ihre Bahnen ziehen. Zwar gehen die meisten As-
tronomen davon aus, dass hier nie ein Planet war,
sondern dass Jupiter durch gravitative Stoérungen
die Bildung eines Planeten zwischen Mars und
Jupiter verhindert hitte, aber vielleicht ist es
auch an der Zeit, diese Sichtweise neu zu uiber-
denken. In diesem Zusammenhang ist sicherlich
erwahnenswert, dass die Mehrzahl der Asteroiden
wasserhaltig ist und Asteroiden oft als Lieferant
fiir das Wasser der Erdozeane angesehen wer-
den. Diese Wasserhaltigkeit konnte als Hinweis
darauf gewertet werden, dass Asteroiden durch
dieselbe Katastrophe entstanden sind, die fur die
hier besprochenen ungewohnlichen Ereignisse
verantwortlich wire.
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Anmerkung

1 Ubersetzung ins Deutsche durch den Autor. Der en-
glische Originaltext lautet: ,,All landforms on Titan
that are unambiguously identifiable can be explained
by exogenic processes (acolian, fluvial, impact cra-
tering, and mass wasting). Previous suggestions of
endogenically produced cryovolcanic constructs and
flows have, without exception, lacked conclusive di-
agnostic evidence.*

Molekulare Konvergenzen in
unerwartetem Ausmald

Dass ahnliche Strukturen bei Lebewesen unabhangig (konvergent) entstehen konnen, ist lange

bekannt und die Beispiele dafir nehmen rasant zu, so dass es immer problematischer wird, anhand
von Bauplanahnlichkeiten stammesgeschichtliche Beziehungen zu ermitteln. Die Ergebnisse einer
grofs angelegten Studie legen nahe, dass die Konvergenzen auch im molekularen Bereich erheblich

sein konnen.

Reinhard Junker

Man hat sich daran gewdhnt: Viele dhnliche
morphologische (gestaltliche) Merkmale oder
Fihigkeiten nicht niher verwandter Organismen
sind mehrfach unabhingig entstanden. Dieses
Phinomen wird als Konvergenz bezeichnet.
Eigentlich gelten Bauplanihnlichkeiten als Hin-
weise auf gemeinsame Abstammung (man spricht
dann von Homologien), aber es gibt so viele
Ausnahmen, dass strukturell homologe Ahn-
lichkeiten nicht mehr ohne weiteres als Belege
fiir gemeinsame Abstammung gewertet werden
konnen (viele Beispiele z. B. unter http://www.
thegreatstory.org/convergence.pdf und www.
mapoflife.org; vgl. Braun 2012)

Durch die taxonomische Forschung in der
Biologie sind viele vormals als Homologien
interpretierte Ahnlichkeiten durch Gewinnung
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neuer Daten zu Konvergenzen ,,mutiert®.
Die Daten, die zu Neubewertungen flihrten,
stammen oft (aber nicht nur) aus der Moleku-
larbiologie. Sequenzvergleiche von Proteinen
und Genen und neuerdings ganzer Genome
(komplettes Erbgut eines Individuums) ergaben
in zahllosen Fillen Ahnlichkeitsbeziehungen, die
sich deutlich von den Merkmalsmustern unter-
scheiden, die auf morphologischen Merkmalen
beruhen. Heute weil3 man, dass es verbreitet
Konflikte ,,Morphologie versus Molekiile* gibt.
Da in Konfliktfillen den molekularen Daten in
der Regel grofleres Gewicht eingerdaumt wird,
miissen die widersprechenden morphologischen
Merkmale konvergent entstanden sein.
Mittlerweile hat sich herausgestellt, dass
Konvergenzen auch im molekularen Bereich
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KURZBEITRAGE

Abb.1 Walartige (hier der
GroRe Tummler, Tursiops
truncatus) und Fledermause
(hier: die Kinnblattfleder-
maus, Pteronotus parnellii)
haben nicht nur ausgefeilte
Echoortungssysteme ge-
meinsam. Vieles deutet auch
auf eine groRe Anzahl von
Konvergenzen im molekula-
ren Bereich hin.

