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Molekulare Daten belegen:  Konvergente Evolut ion
komplexer  Merkmalssysteme bei  den Singvögeln

lichkeit einer progressiven Entwicklung des eige-
nen Forschungsprogramms (im Sinn von LAKATOS

1974) gegenüber der herkömmlichen – ateleologi-
schen – Deutung des Lebens. Ein genetisches
Potential im obigen Sinn verleiht außerdem der
ansonsten unhaltbaren Annahme eines Kurzzeit-
rahmens, wie er im Rahmen mancher Design-
Modelle vertreten wird, für die Diversifikation der
Vogelgruppen Plausibilität.

Die Famil ie  der  Honigfresser  (Mel iphagidae)

Einführung. Die Familie der Honigfresser (Meli-

phagidae) aus der Ordnung der Sperlingsvögel

(Passeriformes) umfasst 182 Arten. Innerhalb die-

ser Ordnung werden die Honigfresser der Unter-

ordnung der Singvögel (Passeri) zugerechnet.

Ihren eingängigen Namen verdanken sie ihrer

Ernährung, die sich größtenteils aus Pollen und

Nektar zusammensetzt. FLEISCHER et al. (2008) nen-

nen als Anpassungen an diese Ernährungsweise die

lange, einrollbare, gegabelte und mit Fransen aus-

gestattete Zunge, sowie den langen – häufig

abwärts gekrümmten – Schnabel (vgl. Abb. 1 und

2). Sie sind vor allem in den Bäumen Australiens

und Neuguineas anzutreffen, aber durch einige

Gattungen (etwa Myzomela, Foulehaio und Gym-

nomyza) auch auf vielen Inseln im südpazifischen

Raum beheimatet. Bisher wurden den Honigfres-

sern auch einige Arten auf Hawaii zugeordnet, auf

die im Verlauf des Artikels jedoch separat einge-

gangen wird.

„Verluste“. Nicht wenige Honigfresser-Arten

sind in der jüngeren Vergangenheit komplett aus-

gestorben oder gelten zumindest als stark bedroht.

Doch die Meliphagidae hatten noch anderweitig

„Verluste“ zu verzeichnen. So wurde beispielsweise

die auf Neuseeland endemische Art Notiomystis 

cincta aufgrund molekularer Untersuchungen aus-

gegliedert und in eine eigene Familie (Notiomysti-

dae) gestellt (DRISKELL et al. 2007; EWEN et al. 2006).

Zusammenfassung: Die Singvogel-Familie der
Honigfresser (Meliphagidae) beinhaltet ca. 180
Arten, welche man vor allem im australasischen
Raum antreffen kann. Sie waren aber auch durch
fünf endemische Arten (in zwei Gattungen) auf
Hawaii beheimatet, die mittlerweile jedoch als
ausgestorben gelten. Ihre Zugehörigkeit zu den
Meliphagidae, mit deren übrigen Vertretern sie
eine Vielzahl von Anpassungen an die Ernährung
durch Pollen und Nektar teilen, wurde bisher nie
in Frage gestellt. Ohne die nun erfolgte Analyse
molekularer Merkmale auf der Basis von Museums-
exemplaren wäre das wohl auch nie geschehen.
Diese belegen jedoch, dass die monophyletische
Gruppe (= Gruppe mit gemeinsamem Vorfahren)
der heute ausgestorbenen Hawaiianischen Gat-
tungen Moho und Chaetoptila nicht den Honig-
fressern zuzurechnen sind. Tatsächlich ergaben
die Sequenz-Analysen sogar eine sehr entfernte
Position der beiden Gattungen zur Familie der
Meliphagidae. Demnach sind sie stattdessen in-
mitten von morphologisch unähnlichen Insekten-
und Fruchtfressern anzusiedeln. 

