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Baum, Baukasten,  Netzwerk
Ist die evolutionäre Systematik zirkelschlüssig?

Reinhard Junker, Rosenbergweg 29, 72270 Baiersbronn

Zusammenfassung: Heute sind mindestens zwei
Millionen Arten von Lebewesen bekannt. Die
enorme Vielfalt der Lebewesen zeigt kein chaoti-
sches Muster, sondern läßt sich nach verschiede-
nen Kriterien sinnvoll ordnen. Schon vor der 
Etablierung der Evolutionsanschauung in der Bio-
logie hatten sich hierarchische Ordnungsmuster
bewährt. Folgt man den Vorgaben der Evolutions-
lehre, wonach die Arten durch Abwandlungen und
Verzweigungen auseinander hervorgegangen sind,
ist primär zu erwarten, daß sich diese Vielfalt
baumförmig darstellen läßt (Stammbäume). Durch
diese Erwartung sind entsprechende Verfahren
der phylogenetischen Rekonstruktion wie die Cla-
distik motiviert. 

Kann die Vielfalt der Arten auch unter Prämis-
sen der Schöpfungslehre geordnet werden? Welche
Erwartungen an die Ordnungsmuster können ge-
stellt und geprüft werden? Ein wissenschafts-
theoretisches Standardargument gegen diesen
Ansatz lautet, mit „Schöpfung“ könne man jegli-
che Ordnungsmuster erklären; auch die Abwe-
senheit irgendeines Musters. Schöpfung erkläre
alles und damit nichts.

Doch so einfach stellt sich die Sachlage bei
näherer Betrachtung nicht dar. Zum einen wider-
sprechen die Merkmalsmuster der Arten vielfach
ursprünglichen evolutionstheoretischen Erwar-
tungen. So lassen sich die Beziehungen zwischen
Angehörigen bestimmter Tier- und Pflanzengrup-
pen nicht selten besser netzartig als baumartig
darstellen. Man kann zwar versuchen, die Evolu-
tionstheorie soweit zu ändern, daß diesen Befun-
den Rechnung getragen wird (was bisher allenfalls
teilweise gelingt), doch nähert man sich damit der
Situation, daß durch Evolution ebenfalls alle denk-
baren Muster im Prinzip deutbar sind. 

Zum anderen ist es durchaus möglich, aus Vor-
gaben der Schöpfungslehre konkrete, prüfbare Fol-
gerungen für das zu erwartende Merkmalsmuster
abzuleiten. Jede systematische Arbeit ist durch
philosophische Vorgaben geleitet, und letztlich
sind immer nur Deutungen im nachhinein, jedoch
keine zwingenden Vorhersagen möglich. Der nach-
folgende Beitrag geht dieser Problematik nach.

Einlei tung und Fragestel lung

Wie und warum läßt sich die Vielfalt der Lebe-
wesen ordnen und woran soll man sich bei der
Erstellung einer Ordnung orientieren? Der Ver-
gleich der Organismen deckt eine abgestufte Ähn-
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lichkeit auf, die es erlaubt, die Lebewesen in einer
hierarchischen Weise taxonomisch* zu ordnen
(Abb. 1) (Mit Stern versehene Begriffe finden sich
im Glossar). Dieser nicht selbstverständliche Befund1

ist schon lange erkannt worden, bereits vor der Ver-
öffentlichung von DARWINs Evolutionstheorie. Die
Abstammungslehre sollte eine Erklärung für diese
Ordnung der Lebewesen ermöglichen: Die Abstu-
fung des Ausmaßes der Ähnlichkeiten zwischen
den Arten soll demnach tendentiell das Ausmaß
der Auseinanderentwicklung der Arten widerspie-
geln. Im Gefolge der Abstammungslehre hat sich
folgerichtig das Baumschema als Darstellungs-
mittel der Ähnlichkeitshierarchie eingebürgert.2

Dagegen wurden in der Vergangenheit auch andere
Darstellungen verwendet, z. B. Stufenleitern oder
Netzschemata (vgl. Abb. 2 und 3). 

Die Tatsache, daß die Ähnlichkeitsmuster der
Arten eine hierarchische oder verschachtelte Ord-
nung erlauben, wurde vor DARWIN im Rahmen von
Schöpfungsvorstellungen nicht als problematisch
empfunden. Heute ist dies anders, denn man
glaubt, mit der Evolutionslehre eine wissenschaft-
liche Erklärung für diesen Befund bieten zu können,
was für die Schöpfungslehre nicht gelte. So ist
MAHNER (2002) der Auffassung: „Gewiss würde
auch eine Schöpfungstheorie die abgestufte Ähn-
lichkeit der Arten, wie sie sich in der biologischen
Systematik darstellt, erklären: Gott hat eben ähn-
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Abb. 1: Ordnung der
Lebewesen in einem
hierarchischen, enkap-
tischen System, am 
Beispiel von Riesengleit-
hörnchen (P. petauri-
sta), Eichhörnchen 
(Sc. vulgaris) und 
Wolf (C. lupus). 
(Nach PETERS & 
GUTMANN 1971)

typen. Grundtypen sind alle biologi-
schen Arten, die direkt oder indirekt
durch Kreuzungen miteinander ver-
bunden sind, wobei das Erbgut bei-
der Elternarten ausgeprägt werden
muß (SCHERER 1993).

Makrosystematik und Grundtypen

In diesem Beitrag geht es, wenn nicht
anders vermerkt, um Makrosystema-
tik, das heißt um Systematik* der
höheren taxonomischen* Gruppen
(Familie und höher). Im Rahmen der
Grundtypenbiologie entspricht dies
der Systematik verschiedener Grund-



liche Arten geschaffen. Und, so fragen die Krea-
tionisten, ist diese Ähnlichkeit nicht gerade Beweis
für die Handschrift desselben Baumeisters? Leider
nein, denn eine auf Schöpfung basierende Theorie
könnte auch den genau gegenteiligen Fall erklären,
nämlich den, dass es keinerlei Ähnlichkeit zwischen
den Arten gäbe: Gott hätte dann eben unähnliche
Arten geschaffen. (In diesem Falle wäre die Idee
einer Evolution wohl gar nicht erst aufgekommen.)“
Daher müsse ein „wissenschaftlicher Kreationis-
mus“ scheitern und auf einem Schöpfungsansatz
basierende Theorien könnten nicht als Alternativen
zur Evolutionstheorie in Frage kommen.

