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Zusammenfassung: Unter diesem Titel erschien im
Jahr 2004 eine ldngere Fachpublikation in der
Zeitschrift Cell Biology International (TRrevors &
ABEL 2004). Darin wird am Ende konstatiert, dass
»auch der urspriinglichste Protometabolismus ein
integratives Management benétigt hatte“. In ahn-
licher Weise kommt eine Arbeit in der mathema-
tischen Fachzeitschrift Chaos, Solitons and Fractals
(Voie 2006) zu dem Schluss, es sei ,,sehr natiirlich,
dass viele Wissenschaftler glauben, das Leben sei
eher ein Subsystem eines Geistes, der groBer als
die Menschen ist, oder eines symbolischen Super-
rechners“ und ,,nicht ein Subsystem des [materi-
ellen] Universums“. Wie kommen Wissenschaftler
unterschiedlicher Disziplinen dazu, solche von
anderen verschmihte, ja als wissenschaftsfeind-
lich stigmatisierte Gedanken gerade aus natur-
wissenschaftlichen Uberlegungen abzuleiten? Gilt
nicht das Primat der Materie iiber den Geist als
unveriduflerliche Bedingung echter naturwissen-
schaftlicher Theoriebildung? Die Autoren des vor-
liegenden Artikels mochten die wissenschaft-
lichen Uberlegungen von Trevors, AseL, Voie und
anderen einer breiteren Leserschaft bekanntma-
chen und zur Lektiire der Originalartikel anregen.
Deshalb legen wir eine Zusammenfassung vor, in
die wir eigene Uberlegungen als Chemiker (P.I.)
und Informatiker (E.B.) eingearbeitet haben.

Mindestens vier ,Urknalle”

Es gibt mindestens vier Organisationsstufen des
Seins, die sich nach Auffassung mancher Natur-
philosophen und -wissenschaftler einer Erklarung
durch graduelle Entstehung entziehen: (1) Der
Ubergang vom Nichtsein zum Sein; (2) der Uber-
gang von toter zu lebender Materie; (3) der Uber-
gang zum Bewusstsein; (4) der Ubergang von
Nicht-Sittlichkeit zu Sittlichkeit. Der erste Uber-
gang gehort zur Frage nach einem kosmischen
Urknall (PaiLEr & KraBgE 2006); der dritte wird oft
auf dem Wege von Definitionen wegzuerkldren
versucht (siehe die Analyse dieser Argumentatio-
nenbei SPAEMANN & Low 2005); der vierte beinhaltet
die Frage nach der Begriindung einer Ethik. Der
Unterschied von lebender und toter Materie (Uber-
gang 2) beschaftigt Chemiker und Genetiker. Erlau-
ben die bekannten Gesetze der Chemie und Infor-
mationstheorie eine Umorganisation von Materie
in dem Sinne, dass Biomolekiile und Biomolekiil-

verbande (,Hardware®) sowie biochemische und
zelluldre Organisationsformen (,Software) ohne
Jintegratives Management“ (s. obiges Zitat) ent-
stehen? Diese Fragen werden schon lange disku-
tiert. In den letzten Jahrzehnten wurde die Detail-
kenntnis biochemischer und genetischer Prozesse
vertieft und erlaubt dadurch nun eine genauere
Analyse des Phanomens , Leben” auf molekularer
Ebene.

Eine kurze pointierte Definition von Leben
scheint kaum moglich; doch sind viele fiir Leben
notwendige Voraussetzungen und Vorgédnge im
Detail bekannt. Beispielhaft seien genannt: Als Vor-
aussetzung die Existenz von Proteinen; als Vor-
gang der Informationsfluss vom Zellkern zum
Ribosom. Allgemeiner ist in neuerer Zeit die kyber-
netische Natur des Lebens hervorgehoben worden.
Eine digitale, genetische Steuerung chemischer
Vorgénge findet sich nur in Lebewesen (ABEL &
TRrEVORS 2006).

Eine Notwendigkeit kann nicht als
ursédchliche Begriindung eingesetzt
werden; denn die Notwendigkeit fiir
einen Organismus, ein bestimmtes

Merkmal zu haben, beféhigt ihn nicht,

es auch zu entwickeln.

Die Voraussetzungen und Vorginge des
Lebens konnen wissenschaftlich analysiert und oft
sogar experimentell simuliert werden. So kann
starker eingeengt werden, welche Bedingungen fiir
ihre Entstehung und Existenz erstens hinreichend
und zweitens notwendig sind. Haufig wird aus der
Formulierungsweise jedoch nicht klar, dass eine
notwendige Bedingung noch keine hinreichende ist.
Sauerstoff in der Atemluft ist fiir menschliches
Leben notwendig, aber eine Atomsphére mit 20%
Sauerstoffist nicht hinreichend fiir Entstehung und
Existenz von Menschen. Deshalb betonen wir im
Einklang mit grundlegenden logischen und philo-
sophischen Aussagen: Eine Notwendigkeit kann
nicht als ursdchliche Begriindung eingesetzt werden,
denn die Notwendigkeit fiir einen Organismus, ein
bestimmtes Merkmal zu haben, befdhigt ihn nicht, es
auch zu entwickeln. Entwickeln kann sich nur, was
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Mit * versehene
Begriffe werden im
Glossar erkldrt.
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Grundbausteine (Basen) der DNA. Je zwei Basen pas- - A=
sen genau zueinander und sind daher ,komple- ' ,’
mentdr”. Die Basenpaarung erfolgt iiber Wasser- G c. ®
stoffbriicken (gepunktete Linien). Mittels der DNA- (P r
Sequenz (Abfolge) werden die Reihenfolgen der ﬁ“m—_ G -
Aminosduren in den Proteinen programmiert. Ein
Triplett steht fiir eine Aminosdure. (Aus JUNKER & \
ScHERER 2006) Nukleotid
genetisch angelegt ist. Simplifizierend, aber

anschaulich gesagt: Fliigel zu haben, wére fiir uns
Menschen manchmal ein Uberlebensvorteil, aber
aus der Notwendigkeit erwéchst keine Fliigelan-
lage. Notwendigkeit ist nicht hinreichend fiir das
In-Existenz-Kommen.

Vorausserzungen fir Leben

Es ist unmoglich, alle Voraussetzungen fiir Leben
aufzuzéhlen. TREvORrs & ABEL (2004) beschrénken
sich auf den Ursprung des Lebens (Urzeugung) und
hier wiederum auf die schon fiir einfachste Einzel-
ler lebensnotwendige biochemisch-genetische Ma-
schinerie. Sie geben zu bedenken, dass man auf der
konventionellen Zeitskala nur 200 Millionen Jahre
hat, bis auf der abgekiihlten Erde das erstmalige
Auftreten von Leben nach tblicher Vermutung
erfolgte. In dieser vergleichsweise kurzen Zeit hét-
ten also die folgenden notwendigen Vorausset-
zungen fiir Leben entstanden sein miussen:

(1) ein genetisches Betriebssystem, um Pro-
grammierungsschritte in symbolischer Form dar-
stellen zukonnen (siehe Textkasten, ,Haben leben-
de Zellen ein Betriebssystem?“);

(2) die einzelnen Programme fiir die Biosyn-
these von Biomolekiilen unterschiedlicher Grofe,
die biochemischen Pfade und die metabolischen*
Zyklen (Ablaufe im Stoffwechsel);

(3) ein Codesystem, um den Triplett-Code der
DNA in die Sprache der Aminoséuren zu iber-
setzen (vgl. Abb. 1 und 2).

Aus dieser Analyse wird sehr deutlich, dass der
Sprung von toter Materie und préabiotischer* Che-
mie zu den Ablédufen in Organismen wirklich ein
Sprung und kein Gang ist.

Unter dem einen Schlagwort ,,genetischer Code®
verbergen sich zwei ganz unterschiedliche Dinge,
die auseinandergehalten werden missen: Zum

Der Vergleich zwischen Konzepten
aus Informationstechnik und Infor-
matik einerseits und solchen aus der
Molekularbiologie andererseits wird
in den hier zitierten Veroffentlichun-
gen wiederholt herangezogen. Fiir
Leser mit geringen Vorkenntnissen
auf einem oder beiden dieser Gebiete
soll die Begriindung und Berechti-
gung des Vergleichs in knapper
Form erlautert werden.

