anderen Rosaceae. Auerdem konnten die Introns
(nicht-codierende Abschnitte innerhalb von Genen,
die generell sehr viel variabler sind als codierende
Sequenzen), nur innerhalb der Maloideen plus Gil-
lenia miteinander verglichen (,aligned“) werden,
nicht aber zwischen diesen und anderen Rosaceen,
was filir eine gemeinsame Abstammung von Maloi-
deen und Gillenia spricht. Sie haben als weitere
strukturelle Sequenzmerkmale ein léngeres erstes
Intron und das Fehlen des sechsten Introns
gemeinsam, was schwerlich durch mehrfach unab-
héngige Entstehung zu erkléren ist. Hinzu kommen
nicht-molekulare Gemeinsamkeiten, so der Bau
der Samenanlagen, Fruchtblatter und deren Ver-
wachsungsgrad sowie das Vorkommen parasiti-
scher Rostpilze aus der Gattung Phragmidium, die
nur bei den Maloideen, Vauquelinia und Gillenia
beobachtet wurden. Dal3 auch das Chloroplasten-
Gen ndhF von Gillenia den Maloideen naher steht
als den anderen Rosaceen, wurde oben schon
erwéhnt.

Alle diese Befunde werten die Autoren als star-
ke Indizien dafiir, da3 die Maloideae durch Poly-
ploidie (= Chromosomenverdopplung) aus Gille-
nia-ghnlichen Pflanzen (bzw. deren Vorfahren) her-
vorgegangen sind, wobei dann spéter eines der
Chromosomen verlorenging (9 + 9—1 = 17). Dabei
miiiten groBere morphologische Verédnderungen
erfolgt sein, da Gillenia krautig ist und ihr die typi-
sche Apfelfrucht fehlt. Von den konkurrierenden
Hypothesen zur Abstammung der Maloideen kon-
nen Evans & CampeeLL (2002) also die sog. ,,wide-
hybridization hypothesis“ ausschlieBen, nach der
diese Pflanzengruppe durch Bastardierung und
Polyploidisierung fernstehender Arten (etwa einer
Prunoidee und einer Rosoidee) entstanden wére,
und pléadieren fiir eine Abstammung von sehr nahe
verwandten Arten.

Die Ergebnisse sind auch fiir die Grundtypfor-
schung von Interesse, selbst wenn bisher nur ein
Gen von vielen betrachtet wurde. Da aber Vor-
génge dieser Art, also die Entstehung neuer Sippen
durch Auto- oder Allopolyploidie, von mikroevo-
lutiven Prozessen bekannt sind, konnte eine Her-
kunft der Unterfamilie Maloideae von einem bis-
her der Unterfamilie Spiraeoideae zugeordneten
Vertreter durchaus denkbar sein. Hinweise zur
Klarung dieser Hypothese und zu der Frage, ob Gil-
lenia zum Grundtyp der Maloideae zu rechnen ist,
konnten auch hier entsprechende Kreuzungen lie-
fern. Dabei wéren natiirlich auch Kreuzungen zwi-
schen Gillenia einerseits und den Gattungen
Kageneckia, Lindleya und Vauquelinia andererseits
aufschlufreich.

Herfried Kutzelnigg
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JEvo-Devo™: Bisher keine Losung fur Makroevolufion