Dieses Argument ist so alt wie die DARWINsche
Evolutionstheorie, denn bereits Charles DARWIN

führte es in seinem Hauptwerk „Über die Entstehung

der Arten“ (1859, 416) an: „On the ordinary view of
the independent creation of each being, we can
only say that so it is; – that it has so pleased the
Creator to construct each animal and plant.“ 

Kritiker wenden also ein, daß beliebige Erwar-
tungen an das Merkmalsmuster der Lebewesen aus
der Schöpfungslehre abgeleitet werden können;
die Daten würden also immer „passen“. Die Kritik
ist insofern berechtigt, als in der Tat keine eindeu-
tigen Erwartungen aus der Schöpfungslehre abge-
leitet werden können – wir kommen weiter unten
darauf zurück –, aber ist die Situation bei der Evo-
lutionslehre grundlegend anders? Im folgenden
wird dieser Frage nachgegangen. Zunächst sollen
jedoch einige grundsätzliche Bemerkungen zu den
Voraussetzungen der Systematik* der Lebewesen
vorgeschaltet werden.

Es gibt keine voraussetzungslose Systematik

Wenn die Vielfalt der Lebewesen geordnet werden
soll, stellt sich die Frage, nach welchen Gesichts-
punkten diese Ordnung erfolgen soll. Jeder Syste-
matiker arbeitet mit einer bestimmten Vorstellung
und Zielsetzung, die von den bloßen Daten an sich
nicht erzwungen werden. So bemerken SUDHAUS &
REHFELD (1992, VII) einleitend in ihrem Lehrbuch,
daß eine „unvoreingenommene Betrachtung der
Natur und damit auch eine theorienlose Systema-
tik weder möglich noch erwünscht“ sei. Beobach-
tungen erfolgen theoriegeleitet, und die Art und
Weise, wie das Ähnlichkeitsmuster der Arten erfaßt
wird, hängt davon ab, welche Regelmäßigkeiten in
der Natur erwartet werden (RIEPPEL 1993, 5).

Nach dem Siegeszug der Abstammungslehre
soll das System der Lebewesen in der Regel dem
zugrundegelegten Evolutionsgedanken gerecht
werden. Der hypothetische phylogenetische
Ablauf soll sich in der Systematik widerspiegeln.
Die Voraussetzung evolutionärer Deutung ist in der
Biologie heute zwar selbstverständlich, doch
ändert dies nichts daran, daß es sich um eine Vor-
gabe handelt (MOORE & WILLMER 1997, 2f.). LEE

(1999, 724) ist der Auffassung, daß der Versuch,
die Vielfalt der Lebewesen in ein Baumschema zu
bringen, nur durch Bezugnahme auf die Evoluti-
onstheorie gerechtfertigt werden kann. Und BRO-
WER (2000, 19) stellt ebenso wie viele andere Bio-
logen fest, daß das grundsätzliche Prozedere des
Erkennens von Homologien*, welche die Basis für
eine phylogenetische Systematik bilden, sich in den
letzten 200 oder mehr Jahren nicht geändert habe.
Dies sei der Fall, weil die empirische Basis vom je-
weiligen Deutungsrahmen – Evolution, Plan Gottes
oder anderes – relativ unabhängig sei. Offenbar
zwingt das Ähnlichkeitsmuster der Arten die Syste-
matiker nicht, die Vielfalt der Lebewesen im Sinne
eines evolutionstheoretischen Stammbaumes zu
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Tab. 1: Oben: Merkmalsverteilung der Malpighischen Gefäße (Verdauungsorgane) und
Mandibeln (Kauapparat) für Taxa der Gliederfüßer (nach SUDHAUS & REHFELD 1992).
Diese Autoren schreiben dazu: „Wir sind gehalten, eine konvergente Entwicklung entweder
von Mandibeln oder von Malpighischen Gefäßen in Betracht zu ziehen. ... Die Komplexität
von Mandibeln und Malpighischen Gefäßen kann als gleichwertig eingestuft werden.“ Zwar
könne eventuell der unterschiedliche ontogenetische Bildungsweg als Hinweis darauf gewer-
tet werden, daß die Malpighischen Gefäße konvergent entstanden sind, doch müsse bedacht
werden, daß Entwicklungswege homologer Strukturen unterschiedlich sein können. Die Ent-
scheidung darüber, welche Gemeinsamkeit als Indiz für phylogenetische Verwandtschaft zu
werten ist, wird mit dem Sparsamkeitskriterium begründet: „Eine klare Entscheidung ist erst
möglich, wenn weitere Merkmale in den Vergleich einbezogen werden“ (SUDHAUS & REH-
FELD 1992, 88).
Unten: Eine ähnlicher Fall von Merkmalswidersprüchen komplexer Merkmale bei Weich-
tieren, Ringelwürmern und Gliederfüßern. (Nach EERNISSE et al. 1992)

Phänetik: Taxonomische Vorge-
hensweise, bei der das Ausmaß der
Ähnlichkeit bzw. Unähnlichkeit zwi-
schen verschiedenen Taxa bestimmt
wird, ohne daß die zugrundegelegten
Merkmale in „ursprünglich“ und
„abgeleitet“ gewichtet werden. 

Systematik: Biologische Arbeits-
richtung, die die stammesgeschicht-
lichen Zusammenhänge der Organis-
men zu ermitteln versucht.

Taxonomie: Wissenschaft, die sich
(unabhängig von eventuell zugrunde-
liegenden Ursprungskonzepten) mit
der Ordnung und Einteilung der
Lebewesen befaßt.

