Baum, Baukasten, Nefzwerk

Ist die evolutionidre Systematik zirkelschliissig?

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 148t sich nach verschiede-
nen Kriterien sinnvoll ordnen. Schon vor der
Etablierung der Evolutionsanschauung in der Bio-
logie hatten sich hierarchische Ordnungsmuster
bewihrt. Folgt man den Vorgaben der Evolutions-
lehre, wonach die Arten durch Abwandlungen und
Verzweigungen auseinander hervorgegangen sind,
ist primir zu erwarten, daB sich diese Vielfalt
baumformig darstellen 148t (Stammbé&aume). Durch
diese Erwartung sind entsprechende Verfahren
der phylogenetischen Rekonstruktion wie die Cla-
distik motiviert.

Kann die Vielfalt der Arten auch unter Pramis-
sen der Schopfungslehre geordnet werden? Welche
Erwartungen an die Ordnungsmuster kénnen ge-
stellt und gepriift werden? Ein wissenschafts-
theoretisches Standardargument gegen diesen
Ansatz lautet, mit ,,Schopfung“ konne man jegli-
che Ordnungsmuster erkliaren; auch die Abwe-
senheit irgendeines Musters. Schopfung erklare
alles und damit nichts.

Doch so einfach stellt sich die Sachlage bei
ndherer Betrachtung nicht dar. Zum einen wider-
sprechen die Merkmalsmuster der Arten vielfach
urspriinglichen evolutionstheoretischen Erwar-
tungen. So lassen sich die Beziehungen zwischen
Angehorigen bestimmter Tier- und Pflanzengrup-
pen nicht selten besser netzartig als baumartig
darstellen. Man kann zwar versuchen, die Evolu-
tionstheorie soweit zu dndern, da8 diesen Befun-
den Rechnung getragen wird (was bisher allenfalls
teilweise gelingt), doch ndhert man sich damit der
Situation, daB durch Evolution ebenfalls alle denk-
baren Muster im Prinzip deutbar sind.

Zum anderen ist es durchaus moglich, aus Vor-
gaben der Schopfungslehre konkrete, priifbare Fol-
gerungen fiir 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 moglich. Der nach-
folgende Beitrag geht dieser Problematik nach.

Einleitung und Fragestellung

Wie und warum 148t 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 Ahn-
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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 selbstversténdliche Befund'
istschonlange erkannt worden, bereits vor der Ver-
offentlichung von Darwins Evolutionstheorie. Die
Abstammungslehre sollte eine Erkldrung fiir diese
Ordnung der Lebewesen erméglichen: Die Abstu-
fung des AusmaBes der Ahnlichkeiten zwischen
den Arten soll demnach tendentiell das AusmafR
der Auseinanderentwicklung der Arten widerspie-
geln. Im Gefolge der Abstammungslehre hat sich
folgerichtig das Baumschema als Darstellungs-
mittel der Ahnlichkeitshierarchie eingebiirgert.?
Dagegen wurden in der Vergangenheit auch andere
Darstellungen verwendet, z. B. Stufenleitern oder
Netzschemata (vgl. Abb. 2 und 3).

Die Tatsache, daB die Ahnlichkeitsmuster der
Arten eine hierarchische oder verschachtelte Ord-
nung erlauben, wurde vor DarwiN im Rahmen von
Schopfungsvorstellungen nicht als problematisch
empfunden. Heute ist dies anders, denn man
glaubt, mit der Evolutionslehre eine wissenschaft-
liche Erkléarung fiir diesen Befund bieten zu kénnen,
was fir die Schopfungslehre nicht gelte. So ist
MaHNER (2002) der Auffassung: ,Gewiss wiirde
auch eine Schépfungstheorie die abgestufte Ahn-
lichkeit der Arten, wie sie sich in der biologischen
Systematik darstellt, erklaren: Gott hat eben &hn-

Abb. 1: Ordnung der
Lebewesen in einem
hierarchischen, enkap-
tischen System, am
Beispiel von Riesengleit-
hornchen (P. petauri-
sta), Eichh6rnchen

(Sc. vulgaris) und

Wolf (C. lupus).

(Nach PETERS &
Gurmann 1971)

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

Makrosystematik und Grundtypen

typen. Grundtypen sind alle biologi-
schen Arten, die direkt oder indirekt
durch Kreuzungen miteinander ver-
bunden sind, wobei das Erbgut bei-
der Elternarten ausgeprédgt werden
muf (ScHERER 1993).
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Merkmale Taxa

Spinnentiere  Antennata Krebstiere
Malpighische GefaBe + + _
Mandibeln - + +
Merkmale Taxa

Weichtiere  Ringelwlrmer  GliederfiiBer
Trochophora-Larve + + _
mesodermale Segmentation - + +
Hamocyanin-Atmungspigmente u.a. + - +

Tab. 1: Oben: Merkmalsverteilung der Malpighischen Gefdfse (Verdauungsorgane) und
Mandibeln (Kauapparat) fiir Taxa der Gliederfiiffer (nach SupHAaus & REHFELD 1992).

