
Zusammenfassung: Nach dem Evo-Devo-Ansatz
sollen Kenntnisse über die Ontogenese (Indivi-
dualentwicklung) für das Verständnis der Mecha-
nismen der Makroevolution genutzt werden. Dazu
werden verschiedene Mechanismen vorgeschla-
gen, die in diesem und dem nächsten Teil der Arti-
kelserie über Evo-Devo vorgestellt und diskutiert
werden sollen. In dieser Folge geht es um das Kon-
zept der „Kooption“: Nicht nur die Neuentstehung
von Genen und ihre allmähliche Änderung sollen
demnach  zu evolutionären Neuheiten führen, son-
dern Wiederverwendung, Umfunktionierung und
Mehrfachnutzung schon vorhandener Gene in
neuen Zusammenhängen. Man spricht auch von
Neuprogrammierung und Rekrutierung.

Die Idee, dass Evolution vielfach durch Koop-
tionen voranschreitet, ist vor allem durch verglei-
chende Studien begründet. Man weiß heute, dass
viele Gene bzw. Proteine tatsächlich in unter-
schiedlichen Zusammenhängen genutzt werden.
Die Frage nach den Mechanismen befindet sich
aber bislang in einem sehr hypothetischen Stadi-
um. Bei der Beschreibung der vermuteten Evolu-
tionsprozesse wird ausgiebig Gebrauch von teleo-
logischen (zielgerichteten) Vorgängen gemacht,
obwohl es solche Prozesse in ungelenkten Abläu-
fen gar nicht geben dürfte. Dies kann als Indiz
dafür gewertet werden, dass eine Schöpfungsper-
spektive sinnvoll ist.

Im ersten Teil der Artikelserie über Evo-Devo wur-

den einige Befunde und Argumente zusammenge-

stellt, die diesen neuen Erklärungsansatz für evo-

lutionäre Neuheiten (Makroevolution) motivieren.

Die Synthetische Evolutionstheorie (oft synonym

mit „Neodarwinismus“) gilt demnach als unvoll-

ständig, da sie keine Erklärung für evolutionäre Neu-

heiten bietet, sondern nur Feinjustierungen erklären

kann. Tab. 1 gibt in der rechten Spalte einen Über-

blick über die Erklärungsdefizite, die von Evo-Devo-

Forschern angemahnt werden. 

In Kurzform können zwei verschiedene Mecha-

nismen von Evo-Devo wie folgt zusammengefasst

werden (vgl. Abb. 1):

1. Evolution geschieht durch Neuprogrammie-

rung bzw. Neuverwendung von Genen, vor allem

von solchen Genen, die regulatorische Aufgaben

haben.

2. In der Evolution neuer Strukturen sind phä-

notypische Veränderungen (Änderungen im Er-

scheinungsbild) die Vorreiter, bevor es zu Ände-

rungen des Erbguts kommt. Dies ist möglich durch

die große Formbarkeit (Plastizität) auf den onto-

genetischen Entwicklungswegen.

In diesem Artikel soll es um den ersten Mecha-

nismus gehen; der zweite ist Gegenstand des näch-

sten Teils der Artikelserie über Evo-Devo.
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Evo-Devo:  Schlüssel  für  Makroevolut ion?
Teil 2: Wiederverwendung, Umfunktionierung und 
Neuprogrammierung

Synthetische Evolutionstheorie

• Alle wesentlichen Fragen der
kausalen Evolutionsforschung
sind längst beantwortet.

• Makroevolution ist Extrapolati-
on der Mikroevolution über
große Zeiträume. 

• Zufallsmutation (genetische
Ebene) und Auslese (phäno-
typische Ebene) sind ausrei-
chend zum Verständnis des
Formenwandels.

• Einfache Beziehung zwischen
Genotyp und Phänotyp.

• Veränderung der Gene ist der 
wesentliche Schlüssel zum
Verständnis der Evolution.

