
untersucht. Die Forscher kamen zum Schluß, daß
das verlängerte Sesambein nicht als zusätzlicher
Finger angesehen werden könne, da es nicht unab-
hängig von den anderen Fingern bewegt werden
kann. Vielmehr bildet es mit dem Handwurzel-
knochenunddem Mittelhandknochen eine Einheit
und kann nur zusammen mit diesen bewegt wer-
den. Außerdem muß die Funktionsweise des Pseu-
dodaumens im Zusammenspiel mit einer weiteren
anatomischen Besonderheit verstanden werden:

,An der Außenkante der Hand liegt ein länglicher,
mit der Elle verbundener akzessorischer Hand-
u.urzelknochen, dessen Spitze nach hinten weist.
Kdimmt der Panda nun alle seine funf Finger sei-
ner Tatze ein, so wird damit auch der Pseudodau-
men bewegt. Schließlich liegt er parallel zum
akzessorischen Handwurzelkrochen. Es entsteht
somit eine zangenartige Struktur, die sich mit der
Greilhand eines Roboters vergleichen 1äßt:Die funf
geknimmten Finger stehen parallel zueinanderund
finden in dem Pseudodaumen und dem akzessori
schen Handu.urzelkaochen ein Widerlager. Mit
diesem Zangengriff kann der Panda mit großer

Geschicklichkeit und Genauigkeit zu seiner Lieb-
lingsnahrung greifen" (BrscHor 1999 in einer
Zusammenfassung der Ergebnisse von ENDo et al.;
vgl. Abb. 2). Er'roo et al. (1999) schreiben: ,,We have
shown that the hand ofthe giant panda has a much
more refined grasping mechanism than has been
suggested in previous morphological models."
Angesichts dieser Ergebnisse und der Tatsache,
daß die Pandabären ihre Tatze offenbar sehr
gekonnt und zweckmäßig einsetzen, bleibt wenig
Raum fur den Nachweis einer ,,Unvollkommen-
heit". Das,,theologisch" begründete,,Panda-Prin-
ziD" steht auf schwachen empirischen Füßen.

Da die Pandabären ihre Tatze sehr

gekonnt und zweckmäßig einsetzen,

bleibt wenig Raum für den Nachweis

einer,,Unvollkommenheit".

[ ing ,, Ixfta-txl temild[ .  eine weitere voraus-
setzung, die dem Panda-Prinzip zugrunde liegt, ist
im evolutionstheoretischen Kontext ebenfalls ffag-
würdig, nämlich die Behauptung, es könnten nur
vorhandene Strukturen umgebaut werden, so daß
später Spuren dieses Umbaus erkennbar sind. Dies
zeigt ein zum Gleitflug befähigtes ausgestorbenes
Replil (C o e I u ro sauravu s j a e ke li), dessen voilständi-
ges Skelett vor ein paar Jahren entdeckt worden
ist. Esbesaß einen Gleitschirm, dessen Gerüstnicht
wie bei anderen zum Gleitflug und aktiven Fliegen
befähigten Wirbeltiere die übliche Modifikation
des Extremitätenbauplans der Lanciwirbeltiere auf-
wies. Das Gerüst bestand auch nicht aus umgebii-
deten RiDDen oder anderen sonst bereits vorhan-

Abb. 3: Det Gleitfliegel
Coelurosauravus
jaekeli. desser Clerr
nembran durch hohle
Knochenstäbe von

IJrsprung gestutzt
wurde. (Nach FrL, et
al. i997)

denen Elementen des Skeletts: auch handelte es
sich nicht um ein Dupiikat der Extremitäten. Viel-
mehr stellte der Flügel eine komplette Neukon-
struktion dar (FREY et al. 1997;Abb. 3). Die seitlich
ansitzende Gleitmembran wurde durch radial
angeordnete, starkverlängerte hohle Knochenstä-
be von dernalem (Haut) Urspmng gestützt, also
nicht durch innere Knochen. Die Stützstäbe waren
nicht mit dem Bmstkorb verbunden.

Dieser Gleitflieger stellt das Panda-Prinzip in
Frage. Interpretiefi man diesen Fund im evoluti-
onstheoretischen Kontext, so bedeutet dies, daß
eine d€ rovo-Entstehung neuer Strukturen möglich
ist und nicht nur auf der Basis des Vorhandenen
umgebaut wird. Das Argument, die Evolution konn-
te nicht anders vedahren. als eine bereits vorhan-
dene Strukfur umzubilden (beim Panda-Daumen
das Sesambein), erweist sich zumindest als nicht
zwingend. Damit fehlt dem Panda-Prinzip eine
weitere Voraussetzung, um es als Beleg furdas Vor-
liegen eines Design-Fehleß verwenden zu können.
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Von der
Es gab eine Zeit, da war es noch relativ einfach,
sich ein Protein (2. B. das Cytochrom c) vorzuneh-
men, dessen Aminosäuresequenz bei verschiede-
nen Organismen zu bestimmen und aus den Daten
einen Baum zu errechnen, der wunderbar mit der
vermuteten Evolution der Lebewesen überein-
stimmte, wenn man das richtige Protein und die
richtigen Organismen ausgesucht hatte.