Diese Autoren schreiben dazu: ,, Wir sind gehalten, eine konvergente Entwicklung entweder
von Mandibeln oder von Malpighischen Gefdf3en in Betracht zu ziehen. ... Die Komplexitdit
von Mandibeln und Malpighischen Gefdf3en kann als gleichwertig eingestuft werden. “ Zwar
konne eventuell der unterschiedliche ontogenetische Bildungsweg als Hinweis darauf gewer-
tet werden, daf3 die Malpighischen Gefdf3e konvergent entstanden sind, doch miisse bedacht
werden, daf3 Entwicklungswege homologer Strukturen unterschiedlich sein konnen. Die Ent-
scheidung dariiber, welche Gemeinsamkeit als Indiz fiir phylogenetische Verwandtschaft zu
werten ist, wird mit dem Sparsamkeitskriterium begriindet: , Eine klare Entscheidung ist erst
moglich, wenn weitere Merkmale in den Vergleich einbezogen werden“ (SubHaus & REH-

FELD 1992, 88).

Unten: Eine dhnlicher Fall von Merkmalswiderspriichen komplexer Merkmale bei Weich-
tieren, Ringelwiirmern und Gliederfiiflern. (Nach EErNISSE et al. 1992)

liche Arten geschaffen. Und, so fragen die Krea-
tionisten, ist diese Ahnlichkeit nicht gerade Beweis
fiir die Handschrift desselben Baumeisters? Leider
nein, denn eine auf Schépfung basierende Theorie
konnte auch den genau gegenteiligen Fall erkléren,
namlich den, dass es keinerlei Ahnlichkeit zwischen
den Arten gabe: Gott hatte dann eben unéhnliche
Arten geschaffen. (In diesem Falle ware die Idee
einer Evolution wohl gar nicht erst aufgekommen.)“
Daher miisse ein , wissenschaftlicher Kreationis-
mus“ scheitern und auf einem Schopfungsansatz
basierende Theorien kénnten nicht als Alternativen
zur Evolutionstheorie in Frage kommen.

Dieses Argument ist so alt wie die DarwiNsche
Evolutionstheorie, denn bereits Charles DarwIN
fithrte es in seinem Hauptwerk ,, Uber die E| ntstehung

Glossar

Cladistik: Methode, die aufder Basis
einer Merkmalsanalyse und einer
Wertung der Merkmale als ,ur-
springlich® und ,abgeleitet® die
stammesgeschichtlichen Positionen
der untersuchten Taxa bestimmen
will. (Zur Vorgehensweise der Cladi-
stik und zum Unterschied zur Phéne-
tik wird auf die einschlégige Literatur
verwiesen, z. B. RIpLEY 1991.)

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

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

Phénetik: Taxonomische Vorge-
hensweise, bei der das Ausmal3 der
Ahnlichkeit bzw. Unéhnlichkeit zwi-
schen verschiedenen Taxa bestimmt
wird, ohne daf3 die zugrundegelegten
Merkmale in ,urspringlich® und
sabgeleitet gewichtet werden.

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

Taxonomie: Wissenschaft, die sich
(unabhéngig von eventuell zugrunde-
liegenden Ursprungskonzepten) mit
der Ordnung und Einteilung der
Lebewesen befal3t.

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, daf3 beliebige Erwar-
tungen an das Merkmalsmuster der Lebewesen aus
der Schopfungslehre abgeleitet werden konnen;
die Daten wiirden also immer ,,passen®. Die Kritik
ist insofern berechtigt, als in der Tat keine eindeu-
tigen Erwartungen aus der Schopfungslehre abge-
leitet werden kénnen — wir kommen weiter unten
darauf zuriick —, aber ist die Situation bei der Evo-
lutionslehre grundlegend anders? Im folgenden
wird dieser Frage nachgegangen. Zunéchst sollen
jedoch einige grundsatzliche Bemerkungen zu den
Voraussetzungen der Systematik* der Lebewesen
vorgeschaltet werden.

Es gibf keine voraussefzungslose 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 bloBen Daten an sich
nicht erzwungen werden. So bemerken SupHAUS &
RenFELD (1992, VII) einleitend in ihrem Lehrbuch,
dafB3 eine ,unvoreingenommene Betrachtung der
Natur und damit auch eine theorienlose Systema-
tik weder moglich noch erwiinscht” sei. Beobach-
tungen erfolgen theoriegeleitet, und die Art und
Weise, wie das Ahnlichkeitsmuster der Arten erfaf3t
wird, héngt davon ab, welche RegelmaBigkeiten 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 evolutionérer Deutungistin der
Biologie heute zwar selbstversténdlich, doch
andert dies nichts daran, daf3 es sich um eine Vor-
gabe handelt (Moore & WiLLMER 1997, 2f.). LEE
(1999, 724) ist der Auffassung, daf3 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, daB3 das grundsétzliche Prozedere des
Erkennens von Homologien*, welche die Basis fiir
eine phylogenetische Systematik bilden, sichin den
letzten 200 oder mehr Jahren nicht geédndert habe.
Dies sei der Fall, weil die empirische Basis vom je-
weiligen Deutungsrahmen — Evolution, Plan Gottes
oder anderes — relativ unabhéngig sei. Offenbar
zwingt das Ahnlichkeitsmuster der Arten die Syste-
matiker nicht, die Vielfalt der Lebewesen im Sinne
eines evolutionstheoretischen Stammbaumes zu



ordnen. Eine nicht-evolutionére Leitanschauung in
der Systematik ist daher grundsétzlich legitim.

