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mal mehr führt die Annahme von 
Evolution in Merkmalswidersprüche.

Vom anderen Ende der Dino-
saurier-Zeit stammt ein Fund von 
Eodromaeus murphi, einem zierli-
chen, etwa 1 m langen, zweibeini-
gen Dinosaurier (Abb. 1). Er wird 
von den Beschreibern Martinez et 
al. (2011) als früher Vertreter der 
Theropoden betrachtet, gehöre also 
zur selben Gruppe wie Linhenykus, 
stammt jedoch mit 230 Millionen 
Jahren aus der Anfangszeit der Di-
nosaurier. Die neue Gattung wurde 
in der Obertrias Argentiniens im 
Naturreservat Ischigualasto ent-
deckt und gehört zu den ältesten 
Dinosaurierfunden. Aus den Thero
poden ausgegliedert wurde hinge-
gen die ähnlich alt datierte Gattung 
Eoraptor, die die Forscher in dersel-
ben Fossillagerstätte entdeckt hatten. 
Sie wird nun aufgrund von Details 
im Schädelbau zu den Sauropoden, 
einer anderen Hauptgruppe der 
Dinosaurier, gestellt (andere Ver-
treter dieser Gruppe sind pf lanzen-
fressende Giganten wie Brachiosau-
rus und Apatosaurus). Außerdem ist 
in der Obertrias auch die dritte 
Hauptgruppe der Dinosaurier, die 
Ornithischier, nachgewiesen (dazu 
gehört beispielsweise der bekannte 
Stegosaurus). Damit zeigen die Fos-
silien aus Ischigualasto, dass die 
frühen Dinosaurier sowohl ver-
breiteter als auch vielfältiger waren 
als bisher angenommen. Die gro-
ßen Dinosaurierlinien starten ge-
mäß ihrer Fossilüberlieferung nach 
momentaner Datenlage also gleich-
zeitig, und zwar mit ihren jeweils 
typischen Ernährungs- und Fort-
bewegungsweisen (vgl. auch den 
Kommentar von Balter 2011). 
Seltsamerweise dauerte es dann 
aber noch 30 Millionen Jahre, bis 
sie die Fauna dominierten. Die Au-
toren vermuten, dass die Dinosau-
rier freiwerdende ökologische Ni-
schen einnahmen und sich nicht in 
Konkurrenz mit anderen Arten 
durchsetzten. Doch wäre ein sol-
ches ökologisches Szenario auch in 
einem viel kürzeren Zeitraum 
plausibel. Dazu würde auch das 
zwischenzeitliche längere Ver-
schwinden bei praktisch sämtlichen 
Hauptgruppen der Dinosaurier 
passen – trotz ökologisch herausra-

gender Stellung und stabiler Ske-
lettelemente (vgl. Stephan 2010, 
129f., 157f.)
[Balter M (2011) Pint-sized predator rattles 
the dinosaur family tree. Science 331, 134; 
Martinez RN, Sereno P, Alcober OA, Colombi CE, 
Renne PR, Montanez IP & Currie BS (2011) A ba-
sal dinosaur from the dawn of the dinosaur 
era in southwestern Pangaea. Science 331, 
206-210; Stephan M (2010) Sintflut und Geo-
logie. Holzgerlingen, 3. Aufl.; Xu X, Sullivan C, 
Pittman M, Choiniere JN, Hone D, Upchurch P, 
Tan Q, Xiao D, Tan L & Han F (2011) A monodac-
tyl nonavian dinosaur and the complex 
evolution of the alvarezsauroid hand.  
Proc. Natl. Acad. Sci. 108, 2338-2342] 
R. Junker

n	 Langzeit-Experiment  
mit Drosophila – weniger 
Evolution als gedacht

Um genetische Veränderungen im 
Verlauf vieler Generationen expe-
rimentell zu untersuchen ist man 
auf Organismen angewiesen, die 
eine kurze Generationszeit aufwei-
sen. Entsprechende Langzeitstudien 
mit Bakterien und Hefekulturen 
sind beschrieben. Diese sich asexuell 
fortpf lanzenden Organismen stel-
len die bisherige empirische Basis 
für Modelle und Mechanismen 
von Langzeit-Evolutionsprozessen 
dar.

