen (ZAMAN
et al. 2014, data). NOP steht fiir ,,no operation
und ist ein Bestandteil des genetischen Codes in
Avida, der genau das tut: nichts.

Die Autoren duflern sich hierzu nicht in
ihrem Artikel; es ist aber zu vermuten, dass sie
so die ,,Junk-DNA® (nicht-codierende Gene)
abbilden wollen. Hierin liegt jedoch ein weiterer
methodischer Problempunkt, denn dieses digitale
Brachland macht es sehr viel wahrscheinlicher,
dass ein Organismus iiberhaupt eine neue
Funktion entwickeln kann. Da nur 5% aller
Mutationen in ihrem Experiment Insertionen
sind, 90% jedoch Punktmutationen, wire bei
einem Minimalgenom fast jede Mutation tddlich,
da sie in neun von zehn Fillen eine bendtigte
Anweisung durch eine andere, vermutlich falsche
ersetzen wiirde. Bei Beteiligung von so viel Junk-
DNA sinkt jedoch die Wahrscheinlichkeit, dass
eine Punktmutation eine tberlebenswichtige
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Anweisung Uberschreibt, da sie meistens eine
NOP-Anweisung treffen wird. So kann langsam
im Hintergrund eine neue Funktion entstehen,
ohne eine vorherige zu zerstdren. Auch spart
man sich so sehr viel Zeit, da es lange dauern
wiirde, mit Insertionen die nétige Genomlinge
fiir komplexere Funktionen aufzubauen.

Wire ,,Junk-DNA®“ wirklich ,,junk® —
Schrott — so wire ein solches Anfangsgenom
vielleicht vertretbar. Da es jedoch immer stirkere
Anzeichen gibt, dass diese DNA ganz und gar
nicht funktionslos ist (McGAUGHEY et al. 2007;
PeNNist 2010; vgl. BINDER 2011), handelt es sich
hierbei um einen ernsthaften Schwachpunkt im
Versuchsaufbau. Echte Genome bestehen eben
nicht zu 90 % aus Schrott, den man ohne Gefahr
nach Belieben mutieren kann.

Zuletzt sind auch die sehr beschriankten Ent-
wicklungsmoglichkeiten in diesem Experimen-
talaufbau zu kritisieren. (Nur neun verschiedene
Funktionen, die alle der Nahrungsgewinnung
dienen.) Der parasitire Druck zwingt die digi-
talen Wirte, genau wie ihre biologischen Vor-
bilder, sich weiter zu entwickeln. Im echten
Leben stehen ihnen hierzu viele verschiedenste
Ansitze offen, um eine neue Resistenz gegen
den Wirt aufzubauen. Beispielsweise konnte ein
Wirt, der einem mikrobiellen Toxin ausgesetzt
ist, ein Gegengift produzieren, das Angriffsziel
des Giftes verandern, so dass letzteres nicht mehr
wirksam ist, oder den Parasiten selbst angreifen.
Viele dieser Ansitze werden in der Natur nicht
mit einem hoheren Niveau an Komplexitit
verbunden sein. In Avida steht den Wirten je-
doch nur ein Weg frei: der nach ,,oben. Der
einzige Fluchtweg vor den Parasiten fihrt hin
zu groBerer Komplexitit, auch wenn sich die
Organismen natiirlicherweise vielleicht eher
,.seitwirts* entwickelt hitten. Somit ist das Ziel
des Experiments, eine Komplexititszunahme
zu beobachten, im wahrsten Sinne des Wortes
vorprogrammiert.

Mit Hinweis auf den letzten Punkt ist auch
eine Metastudie von RABERG, GRAHAM & READ
(2009) von Bedeutung:Wirte passen sich grund-
satzlich auf zwei Weisen an Parasiten an. Einer-
seits konnen sie es den Parasiten erschweren, sie
zu infizieren — d.h. sie erhohen ihre Resistenz.
In der Avida-Studie passiert dies dadurch, dass
sie auf neue Funktionen ausweichen. Anderer-
seits konnen sie aber auch ihre eigene Toleranz
erhohen: Je hoher die Toleranz eines Wirtes ist,

desto besser kann er eine erfolgte Infektion
tiberstehen. Hierfiir gibt es in der vorgelegten
Studie keinerlei Entsprechung. Dieser zweite
Weg ist jedoch von grofler Relevanz: Eine er-
hohte Wirtstoleranz bedeutet nicht unbedingt
eine niedrigere Parasitenfitness, anders als das
bei einer erhShten Resistenz der Fall ist. Da die
Parasiten nicht unter einer solchen Anpassung
leiden, besteht ihrerseits kein Selektionsdruck,
sich zu dndern: es kommt gar nicht erst zu einem
,,evolutioniren Wettriisten*, das die Komplexitit
nach oben treiben konnte.

Fazit

Computersimulationen biologischer Systeme
sind ein Forschungsbereich, der immer mehr an
Bedeutung gewinnt. Die Avida-Arbeitsgruppe
gehort zu denVorreitern auf diesem Gebiet, und
ihre Wissenschaftler haben schon viele interes-
sante Studien verdffentlichen konnen. In diesem
Fall leidet ihr Experiment allerdings an schweren
methodischen Mingeln, die die Aussagekraft der
Ergebnisse entscheidend schwichen. Dass anta-
gonistische Koevolution eine grofe Rolle in der
(Mikro-)Evolution spielt, ist unzweifelhaft. Ob
sie jedoch echte Komplexitit hervorrufen kann,
erscheint auch angesichts der Avida-Simulatio-
nen weiterhin mehr als fraglich.
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