Glossar

Cladistik: Methode, die auf der Basis
einer Merkmalsanalyse und einer
Wertung der Merkmale als „ur-
sprünglich“ und „abgeleitet“ die
stammesgeschichtlichen Positionen
der untersuchten Taxa bestimmen
will. (Zur Vorgehensweise der Cladi-
stik und zum Unterschied zur Phäne-
tik wird auf die einschlägige Literatur
verwiesen, z. B. RIDLEY 1991.)

Homologie: hier: Gleichwertigkeit
von Strukturen oder Organen im Bau
und in der Lage im Gesamtorganis-
mus, unabhängig von deren Funktion.

Konvergenz: mehrfach unabhängig
(von verschiedenen Ausgangsstruk-
turen) entstandenes baugleiches
Merkmal. 

Merkmale Taxa
Spinnentiere Antennata Krebstiere

Malpighische Gefäße + + –
Mandibeln – + +

Merkmale Taxa
Weichtiere Ringelwürmer Gliederfüßer

Trochophora-Larve + + –
mesodermale Segmentation – + +
Hämocyanin-Atmungspigmente u.a. + – +



ordnen. Eine nicht-evolutionäre Leitanschauung in
der Systematik ist daher grundsätzlich legitim.

Es gilt heute als Allgemeingut, daß ein prakti-
kables taxonomisches System oft nicht als Wider-
spiegelung der Evolution angesehen werden kann.
Die taxonomischen und die phylogenetischen
Erfordernisse stehen häufig im Gegensatz zuein-
ander (vgl. z. B. CRONQUIST 1987, 14; LORENZEN 1994,
200). So stehen hinter der Cladistik* und der Phä-
netik* „völlig verschiedene Philosophien. Die eine
versucht das Evolutionsmodell der Verzweigung
zu behaupten, die andere das Modell der morpho-
logischen Ähnlichkeit“ (RIDLEY 1991, 108). Die 
Prozeduren in beiden Verfahren, Ordnung herzu-
stellen, sind entsprechend verschieden. Die Philo-
sophie, die hinter einer Systematik steckt, hat also
maßgebliche Folgen für die konkrete Vorgehens-
weise in der Systematik. 

Erwartungen an das Merkmalsmuster  im
Rahmen der  Evolut ionslehre

Baum, Baukasten,  Netzwerk . Die bekannten Evolu-
tionsmechanismen beinhalten zum einen sukzes-
sive Abwandlungen, zum anderen Aufspaltungen
von Arten. Dies begründet naheliegenderweise die
Erwartung, die Vielfalt der Lebewesen hierarchisch
und insbesondere in Baumform darstellen zu kön-
nen. In zahlreichen Fällen ist die Darstellung von
Organismengruppe in Baumdiagrammen einiger-
maßen stimmig; doch ist dies bei weitem nicht
immer der Fall (s. u.). In der Regel weisen auch die
relativ stimmigen Ähnlichkeitsbäume „Schönheits-
fehler“ auf. Damit ist gemeint, daß in der Baum-
darstellung einige markante Merkmale der ver-
glichenen Lebewesen nicht in das jeweils ermittel-
te Verzweigungsschema passen (Inkongruenzen).
Anders ausgedrückt: Die Merkmale sind gewöhn-
lich so unter den Arten verteilt, daß verschiedene –
durchaus gewichtige – Merkmale oder Merkmals-
komplexe unterschiedliche Baumdiagramme unter-
stützen. Evolutionstheoretisch geht man in diesen
Fällen davon aus, daß die betreffenden baugleichen
Merkmale zwei- oder mehrfach unabhängig ent-
standen sind, und bezeichnet sie als Konvergenzen*.
Da eine mehrmalige unabhängige Entstehung kom-
plexer Merkmale evolutionstheoretisch als eher
unwahrscheinlich angesehen wird, versucht man,
die Annahme von Konvergenzen zu vermeiden. Da
dies nicht generell möglich ist, wählt man den „spar-
samsten Baum“, d. h. diejenige Baumdarstellung, in
welcher die geringste Anzahl von Konvergenzen
postuliert werden muß. 

Unter Konvergenzen sollen hier nur solche
Ähnlichkeiten verstanden werden, die aufgrund
ihres Baus bzw. ihrer Lage im Gesamtgefüge des
Organismus so ähnlich sind, daß sie nach den übli-

chen biologischen Kriterien als homolog gewertet
werden. Tab. 1 verdeutlicht diesen Sachverhalt.
Nicht gemeint sind Fälle wie z. B. die Konvergenz
zwischen Vogelflügel und Insektenflügel als Trag-
flächen, da ein völlig verschiedener Bau verwirk-
licht ist. (Auf diese Problematik geht JUNKER [2002]
ausführlich ein.)

Die Merkmale der Lebewesen sind also häufig
in einer Art und Weise verteilt, daß Stammbaum-
rekonstruktionen nicht ohne eine mehr oder weni-
ger große Anzahl von Konvergenzen auskommen.
Dabei handelt es sich nicht um seltene Ausnahmen,
sondern um die Regel. In manchen Fällen nimmt
nun das Vorkommen von Konvergenzen ein sol-
ches Ausmaß an, daß die Systematiker zur Dar-
stellung oder Beschreibung der Ähnlichkeitsbezie-
hung das Baumschema verlassen. Einige Beispie-
le seien im folgenden angeführt.

So stellt der Botaniker CRONQUIST (1987, 24) fest,
daß die Angiospermen (bedecktsamige Blüten-
pflanzen) mit Konvergenzen durchsetzt sind.
MEYEN (1987, 97f.) schreibt in seinem paläobotani-
schen Lehrbuch, die Merkmalsverteilungen der
Farnartigen seien so chaotisch (d. h. treten in so
vielen unterschiedlichen Merkmalskombinationen
auf), daß eine Systematik äußerst erschwert sei.
Über Verwandtschaftsverhältnisse bei Farnen gibt
es entsprechend „dramatisch verschiedene Hypo-
thesen“ (ROTHWELL 1999, 190). Eine ähnliche Situa-
tion zeigt sich bei den devonischen Landpflanzen
(JUNKER 1996; s. beispielhaft Abb. 2), aber auch
sonst in der Paläobotanik (vgl. z. B. ROTHWELL &
SERBET 1994). 