Es gilt heute als Allgemeingut, daf3 ein prakti-
kables taxonomisches System oft nicht als Wider-
spiegelung der Evolution angesehen werden kann.
Die taxonomischen und die phylogenetischen
Erfordernisse stehen haufig im Gegensatz zuein-
ander (vgl. z. B. CronQuisT 1987, 14; LoreNZEN 1994,
200). So stehen hinter der Cladistik* und der Pha-
netik* ,vollig verschiedene Philosophien. Die eine
versucht das Evolutionsmodell der Verzweigung
zu behaupten, die andere das Modell der morpho-
logischen Ahnlichkeit* (RipLey 1991, 108). Die
Prozeduren in beiden Verfahren, Ordnung herzu-
stellen, sind entsprechend verschieden. Die Philo-
sophie, die hinter einer Systematik steckt, hat also
mafgebliche Folgen fiir die konkrete Vorgehens-
weise in der Systematik.

Erwarfungen an das Merkmalsmuster im
Rahmen der Evolutionslehre

Baum, Baukasten, Nefzlwerk. Die bekannten Evolu-
tionsmechanismen beinhalten zum einen sukzes-
sive Abwandlungen, zum anderen Aufspaltungen
von Arten. Dies begriindet naheliegenderweise die
Erwartung, die Vielfalt der Lebewesen hierarchisch
und insbesondere in Baumform darstellen zu kon-
nen. In zahlreichen Féllen ist die Darstellung von
Organismengruppe in Baumdiagrammen einiger-
maBen stimmig; doch ist dies bei weitem nicht
immer der Fall (s. u.). In der Regel weisen auch die
relativ stimmigen Ahnlichkeitsbaume ,,Schonheits-
fehler” auf. Damit ist gemeint, da3 in der Baum-
darstellung einige markante Merkmale der ver-
glichenen Lebewesen nicht in das jeweils ermittel-
te Verzweigungsschema passen (Inkongruenzen).
Anders ausgedriickt: Die Merkmale sind gewthn-
lich so unter den Arten verteilt, daf3 verschiedene —
durchaus gewichtige — Merkmale oder Merkmals-
komplexe unterschiedliche Baumdiagramme unter-
stiitzen. Evolutionstheoretisch geht man in diesen
Féllen davon aus, daf3 die betreffenden baugleichen
Merkmale zwei- oder mehrfach unabhéngig ent-
standen sind, und bezeichnet sie als Konvergenzen*.
Da eine mehrmalige unabhéngige Entstehung kom-
plexer Merkmale evolutionstheoretisch als eher
unwahrscheinlich angesehen wird, versucht man,
die Annahme von Konvergenzen zu vermeiden. Da
dies nicht generell moglich ist, wahlt man den ,,spar-
samsten Baum®, d. h. diejenige Baumdarstellung, in
welcher die geringste Anzahl von Konvergenzen
postuliert werden muf.

Unter Konvergenzen sollen hier nur solche
Ahnlichkeiten verstanden werden, die aufgrund
ihres Baus bzw. ihrer Lage im Gesamtgefiige des
Organismus so ghnlich sind, daf3 sie nach den wibli-
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chen biologischen Kriterien als homolog gewertet
werden. Tab. 1 verdeutlicht diesen Sachverhalt.
Nicht gemeint sind Falle wie z. B. die Konvergenz
zwischen Vogelfliigel und Insektenfliigel als Trag-
flachen, da ein vollig verschiedener Bau verwirk-
licht ist. (Auf diese Problematik geht Junker [2002]
ausfiihrlich ein.)

Die Merkmale der Lebewesen sind also h&ufig
in einer Art und Weise verteilt, da Stammbaum-
rekonstruktionen nicht ohne eine mehr oder weni-
ger grof3e Anzahl von Konvergenzen auskommen.
Dabeihandelt es sich nicht um seltene Ausnahmen,
sondern um die Regel. In manchen Fallen nimmt
nun das Vorkommen von Konvergenzen ein sol-
ches Ausmal3 an, daf3 die Systematiker zur Dar-
stellung oder Beschreibung der Ahnlichkeitsbezie-
hung das Baumschema verlassen. Einige Beispie-
le seien im folgenden angefiihrt.

So stellt der Botaniker CronqQuisT (1987, 24) fest,
daB3 die Angiospermen (bedecktsamige Bliiten-
pflanzen) mit Konvergenzen durchsetzt sind.
MEYEN (1987, 97f.) schreibt in seinem palédobotani-
schen Lehrbuch, die Merkmalsverteilungen der
Farnartigen seien so chaotisch (d. h. treten in so
vielen unterschiedlichen Merkmalskombinationen
auf), daB3 eine Systematik &uBerst erschwert sei.
Uber Verwandtschaftsverhéltnisse bei Farnen gibt
es entsprechend , dramatisch verschiedene Hypo-
thesen® (RotHwELL 1999, 190). Eine dhnliche Situa-
tion zeigt sich bei den devonischen Landpflanzen
(Junker 1996; s. beispielhaft Abb. 2), aber auch
sonst in der Paldobotanik (vgl. z. B. ROTHWELL &
SERBET 1994).

