Erbgut von verschiedenen Paarhufern wie Kuh, Nil-
pferd, Kamel und Schwein neben dem von ver-
schiedenen anderen Saugetieren aufgetragen wor-
den war, wurden Sonden zugegeben, die spezifisch
an die gesuchten SINEs binden. Nach dem Abwa-
schen der tberschiissigen Sonden, die nirgendwo
binden konnten, war die Uberraschung groB, als
Wiederkéduer und Nilpferde ebenso positiv waren
wie die Wale, obwohl alle anderen untersuchten
Paarhufer (z.B. Schweine) und weitere Saugetiere
die entsprechenden Sequenzen nicht zu besitzen
schienen. Auf den ersten Blick scheint dies zu
bestitigen, da3 Nilpferde den Walen und Kiihen
nidherstehen als den Schweinen (vgl. Abb. 1, unten).
Bevor jedoch SchluBfolgerungen solcher Tragwei-
te gezogen werden, miissen alternative Erklarun-
gen fiir die beobachtete Verteilung ausgeschlossen
werden. Hier nun liegt der entscheidende Punkt.

Was sagh das hbisher Beobachrere im Defail aus?
Zunéchst nur, daB die zwei neu isolierten SINEs
mit den Namen CHR-1 und CHR-2 irgendwo im
Genom von Nilpferden, Wiederkduern und Walen,
nicht aber im Genom der den Nilpferden und Wie-
derkéuern dhnlichen Kamele, Schweine und ande-
rer Saugetiere vorkommen. Damit ist aber bei-
spielsweise noch nicht ausgeschlossen, dal3 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 Wirt wechseln (Susearao et al. 1998),
sondern auch genetische Information im Genom
ihrer Wirte hinterlassen konnen, ist dies nicht
grundsétzlich auszuschlieBen. Alternativ konnten
die Familien, die keine CHR-Sequenzen tragen,
diese verloren haben.

Um Spekulationen dieser Art auszuschlieen,
verwendeten SHimamura und Mitarbeiter eine
genauere Methode: Sie wollten wissen, wie die
Umgebung der CHR-Sequenzen in den einzelnen
Fillen aussieht. Nur so kann man némlich erken-
nen, ob diese SINEs jeweils an ganz verschiedenen
Stellen eingebaut wurden bzw. ob an den entspre-
chenden Stellen in den anderen Familien ein paar
DNA-Basen fehlen, die durch unsauberes Aus-
schneiden verloren gegangen sein kdnnten. Dazu
muBten Genorte gefunden werden, an denen CHRs
eingefiigt worden waren. Dies gelang auf zwei
Wegen. Zum einen gab es in den weltweiten Gen-
datenbanken &hnliche Sequenzen mit Kopien von
CHRs. Zum anderen konnen 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
tragt, muf3 lediglich der entsprechende Teil dieses
Gens (Intron) iiber PCR vermehrt werden. Nach
dem Vervielfaltigen dieser Sequenz kann (mit Hilfe
der obigen Sonden oder durch Sequenzieren) fest-
gestellt werden, ob hier CHR-Sequenzen vorliegen
oder nicht.
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Was ergab nun die Analyse der Umoebung der CHA-
Sequenzen? In sechs der neun verdffentlichen Félle
ist ein eher konventionelles® Ahnlichkeitsmuster
zu sehen (z.B. Wale untereinander niher verwandt
als mit allen anderen usw.). In drei Féllen, die alle
die ca. 100 Basenpaare lange CHR-1-Sequenz
betreffen, wird die oben erwédhnte unerwartete
Ahnlichkeitsverteilung bestétigt: Alle Wale, Kiihe,
Schafe, Giraffen, Hirsche und Nilpferde tragen
CHR-1 an den Genorten GmJ, aaa228 und aaa792.
In Schwein und Kamel kommt CHR-1 an diesen
Genorten dagegen nicht vor.