Ein Anwendungsprogramm wie
etwa ein Computerspiel oder ein
Texteditor oder eine Tabellenkalku-
lation, das seinerseits aus Millionen
einzelner Anweisungen (Schaltungs-
aufrufen) besteht, kann beispiels-
weise tber eine CD-ROM in den
Speicher eines PC geladen werden.
Es ist dann auf dem PC laufféhig.
Allerdings setzt dies das gleichzeitige
Vorhandensein eines Grundpro-
gramms voraus, das ebenfalls aus
vielen Millionen einzelner Anwei-
sungen besteht und den ausdriick-

lichen Zweck hat, die Ausfithrung
von Anwendungsprogrammen zu
ermoglichen. Man nennt solche
Grundprogramme Betriebssysteme
(operating systems). Auch die Uber-
setzung von Computerprogrammen
aus einer von Menschen hergestellten
Form in eine vom Rechner unmittel-
bar ausfithrbare Form (Folge von
Instruktionen) kann nur bei Vorhan-
densein des passenden Betriebs-
systems geschehen. Auf hauslichen
Computern sind heutzutage vorwie-
gend das Betriebssystem Windows —
entwickelt in der von Bill Gates ge-
griindeten Firma Microsoft in Seattle,
USA - und verschiedene Varianten
von Linux — das frei kopiert werden
darf — gebrduchlich. Rechner der
Firmen Apple und Sun verwenden
Betriebssysteme, die Linux in ver-
schiedener Hinsicht dhnlich sind.
Dieser Sachverhalt entspricht
dem Zusammenwirken zwischen Ei-
weien und Nukleinsduren, die einen

Haben lebende Zellen ein Betriebssystem?

bestimmten Zweck in Aufbau und
Erhaltung von Lebewesen erfiillen,
und solchen anderen Eiwei3en und
Nukleinsduren, die das komplizierte
Steuerungssystem fiir die zuvor ge-
nannten bilden. Transkription (Ab-
schreiben von Genen) und Trans-
lation (Ubersetzen in die Sprache der
Aminosduren) erfiillen keine unmit-
telbar nitzlichen Aufgaben des
Lebens, sondern stellen lediglich auf
sehr indirektem Wege deren organi-
satorischen Rahmen dar. Diese Un-
terscheidung ist also ganz dhnlich zu
derjenigen zwischen einem Anwen-
dungsprogramm und einem Betriebs-
system. Hinzu kommt die Tatsache,
dass in beiden Welten die Darstel-
lung der Instruktionen durch Folgen
aus Millionen oder Milliarden von
Buchstaben eines ganz kleinen Al-
phabets geschieht: 0und 1, alsonied-
rige und hohe Spannung, in der Infor-
mationstechnik; die einfachen Mole-
kile A, T, C und G in der Biologie.




einen die Entstehung von Instruktionen (,Anwei-
sungen®), zum anderen die Entstehung eines Code-
systems mehrerer Programmiersprachen, mittels
derer man die Instruktionen notieren und weiter-
geben kann (TrRevors & ABEL 2004). Zellen missen
beides beherrschen: Algorithmische Programme
zu schreiben (einfacher); verschiedene Codesyste-
me ineinander zu tibersetzen (schwieriger). Gene
und Gen-Netzwerke sind Beispiele fiir Program-
mierung. Damit programmiert werden kann, muss
ein Betriebssystem existieren. Anschaulicher mit
einer Analogie gesagt: Die Aneinanderreihung von
Schriftzeichen (Buchstaben, Worter, Sétze) ergibt
nur dann einen versteh- und ausfithrbaren Text,
wenn so etwas wie Sprache schon existiert. Daman
bei natirlichen Prozessen auBerhalb lebender
Zellen nie beobachtet hat, dass sie Instruktionen
innerhalb eines konzeptionellen Systems ,auf-
schreiben“ (programmieren) konnen, fehlen der
Theorie der molekularen Evolution die Mechanis-
men fiir die Entstehung schon der grundlegendsten
lebensnotwendigen Prozesse zur Informations-
speicherung, Informationsweitergabe und ent-
scheidungsbasierten Informationsverarbeitung:

(1) Instruktionen fiir die Organisation des Stoff-
wechsels;

(2) ein Code-/Betriebs-System, um diese
Instruktionen zu codieren, zu speichern und zu
replizieren;

(3) ein eindeutiges Codierungssystem mit ein-
gebauter Redundanz zur Fehlerunterdriickung, das
den genetischen Code der DNA (Abb. 3) mit dem
Aminoséurecode der Proteine verkniipft;

(4) Zellen, die alle diese Codes implementieren
und interpretieren konnen.

Wenn das die unabdingbaren biochemischen
und informationstheoretischen Voraussetzungen
fur einfachstes Leben sind, wie steht es dann mit
der Erklarungskraft naturalistischer Entstehungs-
modelle?

Natdrliche Selekfion

Nattirliche Selektion ist ein beobachtbarer Mecha-
nismus, der natiirlich auch von Schopfungsglaubi-
gen nicht geleugnet wird (z.B. JUNKER & SCHERER
2006). Er fihrt zur Auswahl der bestangepassten
Organismen durch die Umwelt. Dabei werden Pha-
notypen ausgewahlt, die das fertige Produkt gene-
tischer Algorithmen sind. Dabei gilt: Die Umwelt
selektiert nicht Nukleotid- oder Codon-Sequenzen,
sondern Phanotypen. TrREvors & ABEL (2004) stel-
len daher fest: ,Die Natur hat nicht die Fahigkeit,
ein kybernetisches System auf der Ebene der Ent-
scheidungsknoten (s. Textkasten) zu optimieren®,
geschweige denn es zu erzeugen. Physikalisch-
chemische Naturgesetze (,,Notwendigkeiten®) fith-
ren nicht zum Aufbau eines kompletten Betriebs-
systems und programmierter Instruktionen. Etwas
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Abb. 2: Vom Gen zum Protein. A Die Erbinformation wird in der Sequenz der DNA-Basen
A,T,C und G gespeichert und vererbt (vgl. Abb. 1). Wasserstoffbriickenbindungen sorgen
dabei stets fiir korrekte Basenpaarung. B Ein komplizierter Enzymkomplex (RNA-Poly-
merase) stellt eine Arbeitskopie des Gens her, welche als messenger-RNA (mRNA) bezeich-
net wird (in RNA wird Uracil statt Thymin verwendet). C Eine noch weit kompliziertere
molekulare Maschine (Ribosom) ermoglicht, dass aminosduretragende transfer-RNS-
Molekiile an die Basentripletts der mRNS angelagert werden. D Diese Aminosduren wer-
den am Ribosom zu einer wachsenden Kette verbunden. E Die Aminosdurekette faltet sich,
meist unter Mitwirkung von Hilfsproteinen, zum funktionalen Protein zusammen. (Zeich-
nung nicht maf3stabsgetreu; aus JUNKER & ScHERER 2006)

vereinfacht gesagt erhebt sich die Frage: Wenn die
Natur ,nur” fertige Systeme durch Selektion opti-
mieren kann, die aus genetischem Speicher und
Genotyp-Phanotyp-Maschinerie bestehen, wie kann
sie solche Systeme erzeugt haben? Oder kann sie
es nicht allein?

Lange Zeiten

Wie in evolutionstheoretischen Modellen tblich,
werden auch fiir die Urzeugung hé&ufig ,lange
Zeitraume*“ als LickenbuBer fir unbekannte
Mechanismen eingesetzt. TREVORs & ABEL (2004)
weisen darauf hin, dass fiir die spontane Entste-
hung genetischer Instruktionen gar nicht lange
Zeiten gebraucht werden, sondern plausible
Mechanismen und empirische Hinweise auf die
ungesteuerte, naturalistische Entstehung funktio-
neller Algorithmen. Die Komplexitat des inner-
zelluldaren Kommunikationssystems erfordert bei-
spielsweise, dass das Proteinbiosynthese-System
komplett vorhanden sein muss: RNA zur Synthese
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Zweite Base Pyl = Pyrrolysin, Sec = Selenocystein
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Abb. 3: Der genetische
Code in seiner
Standardform. Er ist
hier auf der mRNA-
Ebene angegeben, dort
wird statt Thymin die
Nukleobase Uracil (U)
verwendet. Pyrrolysin
und Selenocystein sind
selten vorkommende
Aminosduren, die als
Bausteine von
Proteinen erst in den
letzten Jahren
entdeckt wurden.