Inzwischen beschäftigen sich Hundefie,ja Tau-
sende von Arbeiten mit der Rekonstruktion von
Verwandtschaftsbeziehungen auf der Basis von
Makomolektil-Sequenzen (Proteine, RNS und
DNS), so daß sich daraus mittlerweile ein eigenes
Fachgebiet innerhalb der Systematik entlvickelt
hat. Aufgrund des technischen Fortschritts ist es
sogar möglich geworden, ganze Genome, also das
komplette Erbgut von Organismen, zu vergleichen.
Aufjeder bis dato erreichten Ebene vergrößerten
sich die Erwartungen an die Aussagekraft von noch
mehr Daten. Die Situation hat sich jedoch im
Gegenteil erheblich verkompliziert. Denn nahezu
jedes Gen evolviert mit einer anderen Rate, hat
andere Substitutionsmuster und -wahrscheinlich-
keiten. Widersprüche auf breiter Front sind die
Folge. Doch daran hat man sich inzwischen sogar
gewöhnt. Immer spitzfi ndigere Verfahren werden
entwickelt, mit deren Hilfe man diese Probleme in
den Griff bekommen möchte.

Der wissenschaftliche Nutzen dieser Anstren-
gungen ist erheblich: durch Sequenzähnlichkeiten
kann z.B. auf ähnliche Funktionen eeschlossen
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werden; Mechanismen der Genregulation, Prinzi-
pien der Embryonalentwicklung oderVorgänge im
Genom (und damit auch Krankheitsursachen etc.)
können wesentlich besser verstanden werden.

Ein Beispiel dafur ist eine Studie (MUSHEGTAN et
al. 1998), in der versucht wurde. durch solche Ver-
gleiche Einsichten in die Funktion menschlicher
Gene und Proteine zu gewinnen. Hierzu wurden 36
Proteine von Mensch, Fruchtfliege, einem Faden-
rvurm und einer Hefe verglichen (die Daten stam-
men aus Genomsequenzierungsprojekten). Drei
prinzipielle Möglichkeiten, aus diesen vier Arten
einen Baum (Kladogramm) zu konstruieren, existie-
ren - vorausgesetzt, man setzt die Hefe an die Wur-
zel des Baumes (Abb. 1). Nun sprachen 24 Proteine
tur Möglichkeit A, 11 fiir B und ein Protein fur C.
Möglichkeit A entspricht der konventionellen Inter-
pretation der Stammesgeschichte. Handelte es sich
dann bei den alderen Ergebnissen nur um ,,stören-
des Rauschen"? Eine genauere Betrachtung der
Daten zeigte, daß die homogen, also mit ähnlicher
Rate evoMerenden Proteine, Baum B ergaben,hete-
rogen evolvierende dagegen Baum A. Dies wtirde
bedeuten, daß ungleiche Evolutionsraten (und nicht
Abstammungsverhältnisse) daft.t verantwortlich
waren, daß die Mehzahl der Proteine Baum A unter-
shitzte. Welcher ist nun der ,,richtige"?

Auch die Erbinformation der Mitochondrien ist
heute schon fur zahlreiche Organismen komplett
bekannt, und immer mehr Untersuchungen benut-
zen diese Daten fur Rekonstruktionen der Stam-
mesgeschichte. Einjüngeres Beispiel dafur ist eine
Studie über Fische (Rlsr,aussaru & AnrursoN 1999).

Zum Basiswissen der Lehrbücher über Evolution
gehört, daß Knorpelfische (2. B. Haie) älter sind als
Knochenfische (fast alle üb gen, heute noch leben-
den Fische) und ihnen in vieler Hinsicht nur ober-
flächlich gleichen. Der Vergleich des kompletten
mitochondrialen Genoms läßt jedoch einen Knor-
pelfisch mitten in den Knochenfischen (inklusive
Neunauge, Lungenfisch und Quastenflosser) auf-
tauchen. Hierbei ist zu beachten, dal3 ein wesent-
Iicher Aspekt solcher Analysen die Auswahl eines
möglichst nahe verwandten Organismus ist, der
außerhalb der untersuchten Alten steht, und mit
dessen Einbeziehung die Wurzel des Baumes
gefunden werden soll - der subjektivste Teil der
Analyse. Vielfach hängt die Topologie eines Ver-
wandtschaftsdiagramms von der Wahl dieser so
genannten Außengmppe ab (T*rzerr & GoJoeoRl
1999) sowie von der Methode, die benutzt wurde,
um den Baum zu erstellen. Auch ,,biologisch
falsche", d.h. aller sonstigen Evidenz widerspre-
chende und offenbar unsinnige Phylogenien kön-
nen dabei hohe statistische Absicheruns erfahren.
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