Auch im Tierreich gibt es dhnliche Falle. Die
fossil bekannten Amphibiengruppen des Karbons
konnen auf der Basis abgeleiteter Merkmale nicht
in Form ineinandergeschachtelter Gabelungen
phylogenetisch angeordnet werden, es sei denn, es
wird eine grofle Anzahl von Riickwéartsentwick-
lungen angenommen. Viele Merkmale miissen

Abb. 2: Netzartige
Beziehungen unter-
devonischer Pflanzen-
gattungen.

(Nach Junker 1996)
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konvergent entstanden sein (CarroLL 1982, 102f;;
Crack 2002).

Febuccias (1996) Ausfithrungen zur Phylogene-
se der Vogel zeigt, daf3 Konvergenzen so verbrei-
tet sind, da3 der Bau der Vogel nicht verwendet
werden kann, um die Phylogenese nachzuzeich-
nen. Das hei3t aber nichts anderes, als daf3 eine
Baumdarstellung mit groBen Schwierigkeiten ver-
bunden ist.

Verschiedene — durchaus gewichtige —
Merkmale oder Merkmalskomplexe
unterstiitzen hdufig unterschiedliche

Baumdiagramme.

Moore & WiLLMER (1997) zeigen in einer
Uberblicksarbeit auf, daf auch bei den Wirbellosen
Konvergenzen weit verbreitet sind und daf3 das
AusmalB an Konvergenzen stark unterschétzt wor-
den ist. Beispielsweise muf3 angenommen werden,
daf3 die Tracheen (von auBen in den Korper sich
verzweigende Luftrohren zur Atmung) mindestens
viermal unabhéngig entstanden sind, wobei in den
betroffenen Tieren das Tracheensystem in fast
identischer Weise gebaut ist (Moore & WILLMER
1997, 14). Bei den Wirbellosen beschranken sich
Konvergenzen zudem nicht vornehmlich auf
suntergeordnete Merkmale“; sogar komplexe
~Design-Merkmale“ seien oft konvergent und fiir
die Rekonstruktion der Phylogenese irrefithrend
(Moore & WiLLMER 1997, 16). Diese beiden Auto-
rinnen kommen zum SchlufB3, daf3 jedes phylo-
genetische Schema der Metazoen auf der Wah/
bestimmter Merkmale beruht, und daf stillschwei-
gend davon ausgegangen wird, daf3 die anderen
Merkmale konvergent sein miissen. Bei den Wir-
bellosen gebe es eine enorme Vielfalt iberlappen-
der Merkmalskonstellationen, die in keiner denk-
baren Klassifikation in Kongruenz gebracht werden
konnen (vergl. Abb.3). Die SchluB3folgerung sei
unvermeidlich, da3 Konvergenzen ,,sehr weit ver-
breitet” seien (Moore & WiLLMER 1997, 3).

Dartiber hinaus glauben Moore & WILLMER
(1997, 3) eine Tendenz unter den Biologen zu
erkennen, die Konvergenzproblematik herunterzu-
spielen oder zu tibergehen (vgl. auch PATTERSON
1988, 77). Nach Meinung von ARMBRUSTER (1996,
227) neigen die Systematiker dazu, Merkmale
selektiv zu verwenden: ,gute“ Merkmale wiirden
bevorzugt, d. h. solche, die wenig Konvergenzen
aufweisen. Dies fiihre zu einer Unterschéatzung des
AusmaBes an Konvergenzen.

Baukastensysiem? vor diesem Hintergrund kann
es nicht tiberraschen, daf3 unter evolutionstheore-
tischen Voraussetzungen arbeitende und denken-
de Wissenschaftler immer wieder zu Erkenntnis-

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

Inihrem paldobotanischen Lehrbuch schreiben
STEWART & RoTHWELL (1993, 212; dhnlich wie der
oben zitierte Lehrbuchautor MEyen), daf3 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 &uf3ert sich dies in Mehr-
oder Vielfachgabelungen (kammartige Form von
Teilen von Dendrogrammen in ,strict consensus
trees®), da sich die Merkmalswiderspriiche nicht
auflosen lassen.

Ahnliches schildern KnoLL et al. (1984, 41) bei
den Angiospermen: Kein Taxon enthalte aus-
schlieBlich 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 ausschlie$3-
lich primitiven oder ausschlieBlich abgeleiteten
Merkmalen. Dies gelte auch fiir den Fossilbericht.

Im Sinne eines ,Baukastensystems“ 14Bt sich
auch das Phédnomen der ,,polythetischen Gruppen®
deuten, das besonders bei Pflanzen verbreitet ist.
Darunter versteht man Taxa hoherer Ordnung, die
schwer definierbar sind und sich dadurch ,aus-
zeichnen®, dal3 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 Doldenbliitler (Apiaceae). Alle Merkmale,
welche die Doldenbliitler charakterisieren, kommen
entweder nicht bei allen Arten dieser Familie vor
oder sie kommen auch bei anderen Familien vor.

RotH (1994, 304) macht darauf aufmerksam,
daB3 bis zum friuhen 19. Jahrhundert ,Geflechte,
Netze und Karten“ in der botanischen Systematik
verwendet wurden. Unsere gegenwértige Préfe-
renz fiir eine verschachtelte Hierarchie folge nicht
aus einer der Naturinnewohnenden Logik, sondern
aus der Entsprechung mit einem Aufzweigungs-
und Veradnderungsprozef3. Doch der Phylogeneti-
ker konne nicht zur Netzdarstellung zurtickkehren,
da eine Art oder Gattung nicht in allen Richtungen
mit anderen verbunden werden konne. Das gilt erst
recht fiir hohere taxonomische Gruppen, um die es
in diesem Beitrag geht. Angesichts der geschilder-
ten Befunde darf aber bezweifelt werden, daf3 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.