Aufgrund dieser Ergebnisse führen die Autoren
der Studie die neue Familie Mohoidae für die bei-
den Gattungen ein. Damit liegt nun erstmals eine
Vogelfamilie vor, welche in den letzten zweihundert
Jahren komplett ausstarb. Aus evolutionsbiologi-
scher Sicht ist bedeutsam, dass die Anpassungen
der Mohoidae an den Nektarkonsum konvergent
zu den vergleichbaren Merkmalen der Meliphagi-
dae entstanden sein sollen. Da diese Konvergen-
zen auch relativ nahrungsunspezifische Bereiche
wie das Federkleid und den Gesang betreffen, ist
unklar, wie entsprechende parallele Selektions-
drücke aussehen sollten. 

Ausgehend von einem gemeinsamen Anpas-
sungsreservoir an verschiedene Nahrungsangebote
in den Stammformen der beiden Familien lassen
sich die Daten jedoch problemlos deuten. Die
Hypothese von gemeinsamem Potential – entwe-
der in einem gemeinsamen Vorfahren oder im
Sinne eines parallelen Designs – erweist sich ein-
mal mehr als sinnvoller Forschungsansatz für die
teleologische Perspektive und eröffnet die Mög-

Neue Ergebnisse und alternative Deutung aus einer teleologischen
Perspektive

Stud. Int. J. 16 (2009), 45-48
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Allerdings hatte die Morphologie von N. cincta schon

früher Anlass für den Verdacht geliefert, die Art

gehöre zwar in die Nähe der Honigfresser, jedoch

nicht in die Familie selbst (HIGGINS et al. 2001).

Die Hawai i-Honigfresser

Die Arten. Nun wurde jedoch eine Ausgliederung

vorgenommen, welche ein weit größeres Ausmaß

und bedeutendere Folgerungen hat und außerdem

völlig unerwartet kam. Betroffen sind der Schmal-

federhonigfresser (Chaetoptila angustipluma, Abb. 1)

und alle vier Arten der Krausschwänze (Moho api-

calis [† ca. 1837], M. bishopi [† ca. 1904], M. nobilis

[† ca. 1943], M. braccatus [† ca. 1987]). Da C. angu-

stipluma ebenfalls als ausgestorben gilt, müssen

taxonomische Untersuchungen auf Museums-

material zurückgreifen. Während für das Erklären

des Aussterbens von C. angustipluma natürliche

Ursachen ausreichend sein dürften, spielte es bei

der Gattung Moho auch eine Rolle, dass ihre gelben

Federbüschel für die Kleidung der Adelsstände be-

gehrt waren. 

Beziehung zu anderen Honigfressern. Die

fünf Arten ernährten sich wie die Honigfresser von

Nektar und besaßen auch die genannten Anpas-

sungen. Anders als bei N. cincta war ihre Einord-

nung als Honigfresser nie in Frage gestellt worden

(vgl. beispielsweise MERREM 1786; LESSON 1831;

PERKINS 1903; AMADON 1950). Wie FLEISCHER et al.

(2008) versichern, hätten Taxonomen nie daran

gezweifelt, dass Chaetoptila und Moho den Honig-

fressern zuzuordnen seien. Die einzige Uneinigkeit

bezog sich darauf, ob die Hawaii-Honigfresser auf

eine einzige Besiedlung zurückzuführen, also

monophyletisch, und welche Honigfresser-Gattun-

gen ihre nächsten Verwandten seien. 

Molekulare Untersuchungen

Analysen mitochondrialer DNA (mtDNA) von im

19. Jahrhundert gesammelten Individuen der fünf

Arten konnten zwar die Monophylie des aus Moho

und Chaetoptila bestehenden Artkomplexes bele-

gen, brachten jedoch auch eine äußerst überra-

schende Erkenntnis: Die molekularen Daten lie-

ferten keine Hinweise darauf, dass sie überhaupt in

die Familie der Honigfresser gehören. Dasselbe

Ergebnis wurde auch mit zwei Kern-kodierten Gen-

bereichen für eine Auswahl der fünf Arten erzielt.