Auch im Tierreich gibt es ähnliche Fälle. Die
fossil bekannten Amphibiengruppen des Karbons
können auf der Basis abgeleiteter Merkmale nicht
in Form ineinandergeschachtelter Gabelungen
phylogenetisch angeordnet werden, es sei denn, es
wird eine große Anzahl von Rückwärtsentwick-
lungen angenommen. Viele Merkmale müssen
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Abb. 2: Netzartige
Beziehungen unter-
devonischer Pflanzen-
gattungen. 
(Nach JUNKER 1996)



konvergent entstanden sein (CARROLL 1982, 102f.;
CLACK 2002). 

FEDUCCIAs (1996) Ausführungen zur Phylogene-
se der Vögel zeigt, daß Konvergenzen so verbrei-
tet sind, daß der Bau der Vögel nicht verwendet
werden kann, um die Phylogenese nachzuzeich-
nen. Das heißt aber nichts anderes, als daß eine
Baumdarstellung mit großen Schwierigkeiten ver-
bunden ist.

Verschiedene – durchaus gewichtige –

Merkmale oder Merkmalskomplexe

unterstützen häufig unterschiedliche

Baumdiagramme.

MOORE & WILLMER (1997) zeigen in einer
Überblicksarbeit auf, daß auch bei den Wirbellosen
Konvergenzen weit verbreitet sind und daß das
Ausmaß an Konvergenzen stark unterschätzt wor-
den ist. Beispielsweise muß angenommen werden,
daß die Tracheen (von außen in den Körper sich
verzweigende Luftröhren zur Atmung) mindestens
viermal unabhängig entstanden sind, wobei in den
betroffenen Tieren das Tracheensystem in fast
identischer Weise gebaut ist (MOORE & WILLMER

1997, 14). Bei den Wirbellosen beschränken sich
Konvergenzen zudem nicht vornehmlich auf
„untergeordnete Merkmale“; sogar komplexe
„Design-Merkmale“ seien oft konvergent und für
die Rekonstruktion der Phylogenese irreführend
(MOORE & WILLMER 1997, 16). Diese beiden Auto-
rinnen kommen zum Schluß, daß jedes phylo-
genetische Schema der Metazoen auf der Wahl
bestimmter Merkmale beruht, und daß stillschwei-
gend davon ausgegangen wird, daß die anderen
Merkmale konvergent sein müssen. Bei den Wir-
bellosen gebe es eine enorme Vielfalt überlappen-
der Merkmalskonstellationen, die in keiner denk-
baren Klassifikation in Kongruenz gebracht werden
können (vergl. Abb.3). Die Schlußfolgerung sei
unvermeidlich, daß Konvergenzen „sehr weit ver-
breitet“ seien (MOORE & WILLMER 1997, 3).

Darüber hinaus glauben MOORE & WILLMER

(1997, 3) eine Tendenz unter den Biologen zu
erkennen, die Konvergenzproblematik herunterzu-
spielen oder zu übergehen (vgl. auch PATTERSON

1988, 77). Nach Meinung von ARMBRUSTER (1996,
227) neigen die Systematiker dazu, Merkmale
selektiv zu verwenden: „gute“ Merkmale würden
bevorzugt, d. h. solche, die wenig Konvergenzen
aufweisen. Dies führe zu einer Unterschätzung des
Ausmaßes an Konvergenzen. 

Baukastensystem? Vor diesem Hintergrund kann
es nicht überraschen, daß unter evolutionstheore-
tischen Voraussetzungen arbeitende und denken-
de Wissenschaftler immer wieder zu Erkenntnis-

sen gelangen, die die Vorstellung von einem Bau-
kastensystem des Lebens stützen. Nachfolgend
zwei Beispiele (weitere finden sich in JUNKER 2002,
Kapitel 5): 

In ihrem paläobotanischen Lehrbuch schreiben
STEWART & ROTHWELL (1993, 212; ähnlich wie der
oben zitierte Lehrbuchautor MEYEN), daß es kein
einziges Merkmal gebe, wonach eine Pflanze als
Farn definierbar ist. Dahinter verbirgt sich nichts
anderes als eine baukastenartige Verteilung der
Merkmale in den verschiedenen Familien. In phy-
logenetischen Schemata äußert sich dies in Mehr-
oder Vielfachgabelungen (kammartige Form von
Teilen von Dendrogrammen in „strict consensus
trees“), da sich die Merkmalswidersprüche nicht
auflösen lassen.

Ähnliches schildern KNOLL et al. (1984, 41) bei
den Angiospermen: Kein Taxon enthalte aus-
schließlich undifferenzierte oder hochdifferenzierte
Merkmale. Die meisten Angiospermen-Familien
seien eine Mischung aus mehr oder weniger diffe-
renzierten Merkmalen in unterschiedlichen Kombi-
nationen und es gebe keine Familie mit ausschließ-
lich primitiven oder ausschließlich abgeleiteten
Merkmalen. Dies gelte auch für den Fossilbericht.

Im Sinne eines „Baukastensystems“ läßt sich
auch das Phänomen der „polythetischen Gruppen“
deuten, das besonders bei Pflanzen verbreitet ist.
Darunter versteht man Taxa höherer Ordnung, die
schwer definierbar sind und sich dadurch „aus-
zeichnen“, daß kein Merkmal, welches in dieser
Gruppe vorkommt, bei allen Mitgliedern anzutreffen
ist. Alle diese Merkmale sind jedoch in der Gruppe
als ganze verbreitet und sie kommen bei den mei-
sten Mitgliedern vor (STEVENS 1984, 171). STEVENS

(1984, 172) nennt als Beispiel die Angiospermenfa-
milie der Doldenblütler (Apiaceae). Alle Merkmale,
welche die Doldenblütler charakterisieren, kommen
entweder nicht bei allen Arten dieser Familie vor
oder sie kommen auch bei anderen Familien vor.

