
besser wird Licht im Wasser absorbiert und desto
weniger gut können sich die Buntbarsche gegen-
seitig sehen.

SrrrjsuseN et al. (1997) haben die Altenvielfalt
und die Farbenpracht der Buntbarsche an ver-
schiedenen stark eutrophieften Stellen des Vikto-
nasees untersucht. Es zeigte sich, daß die Inten-
sität der Färbung der Fische mit abnehmender
Lichtdurchlässigkeit des Wassers abnimmt (Abb. 1).
Die roten Männchen sind dann weniger rot und die
blauen weniger blau. Dies hängt wahrscheinlich
damit zusammen, daß die Weibchen die Farben
ihrer Männchen nicht mehr gut genug sehen kön-
nen, wenn das Wasser tniber wird. Dadurch
kommt es vermehrt zu Paamngen mit einem
Männchen der ,,falschen" Art. und der Selektions-
druck auf ausgeprägte Färbung fällt weg. Das
Endresultat ist eine dramatische Abnahme der
Artenvielfalt in solcherad verschmutzten Gewäs-
sem innerhaib von wenigen Jahren.

Es wäre interessant zu sehen, ob dieser Prozeß
reversibel ist: Kann aus den neu entstandenen
Populationen bei geänderten Umweltbedingungen
wiederum eine neue Artenvielfalt in kurzer Zeit
entstehen? Dies wäre ein experimentelles Indiz
dafur, daß ein verborgenes Variationspotentiai von
polyvalenten Stammformen (vgl. Jur'lrER & ScHERTR

und [, lolen
Eine provozierende Interpretation der makroevo-
lutiven Ahnlichkeitsvergleiche der letzten Jahre
besagt, daß Waiartige und Paarhufer einen gemein-
samen Vorfahren besitzen solien, den alle anderen
Säugetiere nicht hatten. Dies wird von morpholo-
gischen und molekularen Studien gestützt und gilt
damit als eines der besten Beispiele fur überein
stimmende Ergebnisse zwischen morphologischen
und molekularbiologischen Abschätzungen in der
postulieft en Säugetiermakroevoiution (Mrr-nrro-
vrrcH et al. 1997). Provozierend daran ist, daß bei
spielsweise Kühe mit den Walen enger verwandt
sein sollen als mit den Pferden (vgl. Abb. 1, oben).
Daraus ergeben sich widersprüchliche Merknals-
verteilungen, die durch Konvergenzen erzeugt
worden sein sollen.

Küzlich setzte ein Team vonjapanischen Wis-
senschaftlern dieser Entwicklung die vorläufige
Krone auf: Sie sehen in den von ihnen beobachte-
ten Velteilungsmustem bestimmter Retroposons'
Hinweise darauf, daß die Wale, Wiederkäuer und
Nilpferde einen gemeinsamen Vorfahren besaßen,
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1998, S. 285-294) eine explosive Artbildung zur
Folge haben kann. Weil in diesen Fällen durch
Mutationen keine neuaftige genetische Information
entstehen muß, könnte man sich extrem schnelle
Artbildungsprozesse innerhalb vergleichsweise
weniger Generationen gut vorstellen.

Siegfried Scherer
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den sie rlclr mit anderen Paarhufem (Schweine
und Kamele) teilen (SHTMAMURA et al. 1997). Die Kuh
scheint demnach also sogar enger mit dem Wal
verwandt zu sein als mit dem Schwein (vgl. Abb.
1, unten). Noch erstaunlicher ist, daß auch das Nil-
pferd den Walen und Kühen näherstehen soll als
den Schweinen, obwohl Generationen von Syste-
matikem Nilpferde und Schweine aufgmnd mor-
phologischer Gemeinsamkeiten in der Unterord-
nung der Suiformes zusammengefaßt hatten.

l i ie [ l0I I l l l le | ]  Sr 11Rntnn j i I ld sei l l  Isdl l l  zu s0l th i lnetudf -
felefl S c h I U ß f 0 | 0 e I U n 0 I n ? Sie suchten im Erbgut von
Walen nach kurzen, über das Genom vefteilten,
sich wiederholenden Sequenzen (kurz SINEs fur
short interspersed eiements) und fanden deren
zwei Familien, die vorher noch nicht bekannt
waren. Um zu sehen, ob diese Sequenzen auch in
anderen Paarhufem vorkommen, fertigten sie ent-
sprechende DNA-Sonden an, die auf einer Mem-
bran dann ein Signal erzeugen,wenn doft eine Gen-
sequenz vorliegt, an die diese spezifische Sonde
bindenkann. Nachdem auf derMembran das ganze