Darüber hinaus gehören Moho und Chaetoptila

nach diesen Resultaten nicht einmal zur selben

Radiation wie die Honigfresser, sondern sind der

Teilordnung Passerida (BARKER et al. 2004) zuzu-

rechnen, sind also mit ihrer bisherigen Familie nur

sehr entfernt verwandt. Am nächsten stehen sie

nun vielmehr den Seidenschwänzen (Bombycilli-

dae), dem Trauerseidenschnäpper (teilweise als

eigene Familie Ptilogonatidae) und dem Palm-

schwätzer (Dulidae). Die Vögel dieser Familien

ernähren sich jedoch nur von Früchten und Insek-

ten und sind dementsprechend auch Moho/Chae-

toptila auf der morphologischen Ebene unähnlich.

Daher führen FLEISCHER et al. (2008) für die beiden

Gattungen die neue Familie „Mohoidae“ ein. Ein

Merkmal, das die Mohoidae mit den genannten

nahen Verwandten teilen, das angesichts der

großen Übereinstimmungen mit den anderen

Honigfressern aber wenig beachtet wurde, ist

jedoch, dass sich all diese Arten nomadisch in

Schwärmen bewegen. LOVETTE (2008) meint, 

dieses Verhaltensmuster hätte die Besiedlung

Hawaiis vom Festland aus (und eben nicht durch

„island-hopping“ über den Südpazifik durch Honig-

fresser) ermöglicht.
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Abb. 1: Chaetoptilus
angustipluma, eine
der aus der Familie

der Honigfresser aus-
gelagerten Arten.

(Wikimedia, Public
Domain)

Abb. 2: Gefranste 
Zungen zweier Meli-
phagiden (a, b) und
zweier Moho-Arten 

(c, d). Nach den hier
vorgestellten moleku-

laren Untersuchungen
muss diese spezielle

Form der Zunge kon-
vergent entstanden
sein. a Meliphaga 

fasciogularis, 
b Myzomela sclateri,

c Moho nobilis, 
d Moho braccatus.

(Nach FLEISCHER et al.
2008)
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Die Konvergenzen

Die gemeinsamen Merkmale, mit welchen die

Mohoidae und die Meliphagidae „Generationen

von Taxonomen in die Irre führten“ (FLEISCHER et

al. 2008, 1928), stellen also keine homologen Eigen-

schaften dar und müssen folglich konvergent ent-

standen sein. Das ist besonders insofern erstaun-

lich, als die Gemeinsamkeiten zwischen den beiden

Familien über die bereits erwähnten Schnäbel und

Zungen hinausgeht. Noch viele andere – mit dem

Nahrungserwerb zusammenhängende – Merkmale

sind betroffen, wie etwa die Gestalt der Füße und

Beine, welche für das Erreichen von Blüten von

Vorteil sind. Außerdem ist noch der unabhängig

evolvierte Schutz der Nasenhöhlen vor Pollen zu

nennen. Auch in Verhalten, Federkleid (etwa der

gelbe Federbüschel, s.o.; LOVETTE 2008) und Gesang

tauchen deutliche Parallelen auf. FLEISCHER et al.

(2008) berichten außerdem, dass die Ähnlichkeiten

sich sogar noch auf morphologische Untergruppen

erstrecken: Mindestens drei Formtypen („morpho-

types“) der Mohoidae finden sich auch bei den

Honigfressern. FLEISCHER et al. (2008) führen diese

weitreichenden Konvergenzen auf ähnliche Selek-

tionsdrücke zurück, die mit der Verteidigung von

Nektar-Quellen in Verbindung stehen und machen

die bemerkenswerte Feststellung: „Diese Konver-

genzen sind derart durchgehend, dass es ohne die

molekularen Sequenz-Daten wohl nie möglich ge-

wesen wäre, herauszufinden, dass die nächsten

Verwandten der Hawaii-Abstammungslinie die

Seidenschwänze und ähnliche sind“ (S. 1927).