ROTH (1994, 304) macht darauf aufmerksam,
daß bis zum frühen 19. Jahrhundert „Geflechte,
Netze und Karten“ in der botanischen Systematik
verwendet wurden. Unsere gegenwärtige Präfe-
renz für eine verschachtelte Hierarchie folge nicht
aus einer der Natur innewohnenden Logik, sondern
aus der Entsprechung mit einem Aufzweigungs-
und Veränderungsprozeß. Doch der Phylogeneti-
ker könne nicht zur Netzdarstellung zurückkehren,
da eine Art oder Gattung nicht in allen Richtungen
mit anderen verbunden werden könne. Das gilt erst
recht für höhere taxonomische Gruppen, um die es
in diesem Beitrag geht. Angesichts der geschilder-
ten Befunde darf aber bezweifelt werden, daß die
Baumdarstellung zurecht als einzige akzeptable
Form der systematischen Darstellung gelten kann.
Die genannten generalisierenden Feststellungen
und die ihnen zugrundeliegenden Befunde ent-
sprechen keineswegs den Erwartungen im Rah-
men der Evolutionslehre.
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Lösungsversuche 

Konvergenzen aufgrund von Umwelteinf lüssen?
Die Standarderklärung für das Auftreten von Kon-
vergenzen lautet, es handle sich hierbei um spezi-
ellere Umweltanpassungen, die phylogenetisch
nicht aussagekräftig seien. Starke Selektionsdrücke
unter ähnlichen Umwelteinflüssen sollen unab-
hängig zu ähnlichen Strukturen geführt haben.
Allerdings sind die Merkmale, anhand derer Fami-
lien und Ordnungen von Angiospermen unter-
schieden werden, zum großen Teil solche, die
schwerlich mit Anpassung und Überlebensvorteil
in Verbindung zu bringen sind (CRONQUIST 1969,
186): die Position des Fruchtknotens, die Form der
Kronblätter, die Ausprägung von Früchten, die
Stellung der Samenanlage im Fruchtknoten, die
Anzahl der Blütenteile, Anwesenheit oder Abwe-
senheit von Endosperm oder Perisperm im Samen;
die Abfolge der Entwicklung der Staubblätter und
so weiter. Überall gibt es Konvergenzen, ohne daß
ein Zusammenhang mit Umweltanpassungen
erkennbar ist (MINELLI 1993, 18). 

Auch TROLL, wie CRONQUIST eine Kapazität unter
den Botanikern des 20. Jahrhunderts, kommt zu
einem ähnlichen Gesamteindruck: „Auch die Kon-
vergenzen erschöpfen sich nicht in solchen Anpas-
sungsmerkmalen. Die pflanzlichen Gestaltungs-
verhältnisse weisen vielmehr auch in diesen höchst
merkwürdigen Erscheinungen unverkennbare Züge
nicht adaptiver Natur auf und es sind gerade diese,
welche sich an Formen verschiedener Organisation
wiederholen. Wir stehen also vor der Tatsache, daß
die als Konvergenzen bezeichneten Ähnlichkeiten
nicht von außen bedingt und deshalb auch nicht
aus konvergenter Anpassung zu erklären sind“
(TROLL 1937, 43; Hervorhebung im Original). Die
Mannigfaltigkeit der Organbildung sei größer als
die Mannigfaltigkeit der Lebensbedingungen und
Funktionsprinzipien. 

Lösung durch Molekularbiologie? Molekularbiolo-
gische Studien (z. B. basierend auf Sequenzdaten
von Proteinen oder DNA) könnten hier weiterhel-
fen und Kriterien zur Unterscheidung von mor-
phologischen Homologien und Konvergenzen bie-
ten. Konvergenzen wurden jedoch auch bei Pro-
tein- oder Nukleotidsequenzen festgestellt (HILLIS

1994, 351; BOLKER & RAFF 1996, 491; RIEPPEL 1988,
62f.). HILLIS rechnet damit, daß weitere Fälle mole-
kularer Konvergenz bekannt werden, wenn sich die
Molekularbiologen mit diesem Phänomen befas-
sen werden. Dieses Feld bedarf weiterer Bearbei-
tung, die den Rahmen dieses Beitrags sprengen
würde.

„Superorganismen“ am Anfang? Die Annahme von
Konvergenzen könnte vermieden werden, wenn
man an den Anfang der Entwicklung Organismen

stellen würde, die bereits ein großes Repertoire an
Gestaltungsmöglichkeiten besaßen, eine Art „Vor-
rat“ an Merkmalen bzw. Merkmalsausprägungen.
Durch Verluste einzelner Merkmale in verschiede-
nen evolutionären Linien könnten inkongruente
Verteilungen der Merkmale zustandekommen (s.
o.). Ein Beispiel soll dies verdeutlichen. Es hat sich
zunehmend herausgestellt, daß es Gründe gibt, die
Arthropoden (Gliederfüßer) trotz ihrer Gemein-
samkeiten als polyphyletisch zu betrachten (Zu-
sammenfassung in BUDD 1996). Der Grund dafür
sind zahlreiche Konvergenzen, die unterschied-
liche, sich widersprechende Verwandtschafts-
verhältnisse nahelegen (vgl. EERNISSE et al. 1992).
Abb. 3 zeigt dies eindrucksvoll: eine Netzdarstel-
lung entspricht offenbar der Formenvielfalt besser
als eine Baumdarstellung. Es zeichnet sich ab, daß
hinter der verwirrenden Vielfalt eine begrenzte
Zahl genetischer Mechanismen stehen könnte.
BUDD (1996) spricht von einer genetischen „Tool-
box“, deren Einfluß in verschiedenen Entwick-
lungslinien zur Ausprägung gleicher Phänotypen
geführt haben könne. Solche Mechanismen könn-
ten helfen, die zahlreichen Konvergenzerschei-
nungen bei Arthropoden besser zu verstehen.
ADLER (1997, 42f.) kommentiert diese Entwicklung
wie folgt: „Das von BUDD angesprochene genetische
Instrumentarium der Morphogenese beinhaltet
nach derzeitigem Kenntnisstand ein hierarchisches
System von Kontrollgenen, über das je nach Orga-
nismus und Organ aus einer Grundausstattung
morphogenetischer Möglichkeiten die jeweils ‘pas-
sende’ realisiert wird. Dabei ist die Grundausstat-
tung innerhalb größerer systematischer Gruppen
wenig verschieden, und die Gestaltunterschiede
der Untergruppen und Arten resultieren sozusagen
aus der unterschiedlichen Benutzung desselben
Baukastens. Vor diesem Hintergrund kann etwa in
einem gedachten Ur-Arthropoden ein beachtliches
Arsenal an Gestaltmöglichkeiten gedacht werden,
das vornehmlich durch Variation der Kontroll-
instanz zu der vorliegenden Formenfülle geführt
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(4 Untersuchungen) 4 Untersuchungen