• Der genaue Weg vom Genotyp
zum Phänotyp ist für das Ver-
ständnis des evolutiven Wan-
dels irrelevant.

• Evolution verläuft in kleinen
Schritten; die phänotypische
Variation ist graduell.

Evo-Devo

• Wesentliche Fragen der kausalen
Evolutionsforschung sind unbeant-
wortet.

• Makroevolution ist nicht Extrapo-
lation der Mikroevolution über
große Zeiträume. 

• Zufallsmutation (genetische
Ebene) und Auslese (phäno-
typische Ebene) sind nicht aus-
reichend zum Verständnis des
Formenwandels.

• Keine einfache Beziehung zwi-
schen Genotyp und Phänotyp.

• Veränderung der Gene ist nicht
der alleinige Schlüssel zum Ver-
ständnis der Evolution. 

 

• Der genaue Weg vom Genotyp
zum Phänotyp ist für das Ver-
ständnis des evolutiven Wandels
sehr relevant.

• Evolution kann auch sprunghaft
verlaufen; phänotypische Variati-
on ist auch sprunghaft. 

Reinhard Junker, Rosenbergweg 29, 72270 Baiersbronn

Tab. 1: Gegensätzliche Positionen von Neo-Darwinismus (Synthetische Evolutionstheorie)
und Evo-Devo. (Nach  AMUNDSON 2005, 166; ARTHUR 2000, 55; BATEMAN & DIMICHELE 2002,
111; CHARLESWORTH 1982; CRONK 2002, 11; SALAZAR-CIUDAD & JERNVALL 2005, 619; STOTZ

2005, 349, u.v.a.)

GENOTYP

Gene „steuern“ die Entwicklung
Neuprogrammierung

Entwicklung „konstruiert“ Phänotypen
Plastizität ontogenetischer Prozesse

PHÄNOTYP

Abb. 1: Für die Syn-
thetische Evolutions-
theorie war die Onto-
genese weitgehend
eine Black Box. Deren
Inhalt versucht der
Evo-Devo-Ansatz für
die Erklärung evoluti-
ver Neuheiten nutzbar
zu machen.
Genotyp = Summe der
Erbfaktoren, Phänotyp
= Erscheinungsbild.

Stud. Int. J. 16 (2009), 17-21
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Die neuen Ideen

Neue regulatorische Verknüpfungen

Ein grundlegender Unterschied zwischen dem

Evo-Devo-Ansatz und der Synthetischen Evoluti-

onstheorie besteht darin, dass Evolution nicht nur

durch Entstehung neuer Gene voranschreitet. Viele

grundlegende Gene sind nämlich bei verschieden-

sten Tierstämmen gleich, so dass die großen Unter-

schiede zwischen den Tierstämmen nicht allein auf

der genetischen Ebene festgemacht werden können.

Evolutionäre Neuheiten sollen vielmehr auf

Veränderungen der Rolle von Steuergenen und deren

Verknüpfungen untereinander während der ontoge-

netischen Entwicklung zurückgehen (vgl. Tab. 2;

vgl. LAUBICHLER 2005, 324). Dabei können alle mög-

lichen „Baukasten-Gene“ (CARROLL 2005) beteiligt

sein. ARTHUR (2002) spricht von „developmental

reprogramming“. Die postulierten Neuverknüpfun-

gen haben ein Überraschungsmoment, das – typisch

für Überraschungen – nicht vorhersehbar ist. Daher

sind solche „Neuprogrammierungen“ durch po-

pulationsgenetische Modelle nicht beschreibbar 

(WAGNER 2001, 305). Typisch für die Evo-Devo-

Erklärung mittels Kooptionen ist die fehlende Vor-

hersagbarkeit. Darin zeige sich der konzeptionelle

Graben zwischen Evo-Devo und der konventio-

nellen Sichtweise (AMUNDSON 2005, 245, 247).