Losungsversuche
Honvergenzen acforund von Umwelteinflissen?

Die Standarderklédrung fiir das Auftreten von Kon-
vergenzen lautet, es handle sich hierbei um spezi-
ellere Umweltanpassungen, die phylogenetisch
nicht aussagekréftig seien. Starke Selektionsdriicke
unter dhnlichen Umwelteinfliissen sollen unab-
héngig zu dhnlichen Strukturen gefithrt haben.
Allerdings sind die Merkmale, anhand derer Fami-
lien und Ordnungen von Angiospermen unter-
schieden werden, zum groflen Teil solche, die
schwerlich mit Anpassung und Uberlebensvorteil
in Verbindung zu bringen sind (CronquisT 1969,
186): die Position des Fruchtknotens, die Form der
Kronblatter, die Auspragung von Frichten, die
Stellung der Samenanlage im Fruchtknoten, die
Anzahl der Blitenteile, Anwesenheit oder Abwe-
senheit von Endosperm oder Perisperm im Samen;
die Abfolge der Entwicklung der Staubblatter und
so weiter. Uberall gibt es Konvergenzen, ohne daB
ein Zusammenhang mit Umweltanpassungen
erkennbar ist (MiNeLLI 1993, 18).

Auch TroLL, wie CRONQUIST eine Kapazitdt unter
den Botanikern des 20. Jahrhunderts, kommt zu
einem ahnlichen Gesamteindruck: ,, Auch die Kon-
vergenzen erschopfen sich nicht in solchen Anpas-
sungsmerkmalen. Die pflanzlichen Gestaltungs-
verhéltnisse weisen vielmehr auch in diesen hochst
merkwiirdigen Erscheinungen unverkennbare Ziige
nicht adaptiver Natur auf und es sind gerade diese,
welche sich an Formen verschiedener Organisation
wiederholen. Wir stehen also vor der Tatsache, da3
die als Konvergenzen bezeichneten Ahnlichkeiten
nicht von auB3en bedingt und deshalb auch nicht
aus konvergenter Anpassung zu erkldren sind“
(TroLL 1937, 43; Hervorhebung im Original). Die
Mannigfaltigkeit der Organbildung sei groBer als
die Mannigfaltigkeit der Lebensbedingungen und
Funktionsprinzipien.

Lasuno durch Molekularbiologie? Molekularbiolo-
gische Studien (z. B. basierend auf Sequenzdaten
von Proteinen oder DNA) konnten 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.). HirLis rechnet damit, da3 weitere Félle mole-
kularer Konvergenz bekannt werden, wenn sich die
Molekularbiologen mit diesem Phanomen befas-
sen werden. Dieses Feld bedarf weiterer Bearbei-
tung, die den Rahmen dieses Beitrags sprengen
wiirde.

JSuperoroanismen” am Anfano? bie Annahme von
Konvergenzen konnte vermieden werden, wenn
man an den Anfang der Entwicklung Organismen
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stellen wiirde, die bereits ein gro3es Repertoire an
Gestaltungsmoglichkeiten besaf3en, eine Art ,,Vor-
rat“ an Merkmalen bzw. Merkmalsauspragungen.
Durch Verluste einzelner Merkmale in verschiede-
nen evolutionédren Linien konnten inkongruente
Verteilungen der Merkmale zustandekommen (s.
o0.). Ein Beispiel soll dies verdeutlichen. Es hat sich
zunehmend herausgestellt, daf3 es Griinde gibt, die
Arthropoden (GliederfiiBer) trotz ihrer Gemein-
samkeiten als polyphyletisch zu betrachten (Zu-
sammenfassung in Bupp 1996). Der Grund dafiir
sind zahlreiche Konvergenzen, die unterschied-
liche, sich widersprechende Verwandtschafts-
verhaltnisse 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, daf3
hinter der verwirrenden Vielfalt eine begrenzte
Zahl genetischer Mechanismen stehen konnte.
Bupp (1996) spricht von einer genetischen ,, Tool-
box“, deren EinfluB in verschiedenen Entwick-
lungslinien zur Ausprégung gleicher Phanotypen
gefiihrt haben konne. Solche Mechanismen kénn-
ten helfen, die zahlreichen Konvergenzerschei-
nungen bei Arthropoden besser zu verstehen.
ApLEr (1997, 42f.) kommentiert diese Entwicklung
wie folgt: ,Das von Bubp angesprochene genetische
Instrumentarium der Morphogenese beinhaltet
nach derzeitigem Kenntnisstand ein hierarchisches
System von Kontrollgenen, tiber das je nach Orga-
nismus und Organ aus einer Grundausstattung
morphogenetischer Moglichkeiten die jeweils ‘pas-
sende’ realisiert wird. Dabei ist die Grundausstat-
tung innerhalb groBerer 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 Gestaltmoglichkeiten gedacht werden,
das vornehmlich durch Variation der Kontroll-
instanz zu der vorliegenden Formenfiille gefiihrt