(Bilder: NASA, Wikipedia)

34| STUDIUM INTEGRALE

in betrichtlichem Ausmal} vorkommen. So sind
beispielsweise die Aminosiuresequenzen des
Proteins Prestin, das beim Horvorgang beteiligt
ist und bei der Echoortung von Fledermiusen
und Walartigen besondere Bedeutung hatl,
bei diesen beiden Gruppen nahezu identisch.
Wale und Fledermiuse erscheinen in einem
auf Prestin-Daten basierenden Dendrogramm
(Ahnlichkeitsbaum) daher als eine gemeinsame
Gruppe?, obwohl beide Gruppen unter den Siu-
getieren sonst {iberhaupt nicht niher verwandt
sind (L1 et al. 2010; Liu et al. 2010). Nach den
DNA-Sequenzdaten des Prestin-Gens gruppieren
sich die Wale und Fledermiuse dagegen weitge-
hend gemil3 dem ,tiblichen’ Arten-Stammbaum.
Innerhalb der Fledermiuse passen auch die
Nukleotid-Sequenzdaten nicht zu den sonst
anerkannten Verwandtschaftsbeziehungen.

In einer groB angelegten Untersuchung ist
eine Arbeitsgruppe um den Evolutionsbiologen
Stephen RossiTER (Queen Mary, University of
London) der Frage nachgegangen, ob weitere
molekulare Konvergenzen bei Fledermiusen
und Walen vorliegen (PARKER et al. 2013). Beide
Gruppen haben unter den Siugetieren nicht
viel gemeinsam, mit einer Ausnahme: Sie haben
anders als alle anderen Siuger ein ausgefeiltes
Echoortungssystem, das mit ausgestoBenen Ultra-
schalllauten arbeitet und viele Gemeinsamkeiten
aufweist.3 In der Studie der Arbeitsgruppe von
RossITER wurden tatsichlich weitere molekulare
Konvergenzen nachgewiesen — zur Uberra-

schung der Wissenschaftler in einem enormen
Ausmal. Knapp 200 Gene weisen konvergente
Gemeinsamkeiten bei Walen und Fledermiu-
sen auf, von denen viele mit der Echoortung
direkt oder indirekt in Verbindung stehen — die
Forscher hatten allenfalls ein Dutzend erwartet.
Einige der konvergent verinderten Gene stehen
im Zusammenhang mit dem Sehsinn; bei einer
Reihe von ihnen ist die Funktion unbekannt
oder die Beziehung zur Echoortung unklar.
Die Wissenschaftler nutzten die Genomdaten
von sechs nicht niher verwandten Fledermausen,
von denen zwei keine Echoortung betreiben,
auBlerdem vom Groflen Timmler und von
weiteren Siugetierarten. Daraus ermittelten sie
etwa 2300 Gene, die in allen diesen Arten in
einfacher Ausfiihrung (single copy) vorkommen,
und verglichen diese untereinander. Auf diese
Weise gelangten sie zum genannten Ergebnis von
knapp 200 Genen, die unabhingig voneinander
in derselben Weise (konvergent) verandert waren.

Dieses enorme Ausmal konvergenter Verin-
derungen stoBt auf allgemeine Uberraschung.
Zuvor war aus evolutionstheoretischer Sicht
erwartet worden, dass die molekularen Grund-
lagen der Echoortungssysteme der beiden so
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verschiedenen Siaugergruppen ganz verschieden
sein missten, da Mutationen als ,,R ohmaterial®
fiir evolutionire Neuheiten richtungslos erfol-
gen. Fiir eine gleichsinnige Anderung auf breiter
Front konnen keine plausiblen Ursachen angege-
ben werden. Gewdhnlich wird bei konvergenter
Ahnlichkeit auf gleichartige Selektionsdriicke als
Ursache verwiesen, doch zum einen handelt es
sich dabei generell um eine notwendige, nicht
aber hinreichende Voraussetzung flir gleichartige
Verinderungen. Hier kommt zum anderen das
schiere Ausmal} gleichsinniger Abwandlungen
hinzu. Joe PARKER, Erstautor der Veréftentli-
chung der erstaunlichen Ergebnisse, kommen-
tiert: ,, Wir wissen, dass natiirliche Auslese eine
wirkungsvolle Triebfeder der Evolution von
Gensequenzen ist, doch der Nachweis von so
vielen Beispielen, wo sie nahezu identische Re-
sultate bei den Gensequenzen bei Tieren ohne
jede Verwandtschaft verursacht, ist erstaunlich.*