Wie das „developmental reprogramming“ funk-

tioniert, hängt von der Art der Mutation ab und von

der Rolle, die das mutierte Gen bisher und künftig

spielt. Ein Beispiel: Wenn ein Gen eine spezielle

Aufgabe beim Lesen bestimmter DNA-Sequenzen

erfüllt (solche Gene nennt man Transkriptionsfak-

toren), kann eine Mutation diese spezifische Auf-

gabe ändern. Dabei wird der Wirkungsbereich der

nachgeschalteten regulierten Gene modifiziert

(ARTHUR 2000, 52). 

Damit aber funktioniert die Neuprogrammie-

rung auch auf der Basis von Mutationen. Deshalb

könnte man durchaus bestreiten, dass es bezüglich

Neuprogrammierung einen grundsätzlichen Unter-

schied zwischen Evo-Devo und der Synthetischen

Theorie gebe. Der Unterschied besteht in dieser

Perspektive darin: Der Einfluss mancher Mutatio-

nen – solcher in Steuergenen –  ist weitreichender

und bewirkt stärkere (und wie man hofft: kon-

struktive) Änderungen als der Großteil der Muta-

tionen, die nur zu geringfügiger Variation eines

Merkmals führen. Insbesondere ist die Idee der Neu-

verknüpfungen und Mehrfachnutzung von Genen neu.

Die Zunahme an Komplexität im Laufe der Evo-

lution soll demnach durch eine Zunahme biologi-

scher Funktionen einzelner Regulationsgene oder

auch anderer Gene erfolgt sein. Das heißt, die ein-

zelnen Gene werden immer vielseitiger verwendet

und erfüllen zunehmend unterschiedliche Funktio-

nen (DUBOULE & WILKINS 1998, 57). Die dafür erfor-

derliche, nach und nach erfolgte Bereitstellung von

Genen für neue Aufgaben (sukzessive Rekrutierung)

wird allerdings in wachsendem Maße schwieriger,

je vielfältiger die Gene zuvor schon genutzt wur-

den und künftig vernetzt werden (DUBOULE & WIL-

KINS 1998, 57; GILBERT 2003, 775). Daraus ergibt sich

eine interne Vorselektierung von tolerablen Muta-

tionen und folglich eine Kanalisierung (DUBOULE &

WILKINS 1998, 57). Die Erzeugung von Variabilität

wird dadurch in gewisse Bahnen gelenkt und ist

daher begrenzt.

Die überraschend geringfügige Zunahme der

Anzahl an Genen bei komplexer gebauten Orga-

nismen (TRUE & CARROLL 2002, 54) wird auf solche

Prozesse zurückgeführt.

Kooptionen und Rekrutierungen

Es hat sich bei allen Organsystemen gezeigt, dass

der ontogenetischen Entwicklung eindeutig nicht-

homologer Strukturen (wie die Gliedmaßen der Wir-

beltiere, Gliederfüßer oder Stachelhäuter) homo-

loge, sogar fast identische Steuergene zugrunde-

liegen. Diese Entdeckung war geradezu sensatio-

nell, niemand hatte damit gerechnet. Dieser ver-

breitete Befund führt nun aber zu einem Paradox:
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Neodarwinismus
Mutation → neue Variante
Selektion → geänderte Genfrequenz/

Fixierung („neue Population“)
reproduktive Isolation → neue Art 

Evo-Devo
Mutation → neues Gen
Reprogrammierung → neue Ontogenese/

neues Individuum
Selektion → neue Population
reproduktive Isolation → neue Art 

Tab. 2: Klassische 
neodarwinistische 

3-Stadien-Sicht vom
Ursprung der Arten

und 4-Stadien-
Verständnis im Sinne

von Evo-Devo. 
Nach ARTHUR (2000).

Abb. 2: Stark schema-
tisierte Darstellung des

hypothetischen Gen-
Tinkerings am Beispiel
des Auges. Ein Augen-

Prototyp wird
zunächst als gegeben

vorausgesetzt. Die 
weitere hypothetische

evolutive Entwicklung
erfolgt durch sukzessive

Einfügung weiterer
Gene, die unter der

Kontrolle des Master-
Gens (pax6) stehen.