(Aus JUNKER & SCHERER
2006)

der Proteine, Proteine zur Synthese von RNA,
sowie Aminosauren und andere Molekiile als Bau-
steine. Nur vom kompletten System koénnen bio-
chemische Botschaften (Signale) gesendet werden.
Zugleich muss aber auch der korrekte Code fiir die
benotigten Proteine auf DNA- und mRNA-Basis
existieren. Modellvorstellungen, die von einfache-
ren Systemen ausgehend die Entstehung komple-
xer simulieren sollen, versagen nach Meinung von
TREVORS & ABEL (2004) bei detaillierter Betrachtung.
Zum Beispiel wurde vorgeschlagen, die Anzahl der
Nukleotide pro Codon (heute: drei) hatte sich im
Laufe der Entstehungsgeschichte verandert (erhoht).
Eine solche Veranderung hétte aber zum komplet-
ten Verlust der bis dahin erworbenen biochemi-
schen Funktionalitét gefiihrt, und das Leben hétte
wieder von vorn beginnen miissen.

Die Verwendung dieses Wortesin der
Informatik kommt daher, dass man
sich jeden programmierten Ablauf
auch als ein Flussdiagramm vorstel-
len kann, in dem die nacheinander
auszufiihrenden Schritte durch Lini-
en verbunden sind. Wenn auf eine
Stelle im Diagramm nur eine Linie
hinfiihrt, aber mehrere von ihr weg-
fihren, dann liegt das an einer Aus-
wabhl oder Entscheidung, ob der eine
oder der andere Weg weiter verfolgt
wird. Das Wort ,,Knoten“ wird in der
Theorie der Graphen, also urspriing-
lich einem Gebiet der reinen Mathe-
matik, fiir solche Stellen verwendet.
Die Verbindungen der Knoten hei3en
,Kanten®“. (Im Englischen sind es
,nodes“ und ,edges“.) Im Zusam-
menhang dieses Artikels ist der Be-
griff ,Entscheidungsknoten®in einem

Entscheidungsknoten

ubertragenen, abstrakten Sinne zu
verstehen. In einem biochemisch
gesteuerten System wére etwa die
Anwesenheit oder Abwesenheit von
Laktose (Milchzucker) ein Ausloser
der Entscheidung, ob ein bestimmtes
Gen aktiviert wird oder nicht. Diese
Entscheidung stellt innerhalb des
gesamten Ablaufs einen sogenann-
ten Knotenpunkt dar.

Die erwéhnte ,,Optimierung® auf
dieser Ebene — deren Erreichbarkeit
durch zuféllige Vorgédnge von den
Autoren in Frage gestellt wird —
wiirde beinhalten, dass zufallige Ver-
dnderungen einer solchen Struktur zu
Ablaufen fithren kénnen, in denen
angemessene Entscheidungen besser
erzielt werden als im urspriinglichen
Zustand.

Unmogliche Dinge passieren auch dann nicht,
wenn man lange wartet. Ab welcher Wahrschein-
lichkeit ist etwas unmoglich? Statistische Abschat-
zungen zur Wahrscheinlichkeit der Entstehung von
definierten Proteinsequenzen liefern sehr kleine
Zahlen mit sehr begrenzter Aussagefahigkeit. Fiir
viele Chemiker ist die Wahrscheinlichkeit der
ungesteuerten Entstehung biochemischer Systeme

Unmogliche Dinge passieren auch

dann nicht, wenn man lange wartet.

aber — ganz losgel6st von Statistik — mit der Bewe-

gung eines Backsteins vergleichbar: Er fallt immer
nach unten, wenn man ihn loslésst. Keine quanten-
physikalische Berechnung kann uns iiberzeugen,
dass er auch einmal nach oben ,fallt“, selbst wenn
wir es eine Milliarde Mal versuchen. Dasist unmog-
lich, weil wir es erstens nie beobachtet haben und
zweitens keinen natiirlichen Mechanismus wissen,
der hier auf der Erde eine solche Anomalie verur-
sachen konnte. Analog ist es bei biochemischen
Systemen: Dem chemischen Sachverstand erscheint
es unmoglich, dass sich Molekiile spontan und
ohne &uf3ere Steuerung (egal ob plétzlich oder ganz
allmahlich) zu Systemen zusammenfinden, die wir
lebende Zellen nennen.

Programme und Programm-Sysfeme

Wie oben erwéhnt ist der ,genetische Code“
tatsachlich ein System verschiedener Codes:

(1) Zuné&chst beinhaltet er die Entsprechung
eines DNA-Triplett-Codons und einer Aminoséure.
Das ist der offensichtliche Aspekt des genetischen
Codes: Ein Satz optimierter genetischer Zuord-
nungen, die nach TrRevors & ABEL (2004) prinzipi-
ellnicht durch Zufallsvariation von Nukleotid-Posi-
tionen erklart werden konnen.

(2) Der genetische Code im umfassenden Sinne
beinhaltet weiterhin:

(a) Die Vorgénge der Verschlisselung und Ent-
schliisselung auf dem Weg von der DNA zum Pro-
tein;

(b) den vom DNA-Code wesensméaBig ver-
schiedenen Proteincode. Es gibt keinen direkten
physikochemischen Zusammenhang zwischen der
DNA-Sequenz und der Aminosédure-Sequenz.
Erstereist ein programmierter Informationsspeicher,
letztere fiir bestimmte Funktionen optimiert. Die
Funktion von Proteinen als Baustoffe, Botenstoffe
und Biokatalysatoren beruht ndmlich nicht auf
ihrer Aminosauresequenz, sondern auf ihrer drei-
dimensionalen Struktur. Letztere wird auch Ter-
tidrstruktur genannt, beruht auf korrekter Faltung
der Kette und wird oft bereits durch Austausch ein-
zelner Aminoséuren inaktiv. Bei Proteinen ist also



die 3D-Struktur der ,,Code”, und damit ein funk-
tioneller, kein Datenspeicher-Code. Um es in der
Sprache der Informatik zu formulieren: DNA-
~Sprache” und Protein-,Sprache® haben einerseits
eine Syntax und Semantik, die vollig unterschied-
lich sind. Sie hangen andererseits durch symboli-
sche Représentation zusammen. Das kann jedoch
nicht durch Ursache-Wirkungsbeziehungen ent-
stehen, schreiben TreEvors & ABEL (2004). Repra-
sentation kann als ,,Entsprechung” angesehen wer-
den; dabei handelt es sich um eine formale, keine
physikochemische Beziehung von Molekiilen
zueinander. ,Formal“ wiederum heif3t hier nicht
»pro forma“. Vielmehr ist das Wort informations-
theoretisch zu verstehen: Als Entsprechung oder
Abbildung unterschiedlich verschliisselter Daten.

Im chemischen Detail soll der Sachverhalt
durch Beispiele illustriert werden:

(1) Genau wie Buchstaben eines Alphabets fun-
gieren DNA-Codons als Symbole. Das bedeutet:
Sie sind nicht chemische Reaktionspartner der
Molekiile, fir die sie codieren. Zwar folgt der
Ablauf der Transkription (Abschrift der DNA in
Form der mRNA) und Translation (Ubersetzung
der mRNA in eine Aminosdureabfolge) chemi-
schen GesetzmafBigkeiten, so wie das Umlegen
eines Schalters mechanischen Gesetzen folgt. Aber
Intention und Folgen des Schalterumlegens sind
genauso wenig von der Mechanik determiniert
oder gar ,erfunden“ worden wie die codierte
Bedeutung der Information auf der DNA und ihre
Ubersetzung in die Sprache der Proteinwelt von
der Chemie.

(2) Aminoséuren reagieren nicht direkt mit den
Triplettcodons — weder auf der DNA noch auf
sihrer tRNA; dennoch gibt es definierte Entspre-
chungen der Molekiile zueinander. Diese Entspre-
chungen gehorchen den Gesetzen der Chemie,
aber sie sind in ihrer Entstehung nicht aus den
Gesetzen ableitbar. Die Gesetze der Physik und
Chemie konnen nicht erklaren, warum jede tRNA
genau ,ihre“ Aminoséure(n) hat.