Ahnlichkeiten, die nach iiblichen
Kriterien als homolog interpretiert
werden, konnen nicht sicher als In-
dikatoren fiir die Existenz gemeinsa-
mer Vorfahren gewertet werden.

Die Tatsache, dass molekulare Konvergenzen
verbreitet sein konnen, bringt ein Problem mit
sich, das von den morphologischen Konvergen-
zen lingst vertraut ist: Ahnlichkeiten, die nach
iiblichen Kriterien als homolog interpretiert
werden, konnen nicht sicher als Indikatoren fur
die Existenz gemeinsamer Vorfahren gewertet
werden bzw. sie konnen irrefiihrend sein, wenn
man dies doch tut. Der Genetiker Todd CASTOE
wird mit den Worten zitiert, dass derzeit kei-
ne Handhabe zur Verfligung stiinde, wie man
mit dieser Situation umgehen kann (http://
news.sciencemag.org/biology/2013/09/
bats-and-dolphins-evolved-echolocation-sa-
me-way#disqus_thread). Er duBert allerdings
Bedenken wegen der Untersuchungsmethode,
die nur indirekte Hinweise auf das Vorliegen
von molekularen Konvergenzen erlaubt. Hier
konnen weitere Untersuchungen aber Auf-
schluss geben.

Anmerkungen

T Prestin wird beim Horvorgang benétigt und codiert
fiir ein Transmembran-Motorprotein, welches das
elektrisch vermittelte Bewegungsvermogen der du-
Beren Haarzellen in der Schnecke steuert und damit
fiir die Sensitivitit der Schnecke im Siugerohr ver-
antwortlich ist. Es scheint von besonderer Bedeutung
fiir die Wahrnehmung hoherer Frequenzen und fiir
selektives Horen zu sein; beides ist fiir die Echoor-
tung wichtig (TEELING 2009, 353; L1 et al. 2008,
13959).
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2 ,Bei der aktuellen Untersuchung wurden auch
echoortende Zahnwale einbezogen, und basierend
auf der Sequenz von Prestin, bestanden mehr Ahn-
lichkeiten zwischen den echoortenden Fledermiu-

sen und Walen, als zwischen den nicht-echoortenden,
aber viel niher verwandten Fledermausarten. Dies
legt nahe, dass die Verinderungen des Prestinproteins
wichtig sind fiir ein funktionstiichtiges Echoortungs-
system.”  (http://www.science-meets-society.com/
wissenschaftsnews/die-konvergenz-der-echoor-
tung/)

3 ,Doch die Mechanismen der Echoortung ihneln
sich stark. Trotz so unterschiedlicher Erfordernisse,
wie eine Anpassung an die Dichteunterschiede der
Medien wie Luft und Wasser und auch der tiber-
briickten Distanz, von einigen Metern bei Fleder-
miusen zu mehreren hundert Meter bei Delphinen,
finden sich beeindruckende Ubereinstimmungen
in den anatomischen Bausteinen, die flir die Verar-
beitung der Echosignale zustindig sind.” (http://
www.science-meets-society.com/wissenschattsnews/
die-konvergenz-der-echoortung/)
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Abb.2 Das Konvergenzpro-
blem verfolgt die Evoluti-
onsbiologie auch im mole-
kularen Bereich. (© Ekaterina
SHILOVA - Fotolia.com)
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