Die verschiedenen
Augentypen sollen

demnach durch unter-
schiedlichen Einbau

untergeordneter Gene
entstanden sein.

Struktur-
gene 

Augen-Prototyp

verbessertes Auge

Linsenauge

Komplexauge

Einbau eines zusätzlichen
Struktur-Gens („Tinkering“)

Einbau weiterer Struktur-Gene

Einbau anderer Struktur-Gene

Pax-6
„Master-

  Schalter“
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Woher kommt die Vielfalt, wenn die (Steuer-)Gene

hochkonserviert sind (ARTHUR 2002, 758)? (vgl.

Abb. 3) Drei Möglichkeiten werden diskutiert: 

1. Die Regulationsgene sind gar nicht homolog,

sondern konvergent (unabhängig) entstanden.

Diese Möglichkeit ist derart unwahrscheinlich,

dass sie kaum ernsthaft erwogen wird. 

2. Die gemeinsamen Steuerungsgene sind ein

gemeinsames evolutives Erbe, wurden aber unab-

hängig bei der Steuerung der Ontogenese nicht-

homologer Strukturen „eingesetzt“. Demnach wur-

den sie konvergent rekrutiert (WILLMER 2003, 40; vgl.

ARTHUR 2004, 87).

3. Schließlich könnten in verschiedenen Tier-

stämmen untergeordnete Gene den homologen

Steuergenen nachgeschaltet und eingefügt worden

sein (sog. „Tinkering“, s. Abb. 2).

Die zweite und die dritte Möglichkeit kann man

kombinieren. Entsprechend wird z. B. bei den Glied-

maßen folgendes Szenario diskutiert (Abb. 3): Im

hypothetischen Urbilaterier (zweiseitig symmetri-

scher Vorfahre der Tiere) könnte es sehr einfache

Körperanhänge schon gegeben haben (so einfach

gebaut, dass die sehr verschiedenen Gliedmaßen

der Tierstämme davon abgeleitet werden können).

Deren Entwicklung stand bereits unter der Kon-

trolle eines Steuergens, das dem Steuergen dll

(„distal-less“), welches bei heutigen Gliedmaßen

vorkommt, homolog ist. Dieses konnte dann für die

Steuerung der Bildung der verschiedenen Glied-

maßen rekrutiert werden. Der weitere Ausbau er-

folgte dann durch evolutives „Tinkering“, also das

„Einflicken“ weiterer Elemente in eine bereits 

existierende Entwicklungskaskade, wobei in der

nachfolgenden Evolution sehr verschiedene Gene

eingefügt wurden (Abb. 3; vgl. diesen hypotheti-

schen Vorgang bei der Augenevolution in Abb. 2).

Höchst erstaunlich ist darüber hinaus, dass

Neuverwendungen nicht nur im Zusammenhang

mit funktionell vergleichbaren Strukturen (z. B. ver-

schiedene Arten von Gliedmaßen), sondern auch

in funktionell völlig verschiedenen Zusammen-

hängen vorkommen. So finden sich beispielsweise

Proteine wie Dll, En und Sal, die bei der Entwick-

lung der Insekten eine konservierte Rolle bei der Ent-

wicklung der Gliedmaßen spielen, in verschiede-

ner Weise bei der Regulation von Augenflecken bei

Schmetterlingen (TRUE & CARROLL 2002, 67; Abb. 4).

Noch erstaunlicher ist, dass Kooptionen nicht

nur bei einzelnen Genen, sondern auch bei ganzen

Signalübertragungswegen angenommen werden

müssen (GILBERT 2003, 768). 

