
komplexen, hocheffizienten Fangsystemen vor-

handen waren. Über 200 Pilzarten füllen heute

diese ökologische Nische aus. Der fossile räuberi-

sche Pilz kann aufgrund seiner morphologischen

Merkmale keinem heute vorkommenden Boden-

pilz zugeordnet werden. Fleischfressende Pilze gibt

es offensichtlich schon lange als Bodenbewohner

und die ökologischen Nischen scheinen im Meso-

zoikum von anderen, heute nicht bekannten Ver-

tretern besetzt gewesen zu sein. 

In Supporting Online Material berichten

SCHMIDT et al. (2007), dass in dem fossilen Harz-

stück außer dem fleischfressenden Pilzmycel noch

79 Gliederfüßer (zumeist bodenbewohnende Arten)

und zahlreiche weitere Mikroorganismen, wie Bak-

terien und Algen als Einschlüsse enthalten sind.

Das ursprüngliche Fundstück (40 x 30 x 20 mm)

wurde für die Untersuchung in 31 Teile zerlegt, die

jeweils gesondert poliert und mikroskopisch unter-

sucht wurden.

Wieder einmal erweisen sich Einschlüsse in 

fossilem Harz als hochinformative Quelle für Öko-

systeme aus vergangener Zeit. In diesem Falle ist

belegt, dass hochkomplexe und spezialisierte Le-

bensweisen von Pilzen sehr früh – und bisher ohne

dokumentierte Vorläuferstrukturen auftauchen.

[JANNSON H-B & POINAR Jr GO (1968) Some possible
nematophagous fungi. Trans. British Mycol. Soc. 87, 471-
474; SCHMIDT AR, DÖRFELT H & PERRICHOT V (2007) Carni-
vorous fungi from Cretaceous amber. Science 318, 1743;
SCHMIDT AR, DÖRFELT H & PERRICHOT V (2007) Supporting
Online Material: http://www.sciencemag.org/cgi/con-
tent/full/318/5857/1743/DC1; YANG Y, YANG E, AN Z & LIU

X (2007) Evolution of nematode-trapping cells of predatory
fungi of the Orbiliaceae based on evidence from rRNA-enco-
ding DNA and multiprotein sequences. Proc. Natl. Acad. Sci.
USA 104, 8379-8384.] H. Binder

Genomforschung – Wieviel  „Schrott“ bleibt
übr ig? oder :  Wie f indet  man bisher  übersehene
bedeutsame DNA-Sequenzen?

Der erstaunlich geringe Anteil codierender DNA-

Sequenzen am Genom (Erbgut) eines Organismus

war für manchen Wissenschaftler in der Vergan-

genheit Anlass, von „Abfall“ („junk“) zu reden –

Anteile des Erbguts, die im Laufe der Evolution

angesammelt wurden und überflüssig geworden

seien. Diese Deutung war zwar nicht unumstritten,

aber doch – vor allem in populären Medien – weit

verbreitet. Die Anzeichen dafür mehren sich jedoch,

dass immer weitere Teile des Genoms von Bedeu-

tung sind. Aber wie kann man analytisch DNA-

Abschnitte, die nicht in Proteine übersetzt werden

(Translation), überhaupt erkennen? MCCALLION et

al. (2007) haben eine Methode entwickelt, diese im

Bereich eines Gens angewendet und dabei über-

raschende Erfahrungen gemacht.

Die Autoren untersuchten beim Zebrafisch

(Danio rerio) die Umgebung des Gens phox2b. Die-

ses Gen spielt u. a. bei der Entwicklung von Ner-

venzellen eine Rolle, bei der Stressverarbeitung

und im Verdauungssystem. DNA-Fragmente (48

Amplikons) aus diesem Bereich transferierten die

Forscher gekoppelt mit dem Gen eines grün 

fluoreszierenden Proteins (GFP) in Embryonen des

Zebrafisches. In dem von ihnen etablierten Test-

system gibt sich ein regulatorischer DNA-

Abschnitt dadurch zu erkennen, dass der Embryo

GFP produziert und damit grün fluoresziert. In 17

Fällen erhielten MCCALLION et al. fluoreszierende

Zebrafisch-Embryonen.

Mit den fünf gebräuchlichsten Programmen zur

Genomanalyse konnten nur zwischen 29 und 61%

der tatsächlich gefundenen regulatorisch wirksa-

men DNA-Sequenzen erkannt und prognostiziert

werden. Damit ist gezeigt, dass die bisher verfüg-

baren Computerprogramme weiterentwickelt wer-

den und auf eine solidere experimentelle Basis

gestellt werden müssen. Diese Resultate unter-

streichen auch den großen Bedarf an weiteren

methodischen Zugängen, um bedeutsame DNA-

Bereiche zu identifizieren. Durch Anwendung der

bereits verfügbaren Techniken auf weitere Gen-

bereiche ist ein erheblicher Kenntniszuwachs über

weitere funktionelle Sequenzen zu erwarten.