(3) Eine préabiotische (d. h. vor der Existenz von
Leben) ungesteuerte Selektion der Aminoséure-
Reihenfolge (Sequenz) fiir funktionale Proteine ist
u. a. aufgrund der folgenden Uberlegung zweifel-
haft. Die ,Buchstaben® (Aminoséduren) fur die
~Worte“ (Proteine) miissen ausgewéhlt werden,
bevor sich das Protein so faltet, dass es seine Funk-
tion austiben kann. Spontane Ursache-Effekt-
Mechanismen konnen jedoch die korrekte Ami-
nosaure nicht auswahlen, weil eine prébiotische
Umgebung nicht vorhersehen kann, welche Fal-
tung auftritt und welche Bindungsmoglichkeiten
oder Funktion das fertige Protein haben muss (ABEL
& Trevors 2006). Folgender Befund stiitzt die
Ansicht, dass physikochemische (naturgesetzli-
che) Mechanismen bei der Entstehung von Protei-
nen keine Rolle gespielt haben: 25 in evolutiondren
Modellen fiir alt gehaltene Proteine wurden in ihrer
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Bottom-up-Erklarung: Eine Er-
klarung, bei der versucht wird, ein
Phé&nomen auf einer hoheren Organi-
sationsebene auf Vorgénge einer nie-
drigeren zurlickzufiihren. Beispiel:
Wenn man versucht, biologische Vor-
gange aus physikalischen Gesetzen
abzuleiten.

Chiralitat, Homochiralitidt: Ob-
jekte konnen identisch oder nicht
identisch (nicht kongruent) mit ihrem
Spiegelbild sein. Im letzteren Fall sind
sie chiral. Das Wort leitet sich vom
griechischen Wort fiir Hand ab; denn
Hénde weisen genau diese Eigen-
schaft auf. Sehr viele fiir Leben essen-
tielle Molekiile kommen in der Natur
nur in einer von zwei spiegelbildli-
chen Formen vor bzw. nur die eine
Form ist in einem bestimmten Orga-
nismus oder fiir eine bestimmte
Funktion brauchbar. Diese molekula-
re Asymmetrie der Natur nennt man
Homochiralitat. Es ist prinzipiell un-
klar, wie es in einer hypothetischen
prébiotischen Welt ohne &ufBeren
Eingriff zu einer Selektion der einen
spiegelbildlichen Form gekommen
sein kann.

Dissipative Strukturen: Der Be-
griff wird in der physikalischen Che-
mie verwendet. Er benennt Systeme,
die nicht im thermodynamischen
Gleichgewicht stehen, offen sind und
zugleich definierte Strukturen zeigen.
Offen meint, dass das System
Energie und Stoffe mit der Umgebung

Glossar

austauscht.

Enantiomerenrein: Zwei zueinan-
der spiegelbildliche Molekiile hei3en
Enantiomere, ein 1:1-Gemisch zweier
Enantiomere Racemat. Enantiome-
renrein bedeutet, dass eine Substanz-
probe nur aus dem einen Enantio-
meren besteht.

Iterativer Prozess: Ein Verfahren,
bei dem man schrittweise einen
Parameter dndert, um einer Losung
oder einem Ziel ngherzukommen.
Prabiotisch: ,Vor dem Leben®, ge-
meint ist ein hypothetischer Zustand
der Erde, bevor sie mit lebendigen
Organismen besiedelt war. Hypothe-
tisch ist dieser Zustand im Rahmen
der Naturwissenschaft, weil er der
Beobachtung entzogen ist.
Proteinogene Aminosauren: Pro-
teine in Lebewesen sind Polymere
aus alpha-Aminoséduren. Normaler-
weise sind es ca. 20 verschiedene
alpha-Aminoséuren, die Proteine auf-
bauen, z.B. Alanin, Cystein, Leucin,
Tryptophan.

Metabolismus: Die Summe aller
(bio-)chemischen Stoffwechselvor-
gange.

Replikation: Die Vervielfaltigung
der DNA bei der Zellteilung.
Transkription, Translation: Tran-
skription ist die ,,Umschrift“ der DNA
in (messenger) RNA; letztere gelangt
zum Ribosom, wo die Translation
stattfindet, also die ,,Ubersetzung® in
Proteine.

Aminoséure-Sequenz untersucht (THaxTon et al.
1984, Kok et al. 1988). Aus thermodynamisch-
naturgesetzlichen Griinden sollten gewisse Se-
quenzen geh&uft vorkommen. Das ist nicht der Fall
— die ,alten” Sequenzen lassen keine ,Vorlieben®
erkennen, die bei Entstehung per naturgesetzlicher

Determinierung erwartet wurden.

(4) Es sei hinzugefiigt, dass mindestens zwei
weitere biochemische Codes bekannt sind, die wie-
derum anders funktionieren als der DNA- und der

Proteincode.

(a) Die epigenetische

Programmierung

bestimmt, welche Abschnitte welches Chromo-
soms in welchem Entwicklungs- oder Funktions-
stadium einer Zelle transkribiert (iibersetzt) wer-
den konnen. Es handelt sich nach gegenwartigem
Wissen vor allem um chemische Modifikationen
(Methylierungen, Acetylierungen) der DNA-Basen
und der Histone, auf welche die DNA aufgewickelt
ist, sowie um lokale Dichtevariationen des Chro-
matins. Man spricht oft von einem ,,Histon-Code*

(Ausio 2006).
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(b) Auf viele Proteine setzt ein weiterer Code
aufin Form von Oligosaccharid-Gruppen (Zucker-
resten), die sehr spezifisch kovalent an Proteine
gebunden sind. Diesem Code wird ein sehr viel
hoherer Informationsgehalt zugesprochen als dem
DNA-Code (Gasius 2000). Die Zuckerreste werden
posttranslational aufgebracht, also nach der Bio-
synthese der Proteine am Ribosom. Solche modi-
fizierten Proteine werden Glykoproteine genannt;
sie spielen eine grof3e Rolle bei der Erkennung der
Individualitat auf biochemischer Ebene, z. B. im
Immunsystem und fiir die gegenseitige Erkennung
von Zellen eines Organismus. Wenn man sagt, der
Oligosaccharid-Code seiirgendwie , genetisch pro-
grammiert®, so geht man — wie TREVORS & ABEL fiir
den DNA- und Proteincode zeigen — sprachlich
leichtfertig dartiber hinweg, dass das eigentliche
Erklarungsproblem darin besteht, wie zwei ganz
unterschiedliche Programmsprachen mit symboli-
scher Reprédsentation entstehen konnten. Es
kommt hinzu, dass auch einfachste Lebensformen
nicht auf eine davon verzichten kénnen. Die auf der
DNA codierte Information als ,Sender” und die

Proteinsynthesemaschinerie als

benotigen einander.

L~Empfanger”

Vergleich: spontane Synthese von Polypeptiden —
Proteinbiosynthese:

Fir eine spontane, ungesteuerte Syn-
these von Polypeptiden (kettenformi-
ge Verbindungen aus vielen Amino-
sduren) ist bereits die Verfiigbarkeit
der Ausgangsstoffe (Aminosduren)
unklar. Unspezifische Synthesen lie-
fern komplexe Stoffgemische von
Molekiilen mit geringer Molekiilmas-
se. Bisherige Modellversuche bele-
gen, dass in einer ,Ursuppe® einige
wenige der bekannten proteinogenen
Aminosduren in geringen Anteilen
(Spuren) erwartet werden konnen. In
Aminosduren stellen die Carboxyl
(-COOH)- und Amino(-NH,)gruppen
die funktionellen Gruppen dar, die bei
einer Peptidsynthese miteinander
unter Wasserabspaltung verknipft
werden  (Kondensationsreaktion).
Viele andere kleine Molekiile weisen
ebenfalls solche und weitere funktio-
nellen Gruppen auf, die miteinander
reagieren konnen; diese Molekiile
missten vollstéandig entfernt werden,
da sonst der Aufbau von Polypep-
tiden nicht moglich ist (JuNkER &
ScHERER 2006, IV.7).

Fir die gezielte Peptidsynthese
werden sorgfiltige Strategien ent-
wickelt, bei denen u.a. die funktio-
nellen Gruppen, an welchen keine
Reaktion erfolgen soll, selektiv ge-

schiitzt und die Reaktionspartner fiir
die Kupplungsreaktion fein abge-
stimmt aktiviert werden.