TRUE & CARROLL (2002, 74) kommen zum Schluss,

dass genetische Kooptionen in der Evolution viel-

zelliger Organismen weit verbreitet gewesen sein

müssten. „Prozesse der Kooption und Diversifika-

tion in der Regulation erklären großenteils viel eher

als die ‘Erfindung’ neuer Gene, weshalb die Anzahl

der Gene in den meisten komplexen Organismen

wie den Säugetieren nicht viel größer ist als die

Anzahl der Gene in einfacheren Organismen wie

Fliegen und Würmern.“

Ganz auf die Entstehung auch neuer Elemente

kann in den evolutionstheoretischen Erklärungen

allerdings nicht verzichtet werden. Evolutionäre

Neuheiten werden daher insgesamt auf eine mehr

oder weniger komplexe Verflechtung konservier-

ter Merkmale und neuer Elemente zurückgeführt

(MINELLI & FUSCO 2005, 520).

Duplikationen und Mega-Duplikationen. Am

Beginn der divergenten Entwicklung werden Gen-

Duplikationen vermutet. Verdoppelte Gene könn-

ten für neue Aufgaben frei werden. Dieses Konzept

ist zwar nicht neu, wird im Rahmen von Evo-Devo

aber auf Steuergene angewendet, die nach Dupli-

kationen für neue Regulationsaufgaben verwendet

werden könnten.

Offenheit für sprunghafte Evolution. Aus dem

Gesagten resultiert eine Offenheit für saltatorische

(sprunghafte) Evolution. Wenige Änderungen in

Regulationsgenen könnten größere Änderungen

hervorrufen; und angesichts der „kambrischen Ex-

plosion“ und anderer markanter fossiler Diskonti-

nuitäten wird der Ruf nach sprunghaften Verände-

rungen laut (vgl. die erste Folge dieser Artikelserie).

Die „hopeful monsters“ von GOLDSCHMIDT erhalten

eine neue Chance (THEISSEN 2006).

Kri t ik

Die Mechanismenfrage bleibt offen

Evo-Devo-Forscher sprechen von Neuprogram-

mierung, Rekrutierung, Kooption oder Flickschu-

sterei („tinkering“). Dabei gewinnt man häufig den

Eindruck, als ob es kein Problem wäre, wie das

überhaupt funktioniert. Mit einzelnen Mutationen

ist es bei solchen hypothetischen Vorgängen je-

doch nicht getan, und aufgrund der Verflechtun-

gen vieler Gene und epigenetischer Abläufe ist zu
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Urbilaterier mit
Distal-less;
ursprünglich
andere Funktion konvergente

Rekrutierung
Gen-
Tinkering

Saugfüße eines Seeigels 

Beine von Gliederfüßern

Gliedmaßen von
Wirbeltieren 

Abb. 3: Wie kommt es,
dass die Entwicklung
nicht-homologer 
Körperteile (hier Extre-
mitäten von Wirbeltie-
ren, Gliederfüßern und
Stachelhäutern) von
homologen Genen
gesteuert werden?
Näheres im Text.
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erwarten, dass Mutationen fast immer schädlich

sind (vgl. CHIPMAN 2001, 300), und das umso mehr,

je vielfältiger die Mehrfachnutzung der Gene ist.

Die Vorschläge von Mechanismen sind ziemlich

vage, sobald es sich um umfangreichere Verände-

rungen handelt.

Konkret stellt sich die Frage, wie der Übergang

eines Regulationsgens in einen neuen Zusammen-

hang gelingt, wie z. B. die zusätzliche Verwendung

(Kooption) von dll aus einem ursprünglich anderen

Kontext (vgl. Abb. 3). Dazu kommt das Problem,

wie der nachgeschaltete Einbau in die untergeord-

neten Kaskaden erfolgen soll (vgl. dazu NEUHAUS

2002; Beispiele Abb. 2 und 3). Wenn ein Regulati-

onsgen in einen neuen Kontext eingebaut werden

und dort funktionieren soll, genügen einzelne

Mutationen nicht, sondern mehrere Änderungen

müssten in einer Art „konzertierten Aktion“ auf-

einander abgestimmt erfolgen. 