Abb. 3: Ahnlichkeits-
beziehungen unter
Lebewesen konnen als
Netzwerk dargestelit
werden, hier am Bei-
spiel der Verwandt-
schaftsverhdaltnisse der
Arthropoden (Glieder-
fiifser). 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 WicGeLE 2001)



Abb. 4: Verwandt-
schaftsbeziehungen
unter Wirbellosen
nach WiLLmer (1990).
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haben konnte.“® Ein solcher ,,Super-Arthropode®
am Anfang der Arthropodenevolution stellt bishe-
rige Vorstellungen tiber evolutionare Abfolgen im
Grunde auf den Kopf. Das Baumschema zur Dar-
stellung der Verwandtschaftsbeziehungen konnte
nur in dem Sinne aufrechterhalten werden, daf3 an
seiner Basis eine vielseitige Ausgangsform stand,
deren Auspragungsméglichkeiten in den Asten
und in verschiedenen Weisen mehr oder weniger
verlorengegangen ist.*

Daf3 der Mosaikcharakter vieler Fossilien eine
Widerspiegelung &hnlicher regulatorischer Gene
sein konnte, meint auch SHUBIN (1998). Reguliert
werden kann aber nur das, was schon da ist. Soll
man also annehmen, daf3 die in den Fossilien zum
Vorschein kommende Vielfalt in einem hypotheti-
schen Vorldufer ,gesammelt” bereits vorlag? Im
Grunde genommen néhert man sich mit solchen
Uberlegungen ideellen Bauplanen, die als ,Bauka-
sten” fiir unterschiedliche Kombinationen dienen.’

Manche Uberlegungen
nédhern sich ideellen Bauplédnen,
die als ,,Baukésten” fiir unterschiedliche

Kombinationen dienen.

Ein weiteres extremes Beispiel sei noch ange-
fithrt: WiLLMER (1990) prasentiert einen Wirbello-
sen-Stammbaum, der fast keine ,,Baumstrukturen®
mehr besitzt (Abb. 4). Diese Darstellung ergibt sich
nach Berticksichtigung praktisch aller Strukturen,
die je als Argumente in der hundertjahrigen Dis-
kussion ins Feld gefiihrt 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, da3 zum Beispiel unter den
Coelenteraten [= Hohltiere] schon alle Haupt-
Gruppen als Ausgangs- und Endformen der Ent-
wicklung requiriert wurden, daf fiir die vielfaltigen
Konstruktionen der Schwamme tiberhaupt keine
Entwicklungslinien auszumachen sind, da8 fiir die
Arthropoden [GliederfiiBer] monophyletische, di-
phyletische oder polyphyletische Entwicklungen
behauptet werden ..., daf3 schlieflich Konstruktions-
typen vor allem wurmformiger Tiere, wie z. B.
Pogonophoren, Nemertini, oder auch Bryozoen
und Brachiopoden als eine Art erratischer Blocke
je nach Stromungsrichtung der Ansichten auf ver-
schiedene Platze verschoben werden.“ Es ist keine
Frage, daB eine solche Situation evolutionstheore-
tisch unerwartet ist.

Honvergenzen als ,fiefe Homologien™? Mever
(1999) stellt sich vor, da3 Konvergenzen dadurch
zustande kommen, dafB3 latente Gene und Ent-
wicklungsmechanismen wéhrend der Evolution
neu ,auferweckt“ werden. In Wirklichkeit sollen
demnach auch bei Konvergenzen Homologien auf
einer tieferen Ebene vorliegen. Durch das langere
Ausschalten und spatere Wieder-Einschalten
erscheinen dann solche Strukturen als konvergent,
die es gar nicht sind. Als Belege fiir diese Vorstel-
lung bringt MeveEr Beobachtungen an Buntbar-
schen in den groBen ostafrikanischen Seen.
Bestimmte markante Korperformen treten offen-
kundig konvergent auf. Dasselbe gilt fiir die Aus-
bildung eines Schwertchens in der Schwanzflosse
von Schwerttréger-Fischen (Xiphophorini, Abb. 5).

Dieses Konzept l4uft auf polyvalente Stamm-
formen hinaus, denn damit Gene oder Entwick-
lungsmechanismen aufgeweckt werden konnen,
miuissen sie schon da sein. Bei MEYERs Beispiel der



Buntbarsche handelt es sich allerdings um mikro-
evolutive Phdnomene, um Vorgénge, die sich inner-
halb von Grundtypen (ScHerer 1993) abspielen. Es
146t sich im Sinne polyvalenter Stammformen deu-
ten (FEnrer 1997). Ein erst jiingst veroffentlichtes
Beispiel dieser Art ist das Wiedererscheinen von
Fligeln bei zuvor fliigellos 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 Zeitrdume steht zweierlei entgegen: Zum
einen wiirde ein ldngeres Stillegen zu irreversiblen
Verlusten fithren, da den zwangsléufig auftreten-
den Verlustmutationen selektiv nicht entgegen-
gewirkt werden kann. Zum anderen wiirde die
Ausweitung des Arguments auf einen , Alleskon-
ner“-Organismus am Anfang hinauslaufen, dessen
Existenz biologisch vollkommen unplausibel wére
(vgl. die Ausfiihrungen weiter oben tiber den hypo-
thetischen ,,Super-Arthropoden®). Das Konzept
komplexer Stammformen lduft bei Extrapolationin
die Vergangenheit darauf hinaus, die unabhéangige
Entstehung diskreter Grundtypen zu postulieren,
was einem Schopfungsverstdndnis entspricht.