Neuer Trend in Richtung mikroevolutive Forschung

Seit etwas tiber einem Jahrzehnt hat sich durch die
Entdeckung von sogenannten Genschaltern (Ho-
mooboxgene) ein neues biologisches Arbeitsfeld
entwickelt, das Evolutions- und Entwicklungsbio-
logie vereinigt: Evolution & Development, kurz
~evo-devo“ genannt. Die seit DARWIN immer wie-
der gestellte Frage, ob Evolution in Spriingen — viel-
leicht durch plotzliche, grof3e genetische Verénde-
rungen — abléduft oder durch graduelle Anh&dufung
kleiner genetischer Unterschiede, schien sich end-
lich der Bearbeitung zu stellen. Die Existenz von
ghnlichen ,,Schalter-Genen“in der ontogenetischen
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(individuellen) Entwicklung, die in den unterschied-
lichsten Organismen gefunden wurden, schien nahe-
zulegen, daf3 die Baupléne der Organismen wesent-
lich konservierter waren als man zuvor angenom-
men hatte. Es schien Hoffnung zu bestehen, daf3
durch geringfiigige Anderungen bei den Schalter-
genen makroevolutionédre Schritte moglich sein
konnten. Wiirde Makroevolution nun endlich
erklar- und mechanistisch nachvollziehbar wer-
den? Oder wiirde es sich (wieder) nach Abebben
der ersten Euphorie und dem Eintritt in griindliche
Detailarbeit herausstellen, daf3 sich auch diese



Ansétze nur im mikroevolutiven Rahmen (d.h. im
Rahmen von Grundtypen) bewegen und dariiber
nicht hinausgehen? Oder liegen beiden Typen von
Evolution etwa die gleichen Mechanismen zugrun-
de? Kénnen Mikro- und Makroevolution miteinan-
der versohnt werden, falls kleine Variationen in
Genen, die die Entwicklung des Organismus steu-
ern, in beiden Fallen als Sprungbrett dienen? Um
es vorweg zu nehmen: das letzte Wort dariber ist
sicherlich noch lange nicht gesprochen, aber
augenblicklich zeichnet sich ein Trend ab, den
Elizabeth Pennisi (2002) gerade in einem der welt-
weit fithrenden Journale vorstellte und der hier
zusammengefalB3t werden soll.

Offenbar bewegt sich das Interesse vieler For-
scher weg von den dramatischen evolutionéren
Ereignissen und wendet sich bodenstidndigeren
Problemen zu. Die Hauptursache ist wohl, daB3 es
nicht moglich war, aus einer Liste von entwick-
lungsrelevanten Genen, die auB3erordentliche Ahn-
lichkeit bei den unterschiedlichsten Kreaturen (!)
aufwiesen, auf Mechanismen der Evolution zu
schlieBen. Makroevolution ist in der Sackgasse, da
es keine Erklarung dafiir gibt, wieso Organismen
mit den gleichen (Schalter-)Genen jemals so unter-
schiedlich werden konnten. Es gibt au3erdem kei-
nen experimentellen Ansatz, der eine mechanisti-
sche Studie der Funktion dieser Gene beispiels-
weise bei Hai und Fruchtfliege gleichzeitig ermog-
licht. Daher jetzt das vermehrte Interesse an gene-
tisch basierten Unterschieden in der Entwicklung
nahe verwandter Organismen, also die Riickkehr
zum mikroevolutiven Ansatz. Darin begegnen sich
wiederum Forscher, die verschiedenen Ursprungs-
konzepten anhéngen: es ist grundsatzlich moglich

Makroevolution ist in der Sackgasse,
da es keine Erklarung dafiir gibt,
wieso Organismen mit den gleichen
(Schalter-)Genen jemals so

unterschiedlich werden konnten.

geworden, die genetische Basis von morphologi-
scher Veranderung und Anpassung an verschiede-
ne Umweltbedingungen — was auch im Grundtyp-
konzept erklart werden muf3 — zu analysieren: wie
kénnen subtile genetische Anderungen den An-
schein evolutiondrer (kleinerer) ,Spriinge“ er-
wecken? Die fundamentale Frage ist, ob Mutatio-
nen, die wirkliche ,Neuheiten“ darstellen, quasi
taglich passieren oder nur sehr selten, gemessen
an geologischen Zeitskalen. In der Suche nach Ant-
worten prasentiert PEnnist drei Arbeiten, die sich
mit der Variation von Genschaltern nahe der Art-
ebene beschéftigen:

Aunenflecke auf Schmefterlinasflioeln. Man schreibt
augenartigen Flecken auf den Fliigeln von Schmet-
terlingen (Abb. 1) allgemein die Funktion zu, Fref3-
feinde zu verwirren, wodurch sie eine evolutiona-
re Bedeutung erhalten. Nun versuchte Antonia
MonrTEIro die Evolution dieser Flecke zu beschleu-
nigen und deren Ursachen zu erforschen. In Selek-
tionsexperimenten gelang es innerhalb von nur
sechs Generationen, nicht nur dramatische Ver-
schiebungen in der Haufigkeit von Individuen mit
besonders groBen oder besonders kleinen Augen-
flecken zu erzielen — darauf war selektiert worden
—, sondern auch Muster zu erzeugen, die in keiner
Generation vorher aufgetreten waren, z.B. gab es
plotzlich Tiere, die gar keine Flecke mehr hatten.
Hétte in der Natur ein &hnlicher Selektionsprozef3
stattgefunden, wére in sehr kurzer Zeit aus einer
Art eine andere geworden. Eines der Ziele von
MonTEIRros Studie war iibrigens, festzustellen, wie-
viel genetische Variation bereits im Repertoire der
Schmetterlinge vorhanden war — ganz im Sinne der
Annahme genetisch polyvalenter Stammformen
als Ausgangsbasis im Grundtypkonzept. Trans-
plantationsversuche an Puppenfliigeln, bei denen
signalgebende Zellen zwischen Individuen unter-
schiedlicher Augenfleck-GréBen iibertragen wur-
den, resultierten in einem sehr grofen Fleck bei
einer ,klein-fleckigen“ Linie. MonTEIRO plant, die
ganze Kaskade von Genen, die das Aussehen der
Augenflecke beeinflussen, zu erforschen — Mikro-
evolution der Entwicklung im klassischen Sinn.

Fortpflanzung bei Fadenwirmern. Ein Lieblings-
kind der Genetiker und Entwicklungsbiologen ist
der Nematode (Fadenwurm) Caenorhabditis ele-
gans, dessen Embryonalentwicklung Zelle fiir Zelle
bekannt und dessen Genom mittlerweile sequen-
ziert ist. Eine besonders erfreuliche Eigenschaft
war bisher die Konstanz, mit der jede embryonale
Zelle ihre genaue Bestimmung verfolgte und in
jedem Individuum dieselbe Anzahl, Art von Zellen
und Zellinien erzeugte. Nun zeigten aber Lerol,
BarD und andere, daf3 die Zellinien von 13 nahe
verwandten Arten recht variabel waren. In Orga-
nen, die fiir eine erfolgreiche Paarung essentiell
sind, variierten die sie bildenden Zellinien — sogar
innerhalb derselben Art. Die Variabilitdt scheint
einerseits die Entwicklung der Wiirmer in keiner
Weise zu behindern, andererseits aber auch nicht

Abb. 1: Augenflecke
auf Schmetterlingen
konnen in wenigen
Generationen stark
variieren. Von links:
Bicyclus procorus,
Bicyclus safitza,
Bicyclus italus.
Abgebildet sind die
Unterseiten der Fliigel.
(© Antonia MonTEIRO,
University at Buffalo,
Abdruck mit freund-
licher Genehmigung)



Abb. 2: Der Blinde
Hohlensalmler
Astyanax. Der Augen-
verlust ist mit einer
Vergroflerung der
Kiefer gekoppelt.
(Staatliches Museum
fiir Naturkunde,
Karisruhe)

zu Artbildung zu fithren, zumindest nicht im der-
zeitigen Augenblick, obwohl man annehmen kénn-
te, daB3 gerade Anderungen in Reproduktionsorga-
nen recht rasch zu reproduktiver Isolation und zu
Artbildung fiihren sollten. Die Variation, die vor-
handenist, ist demnach nicht voll ausgenutzt. Liegt
hier ein bereits existierendes genetisches Potential
auf Abruf bereit?