Von manchen Forschern wird der fehlende

Nachweis ausreichender Mechanismen durchaus

eingeräumt (NEWMAN 2006, 14), und nicht umsonst

gibt es eine umfangreiche „Evo-Devo-Agenda“ mit

zahlreichen noch zu erforschenden Problemen

(MÜLLER & NEWMAN 2005). Doch WAGNER (2001, 305)

gibt zu bedenken, dass entwicklungsgenetische

Neuprogrammierungen möglicherweise nicht experi-

mentell nachvollzogen werden können. Damit aber

wäre diese Hypothese außerhalb der Wissenschaft.

Die Problematik wird noch dadurch verschärft,

dass wiederholte ähnliche (konvergente) Kooptio-

nen evolutionär verwandter Moleküle für ähnliche

Zwecke angenommen werden müssen (NEWMAN

2006, 13). Das evolutionstheoretische Konvergenz-

problem verfolgt also auch den Evo-Devo-Ansatz.

Saltatorische Evolution bleibt problematisch.
Im Zuge der Evo-Devo-Forschung gibt es teilweise

eine neue Offenheit für saltatorische (sprunghafte)

Evolution (s. o.). Diese Sicht ist aber nach wie vor

problematisch, und die Gründe, weshalb sie lange

Zeit nicht hoffähig war, gelten nach wie vor. Kom-

plexe Konstruktionen sind funktionell integrierte

Einheiten. Selbst wenn eine Mutation z. B. zu einem

duplizierten Körperteil führt, so müsste dieser in

den Organismus integriert werden, wenn die Muta-

tion von Vorteil sein soll; das erfordert zahlreiche

aufeinander abgestimmte Veränderungen. Solche

saltatorischen Modelle seien daher Erzählungen

und hätten weder Erklärungs- noch Vorhersage-

kraft, so BUDD (1999, 327).

Vergleichend-biologische Argumentation

Als Begründung für das Vorkommen von Kooptio-

nen werden häufig vergleichend-biologische Argu-

mente angeführt; sehr ausgeprägt der Fall ist das

in CARROLLs (2005) Buch „Endless Forms Most

Beautiful“. Auch TRUE & CARROLL (2002) präsentie-

ren in ihrem Überblicksartikel über genetische

Kooptionen keine Mechanismen. WAGNER (2001,

305) weist darauf hin, dass viele Entdeckungen nur

„Assoziationen“ seien. Dies gilt insbesondere für

die Entstehung der Baupläne im Zuge der „kam-

brischen Explosion“ aus einem hypothetischen

komplexen Urbilaterier.

Vergleichende Biologie begründet aber keinerlei

Mechanismen und begründet nicht einmal Evolution.

Beispielhaft sei dazu AMUNDSON (2005, 247) zitiert:

”Die Entdeckung molekulargenetischer Gemein-

samkeiten kann diese Art der Integration [neuer Ent-

wicklungsmodule] nicht erklären, und wenn sie

noch so überraschend und weit verbreitet sind. Die

Integration muss als Prozess verstanden werden“

(Hervorhebung nicht im Original). Zu den in der

Evo-Devo-Literatur öfter zitierten Augenflecken

auf Schmetterlingsflügeln bemerkt AMUNDSON

(2005, 247), dass die Benennung der Gene nicht

dasselbe sei wie die Erklärung, wie Entwicklung

modifiziert wurde, so dass evolutionäre Änderun-

gen resultierten. 

Was ist die Triebfeder für Kooptionen?