Sollte ein erheblicher Anteil der im Genom 

niedergelegten Information bisher unerkannt sein,

hätte das auch weitreichende Konsequenzen für

die Anwendung molekularbiologischer Daten für

die Analyse molekularer Stammbäume. Dann 

müsste – auch darauf deuten die Autoren hin – bei

der Interpretation molekularbiologischer Daten im

Sinne phylogenetischer Fragestellungen im Lichte

dieser Erkenntnisse sehr viel sorgfältiger vorge-

gangen werden.
[MCGAUGHEY DM, VINTON RM, HUYNH J, AL-SAIF A, BEER MA
& MCCALLION AS (2007) Metrics of sequence constraint over-
look regulatory sequences in an exhaustive analysis at phox2b.
Genome Res. (download advance articles 10.12.2007):
http://www.genome.org/cgi/reprint/gr.6929408v1] H.
Binder

Pf lanzl iche Wiederbesiedlung in  der  Polarregion

Die Polarregionen bieten unwirtliche Lebensbe-

dingungen und sind daher artenarm. Infolge der

Klimaerwärmung und den daraus resultierenden

besseren Lebensbedingungen wird die Einwande-

rung von neuen Pflanzen- und Tierarten erwartet.

Welche Faktoren bestimmen die Einwanderung? 

Die Inselgruppe um Spitzbergen (= Svalbard-

Archipel) eignet sich gut für die Untersuchung der

Geschwindigkeit von Migrationsvorgängen (Ein-

wanderungen), da sie während der letzten Eiszeit

vor 20 000 Jahren konventioneller Zeitrechnung

vollständig von Eis bedeckt war, und sehr wahr-

scheinlich die gesamte Flora seitdem neu einwan-

derte. Svalbard liegt nördlich des Polarkreises und

weit entfernt von potentiellen Ausgangsregionen
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der Wiederbesiedlung (Grönland, Nordrussland,

Nordskandinavien). Seine Tundrenvegetation zählt

nur etwa 130 verschiedene Blütenpflanzenarten.

Eine Forschergruppe (ALSOS et al. 2007) sammelte

4439 Exemplare von neun arktischen Blütenpflan-

zenarten sowohl auf Svalbard als auch in den

genannten möglichen Quellregionen. Die neun

Arten aus sechs Familien wurden so ausgewählt,

dass sie hinsichtlich ihrer ökologischen Ansprüche

für die Flora Svalbards repräsentativ sind. Drei

Arten haben gefiederte Ausbreitungseinheiten

(Samen bzw. Früchte) für die Windverbreitung,

weitere drei fleischige Früchte für die Verbreitung

durch Vögel und Säugetiere und die restlichen drei

sind hinsichtlich der Verbreitung nicht spezialisiert. 

Durch Vergleich des „genetischen Fingerab-

druckes“ aller 4439 Exemplare wurde für jede Art

ermittelt, aus welcher Ausgangsregion sie den

Svalbard-Archipel kolonisierte. Außerdem wurde

abgeschätzt, wieviele verschiedene Samen jeder

Art mindestens nach Svalbard gelangt sein mus-

sten, um die dort vorgefundene genetische Vielfalt

zu erklären. 

Die hauptsächliche Besiedlung durch die unter-

suchten neun Arten nach der Eiszeit erfolgte aus

Nordrussland, mit Abstand gefolgt von Nordskan-

dinavien und Grönland. Das dürfte damit zusam-

menhängen, dass zwischen Svalbard und Nord-

russland im Gegensatz zu Skandinavien im Winter

eine Verbindung durch verdriftende Eisschollen

besteht, mit deren Hilfe die Ausbreitungseinheiten

gut transportiert werden können. Bei mehreren

Arten waren die in Svalbard nachgewiesenen

Populationen unterschiedlich und konnten ent-

sprechend auch unterschiedlichen Herkünften

zugewiesen werden. Beispielsweise gehen die Vor-

kommen der Rauschbeere (Vaccinium uliginosum)

sowohl auf russische, als auch grönländische Quel-

len zurück, während etwa die Krähenbeere (Empe-

trum nigrum) nur aus Grönland und die Moltebeere

(Rubus chamaemorus) nur aus Nordrussland stam-

men. Für die Alpen-Gänsekresse (Arabis alpina)

konnte keine Entscheidung getroffen werden, da

diese Art in den fraglichen Gebieten genetisch ein-

heitlich ist. 

Bei den übrigen Arten wurde abgeschätzt, dass

jeweils mehrere Besiedlungen stattgefunden haben

mussten, indem im Falle der Moltebeere minde-

stens 6, bei der Silberwurz (Dryas octopetala) sogar

38 Ausbreitungseinheiten unabhängig voneinan-

der zu den Inseln Svalbards gelangten und sich dort

erfolgeich etablieren konnten. Wegen der anzu-

nehmenden fehlgeschlagenen Versuche dürften in

Wirklichkeit viel mehr Ausbreitungseinheiten nach

Svalbard gelangt sein.