Zeitrahmen und Diversif ikat ion

Die herkömmliche Deutung. FLEISCHER et al.

(2008) betonen einerseits das Ausmaß der Kon-

vergenz, meinen andererseits jedoch auch: „[M]an

muss den Zeitrahmen berücksichtigen, der ver-

gangen ist, seit sich die Abstammungslinie von den

Vorfahren auf dem Festland getrennt hat.“ Die

Autoren schätzen, dass 14 bis 17 Millionen Jahre

(bzw. 10-20 nach einem anderen Verfahren) ver-

gangen sind, seit Moho und der nächste Verwand-

te auf dem Festland, der Trauerseidenschnäpper

(Phainopepla nitens aus der Familie der Bombycil-

lidae oder alternativ als eigene Familie Ptilogonat-

idae), ihren letzten gemeinsamen Vorfahren hat-

ten. Nach Auffassung der Autoren reicht diese Zeit

gut aus, damit die hier beschriebenen Anpassun-

gen konvergent evolutiv hätten verwirklicht wer-

den können. Diese Daten würden außerdem bele-

gen, dass es sich bei den Mohoidae um die älteste

Vogelgruppe auf Hawaii handelt (FLEISCHER &

MCINTOSH 2001; PRICE & CLAQUE 2002) und – falls

die weniger weit zurückreichenden Schätzungen

korrekt wären – dass ihr Auftauchen mit dem Auf-

treten von vogelbestäubten Pflanzen zusammenfal-

len würde (GIVNISH et al. 2009; PRICE & CLAQUE 2002). 

Alternative Deutung durch eine teleologi-
sche Perspektive. Alternativ zur Annahme der

konvergenten Annäherung der beiden Vogelfami-

lien könnte man auch von einem gemeinsamen –

in dieselbe Richtung weisenden – genetischen

Potential ihrer Vorfahren ausgehen. Wie der Bezug

auf eine „Richtung“ bereits deutlich macht, ist ein

solches Potential natürlich eng mit teleologischen

Implikationen verbunden: Komplexe Voranpassun-

gen an spätere Bedingungen können nur schlecht

auf Zufall zurückgeführt werden und legen eine

zielsetzende Instanz nahe. Diese könnte eine simu-

lierte Zukunft vorwegnehmen und wäre fähig, 

dementsprechend zu handeln. Daher kann sie als

„Intelligenz“ bzw. als „Designer“ und das Produkt

ihres Handelns als „Design“ bezeichnet werden.
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„Passerida“

„Corvoidea“

Basale Singvögel

Honig-
fresser

Schreivögel

Moho

Abb. 3: Schematisches
Cladogramm aus 190
Sequenzen von bis zu
1544 Basenpaaren des
RAG-1-Gens der Sing-
vogelgruppen. Es
zeigt, dass die Gattung
Moho genetisch nicht
näher mit den Honig-
fressern verwandt ist
(farblich jeweils her-
vorgehoben). (Stark
vereinfacht nach FLEI-
SCHER et al. 2008)
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Dementsprechend bietet sich für den hier vorge-

legten Befund ein Interpretationsrahmen an, der

nicht nur auf ungerichtete Prozesse wie die natür-

liche Selektion zurückgreift, sondern teleologische

Aspekte beinhaltet. Beispielhaft für eine Deutungs-

möglichkeit in diesem übergeordneten Rahmen sei

das Konzept des „Frontloadings“ nach GENE (2007)

genannt, welches postuliert, bereits die ersten

Lebensformen seien so ausgestattet worden, dass

ihre zukünftige Evolution in eine bestimmte Rich-

tung gehen würde. Solche Konzepte, die Bezug 

auf die Identität des Designers nehmen (auf die 

„W-Fragen“, z.B. die Frage nach dem „Wie“, nach

der Methode des Designens, eingehen), stellen

mehr oder weniger weit ausgearbeitete Modelle

spezifischen Designs (= SD-Modelle) dar, da ihre

Erwartungen von der Wahl der spezifischen Eigen-

schaften des Urhebers abhängen.