Der Aufbau von homochiralen*
Peptiden, die einen -einheitlichen
dreidimensionalen Aufbau der Amino-
sdurebausteine aufweisen, kann bei
spontaner Biopolymerisation nicht
gewdahrleistet werden (ImMMING 2006).
Peptidketten konnen sich ab einer
bestimmten Grofle falten, d.h. eine
ubergeordnete Struktur aufweisen;
fir Enzyme ist ein spezifisches
Faltungsmuster unabdingbar. Hydro-
lyseprozesse (Spaltung unter Wasser-
aufnahme) begrenzen die Konzentra-
tion an Peptiden, die in spontanen
Biopolymerisationsprozessen  ent-
stehen. In der Proteinbiosynthese
werden Proteine anhand der in der
DNA kodierten Information nach
Transkription auf RNA an den Ribo-
somen in einem fein abgestimmten,
komplexen Prozess unter Beteiligung
von t-RNA synthetisiert. Die sich bil-
dende Polypeptidkette wird z.T.
bereits wahrend der Synthese unter
Mithilfe anderer Proteine (Chapero-
ne, Aufseher) spezifisch gefaltet und
nach entsprechendem Transport am
Einsatzort in ein komplexes bioche-
misches System eingeordnet.

Leben avus dem All

Die konzeptionelle Schwierigkeit, ohne Verletzung
physikalischer, chemischer und informationstheo-
retischer Gesetze und Befunde spontan einfachste
Lebensformen entstehen zu lassen, fiihrt zu Vor-
stellungen, das Leben — ,Lebenssporen® — sei aus
dem All auf die Erde gekommen. Gleichzeitig wird
postuliert, die Erde habe ab einem gewissen geo-
logischen Stadium die besten Voraussetzungen fiir
Leben geboten. Wenn es jedoch schon unter die-
sen Bedingungen schwerféllt, den Ursprung des
Lebens naturalistisch zu erkléren, so diirfte das im
All, auf Meteoriten oder auf dem Mars noch
wesentlich schwerer fallen. Beispielsweise wird
Wasser auf dem Mars als Voraussetzung fiir Leben
angesehen. Auf der Erde gibt es schon sehr lange
viel Wasser; wenn die schiere Anwesenheit von
Wasser ungesteuerte Urzeugung wahrscheinlich
macht, misste man den Mars nicht bemtihen. Tre-
VvORS & ABEL (2004) weisen sehr deutlich auf die tri-
viale Uberlegung hin: ,Die Anwesenheit von Was-
ser erzeugt oder erklart Leben nicht.“ Wasser ist
eine notwendige, aber keine hinreichende Voraus-
setzung fiir Leben. Denselben Status haben viele
andere chemische und physikalische Molekiile und
Gegebenheiten. Sogar die Existenz langkettiger
DNA-Strénge reicht nicht aus, Leben und Lebens-
entstehung zu begriinden (TrRevors & ABEL 2004):
Kurz nach dem Tod ist die DNA noch chemisch
intakt und n&her ,am Leben dran® als irgendeine
abiotisch entstandene DNA. Dennoch ist undbleibt
die Zelle tot. DNA, Proteine, Polysaccharide und
alle Biomolekiile sowie der genetische Code sind
notwendige, aber nicht hinreichende Bedingungen
fiir Leben. Wiirde man eine ,funktionierende“ DNA
oder RNA in eine abiotische Umgebung verbrin-
gen, zum Beispiel auf eine prébiotische Erde, so
konnte sieihre ,,Botschaft“ (ihren Code) nicht emp-
fangen; somit konnte diese nicht entschliisselt und
verstanden werden. Dafiir wird eine Sprache und
,2Hardware“ benétigt, also die definierte Umset-
zung in funktionelle Proteine und der gesamte Pro-
teinsynthese-Apparat — angefangen von der Syn-
these enantiomerenreiner* proteinogener* Ami-
noséuren bis zum Ribosom.

Aus denselben Uberlegungen und Befunden
scheidet laut Trevors & ABEL (2004) auch ein
Lebensbeginn in Form einer RNA-Welt aus. Eine
RNA-Sequenz hat erst dann die Qualitdt eines
Codes, wenn die Nukleotidsequenz mit einer Pro-
teinfunktion kommunizieren kann. Ohne letzteres
ist eine RNA-Sequenz eine zwar komplexe und
geordnete, aber bedeutungslose Anh&dufung von
Atomen. Die schon vorgetragenen Argumente gel-
ten erneut: Nach welchem rein naturalistischen
Mechanismus sollte sich eine RNA-Welt zu dem in
Lebewesen angetroffenen verflochtenen System
verschiedener Programmsprachen entwickelt
haben?



Man trifft hier auf biochemischer und geneti-
scher Ebene mehrfach das altbekannte Henne-Ei-
Problem wieder an.

Hennen und Eier

Detaillierte wissenschaftliche Forschung hat uns
geholfen, manche naive Vorstellung vom Wesen
der Natur abzulegen. Die prézise Definition von
Begriffen und die genaue Analyse des detaillierten
Ablaufs von Naturvorgéngen haben Theorien kor-
rigiert, die sich aus oberfldchlicher Betrachtung
ergeben. Es ist aber frappierend, dass viele Pha-
nomene und Fragestellungen sowohl bei ober-
flachlicher als auch bei wissenschaftlicher, sowohl
bei systembezogener als auch bei molekularer
Betrachtung identisch wiederkehren. Das Henne-
Ei-Problemist ein Beispiel: Sowohl bei Betrachtung
des ganzen Tieres als auch bei Analyse biochemi-
scher Ablaufe stellt man fest, dass wesentliche
Dinge gleichzeitig gebraucht werden. Die Skalie-
rung der Betrachtung auf die submikroskopischen
Ablaufe lasst das Problem nicht verschwinden,
sondern in einer Vielzahl von Einzelfédllen und
Einzelmechanismen vermehrt wieder auftreten.

Funktion

In den vorigen Abschnitten war mehrmals die Rede
von Funktion und Funktionalitét. Proteine inleben-
den Organismen haben aus Sicht der untersu-
chenden Wissenschaftler Funktionen. Genau das
unterscheidet sie von beliebigen Aminoséure-
Polymeren, mit denen sie ansonsten physiko-
chemisch alles gemeinsam haben. Fiir ein Objekt
konnen verschiedene Funktionen erkannt werden.
Umgekehrt kann eine Funktion durch verschiede-
ne Objekte oder Prozesse realisiert werden. Bei-
spielsweise konnen so unterschiedliche physikali-
sche Prozesse wie Atomzerfall, Wasserbewegung
und Schwingungen eines Quarzkristalls dazu die-
nen, Zeitdifferenzen zu reprasentieren. PoLANYI
(1970) schrieb: ,Eine Maschine ... kann nicht in
Begriffen von Physik und Chemie erklart werden.
Maschinen kénnen fehlerhaft arbeiten oder kaputt-
gehen — das kann den Gesetzen der Physik und
Chemie nicht passieren. Ja selbst wenn eine
Maschine auseinanderfallt, werden die Gesetze der
Physik und Chemie in den Teilen unfehlbar
weiterarbeiten, die tibrig sind, wenn die Maschine
schon nicht mehr existiert. Die Strukturen der
Maschine sind nach Prinzipien der Ingenieurtech-
nik geschaffen worden und machen sich die Geset-
ze der Physik und Chemie zunutze im Dienste der
Zwecke, denen zu dienen die Maschine entworfen
wurde. Physik und Chemie konnen die praktischen
Prinzipien des Designs und der Koordination nicht
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aufdecken, welche den Bau der Maschine aus-
machen.” Der Grund fir die Funktionalitit einer
Maschine liegt weder in Naturgesetzen noch im
Zufall, sondernim Geist des Ingenieurs (Voie 2006).
Ebenso deutlich sagte es ein anderer Nobel-
preistrager im Hinblick auf Signal- und Symbol-
systeme: ,Die Bedeutung der Botschaft wird nicht
in den chemischen Bestandteilen der Tinte gefun-
den werden“ (Sperry 1990). Auch die detaillierte-
ste chemische Analyse einer Tinte wird nie erken-
nen lassen, was aufgeschrieben wurde.

Funktion ist ebenso wie Bedeutung keine
Eigenschaft, die sich naturgesetzlich ergibt. ,Bot-
tom-up“-Erkldrungen* semantischer Systeme wie
des genetischen Codes aus physikalisch-chemi-
schen Materie-Eigenschaften funktionieren nicht.
Selbst wenn wir einen Mechanismus wiissten,
durch den in der Vergangenheit ungesteuert Poly-
nukleotide entstanden sind, so erklart das nicht,
wie diese Molekiile ihre Funktion erworben haben,
eine von ihrer schieren Existenz qualitativ unter-
schiedene Eigenschaft. Aus der Existenz ergibt sich
nicht automatisch Funktion — diese Aussage ent-
spricht dem bekannten Satz ,,Das Sollen ergibt sich
nicht aus dem Sein®.