Bei 6 Arten legte der genetische Befund neben

der hauptsächlichen Quellregion noch eine zweite

Ausgangsregion nahe: Für die vier kälteresistente-

sten Arten D. octopetala, S. herbacea, C. tetragona und

S. rivularis sowie für die beiden am meisten wärme-

liebenden (und folglich seltensten) Arten B. und V.

uliginosum. 

Die genetische Variabilität der untersuchten

Pflanzen auf Svalbard korrelierte negativ mit ihrer

Anpassung an das gegenwärtige dortige Klima: je

besser eine Pflanzenart das Klima vertrug, desto

größer war ihre genetische Vielfalt und umgekehrt

(Abb. 1).

Nur von Juni bis August überschreiten die 

Mitteltemperaturen den Gefrierpunkt mit einem

Maximum von 4,4 °C im Juli, und die Küsten-

regionen sind nur im Sommer für 6 Wochen eis-

frei. Die Vegetation wird ermöglicht durch den

Golfstrom, der während der 4-monatigen Polar-

nacht gegenüber dem auf dieser Breite üblichen

Klima für relativ milde Winter sorgt.

Die Autoren kommen zu dem Schluss, dass

bestimmend für die Neubesiedlung die ökologi-

schen Bedingungen am Zielort sind und nicht die

(offenbar immer in genügender Menge erfolgende)

Verdriftung der Samen (durch Wind, Vögel oder

z.B. Treibholz und -eis und selbst durch Säugetie-

re). Dieser Schluss wird unterstützt durch den

Befund, dass 80 bis 90% der kälteresistenten 

Pflanzen in den potentiellen Ausgangsregionen

auch auf Svalbard präsent sind, aber nur 40 bis 60%

der relativ wärmeliebenden. Und damit würde ein

wärmeres Klima auf Svalbard auch eine größere

pflanzliche Vielfalt infolge erfolgreicher Migration

erwarten lassen. Die gute Umweltresistenz be-

stimmter Pflanzensamen ist bekannt (BROWN 2001,

vgl. LINDEMANN 2001) und es können sich Pflanzen

binnen weniger Jahre nicht nur vom Festland auf

Inseln ausbreiten, sondern sich sogar mikroevolu-

tiv an das neue Habitat anpassen (CODY et al. 1996,

vgl. KUTZELNIGG 1997). Auf der Basis der konven-

tionellen Zeitrechnung veranschlagen ALSOS et al.

im Online support (www.sciencemag.org/cgi/

content/full/316/5831/1606/DC1) 10 000 Jahre

seit Beginn der Wiederbesiedlung. Aber auch wenn

nur einige Prozent der verdrifteten Samen sich
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Abb. 1: Zusammen-
hang zwischen der
Anpassung an das
Klima und der geneti-
schen Vielfalt bei den
Pflanzen auf Svalbard.
Nach ALSOS et al.
(2007)
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erfolgreich ansiedeln könnten, so wären selbst für

Dryas octopetala nur einige 1000 Samen nötig. Die

Leistungsfähigkeit der Transportprozesse dürfte

die von ALSOS et al. geschätzte Verdriftung von

etwa einer Ausbreitungseinheit alle 2 Jahre bei 

weitem übersteigen (was einer erfolgreichen

Ansiedlung einer Pflanze nur einmal pro Viertel-

jahrtausend entspräche). Damit stellt diese Studie

indirekt die Datierung der letzten Eiszeit in Frage:

Wäre Svalbard schon so lange teilweise eisfrei,

müsste eine höhere genetische Vielfalt bestehen. 

Nach einer größeren Katastrophe wäre jeden-

falls zu erwarten, dass verwüstete, aber klimatisch

günstige Regionen von vielleicht nur wenigen Aus-

gangspunkten aus auch über große Entfernungen

rasch – innerhalb von Jahren – und durch nur 

wenige – einige Dutzend – Exemplare jeder Art

wiederbesiedelt werden können, und genau das

erwartet und sieht man ja auch heute bei der Arten-

migration infolge der globalen Erwärmung. 

[ALSOS IG, EIDESEN PB, EHRICH D, SKREDE I, WESTERGAARD K,
JACOBSEN GH, LANDVIK JY, TABERLET P & BROCHMANN C (2007)
Frequent long-distance plant colonization in the changing
arctic, Science 316, 1606-1609; BROWN K (2001) Patience
yields secrets of seed longevity, Science 291, 1884-1885;
CODY ML & OVERTON JM (1996) Short-term evolution of
reduced dispersal in island plant populations. J. Ecology 84,
53-61; KUTZELNIGG H (1997) Schnelle Evolution der Samen-
verbreitung bei Pflanzenpopulationen auf küstennahen
Inseln. Stud. Int. J. 4, 39-40; LINDEMANN WB (2001) Langle-
bige Pflanzensamen. Stud. Int. J. 8, 101.] W. Lindemann
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