3 Untersuchungen
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1 Untersuchung
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Mandibulata

Uniramia

Tracheata

Insekten

Tausendfüßer

Abb. 3: Ähnlichkeits-
beziehungen unter
Lebewesen können als
Netzwerk dargestellt
werden, hier am Bei-
spiel der Verwandt-
schaftsverhältnisse der
Arthropoden (Glieder-
füßer). Je nach zu-
grundegelegten Merk-
malen (verschiedene
Untersuchungen) er-
geben sich unterschied-
liche Gruppierungen.
Die entsprechenden
Untersuchungen stam-
men alle aus den
1990er Jahren. 
(Nach WÄGELE 2001)
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haben könnte.“3 Ein solcher „Super-Arthropode“
am Anfang der Arthropodenevolution stellt bishe-
rige Vorstellungen über evolutionäre Abfolgen im
Grunde auf den Kopf. Das Baumschema zur Dar-
stellung der Verwandtschaftsbeziehungen könnte
nur in dem Sinne aufrechterhalten werden, daß an
seiner Basis eine vielseitige Ausgangsform stand,
deren Ausprägungsmöglichkeiten in den Ästen
und in verschiedenen Weisen mehr oder weniger
verlorengegangen ist.4

Daß der Mosaikcharakter vieler Fossilien eine
Widerspiegelung ähnlicher regulatorischer Gene
sein könnte, meint auch SHUBIN (1998). Reguliert
werden kann aber nur das, was schon da ist. Soll
man also annehmen, daß die in den Fossilien zum
Vorschein kommende Vielfalt in einem hypotheti-
schen Vorläufer „gesammelt“ bereits vorlag? Im
Grunde genommen nähert man sich mit solchen
Überlegungen ideellen Bauplänen, die als „Baukä-
sten“ für unterschiedliche Kombinationen dienen.5

Manche Überlegungen 

nähern sich ideellen Bauplänen, 

die als „Baukästen“ für unterschiedliche

Kombinationen dienen.

Ein weiteres extremes Beispiel sei noch ange-
führt: WILLMER (1990) präsentiert einen Wirbello-
sen-Stammbaum, der fast keine „Baumstrukturen“
mehr besitzt (Abb. 4). Diese Darstellung ergibt sich
nach Berücksichtigung praktisch aller Strukturen,
die je als Argumente in der hundertjährigen Dis-
kussion ins Feld geführt wurden. Der Stammbaum
stellt sich als Wiese dar, die auf den Plathelminthen
stockt (WILLMER 1990, 361). GRASSHOFF (1994, 203)

bemerkt dazu: „Es ist in diesem Zusammenhang
daran zu erinnern, daß zum Beispiel unter den
Coelenteraten [= Hohltiere] schon alle Haupt-
Gruppen als Ausgangs- und Endformen der Ent-
wicklung requiriert wurden, daß für die vielfältigen
Konstruktionen der Schwämme überhaupt keine
Entwicklungslinien auszumachen sind, daß für die
Arthropoden [Gliederfüßer] monophyletische, di-
phyletische oder polyphyletische Entwicklungen
behauptet werden …, daß schließlich Konstruktions-
typen vor allem wurmförmiger Tiere, wie z. B.
Pogonophoren, Nemertini, oder auch Bryozoen
und Brachiopoden als eine Art erratischer Blöcke
je nach Strömungsrichtung der Ansichten auf ver-
schiedene Plätze verschoben werden.“ Es ist keine
Frage, daß eine solche Situation evolutionstheore-
tisch unerwartet ist. 

Konvergenzen als  „t iefe Homologien“? MEYER

(1999) stellt sich vor, daß Konvergenzen dadurch
zustande kommen, daß latente Gene und Ent-
wicklungsmechanismen während der Evolution
neu „auferweckt“ werden. In Wirklichkeit sollen
demnach auch bei Konvergenzen Homologien auf
einer tieferen Ebene vorliegen. Durch das längere
Ausschalten und spätere Wieder-Einschalten
erscheinen dann solche Strukturen als konvergent,
die es gar nicht sind. Als Belege für diese Vorstel-
lung bringt MEYER Beobachtungen an Buntbar-
schen in den großen ostafrikanischen Seen.
Bestimmte markante Körperformen treten offen-
kundig konvergent auf. Dasselbe gilt für die Aus-
bildung eines Schwertchens in der Schwanzflosse
von Schwertträger-Fischen (Xiphophorini, Abb. 5).