Notwendigheit

Nattirliche Prozesse sind in hohem Mafe selbst-
ordnend. Damit ist gemeint, dass man sehr kom-
plexe Daten mit sehr kurzen , Formeln“ beschrei-
benkann. Die Formeln sind Naturgesetze, zum Bei-
spiel Gesetze der Physik oder Chemie. Der hohe
Informationsgehalt von Genomen l&sst sich nach
Auffassung von TREVORS & ABEL (2004) jedoch nicht
auf Naturgesetze zurtickfiihren. Er musste nicht —
naturgesetzlich ,erzwungen® — entstehen. Diese
Unmoglichkeit leitet sich nicht aus empirischen
Befunden ab, sondern ist prinzipiell. Naturgesetze
sind Beschreibungen von Ursache-Wirkungsvor-
gangen. Sie sind reduktionistisch, was ihre Stérke
und ihre Grenzen bedingt. Vor-schreibende Infor-
mationen (englisch ,prescriptive information®),
also Instruktionen, kann man nicht durch Natur-
gesetze erkldren, sondern nur durch algorithmi-

Abb. 4: Zweimal Ord-
nung: Die Sandrippeln
sind zwar formschon,
Jjedoch nur Folge von
Stromungsgesetzen. Im
Unterschied dazu
besitzt die Qualle als
lebender Organismus
eine ganz andere Qua-
litat von Ordnung: Sie
nutzt Gesetzmdfsig-
keiten aus statt ihnen
nur ausgeliefert zu
sein, kann auch gegen
den Strom schwimmen
und besitzt eine ziel-
gerichtete Ordnung.
Dieser Unterschied hat
fundamentale Folgen
fiir das Verstdndnis
des Lebens.

(Foto. Peter IMMING)
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sche Programmierung. Das bedingt und erfordert
eine teilweise Freiheit von naturgesetzlichen
Zwéngen.

Vereinfacht sei Vorstehendes am Beispiel der
Bewegung von totem Sand und einer lebendigen
Qualle illustriert (Abb. 4). Der Sand kann nicht
anders, als sich nach den Stromungsgesetzen anzu-
ordnen. So entsteht und erklart sich die komplexe,
geordnete Struktur des sandigen Meeresbodens.
Die Qualle hingegen kann mit und gegen die Stro-
mung schwimmen. Thre Schwimmbewegungen
verletzen natiirlich nicht die Gesetze der Physik
(Stromungsmechanik etc.). Sémtliche Lebens-
duBerungen der Qualle stehen im Einklang mit
Physik und Chemie, sind aber nicht darauf redu-
zierbar. Den GesetzmaBigkeiten der Physik und
Chemie fehlen die notwendigen Freiheitsgrade, um
daraus das Sein der Qualle abzuleiten. Somit kann
man aus ihnen auch nicht ableiten, wie so etwas
wie eine Qualle entstehen konnte.

Allgemeiner formuliert: Jede Weltanschauung,
die alles Bestehende und auch die Entstehung des
Lebens rein naturgesetzlich (= kausalmechani-
stisch) beschreiben und erklaren will, fithrt zu
einem vollstdndigen Determinismus. Dieser Deter-
minismus widerspricht der menschlichen Intuition.
Uber die Intuition hinaus tauchen bei genauer
Betrachtung biochemischer und genetischer Pro-
zesse Freiheitsgrade auf, die kausalmechanistisch
nicht erklart werden koénnen. So beinhaltet die
Transkriptions-Translations-Proteinsynthese-Ma-
schinerie Redundanzen und Fehlerkorrektur-
mechanismen, die deterministisch nicht erklart
werden konnen. (Es sei erinnert, dass die Notwen-
digkeit fir Fehlerkorrekturmechanismen ihre Ent-
stehung nicht erzwingen kann —notwendigist nicht
hinreichend.) Die Physiker haben schon seit einer
Weile mit der Quantentheorie die Vorstellung
eines physikalisch determinierten Universums ver-
lassen. Die Biochemiker, Genetiker und Molekul-
arbiologen werden ihnen eventuell bald folgen.
Dabei reicht es nicht aus, Naturgesetze nur durch
den Zufall zu ergianzen, wie der folgende Abschnitt
zeigt. Weder Zufall noch Notwendigkeit noch eine
Kombination aus beiden erklart den Ursprung des
Lebens.

Lufall

Bisher haben wir, nach TreEvors & ABEL (2004), die
fehlende Erkldrungskraft von (naturgesetzlicher)
Notwendigkeit hinsichtlich der Entstehung von
Leben unter verschiedenen Aspekten aufgezeigt.
Wie ist es nun mit zufélligen Prozessen? Liefern sie
den gesuchten Mechanismus?

Die spontane zuféllige Entstehung einer in
Organismen angetroffenen DNA-Sequenz ist prin-
zipiell moglich. Ihre Entstehung ist angesichts des
riesigen Datenraumes allerdings sehr unwahr-

scheinlich. Der mogliche Datenraum (Sequenz-
raum) reduziert sich aber sehr stark, wenn man
plausible Einschrankungen zulésst. Beispielsweise
erfordern Limitierungen durch die prabiotischen
Ressourcen, dass nur eine kleine Anzahl von
Kopien entstehen kann oder begrenzte Kettenlan-
gen von beispielsweise RNA-Strangen resultieren.
Mit den Einschrédnkungen nimmt nach unserem
Verstandnis auch der mogliche Informationsgehalt
der Nukleinsauren ab, und zwar so stark, dass die
Strénge fiir die algorithmische Programmierung
von Genen nicht mehr taugen.

Entscheidend ist jedoch die folgende Uber-
legung. Sogar wenn in einer prabiotischen Um-
gebung eine unvorstellbar groBe Anzahl von
Nukleinsdure-Sequenzen existiert hatte, so wiissten
wir doch keinen Mechanismus, der prébiotisch dar-
aus die Sequenzen ausgewahlt hatte, die Teil der
Programmspeicher- und -ausfithrungsmaschinerie
in Lebewesen sind (ABEL & Trevors 2006). Natur-
gesetzliche Einschrénkungen des Sequenzraumes,
z.B. durch Adsorptionsprozesse an Lehm (RopE
1999), schrénken genau das ein, was nicht einge-
schrankt werden darf, namlich dass zunéchst an
jeder Position jedes beliebige Nukleotid oder jede
beliebige Aminosédure stehen kénnen muss. Die
verbleibende Alternative wiirde die Entstehung
des Lebens als unausweichliche Notwendigkeit
und Folge aus der Existenz der Materie tiberhaupt
postulieren. Das ist als Glaubenssatz méglich, nicht
aber als naturwissenschaftliche Aussage.

Weiter ist zu bedenken, dass zuféllig entstan-
dene Nukleinsaure-Stréange — gleichgiiltig ob sie heute
anzutreffende oder irgendwelche anderen Sequenzen
hatten — nicht die erforderliche vorschreibende
Information enthalten. Die ,,Vorschriften“ (Instruk-
tionen) fiir den Bau von Proteinen ergeben sich
nicht zufdllig und automatisch aus Nukleotid-
Sequenzen. TREVORS & ABEL (2004) illustrieren letz-
teren Sachverhalt durch eine Analogie: ,Die Buch-
staben irgendeines Alphabets, mit dem man Worte
bildet, haben keine vorschreibende Funktion,
wenn der Adressat, der die Worte liest, die Sprach-
konvention nicht kennt.“ Komplementéar dazu gilt:
»Der Moglichkeitsraum eines geschriebenen (oder
gesprochenen) Textes wird durch kein Naturgesetz
eingeschrankt” (HoFFMEYER & EMMECHE 1991).

Naturgesetze (Notwendigkeit) und Zufall er-
klaren die Entstehung von Texten mit Bedeutung
nicht. Vielmehr wird eine Konvention erkennbar,
also eine willensgesteuerte Festlegung, die auch
anders sein konnte. Wie auch immer die Konven-
tion im Einzelnen lautet: Sie kann sich nicht selbst
erfinden.