Vorhersagen und Plastizitat der
Evolutionslehre

Im letzten Abschnitt kamen Befunde zur Sprache,
die evolutionstheoretisch unerwartet waren. Man
konnte auch sagen, daf3 aus der Evolutionslehre
abgeleitete Schluffolgerungen in erheblichem
MaBe widerlegt wurden. Was geschieht nun mit
der Evolutionslehre? Sie wird damit keineswegs als
widerlegt, nicht einmal als unplausibel betrachtet.
Vielmehr kommt hier die Plastizitdt der Evoluti-
onslehre bzw. aller Ursprungsvorstellungen ins
Spiel. Ursprungstheorien sind nur in begrenztem
MafBe testbar und sie operieren notgedrungen mit
vielen Unbekannten. Ein Scheitern bisheriger Vor-
stellungen fithrt zu MutmaBungen, was in den
unbekannten ,Bereichen“ geschehen sein konnte.

REMINE (1993) meint in diesem Zusammen-
hang: Wiirde es beispielsweise nicht gelingen, die
Vielfalt der Formen in ein hierarchisch geordnetes
System zu bringen, so wiirden 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 ausdriicklich angenommen (Doo-
LITTLE 2000; vgl. NEuHAUS 2000).

Evolutionstheoretisch kénne — so REMINE — ein
hierarchisches Ordnungssystem zwar grundsétz-
lich erwartet werden; andere Erwartungen sind
aber auch moglich:
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+ Werden flieBende Ubergénge von Art zu Art
zugrundegelegt, konnte auch das Fehlen klarer
Grenzen erwartet werden.

« Sterben zu viele Arten unentdeckt aus, konnte
ein chaotisches Muster verschiedener Merkmale
ubrigbleiben.

Der Befund tiberraschend vieler Konvergenzen
fihrt zum Postulat , tiefer Homologien (s. 0.) oder
genetisch extrem vielseitig ausgestatteter Stamm-
formen, deren Existenz jedoch vorerst hypothe-
tisch ist.

Widersprechende oder problematische Befunde
verlieren durch neue Anpassungen der Evoluti-
onstheorieihre falsifizierende Kraft.° Man kann hier
wohl mit Fug und Recht die Frage stellen, wie eine
evolutiondr orientierte Systematik im Bereich der
Vergleichenden Biologie widerlegt werden konnte.
Denn offenkundig kann die Evolutionslehre an
recht unterschiedliche Ahnlichkeitsmuster ange-
palBt werden.

Vorhersagen und Priifbarkeit der
Schapfungslehre?

Eingangs wurde geschildert, weshalb Schopfungs-
Alternativen zur Evolutionslehre von den meisten
Biologen schon im ,Vorfeld“ (aus wissenschafts-
theoretischen Griinden) nicht in Betracht gezogen
werden, wenn es um die Deutung des Ahnlich-

Abb. 5: Dendrogramm
von Schwerttrdger-
Fischen nach
DNA-Sequenzen

(X. = Xiphophorus).
Rechts ist die Ausbil-
dung der Schwanz-
flosse mit dem
Schwertchen dar-
gestellt. Die unsyste-
matische Verteilung
des Schwertchens legt
nach MEYEr (1997)
nahe, daf3 dieses
Merkmal in einer
polyvalenten Stamm-
form bereits vorhan-
den war und mehrfach
verlorengegangen ist.
(Nach MEver 1997)




keitsmusters der Lebewesen geht. Ein Hauptargu-
ment lautete, im Rahmen von Schoépfungsvorstel-
lungen konnten beliebige Muster oder auch die
Abwesenheit irgendeines Musters vorhergesagt
werden. Daher konne also alles und folglich nichts
erklart werden. Nun hat sich aber herausgestellt,
daB3 sich die Evolutionslehre in einer dhnlichen
Situation befindet. Offenbar ist es in keinem
Ursprungsmodell moglich, bestimmte zu erwarten-
de Ahnlichkeitsmuster zwingend vorherzusagen.
Vielmehr kann es nur darum gehen, Plausibilitdts-
betrachtungen im nachhinein anzustellen.

Der fypologische Einsfie). wie auch immer in der
Systematik vorgegangen wird — es ist immer ein
typologischer Einstieg notwendig: Die Formenviel-
falt muB3 bestmoglich erfaBt werden (TomLiNsoN
1984, 380; vgl. BraDpy 1985). RieppEL (1989) weist
darauf hin, daf die Systematik — historisch belegt —
von der Evolutionslehre unabhéngig ist. ,,Arten
mussen erst als solche erkannt sein, bevor sie auf-
grund eines kontinuierlichen Abstammungsprozes-
ses miteinander verkniipft werden kénnen. Die
systematische Forschung geht mit logischer Not-
wendigkeit einer Erkldrung der Ordnung in der
Natur durch die Hypothese vom ‘descent with modi-
fication’ voraus® (RieppeL 1989, 197; Hervorhebung
im Original). NELsoN & Pratnick (1981, 328) sind der
Auffassung: ... systematists always have been, are,
will be, and should be, typologists.“ Die Merkmals-
analyse und die Ermittlung von Ahnlichkeiten ist
also relativ theorieneutral; das gilt auch fiir die Cla-
distik, deren Prozedere zwar ausdrticklich evoluti-
onstheoretisch motiviert ist, aber unabhéngig von
ihr durchgefiihrt werden kann (RipLey 1983, 651).