Dieses Konzept läuft auf polyvalente Stamm-
formen hinaus, denn damit Gene oder Entwick-
lungsmechanismen aufgeweckt werden können,
müssen sie schon da sein. Bei MEYERs Beispiel der
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Buntbarsche handelt es sich allerdings um mikro-
evolutive Phänomene, um Vorgänge, die sich inner-
halb von Grundtypen (SCHERER 1993) abspielen. Es
läßt sich im Sinne polyvalenter Stammformen deu-
ten (FEHRER 1997). Ein erst jüngst veröffentlichtes
Beispiel dieser Art ist das Wiedererscheinen von
Flügeln bei zuvor flügellos gewordenen Insekten
(WHITING et al. 2003).

Einer Ausweitung dieses Arguments auf makro-
evolutive Bereiche, um die es bei den anderen oben
genannten Beispielen geht, und die damit verbun-
denen Zeiträume steht zweierlei entgegen: Zum
einen würde ein längeres Stillegen zu irreversiblen
Verlusten führen, da den zwangsläufig auftreten-
den Verlustmutationen selektiv nicht entgegen-
gewirkt werden kann. Zum anderen würde die 
Ausweitung des Arguments auf einen „Alleskön-
ner“-Organismus am Anfang hinauslaufen, dessen
Existenz biologisch vollkommen unplausibel wäre
(vgl. die Ausführungen weiter oben über den hypo-
thetischen „Super-Arthropoden“). Das Konzept
komplexer Stammformen läuft bei Extrapolation in
die Vergangenheit darauf hinaus, die unabhängige
Entstehung diskreter Grundtypen zu postulieren,
was einem Schöpfungsverständnis entspricht.

Vorhersagen und Plast iz i tät  der  
Evolut ionslehre

Im letzten Abschnitt kamen Befunde zur Sprache,
die evolutionstheoretisch unerwartet waren. Man
könnte auch sagen, daß aus der Evolutionslehre
abgeleitete Schlußfolgerungen in erheblichem
Maße widerlegt wurden. Was geschieht nun mit
der Evolutionslehre? Sie wird damit keineswegs als
widerlegt, nicht einmal als unplausibel betrachtet.
Vielmehr kommt hier die Plastizität der Evoluti-
onslehre bzw. aller Ursprungsvorstellungen ins
Spiel. Ursprungstheorien sind nur in begrenztem
Maße testbar und sie operieren notgedrungen mit
vielen Unbekannten. Ein Scheitern bisheriger Vor-
stellungen führt zu Mutmaßungen, was in den
unbekannten „Bereichen“ geschehen sein könnte.

REMINE (1993) meint in diesem Zusammen-
hang: Würde es beispielsweise nicht gelingen, die
Vielfalt der Formen in ein hierarchisch geordnetes
System zu bringen, so würden neue Evolutions-
mechanismen postuliert werden, etwa horizontaler
Gentransfer. REMINE hatte recht: Angesichts der
Merkmalsmosaike bei Archaebakterien, Eubakte-
rien und Eukaryonten wird mittlerweile genau dies
diskutiert und ausdrücklich angenommen (DOO-
LITTLE 2000; vgl. NEUHAUS 2000). 

Evolutionstheoretisch könne – so REMINE – ein
hierarchisches Ordnungssystem zwar grundsätz-
lich erwartet werden; andere Erwartungen sind
aber auch möglich: 

• Werden fließende Übergänge von Art zu Art
zugrundegelegt, könnte auch das Fehlen klarer
Grenzen erwartet werden.

• Sterben zu viele Arten unentdeckt aus, könnte
ein chaotisches Muster verschiedener Merkmale
übrigbleiben. 

Der Befund überraschend vieler Konvergenzen
führt zum Postulat „tiefer“ Homologien (s. o.) oder
genetisch extrem vielseitig ausgestatteter Stamm-
formen, deren Existenz jedoch vorerst hypothe-
tisch ist.

Widersprechende oder problematische Befunde
verlieren durch neue Anpassungen der Evoluti-
onstheorie ihre falsifizierende Kraft.6 Man kann hier
wohl mit Fug und Recht die Frage stellen, wie eine
evolutionär orientierte Systematik im Bereich der
Vergleichenden Biologie widerlegt werden könnte.
Denn offenkundig kann die Evolutionslehre an
recht unterschiedliche Ähnlichkeitsmuster ange-
paßt werden.

Vorhersagen und Prüfbarkeit  der  
Schöpfungslehre?

Eingangs wurde geschildert, weshalb Schöpfungs-
Alternativen zur Evolutionslehre von den meisten
Biologen schon im „Vorfeld“ (aus wissenschafts-
theoretischen Gründen) nicht in Betracht gezogen
werden, wenn es um die Deutung des Ähnlich-
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keitsmusters der Lebewesen geht. Ein Hauptargu-
ment lautete, im Rahmen von Schöpfungsvorstel-
lungen könnten beliebige Muster oder auch die
Abwesenheit irgendeines Musters vorhergesagt
werden. Daher könne also alles und folglich nichts
erklärt werden. Nun hat sich aber herausgestellt,
daß sich die Evolutionslehre in einer ähnlichen
Situation befindet. Offenbar ist es in keinem
Ursprungsmodell möglich, bestimmte zu erwarten-
de Ähnlichkeitsmuster zwingend vorherzusagen.
Vielmehr kann es nur darum gehen, Plausibilitäts-
betrachtungen im nachhinein anzustellen. 

Der typologische Einst ieg. Wie auch immer in der
Systematik vorgegangen wird – es ist immer ein
typologischer Einstieg notwendig: Die Formenviel-
falt muß bestmöglich erfaßt werden (TOMLINSON

1984, 380; vgl. BRADY 1985). RIEPPEL (1989) weist
darauf hin, daß die Systematik – historisch belegt –
von der Evolutionslehre unabhängig ist. „Arten
müssen erst als solche erkannt sein, bevor sie auf-
grund eines kontinuierlichen Abstammungsprozes-
ses miteinander verknüpft werden können. Die
systematische Forschung geht mit logischer Not-
wendigkeit einer Erklärung der Ordnung in der
Natur durch die Hypothese vom ‘descent with modi-
fication’ voraus“ (RIEPPEL 1989, 197; Hervorhebung
im Original). NELSON & PLATNICK (1981, 328) sind der
Auffassung: „… systematists always have been, are,
will be, and should be, typologists.“ Die Merkmals-
analyse und die Ermittlung von Ähnlichkeiten ist
also relativ theorieneutral; das gilt auch für die Cla-
distik, deren Prozedere zwar ausdrücklich evoluti-
onstheoretisch motiviert ist, aber unabhängig von
ihr durchgeführt werden kann (RIDLEY 1983, 651).