Kurzzeitrahmen. SD-Modelle, welche sich

einem Kurzzeitrahmen für die Interpretation der

naturwissenschaftlichen Befunde zur Geschichte

des Lebens verschrieben haben, wie es etwa bei

einer biblisch begründeten Schöpfungslehre der

Fall ist (JUNKER 2004; 2005), haben keine 10 Mil-

lionen Jahre zur Verfügung, wie sie für die hier dis-

kutierte konvergente Evolution im konventionellen

Zeitrahmen veranschlagt werden. Sollen die hier

Die Konvergenzen sind derart 

ausgeprägt, dass sie ohne die 

molekularen Untersuchungen nicht 

entdeckt worden wären.

beschriebenen Merkmalskomplexe jedoch nicht

durch ungerichtete Prozesse parallel entstanden

sein, erübrigt sich auch die Notwendigkeit langer

Zeiträume. Das gemeinsame Design könnte bereits

in einer gemeinsamen Stammform angelegt worden

sein, oder zwei verschiedenen – stammesgeschicht-

lich nicht verbundenen – Ausgangspopulationen

verliehen worden sein. Kurz gesagt: Tiefe Homo-

logie statt Konvergenz! Homologie entweder im

Sinne eines gemeinsamen, aber über weite Teile

der Stammesgeschichte latenten Erbes oder mit

der Bedeutung eines gemeinsamen zugrundelie-

genden Planes. Letzteres entspricht dem Homolo-

gieverständnis, wie es ursprünglich vertreten

wurde  (vgl. JUNKER & SCHERER 2006, 170). 

Als Argument gegen eine unabhängige Entste-

hung durch ungerichtete Prozesse und für ein

gemeinsames Design könnte man anmerken: Es

scheint zweifelhaft, dass für derart nahrungsun-

spezifische Merkmale, wie etwa den Gesang und

das Federkleid, vergleichbare Selektionsdrücke

formulierbar sind.  

Ein solches homologes Anpassungspotential

sollte, anders als etwa in manchen Beiträgen bei

SCHERER (1993), nicht nur auf die Existenz ver-

schiedener Allele in der Ausgangspopulation

zurückgeführt werden, sondern auch latente Gen-

komplexe, spezielle genetische Mechanismen zur

Steigerung der Rate positiver Mutationen und ziel-

gerichtete Mikroevolution in Betracht ziehen (vgl.

HEILIG 2008a). Dementsprechend stellt sich die

Frage, ob die von den polyvalenten Stammformen

ausgehenden Radiationen tatsächlich adaptiver

Natur waren und auf der Grundlage bekannter

mikroevolutiver Prozesse erfolgten (vgl. SCHERER

1993) oder ob die Radiationen nicht-adaptiv waren

(WOOD 2005, 187-197; ECK [1988] spricht in dieser

Hinsicht von „evolutiver Radiation“ im Kontrast zu

„adaptiver Radiation“), was sie zeitlich praktisch

beliebig schnell hätte ablaufen lassen können.

Dabei ist interessant, dass auch aus der nicht-

schöpfungswissenschaftlichen Literatur zu den

Singvögeln (Gattung Junco) bereits Artbildung

berichtet wurde, die in vielleicht nur 1300 Jahren

(oder sogar noch weniger Zeit: vgl. HEILIG 2008b)

erfolgte (MILÀ et al. 2007).