VoIE (2006) betrachtet in seinen Uberlegungen
zur moglichen Rolle des Zufalls konkret die zellu-
lare Proteinsynthese. Zum einen bestehen die
Komponenten einer Zelle u.a. aus bestimmten Pro-
teinen, die zur richtigen Zeit in der richtigen Menge
exprimiert (gebildet) werden miissen. Zum ande-



ren miissen die Proteine in der richtigen Weise
gefaltet sein, da es auf ihre dreidimensionale (3D)
Struktur ankommt. Die 3D-Struktur wird von der
Sequenz bestimmt, es gibt dariiber hinaus Kon-
trollenzyme fiir die richtige 3D-Faltung. Die zellu-
lare Proteinsynthese beinhaltet némlich einen Kon-
trollmechanismus, der verhindert, dass sich das
Protein faltet, bevor es fertig synthetisiert ist. Eine
zufallsgesteuerte Proteinsynthese jedoch kann nur
kurze Peptide zustande bringen, bevor die Faltung
der Kette einsetzt und die weitere Kettenverlédnge-
rung beeintrachtigt. Voie (2006) sieht sich zu dem
Schluss gezwungen, dass es ein ,,Gedéchtnis® fiir
die richtigen Proteine geben muss (DNA), aus dem
die Information ausgelesen (Transkription*) und in
die Proteinsprache ,iibersetzt“ wird (Translation*).
Aus informationswissenschaftlicher Sicht sind also
zwei gegenseitig voneinander abhédngige unter-
schiedliche Dinge unabdingbar: ein gespeicherter
Code (das ,,Gedéchtnis“) und eine Zellmaschine-
rie. Erorterungen zufdlliger Vorgéange betrachten
aber nur einseitige Abhéngigkeiten.

JDirected Evolution”

Fir Replikation*, Transkription* und Reparatur
der DNA sind funktionell genau abgestimmte
Enzyme noétig. [hre informationseditierende Arbeit
basiert nattirlich auch auf algorithmischer Pro-
grammierung. Die Abstimmung von Programmie-
rung auf Nukleotid-Ebene und Funktionalitdt auf
Proteinebene kann experimentell nachgeahmt
werden. Sie erfordert jedoch einen massiven Ein-
griff seitens der Wissenschaftler (Biopolymer-
»Ingenieure®), damit ein brauchbares gewiinschtes

Wenn ein Experiment ‘directed’ ist,
dann ist es nicht evolutionar.

Evolution hat kein Ziel.

Resultat erzielt wird. Das hat mit natiirlicher Selek-
tion wenig zu tun, sondern ist zielgerichtetes Arbei-
ten, das sich iterativer Prozesse* bedient. TREVORS
& ABEL (2004) weisen ausdriicklich darauf hin, dass
» directed evolution’ ein in sich widerspriichlicher
Unsinnsausdruck® sei, ,der keinen Platz in der
Fachliteratur hat. Wenn ein Experiment ‘directed’
[gerichtet, gelenkt]ist, dannist es nicht evolutionar.
Evolution hat kein Ziel.“ Zwar kann man evolutive
Prozesse in bereits existierenden genetischen
Instruktionen beobachten, aber alle diese Unter-
suchungen werfen kein Licht auf die entscheiden-
de Frage: ,Wie koénnen stochastische Ensembles
[von Nukleotiden] in einer prabiotischen Umge-
bung die Fahigkeit zu algorithmischer Program-
mierung erwerben? In einem weiteren neuen
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Vesikel — kugelférmige, von Lipid-
doppelschichten umschlossene Struk-
turen — konnen in Grof3en hergestellt
werden, die denjenigen von biologi-
schen Zellen &hnlich sind. Solche
Vesikel werden als biochemische
Reaktoren eingesetzt, d.h. im mem-
branumschlossenen Innenraum laufen
entsprechende Reaktionen ab. Solche
Systeme konnen als Modelle fiir Zel-
len angesehen werden. Indem man
z.B. Zellextrakte und DNA mit der
genetischen Bauanleitung fir ein
fluoreszierendes Protein in Vesikel
einbringt, kann man in einem solchen
Minireaktor fiir eine begrenzte Zeit,
wihrend der eine ganze Reihe von
Randbedingungen aufrecht erhalten
werden miissen, eine bestimmte
Reaktion (auch mehrere gekoppelte
Reaktionen) durchfiihren. Ein grund-
legendes Problem dieser Vesikel-
modelle ist, dass die Lipid-Doppel-
schicht den Reaktionsraum begrenzt
und nur Diffusion kleinster Molekile
(z.B. Wasser) zulésst; damit werden
wéhrend der Reaktion Ausgangs-
stoffe verbraucht und Produkte an-
gehduft. Die Membran einer Zelle ist

Vergleich: Vesikel — Zelle

dagegen iiberaus komplex aufgebaut
und enthalt z. B. integrale Protein-
komplexe, die als Sensoren oder spe-
zifische Schleusen fiir den Ex- und
Import verschiedenster Stoffe die-
nen. Glykokonjugate in der Membran
dienen der spezifischen Wechsel-
wirkung und Kommunikation mit der
Umgebung. Man kann zwar ein Vesi-
kelmodell zunehmend komplexer
gestalten und versuchen, sich auf
diese Weise lebenden Zellen an-
zundhern, indem man z.B. durch in
der Membran integrierte Proteine
Poren einbaut und so einen Aus-
tausch von Molekiilen bestimmter
GroBe ermoglicht. Einelebende Zelle
unterscheidet sich aber nicht vorran-
gig durch einen hoheren Komple-
xitatsgrad vom Vesikelreaktor — ob-
wohl dieser Unterschied derzeit noch
unabsehbar groB3 ist — sondern vor
allem dadurch, dass das gesamte
System sowohl intern als auch ge-
gentiber der Umgebung eine fein
abgestimmte Ganzheit darstellt. Kom-
plexere Vesikel entstehen zudem nur
unter Einsatz von chemischem
Know-how.

Fachartikel mit dem Titel ,,Mehr

als Metapher:

Genome sind objektive Zeichensysteme® kommen
ABEL & TRrEVORS (2006a) zu dem Schluss, dass das
Leben ganz deutlich algorithmische und kyberne-
tische Komplexitat aufweist, nicht irgendeine,
unklar definierte Komplexitét.

Selbstordnung ist nicht Selbstorganisation

Eine Unterscheidung zwischen Selbstordnung und
Selbstorganisation wird oft nicht gemacht, obwohl
es sich um zwei unterschiedliche Vorgange han-
delt (ABEL & TrEVORs 2006b). Selbstordnende Pha-
nomene sind wohlbekannt. Sie ereignen sich spon-
tan und sind durch Naturgesetze determiniert, also
beschreib- und analysierbar. Beispiele sind Kri-
stallisation und die Entstehung dissipativer* Struk-
turen. Sich selbst ordnende Prozesse beinhalten
jedoch alles das nicht, was man mindestens fiir die
biochemisch-genetische Organisationsebene des
Lebens benotigt: Biochemisch beschreibbare
Merkmale mit unmittelbarer Entsprechung im
Bereich von Hardware und Software. Manchmal
werden Modellprozesse als Erklarung herangezo-
gen, beispielsweise Fraktale, Hyperzyklen, neuro-
nale Netze und genetische und evolutionére Algo-
rithmen. Bei Fraktalen erwecken komplexe Muster
den Anschein, es handele sich um komplizierte
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Systeme; sie lassen sich aber oft auf ganz einfache
mathematische Ausdriicke zurtickfiihren. Alle
genannten Modellprozesse organisieren sich
jedoch nicht spontan zu funktionell organisierten
Gebilden, wie es echte Zellen sind. Die Komple-
xitdt von Organisation kann nicht aus wenig Infor-
mation hervorgehen (ABeL & TrRevOrs 2005). Es hat
keine Erklarungskraft, wenn man die Definition
von Leben so stark vereinfacht, dass auch dyna-
mische molekulare oder physikalische Vorgénge
als ,lebend“ angesehen werden (SPAEMANN & Low
2005, S. 211f). Vereinfachend, aber anschaulich
gesagt: Weder ein Pendel noch eine oszillierende
chemische Reaktion noch eine spontane Biopoly-
merisation noch ein Vesikel noch ein Hyperzyklus
slebt” (siehe Textkasten). Die genannten Vorgén-
ge sind vielleicht notwendige Bedingungen fiir
Leben, aber fiir sich nicht schon lebendig. Und:
Wenn man fiir die genannten und &hnliche Pro-
zesse und Gebilde verstanden hat, wie sie sich
spontan durch Selbstordnung bilden, so hat man
das Wesentliche und Wesensverschiedene einer
lebenden Zelle nicht einmal beriihrt.

Es hat keine Erklérungskraft, wenn man
die Definition von Leben so stark
vereinfacht, dass auch dynamische
molekulare oder physikalische Vorgénge

als ,lebend” angesehen werden.