Wie konnte man nun im Rahmen von Schop-
fungsanschauungen konkret vorgehen? Die Er-
mittlung von Ahnlichkeitsmustern kann nach be-
wahrten, moglichst theorieneutralen Verfahren
vorgenommen werden. Weist das Muster der Ahn-
lichkeiten der Lebewesen Indizien auf, die Hin-
weise auf eine unabhéangige Entstehung der Grund-
typen abgeben? Welche priifbaren Vorhersagen an
das zu erwartende Datenmuster konnen formuliert
werden?

Man konnte folgenden Ansatz verfolgen: Es wird
postuliert, daf3 die Lebewesen nach einem hierar-
chischen Ordnungsschema und nach einem Bau-
kastenprinzip geschaffen wurden, d. h.: Merkmale
koénnen grundsatzlich frei kombiniert gedacht wer-
den. Dies &ufert sich in Konvergenzen. Zuviele Kon-
vergenzen wirden allerdings eine Ordnungsmog-
lichkeit erschweren oder sogar unmdglich machen.

Wenn man eine Gruppe von Lebewesen, deren
Ahnlichkeitsmuster 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, da3 weitere Funde heutiger oder

fossiler Arten bzw. neue Erkenntnisse tiber die
Ahnlichkeit der Lebewesen eher zu neuen Vernet-
zungen fithren als bisherige Stammbaumrekon-
struktionen stiitzen werden. Es sei ausdriicklich
hervorgehoben, daf3 es sich dabei um eine konkrete,
prifbare Vorhersage handelt.

Die oben erwahnte Tatsache, daf3 zahlreiche
Konvergenzen nicht-adaptiver Natur sind, findet in
diesem Konzept eine schliissige Deutung. Man
kann hier die Vermutung anstellen, daf3 sich in sol-
chen Merkmalen Konstanten verschiedener Grund-
typen zeigen, die auch hier haufig mosaikartig ver-
teilt sind.

Dank: Mein herzlicher Dank gilt Dr. Judith FEHRER,
Dr. Klaus Neunaus, Prof. Dr. Siegfried ScHErer und
Dr. Henrik ULLricH fiir zahlreiche wertvolle Hinweise zur
Verbesserung des Textes.

Anmerkungen

Ob es tiberhaupt Ordnung in der Natur gibt, die objek-
tiv vorgegeben ist (sei es durch einen Evolutionsablauf
oder durch ein Wirken eines Schopfers) 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
gegeniiberstellt, wonach sich der Naturforscher bewuf3t
ist, da er in die Natur eingreift und selbst Teil des
Forschungsgegenstandes ist; natiirliche Kategorien
wirden demnach erzeugt, Ordnung wére ein Produkt
des menschlichen Geistes, das nicht primér in der Natur
vorgegeben wire. Stillschweigend wird wohl von den
meisten Biologen eine naturalistische Vorstellung vor-
ausgesetzt. RossMaNN vertritt die These, daf3 die Taxo-
nomie, Systematik und ihre phylogenetischen Schluf3-
folgerungen vom Standpunkt und den Definitionen des
Bearbeiters abhéngen. Daraus folgt fiir ihn ein ,biologi-
sches Unscharfeprinzip®, was aus der Unfahigkeit des
Naturforschers resultiert, die Natur objektiv wahrzu-
nehmen und zu beschreiben, da er selbst als Teil der
Natur Einfluf} auf sie austibt.

Das Baumschema zur Darstellung systematischer
Zusammenhénge wurde bereits Ende des 18. Jahrhun-
derts im Rahmen der Stufenleiterlehre genutzt und
durch die Arbeiten HaeckeLs in die Phylogenetik tiber-
nommen.

Sollte sich die Vorstellung eines umfassenden geneti-
schen ,,Grundbaukastens” festigen, so mii3ten die Be-
griffe der Cladistik und die darauf beruhenden Systeme
aufihre Schliissigkeit angesichts der genetischen Gege-
benheiten iiberpriift werden (vgl. ApLer 1997).

ApLER (1997) weist darauf hin, daf sich aufgrund solcher
Befunde ein grundlegender Wandel in phylogeneti-
schen Rekonstruktionen einstellen konnte. SHUBIN
(1998) fragt: ,, Wenn unabhéngige Evolution von Schliis-
selmerkmalen verbreitet ist, wie soll Phylogenese dann
rekonstruiert werden?“ Die Orientierung an gemein-
samen abgeleiteten Merkmalen (Synapomorphien)
konnte in die Irre fithren.

Damit kommt man wieder der urspriinglichen, im Rah-
men der Préaformationslehre genutzten Bedeutung des
Wortes Evolution sehr nahe: Entwicklung als ,Aus-
wicklung® bereits vorhandener Merkmale.

Gemeint ist damit, da8 zwar bestimmte Hypothesen
iber evolutiondre Ablaufe falsifiziert werden konnen,
nicht aber der generell zugrundeliegende evolutions-
theoretische Rahmen.
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