Christoph Heilig
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„Fast  lebendige Moleküle“

Zusammenfassung: Nukleinsäuren als Informations-
(über-)träger stehen häufig im Blickfeld, wenn
Überlegungen zur Entstehung des Lebens ange-
stellt werden. Chemische Reaktionen mit RNA
regen in besonderem Maße die Phantasie vieler
Autoren an. Dabei zeigen auch jüngste experi-
mentelle Untersuchungen, dass man mit RNA zwar
interessante chemische Systeme entwickeln kann,
die aber mit entsprechender Erfahrung sehr genau
eingestellt werden müssen. Bisher ist nicht er-
kennbar, wie solche Systeme ungeplant entstehen
und immer leistungsfähiger werden könnten. Ein
Weg von Makromolekülen mit sehr interessanten
Eigenschaften zu einem sich selbst generierenden
und erhaltenden Reaktionssystem ist auch mit den
neuen Ergebnissen nicht aufgezeigt.

Zu Beginn des Jahres wurde in den Tagesmedien

die jüngste Veröffentlichung von G. F. JOYCE über

Experimente mit RNA (Ribonukleinsäure) aufge-

nommen und mit Schlagzeilen versehen, die den

Eindruck erwecken, es seien neue Erkenntnisse im

Zusammenhang mit der Entstehung erster geneti-

scher Information gewonnen worden. Da war z.B.

zu lesen von „fast lebendigen Molekülen“, von

„Evolution im Labor“ und davon, dass Forscher der

Vision vom Leben im Reagenzglas einen Schritt

näher gekommen seien.

Welche Experimente wurden für die Unter-

suchungen durchgeführt und wie können die Resul-

tate interpretiert werden? Die Arbeit von LINCOLN

& JOYCE (2009) ist Teil eines Projekts, in dem ein

Reaktionssystem etabliert werden soll, in welchem

RNA-Moleküle ihre eigene Synthese ermöglichen

(Autokatalyse) und sich dadurch selbst vermehren. 

Autokatalytische RNA-Synthese. In ersten An-

sätzen waren RNA-Moleküle mit enzymatischen

Eigenschaften (synthetische Ribozyme) entwickelt

worden. Für die Reaktion werden diese RNA-

Moleküle (R) mit zwei kleineren RNA-Fragmenten

(A und B) versetzt, die sich über Watson-Crick-

Basenpaarung spezifisch zu einem Komplex RAB

verbinden. In diesem Komplex werden die Frag-

mente A und B katalytisch miteinander verknüpft

und so ein neues Ribozym synthetisiert (A + B ->

R), so dass ein Komplex RR entsteht (PAUL & JOYCE

2002).

Weiterentwicklung des Reaktionssystems.
Die Leistungsfähigkeit dieses Reaktionssystems

war jedoch sehr eng begrenzt, die Verdopplungs-

zeit betrug ca. 17 Stunden und es wurden nur zwei

aufeinander folgende Verdopplungen erreicht.

Dieses System wurde nun weiter entwickelt und

eine höhere Leistungsfähigkeit erreicht. LINCOLN &

JOYCE konzipierten ein verzweigtes Reaktionssy-

stem, in dem das RNA-Enzym 1 nicht direkt seine

eigene Synthese katalysierte, sondern aus den bei-

den Fragmenten A und B ein RNA-Molekül 2 her-

stellte, das seinerseits wieder aus den komple-

mentären Fragmenten A’ und B’ die Produktion

von RNA-Enzym 1 ermöglicht. Dieses Reaktions-

system war zunächst noch 10 mal langsamer im

Vergleich zur ursprünglichen Anordnung. Durch

gezielten Austausch bestimmter Nukleotide konn-

te deren Wirksamkeit jedoch optimiert werden (in

vitro Evolution). Nun konnte eine stabile expo-

nentielle Vermehrung nachgewiesen werden mit

einer 25-fachen Vermehrung innerhalb von 5 Stun-

den bei 42 °C. Die Autoren konnten auch zeigen,

dass man die Reaktion wieder neu initiieren kann,

indem man einen Anteil der Reaktionsmischung

(welche die synthetisierten RNA-Enzyme 1 und 2

enthält) zu einem neuen Ansatz aus den Fragmen-

RNA-Moleküle – hohe Erwartungen für die Lebensentstehung
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