Burke et al. (2010) stellten 
kürzlich eine Studie mit der Tau-
f liege Drosophila melanogaster vor – 
einem klassischen „Haustier“ der 
Genetiker. Damit liegt erstmals 
eine umfangreiche genetische Stu-
die eines Langzeit-Evolutionsex-

periments mit Organismen vor, die 
sich sexuell fortpf lanzen.

Im Labor von M. Rose werden 
die kleinen Zweif lügler seit 1991 
inzwischen in mehr als 600 Gene-
rationen gezüchtet und auf schnel-
lere Entwicklung selektiert. Die 
gezüchteten Populationen entwi-
ckeln sich im Verhältnis zu Tieren 
der Ausgangs- und Vergleichs-
gruppe  ca. 20 % schneller vom Ei 
bis zum erwachsenen, fortpf lan-
zungsfähigen Tier. Damit einher 
geht auch die Entstehung verän-
derter Phänotypen (äußeres Er-
scheinungsbild: etwa bezüglich 
Größe, Lebensdauer etc.). 

Für die Untersuchung wurden 
Daten aus umfangreichen Genom-
analysen erzeugt. Es wurden sowohl 
spezielle Gene analysiert (bezüg-
lich Änderung in der Allelhäufig-
keit: allele frequency differentiati-
on) als auch komplette Genomdaten 
von Drosophila-Populationen aus dem 
Selektionsexperiment herangezo-
gen. (Allele sind Varianten eines 
Gens.)

Bisher war man meist davon aus
gegangen, dass bei sexueller Fort
pf lanzung wie auch bei der Ent-
wicklung von Bakterienkulturen 
genetische Veränderungen (Muta-
tionen) in einer Population auftau-
chen und dann in einem bestimm-
ten Erbgutabschnitt fixiert werden. 
In ihrer Arbeit suchten Burke et 
al. nach positiven (Punkt-)Mutati-
onen, die ein neues Basenpaar und 
damit einen neuen sog. SNP (Ein-

Abb. 1  Eodromaeus murphi 
(Zeichnung: Todd Marshall)



58 | Studium Integrale Journal Jahrgang 18 | 1-2011

■  Strei flichter

zelnukleotid-Polymorphismus) er-
zeugen. Von Polymorphismus spricht 
man, wenn ein Gen (bzw. ein ent-
sprechendes Merkmal) in mehreren 
Ausprägungen (Allelen) vorkommt. 
Mutationen vergrößern also den 
Polymorphismus. Bei SNPs betrifft 
der Polymorphismus nur ein einzi-
ges Nukleotid (=Einzelbaustein des 
Erbmoleküls DNA). Neue SNPs 
sollten sich dann in der Population 
durchsetzen, d. h. alternative Se-
quenzen sollten verschwinden und 
damit die Vielfalt der SNPs verrin-
gert werden. Aber genau das wur-
de nicht gefunden, es konnten also 
im Drosophila-Genom keine Berei-
che identifiziert werden, in denen 
die erwarteten Effekte (geringerer 
Polymorphismus) auftraten. In dieser 
Langzeitstudie mit sich sexuell fort
pf lanzenden Organismen läuft Evo
lution gemessen an den Erwartun-
gen in viel geringerem Umfang ab.

Die Autoren prüfen und disku-
tieren verschiedene Erklärungen 
für diesen Befund, ohne dass sie 
selbst eine davon beim derzeitigen 
Kenntnisstand als überzeugend ein
stufen. Die Laborbeobachtungen 
zeigen also, dass Selektion die ge-
netische Variation in sich sexuell 
fortpf lanzenden Populationen nicht 
wie erwartet reduziert. Bisher gilt 
als Lehrmeinung, dass Selektion, 
insbesondere wenn sie stark ist, im 
Laufe der Zeit zu deutlicher Ver-
ringerung des Gen-Polymorphis-
mus, also der genetischen Vielfalt 
führt. Das konnten Burke et al. 
(2010) in ihrer Studie mit den 
Langzeit-Experimenten an Droso-
phila aber gerade nicht belegen. Das 
bedeutet, dass mit diesen experi-
mentellen Resultaten der Einf luss 
von Selektion – bei der natürlichen 
Selektion handelt es sich um einen 
zentralen Evolutionsmechanismus 
– nicht bestätigt werden konnte.1  

Da unter natürlichen Bedin-
gungen die Selektionskriterien we-
niger stark und nicht über viele 
Generationen gleichbleibend aus-
geprägt sind, kann man davon  
ausgehen, dass der ursprünglich er-
wartete Effekt unter Freiland
bedingungen noch weniger auftre-
ten wird. 