Eine andere Art von Variation fand BAIRD in sei-
ner Studie tiber die Festlegung des Geschlechts bei
Wirmern. Er kreuzte zwei Arten — eine herm-
aphroditische (zwittrige) und eine, die beide
Geschlechter ausbildet. Die Nachkommen zeigten
unerwartete Eigenschaften, die auf winzige Verén-
derungen in den beteiligten Genen zuriickgehen:
Bei Kreuzungen innerhalb der Art schienen diese
kleinen Unterschiede keine Rolle zu spielen, bei
Hybriden aber storten offenbar leichte Unvertréag-
lichkeiten der beiden Genome die normale Festle-
gung des Geschlechts im Nachwuchs. Das Studi-
um von Hybriden soll nun genutzt werden, um Ent-
wicklungswege aufzuspiiren, an die man anders
nicht herankdme. Bairps Vorstellung ist, daf3 es ein
verborgenes Potential an individuellen Unter-
schieden gibt, das es den Arten ermdoglicht, sich an
Umweltverdnderungen anzupassen. Solche Vor-
stellungen kommen der Annahme polyvalenter
Grundtypen entgegen.

Augen von Hohlenfischen. Es ist ein seit langem
bekanntes Lehrbuchbeispiel fiir Mikroevolution,

daB manche Hohlenfische reduzierte oder gar
keine Augen mehr aufweisen (vgl. z. B. CuLVER
1982; Junker 2002, Abschnitt 7.2). JEFFREY unter-
suchte den Fall eines mexikanischen Hohlenfischs
(Astyanax mexicanus), Uiber den wir bereits berich-
teten (Stud. Int. J. 8(1), 43 (2001)). Einige Popula-
tionen leben unterirdisch und entwickeln keine
funktionsfahigen Augen (Abb. 2); andere kénnen
normal sehen und leben an der Oberflache. Der
blinde Hoéhlenfisch hat groBere Kiefer und mehr
Zahne als der an der Oberflache lebende. Nun zeigt
die Analyse der genetischen und entwicklungsbio-
logischen Ursachen Erstaunliches: Die Entwick-
lung dieser beiden Merkmalskomplexe (Augen —
Kiefer/Z&hne) scheint an dieselben Gene gekop-
pelt zu sein. Méglicherweise verlor der Hohlenfisch
sein Augenlicht, weil gréere Zahne und Kiefer in
seiner neuen Umgebung vorteilhafter waren. Offen-
bar sind die genetischen Veranderungen, die es
braucht, um die Entwicklung des Phénotyps in die
ein oder andere Richtung zu kippen, minimal. Klei-
ne Ursache, grof3e Wirkung!

Diese Beispiele geben einen Eindruck von dem
groB3en, hochinteressanten Arbeitsfeld, das sich vor
den Forschern auftut. Offenbar herrscht mittler-
weile Einigkeit dariiber, daf3 es wenig Sinn macht,
nur das Endprodukt — die physikalische und phy-
siologische Erscheinung eines Organismus — zu
untersuchen. Mindestens ebenso wichtig sind die
konkreten ontogenetischen Wege, auf denen die
Strukturen erzeugt werden. Die Hoffnung der
Mehrzahl aller Forscher ist dabei allerdings immer
noch, das verbindende Glied zwischen Mikro- und
Makroevolution zu finden...

Judith Fehrer
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Merkmalsmosaike bei Wasservoqeln

Morphologische und molekulare Ahnlichkeiten passen nicht

immer zusammen

Moderne Hypothesen zur Evolution der Vogel
beruhen in erster Linie auf Erkenntnissen tiber ihre
Verbreitung (Biogeographie) und der Variation
duBlerer Merkmale (Morphologie) bzw. ihre gene-
tischen Merkmale (genotypische Verwandtschaft),
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nur selten werden auch Verhaltensmerkmale her-
angezogen (z.B. Brutbiologie, Gesang). W&hrend
biogeographische Aspekte vor allem bei der Ver-
wandtschaftsanalyse von Arten innerhalb von Gat-
tungen (und damit innerhalb von Grundtypen) eine