flhnlich ilpferde



Erbgut von verschiedenen P aarhufem wie Kuh, Nil-
pferd, Kamel und Schwein neben dem von ver-
schiedenen anderen Säugetieren aufgetragen wor-
denwar, wurden Sonden zugegeben, die spezifisch
an die gesuchten SINEs binden. Nach dem Abwa-
schen der überschüssigen Sonden, die nirgendwo
binden konnten, war die Uberraschung groß, als
Wiederkäuer und Nilpferde ebenso positiv waren
wie die Wale, obwohl alle anderen untersuchten
Paarhufer (2.B. Schweine) und weitere Säugetiere
die entsprechenden Sequenzen nicht zu besitzen
schienen. Auf den ersten Blick scheint dies zu
bestatigen, daß Nilpferde den Walen und Kühen
näherstehenalsdenSchweinen(vgl.Abb. l,unten).
Bevor jedoch Schlußfolgerungen solcher Tragwei-
te gezogen werden, müssen altemative Erklärun-
gen fur die beobachtete Verteilung ausgeschlossen
werden. Hier nun liegt der entscheidende Punkt.

I ' lds sd0t düs bishel  Ie0bdI l l le le i l l l  Ietdi l  dL]s?
Zunächst nur. daß die zwei neu isolierten SINES
mit den Namen CHR-1 und CHR-2 irgendwo rm
Genom von Nilpferden, Wiederkäuern und Walen,
nicht aber im Genom der den Nilpferden und Wie-
derkäuern ähnlichen Kamele. Schweine und ande-
rer Säugetiere vorkommen. Damit ist aber bei-
spielsweise noch nicht ausgeschlossen, daß ein
Virus mit CHR-1/2 im Genom die entsprechen-
den Gruppen befallen hat (lange nachdem sie
schon so lebten, wie heute) und die CHR-Sequen-
zen irgendwo im Genom abgesetzt hat. Da Viren
nicht nur den WiIt wechseln (Suaeenao et al. 1998),
sondern auch genetische Infomation im Genom
ihrer Wirte hinterlassen können, ist dies nicht
grundsätzlich auszuschließen. Altemativ könnten
die Familien, die keine CHR-Sequenzen tragen,
diese verloren haben.

Um Spekulationen dieser Art auszuschließen,
verwendeten Sarueuunq und Mitarbeiter eine
genauere Methode: Sie wollten wissen, wie die
Umgebung der CHR-Sequenzen in den einzelnen
Fällen aussieht. Nur so kann man nämlich erken-
nen, ob diese SINEs jeweils an ganz verschiedenen
Stellen eingebaut &-urden bzw. ob an den entspre-
chenden Stellen in den anderen Familien ein paar
DNA-Basen fehlen, die durch unsauberes Aus-
schneiden verloren gegangen sein könnten. Dazu
mußten Genorte gefundenwerden, an denen CHRs
eingefugt worden waren. Dies gelang auf zwei
Wegen. Zum einen gab es in den weltweiten Gen-
datenbanken ähnliche Sequenzen mit Kopien von
CHRs. Zum anderen können die CHRs im Genom
der Wale gesucht werden. Um nun festzustellen,
ob ein Vertreter einer anderen Familie an der glei-
chen Stelle (Genort) ebenfalls eine CHR-Kopie
trägt, muß lediglich der entsprechende Teil dieses
Gens (lntron) über PCR vermehrt werden. Nach
dem Verwielfältigen dieser Sequenz kann (mit Hilfe
der obigen Sonden oder durch Sequenzieren) fest-
gestellt werden, ob hier CHR-Sequenzen vorliegen
oder nicht.

i lds er0db nl ln die RndllJse der U|I lqeh|Jf!  dBr I l ]R-
Seq!enZell? In sechs der neun veröffentl ichen Fälle
ist ein eher ..konventionelles" Ahnlichkeitsmuster
zu sehen (2.B. Wale untereinander näher verwandt
als mit allen anderen usw.). In drei Fällen, die alle
die ca. 100 Basenpaare lange CHR-1-Sequenz
betreffen, wird die oben erwähnte unerwartete
Ahnlichkeitsverteilung bestätigt: AIIe Wale, Kühe,
Schafe, Giraffen, Hirsche und Nilpferde tragen
CHR-1 an den Genoften Gm5, aaa22?und aqe792.
In Schwein und Kamel kommt CHR-1 an diesen
Genorten dagegen nicht vor.

l ' lds bedet l ten diese tef t l t lde? SINEs sind Retropo-
sons, also Sequenzen, die in Genomen verbreitet
werden, indem eine RNA-Kopie von ihnen wieder
in DNA umgeschrieben und ins Genom integriert
wird.'? Wenn eine solche Kopie nun früher einmal
in einer bestimmten Population an einer bestimm-
ten Stelle im Genom eingebaut wurde, danntragen
alle Nachfahren dieser Population dieses Retropo-
son an der gleichen Stelle (sofem es nicht wieder
verloren ging). Geht man nun davon aus, daßjedes
neue Retroposon an jeder beliebigen Stelle im
Genom eingebaut werden kann, dann ist die Wahr-
scheinlichkeit, bei zwei unabhängigen Kopiervor-
gängen die gleiche Stelle zu treffen, sehr klein. Das
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