Die Verwendung derselben (Steuer-)Gene in z. T.

völlig verschiedenen Entwicklungsprozessen gehört

sicher zu den ganz großen Überraschungen der bio-

logischen Forschung in den letzten Jahren. Im Rah-

men der Evolutionstheorie stellt sich hier nicht nur

die Frage nach den Mechanismen einer Übernahme

in neue Prozesse (s. o.), sondern auch nach der

Triebfeder für einen solchen Vorgang. „Warum wur-

den die selben Transkriptionsfaktoren wiederholt

unabhängig rekrutiert, um ähnliche Strukturen in

diesen radikal verschiedenen Formen zu bilden?“

fragt NEWMAN (2006, 14), ohne diese Frage zu be-

antworten. Die wiederholte konvergente Übernahme

gleicher Gene in funktionelle ähnliche oder auch

neue Zusammenhänge macht dieses Problem be-

sonders delikat. Denn genauso wie es für die klas-

sischen Mutationen keine nachweisbare Richtungs-

vorgabe gibt, kann eine solche Vorgabe für die

hypothetischen Kooptionen und Rekrutierungen

nicht zugelassen werden; es sei denn, es gibt eine

Art Vorprogrammierung oder Prädisposition, doch

das würde neue Fragen nach deren Ursprung auf-
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Abb. 4: Das Gen Dll,
das bei der Entwick-

lung von Gliedmaßen
eine wichtige Rolle

spielt, ist auch bei der
Bildung von Augen-

flecken auf Schmetter-
lingsflügeln aktiv.

Homologa von Dll
werden auch im Meso-
derm, in Neuralleisten-

zellen und im Kopf-
bereich verwendet

(GILBERT 2003a, 762).
(© Amtoia MONTEIRO,
University at Buffalo;

mit freundlicher
Genehmigung)
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werfen. Was also soll dafür die Triebfeder sein,

wenn es kein zu erreichendes Ziel gibt?

Verwendung von Schöpfungsvokabular

Die hypothetischen Evolutionsvorgänge werden fast

unbesehen als real hingestellt und mit Schöpfungsvo-

kabular beschrieben. Eines der krassesten Beispiele

dieser Art ist der öfter zitierte Satz: „Evolution of

form is very much a matter of teaching very old

genes new tricks!“ (CARROLL 2005). Es ist schon

erstaunlich, dass solche Ausdrücke verwendet wer-

den, obwohl in Wirklichkeit ungeplante, ziel- und

geistlose Vorgänge beschrieben werden sollen.

Auch Begriffe wie Kooption, Rekrutierung,

Neuprogrammierung oder Neuverdrahtung impli-

zieren eine intelligente Planung. Das gilt sogar für

den Begriff „Flickschusterei“ („tinkering“), mit dem

man den Eindruck von Planung vermeiden möch-

te. Explizit oder implizit werden schöpferische Vor-

gänge eingeführt und Begriffe verwendet, die einen

zielorientiert handelnden Akteur voraussetzen.

Doch auch wenn Evo-Devo die Produktion einer

gerichteten Variation plausibel machen kann, gibt

es dennoch keine längerfristigen Zielvorgaben, die

den Maßstab für überlebensförderliche Änderun-

gen liefern könnten. Veränderungen nach den Vor-

stellungen der Evo-Devo-Forscher können wie alle

evolutiven Veränderungen nur „von der Hand in

den Mund leben“, d. h. nur hinsichtlich der aktuellen

Bedürfnisse selektiv bewertet werden. 

Schlussfolgerungen

Die Idee von der Wiederverwendung und Umfunk-

tionierung von Genen drängt sich durch verglei-

chende Studien auf. Dass Mehrfachnutzung von

Genen und gleiche Steuergene bei der ontogeneti-

schen Entwicklung sehr verschiedener Organe

häufig vorkommen, ist ein empirischer Befund. Wie

es dazu kam, ist weitgehend hypothetisch oder gar

spekulativ. Es fällt auf, dass bei der Beschreibung

einer hypothetischen Evolution durch Kooption

bzw. Rekrutierung auffällig oft Begriffe verwendet

werden, die einen zielorientierten Akteur voraus-

setzen. Kein Wunder: Wiederverwendung und

Mehrfachnutzung sind typische Kennzeichen von

Planung und Konstruktion.

Dank: Von Judith FEHRER, Niko WINKLER und Henrik 

ULLRICH erhielt ich wertvolle Hinweise. Manfred STEPHAN

half die Lesbarkeit zu verbessern.
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