Damit ist ein grundlegender 
bisher angenommener Mechanis-

mus für die Entstehung neuer Ar-
ten durch Selektionsprozesse in 
Frage gestellt. Weitere Forschung 
sollte dazu beitragen, die Abläufe 
besser zu verstehen.
[Burke MK, Dunham JP, Shahrestani P, Thornton 
KR, Rose MR & Long AD (2010) Genome-wide 
analysis of a long-term evolution experi-
ment with Drosophila. Nature doi:10.1038/
nature09352; auf einer Internetseite sind 
Äußerungen von an der Untersuchung be-
teiligten Wissenschaftlern zusammenge-
stellt: Scientists decode genomes of preco-
cious fruit flies. ScienceDaily (2010.09.19) 
http://www.sciencedaily.com/releases/ 
2010/09/100916162537.htm] H. Binder

1 Die Zusammenfassung des Beitrags in 
Nature wurde vom Herausgeber bezeich-
nenderweise mit dem Titel: „Experimen-
tal evolution reveals resistance to change“ 
veröffentlicht.

n	 Hummeln lösen das  
Problem des Handlungs-
reisenden

Tiere, die Nahrung aus Reservoirs 
sammeln, welche sich im Laufe der 
Zeit wieder auffüllen, besuchen die 
Nahrungsquellen in vorhersagbaren 
Sequenzen, die „traplines“ genannt 
werden, analog zu menschlichen 
Fallenstellern, die ihre Fallen in ei-
ner festen Reihenfolge inspizieren. 
Dieses Verhalten ist im Tierreich 
weit verbreitet. Dennoch ist wenig 
darüber bekannt, wie die Tiere diese 
spezifischen Reihenfolgen entwi-
ckeln. Frühere Experimente hatten 
ergeben, dass sich z. B. Prachtbienen 
im Wesentlichen an der Reihenfol-
ge der erstmaligen Entdeckung der 
Nahrungsquellen orientierten, auch 

wenn diese zu suboptimalen Sam-
melstrecken führte.

Sollen die Wegstrecken verkürzt 
werden, müssen sich die Sammler 
mit einer kombinatorischen Opti-
mierungsaufgabe herumschlagen, 
die als „Problem des Handlungs-
reisenden“ in der Mathematik be-
kannt ist. Die optimale Route zu 
finden, wenn mehrere Orte jeweils 
nur einmal besucht werden sollen, 
stellt bei zunehmender Zahl zu be-
suchender Orte eine Aufgabe dar, 
die exponentiell an Komplexität 
zunimmt, so dass die Berechnung 
der beweisbar optimalen Lösung 
auch Supercomputer an ihre Gren-
zen bringt.

M. Lihoreau, L. Chittka und 
N. E. Raine von der Queen Mary 
und der Royal Holloway Univer
sity in London untersuchten, in 
welcher Reihenfolge Hummeln 
(Bombus terrestris, Dunkle Erdhum-
mel) künstliche Blüten besuchen, 
die nach und nach so verteilt wur-
den, dass die Hummeln die Sam-
melstrecke dynamisch entwickeln 
mussten. Die jeweils neuen Nah-
rungsquellen wurden schließlich so 
platziert, dass sie maximal vonein-
ander entfernt waren, und bei  
Abf liegen in der Reihenfolge des 
Erscheinens zu einer deutlich sub-
optimalen, also unnötig langen Flug
strecke führen mussten. Die Expe-
rimentatoren stellten den Hummeln 
nur soviel Nahrung pro Blüte zur 
Verfügung, dass diese gezwungen 
waren, während eines Ausf lugs alle 
Blüten zu besuchen, wenn sie ihren 

Abb. 1  Gartenhummel Megabombus hortorum. (Foto: Fotolia.com)