Hier seinochmals aufden Unterschied zwischen
dem Sandboden und der Qualle hingewiesen
(Abb. 4). Der Sandboden besteht aus komplexen,
naturgesetzlich entstandenen, geordneten Struk-
turen. Auch die Qualle enthalt solche selbstgeord-
neten Strukturen. Damit ist sie aber weder hin-
sichtlich ihrer biochemisch-materiellen Substanz
noch hinsichtlich ihres Verhaltens vollstédndig
charakterisiert. Substanz und Verhalten lassen
Organisation erkennen, die nicht aus Ordnung
~emaniert“ (hervorgeht), also sozusagen automa-
tisch als hohere Struktur entsteht, sobald eine
molekulare Ordnung vorliegt. In der Analogie: Die
Bedeutung von Buchstaben als Zeichen emaniert
nicht aus ihrer chemischen oder physikalischen
Struktur. Im Unterschied zu Ordnung beinhaltet
Organisation vorschreibende Information, zum Bei-
spiel diein RNA-Molekiilen enthaltene Information
fiir die Synthese von Proteinen. Vorschriften (vor-
schreibende Information) benétigen nicht zufallige
oder naturgesetzlich determinierte Gegebenhei-
ten, sondern gezielt ausgewéhlte Gegebenheiten.

Enfstehung des Lebens:
Die Eine-Million-Dollar-Frage

ABeL & TrevOrs (2006b) kommen zu dem
Schluss, dass weder selbstordnende noch zuféllige
Prozesse kybernetische Organisation herstellen
konnen. Sie fordern dazu auf, ihre Schlussfolge-
rungen zu falsifizieren. Diese Aufforderung stehtim
Zusammenhang mit einem Preis, den die Origin-
of-Life-Stiftung ausgeschrieben hat. Der Preis kann
von demjenigen gewonnen werden, der ,einen
hochplausiblen Mechanismus fiir die spontane
Entstehung genetischer Instruktionen in der Natur
vorschlagt® (http://lifeorigin.info). Der Vorschlag
bzw. Mechanismus soll geeignet sein, Leben ent-
stehen zulassen. Als Preis sind 50.000 US$ pro Jahr
uber 20 Jahre ausgeschrieben. Weit tiber 100 auch
sehr renommierte Wissenschaftler werden als Gut-
achter und Juroren genannt. Auf den Webseiten
der Stiftung wird ausgefiihrt, dass der Preis nicht
offentlich in Laienzeitschriften und -medien auB3er-
halb wissenschaftlicher Zeitschriften angekiindigt
werden soll, da die Stiftung ,wiinscht, das Projekt
so unauffallig (,quiet”) wie moglich innerhalb der
wissenschaftlichen Gemeinschaft zu halten®.

Dieser Preis ist in gewisser Weise das Gegen-
teil des Preises, den Louis Pasteur im 19. Jahr-
hundert errang. Mit einem Zitat aus der 21. Auf-
lage (1998) des Biologie-Schulbuchs ,Linder
Biologie“ sei an diesen Preis erinnert: ,In fritheren
Zeiten nahm man an, dass Lebewesen auch aus
toten Stoffen ... durch Urzeugung entstehen kénn-
ten. Der Glaube an eine Urzeugung schréankte sich
allméhlich auf die Welt der Mikroorganismen ein,
bis 1862 Louis Pasteur nachwies, dassbei Abtétung
der vorhandenen Keime keine Mikroorganismen in
Nahrflissigkeiten entstehen. Damit war erwiesen,
dass sich gegenwartig Lebendes nur aus Lebendem
bildet: ,Omne vivum ex vivo.”* Trotz dieser Aussage
setzte das Schulbuch fort: ,Fiir die erstmalige Ent-
stehung der Organismen auf der Erde gilt diese
Aussage nicht“ (BAyRHUBER & KurL 1998, 411;in der
neuesten Auflage 2005 ist die Passage weggefallen).
Letztere Behauptung ist eine Glaubensaussage, da
nach derzeitigem Stand der Wissenschaft die
Erkenntnis gilt, dass sich Lebendes nur aus Leben-
dem bildet.

Vor dem Hintergrund der wissenschaftlichen
Ergebnisse Pasteurs, der Preisausschreibung jetzt
und der Beteiligung vieler Fachwissenschaftler als
Juroren darf man konstatieren: Im Gegensatz zu
vielen ¢ffentlichen Verlautbarungen auch mancher
Wissenschaftler liegt eine naturalistische Erklarung
der Entstehung des Lebens nicht vor. Im Sinne der
Wissenschaftlichkeit wére es gut, wenn nicht
offentlich etwas anderes behauptet wiirde und
gleichzeitig die Preisausschreibung der Offentlich-
keit moglichst vorenthalten werden soll.



Schlussfolgerungen

Wenn weder Zufall (stochastische Prozesse) noch
Notwendigkeit (naturgesetzliche Gegebenheiten)
den Ursprung des Lebens erklédren, was erklért ihn
dann? Wenn Selbstorganisation keine Erklérung,
sondern ein ,,deus ex machina“ (WACHTERSHAUSER
2001) ist, woher kommt dann die unzweifelhafte
Organisation lebender Systeme? TREVORS & ABEL
(2004) konstatieren, dass ganz neue Forschungs-
ansatze bendtigt werden. Sie lehnen ausdriicklich
Erkldrungen ab, die anstelle eines plausiblen
Mechanismus’ einfach lange Zeiten postulieren.
Letzteres wiirde der Aussage entsprechen: ,Es ist
eben passiert”, und kommt fiir sie einem ,blind
belief* (,blinden Glauben®) gleich. Wenn sich kein
Mechanismus findet, so sollte ihrer Meinung nach
die Wissenschaft nochmalsiberlegen, ob die unge-
steuerte Entstehung der genetischen Kybernetik
wirklich eine bewiesene Tatsache ist, und sich
neuen Forschungsansatzen zuwenden, die derzeit
nicht naheliegend sind.

Naturgesetze (Notwendigkeit) und Zufall
erkldren die Entstehung von Texten mit
Bedeutung nicht. Vielmehr wird eine
Konvention erkennbar, also eine willens-
gesteuerte Festlegung, die auch anders
sein konnte. Wie auch immer die
Konvention im einzelnen lautet:

Sie kann sich nicht selbst erfinden.

VoI (2006) meint am Schluss, wir sollten das
Leben als ein Axiom betrachten und zitiert Niels
Bonr: ,,.Leben stimmt mit Chemie und Physik tiber-
ein, ist aber von daher nicht entscheidbar.*

Diese miihevollen Uberlegungen fiihren zu
einer Erkenntnis, die wir weder verwerfen noch
verdrangen oder verwéssern mochten: Das Leben
ist ein geplantes System. Wir zitieren Blaise Pascar:
~Alles Wahrnehmbare zeigt weder vollige Abwe-
senheit noch eine offenbare Gegenwaértigkeit des
Gottlichen, wohl aber die Gegenwart eines Gottes,
der sich verbirgt.“ PascaL lebte zu einer anderen
Zeit. Aber die Diskussion tiber eine planende Kraft
in der Natur ist nicht tiberholt. Sie wird zwar heute
mit einer viel groBeren Detailtiefe gefithrt als
frither. Mit den Details verédndern sich aber weder
Fragestellung noch mogliche Antworten. Wie dhn-
lich und die Zeiten tiberdauernd die Grundfragen
sind, mit denen sich Religion und Naturwissen-
schaft beschaftigen, hat Dixon (2001) in der Zeit-
schrift Science formuliert: ,,Die Themen, um die es

bei den Diskussionen tiber Wissenschaft und
Religion geht, sind bleibende philosophische und
theologische Fragen tber Natur, Menschsein,
Wissen und Gott; Fragen wie die, ob Menschen von
Natur aus bose oder gut sind; was Menschen tiber
Gott und die Natur wissen konnen; ob sie einen
freien Willen haben; ob sie gerettet werden miis-
sen; ob sie sich selbst retten konnen oder ob sie
sich dafiir an hohere Machte wenden miissen.

Wir persoénlich mochten tiber die Naturwissen-
schaft als faszinierende Suche nach den Mecha-
nismen des Lebens die Suche nach dem Urheber
stellen. Im christlichen Kontext ist es der Schopfer,
der seine Geschopfe sucht und findet, wenn sie sich
finden lassen wollen.
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