Wie könnte man nun im Rahmen von Schöp-
fungsanschauungen konkret vorgehen? Die Er-
mittlung von Ähnlichkeitsmustern kann nach be-
währten, möglichst theorieneutralen Verfahren
vorgenommen werden. Weist das Muster der Ähn-
lichkeiten der Lebewesen Indizien auf, die Hin-
weise auf eine unabhängige Entstehung der Grund-
typen abgeben? Welche prüfbaren Vorhersagen an
das zu erwartende Datenmuster können formuliert
werden?

Man könnte folgenden Ansatz verfolgen: Es wird
postuliert, daß die Lebewesen nach einem hierar-
chischen Ordnungsschema und nach einem Bau-
kastenprinzip geschaffen wurden, d. h.: Merkmale
können grundsätzlich frei kombiniert gedacht wer-
den. Dies äußert sich in Konvergenzen. Zuviele Kon-
vergenzen würden allerdings eine Ordnungsmög-
lichkeit erschweren oder sogar unmöglich machen. 

Wenn man eine Gruppe von Lebewesen, deren
Ähnlichkeitsmuster zahlreiche Konvergenzen auf-
weist, aufgrund des Besitzes gemeinsamer Merk-
male miteinander verbindet, so entsteht ein Netz-
werk von Beziehungen (vgl. Abb. 2 und 3).

Vor diesem Hintergrund kann man nun die Vor-
hersage treffen, daß weitere Funde heutiger oder

fossiler Arten bzw. neue Erkenntnisse über die
Ähnlichkeit der Lebewesen eher zu neuen Vernet-
zungen führen als bisherige Stammbaumrekon-
struktionen stützen werden. Es sei ausdrücklich
hervorgehoben, daß es sich dabei um eine konkrete,
prüfbare Vorhersage handelt. 

Die oben erwähnte Tatsache, daß zahlreiche
Konvergenzen nicht-adaptiver Natur sind, findet in
diesem Konzept eine schlüssige Deutung. Man
kann hier die Vermutung anstellen, daß sich in sol-
chen Merkmalen Konstanten verschiedener Grund-
typen zeigen, die auch hier häufig mosaikartig ver-
teilt sind.

Dank: Mein herzlicher Dank gilt Dr. Judith FEHRER, 
Dr. Klaus NEUHAUS, Prof. Dr. Siegfried SCHERER und 
Dr. Henrik ULLRICH für zahlreiche wertvolle Hinweise zur
Verbesserung des Textes.

Anmerkungen
1 Ob es überhaupt Ordnung in der Natur gibt, die objek-

tiv vorgegeben ist (sei es durch einen Evolutionsablauf
oder durch ein Wirken eines Schöpfers) und vom 
forschenden Menschen nachgezeichnet werden kann,
soll hier nicht diskutiert werden. ROSSMANN (2000) cha-
rakterisiert diese Auffassung als „naturalistische“ Ein-
stellung, der er die „handlungstheoretische“ Einstellung
gegenüberstellt, wonach sich der Naturforscher bewußt
ist, daß er in die Natur eingreift und selbst Teil des 
Forschungsgegenstandes ist; natürliche Kategorien
würden demnach erzeugt, Ordnung wäre ein Produkt
des menschlichen Geistes, das nicht primär in der Natur
vorgegeben wäre. Stillschweigend wird wohl von den
meisten Biologen eine naturalistische Vorstellung vor-
ausgesetzt. ROSSMANN vertritt die These, daß die Taxo-
nomie, Systematik und ihre phylogenetischen Schluß-
folgerungen vom Standpunkt und den Definitionen des
Bearbeiters abhängen. Daraus folgt für ihn ein „biologi-
sches Unschärfeprinzip“, was aus der Unfähigkeit des
Naturforschers resultiert, die Natur objektiv wahrzu-
nehmen und zu beschreiben, da er selbst als Teil der
Natur Einfluß auf sie ausübt. 

2 Das Baumschema zur Darstellung systematischer
Zusammenhänge wurde bereits Ende des 18. Jahrhun-
derts im Rahmen der Stufenleiterlehre genutzt und
durch die Arbeiten HAECKELs in die Phylogenetik über-
nommen.

3 Sollte sich die Vorstellung eines umfassenden geneti-
schen „Grundbaukastens“ festigen, so müßten die Be-
griffe der Cladistik und die darauf beruhenden Systeme
auf ihre Schlüssigkeit angesichts der genetischen Gege-
benheiten überprüft werden (vgl. ADLER 1997).

4 ADLER (1997) weist darauf hin, daß sich aufgrund solcher
Befunde ein grundlegender Wandel in phylogeneti-
schen Rekonstruktionen einstellen könnte. SHUBIN

(1998) fragt: „Wenn unabhängige Evolution von Schlüs-
selmerkmalen verbreitet ist, wie soll Phylogenese dann
rekonstruiert werden?“ Die Orientierung an gemein-
samen abgeleiteten Merkmalen (Synapomorphien)
könnte in die Irre führen.

5 Damit kommt man wieder der ursprünglichen,  im Rah-
men der Präformationslehre genutzten Bedeutung des
Wortes Evolution sehr nahe: Entwicklung als „Aus-
wicklung“ bereits vorhandener Merkmale.

6 Gemeint ist damit, daß zwar bestimmte Hypothesen
über evolutionäre Abläufe falsifiziert werden können,
nicht aber der generell zugrundeliegende evolutions-
theoretische Rahmen.
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