Was bedeufen diese Befunde? 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 frither einmal
in einer bestimmten Population an einer bestimm-
ten Stelle im Genom eingebaut wurde, dann tragen
alle Nachfahren dieser Population dieses Retropo-
son an der gleichen Stelle (sofern es nicht wieder
verloren ging). Geht man nun davon aus, dalf3 jedes
neue Retroposon an jeder beliebigen Stelle im
Genom eingebaut werden kann, dann ist die Wahr-
scheinlichkeit, bei zwei unabhéngigen Kopiervor-
géngen die gleiche Stelle zu treffen, sehr klein. Das

Abb. 1: Oben: Di




~Rauschen” ist somit gering und Abstammungs-
verhéltnisse konnen wiedergegeben werden.
Sobald aber ein Retroposon bevorzugt an bestimm-
ten Stellen im Genom integriert wird, kann nicht
mehr so leicht gefolgert werden, daf3 ein bestimm-
tes Ahnlichkeitsmuster durch Abstammung verur-
sacht wurde: Es kénnte ja auch sein, daB die glei-
che Retroposonsequenz (Transport z.B. durch
einen Virus) in verschiedenen evolutiven Linien
unabhéngig voneinander an der gleichen Stelle ein-
gebaut wurde. SINEs konnen auch wieder ausge-
schnitten werden; dies geschieht jedoch selten
genau: meistens werden ein paar Basen zu viel oder
zu wenig ausgeschnitten, weshalb solche Ereignis-
se hinterher in den Sequenzen zu sehen sein soll-
ten. Beides ist freilich im vorliegenden Fall nicht
gezeigt worden und damit Spekulation.

Nach Ansicht von Suimamura et al. (1997) ist
weder zu erwarten, dafB ein Retroposon in ver-
schiedenen Linien am gleichen Locus einbaut wird,
noch, daf} es aus dem gleichen Genort in ver-
schiedenen evolutiondren Linien unbemerkt ver-
schwinden kann. Mikroevolutive Untersuchungen
an anderen SINEs in Lachs und Forellen aus Atlan-
tik und Pazifik scheinen das zu bestitigen (MuraTa
et al. 1996). Damit ist jedoch noch nicht gezeigt,
dalB3 das gleiche fiir die Integration der CHR-1-
Sequenzen an den beobachteten Stellen iiber
makroevolutive Zeitraume gilt. Es kénnte ja auch
spezifischere Mechanismen geben, was die Auto-
ren aber nicht weiter thematisieren.

Zwei unwahrscheinliche Alternativen:
Zufallig gleicher Einbau von
Retroposons oder erhebliche

Konvergenzen im Korperbau.

Was bedeutet es nun, wenn solche spezifische-
reren Mechanismen nicht am Werk waren? Setzt
man Makroevolution voraus, dann hat es irgend-
wann einmal eine Art gegeben, in der die CHR-1-
SINEs (mindestens) an den drei untersuchten Gen-
ortenfixiert wurden. Aus dieser Art sollen sich dann
nur Wale, Wiederkduer und Nilpferde entwickelt
haben, nicht jedoch Schweine und Kamele, obwohl
diese wie letztere zu den Paarhufern gehoren.
Anders formuliert: Es ist in dieser Sichtweise wahr-
scheinlicher, daf die komplexen generellen Eigen-
schaften der Paarhufer wiederholt (mindestens 2
mal) entstanden, als daf3 die drei heiBen Retropo-
sons zufillig an den entsprechenden Stellen ein-
gebaut wurden, Entsprechend glauben SHimMamMura
et al. (1997), daB die neueren molekularen Daten
Paldontologen dazu bringen werden, die vielflti-
ge fossile Uberlieferung der Paarhufer neu zu inter-
pretieren, um zu den geduBerten SchluBfolgerun-

gen zu gelangen. Dann aber miiiten hiufige,
umfangreiche morphologische Reversionen und
Konvergenzen genauso anerkannt werden, wie
grofB3e Lucken in der Fossiliberlieferung.

Ob sie Recht behalten, wird sich zeigen miis-
sen, insbesondere, weil die Datenbasis bei dem
oben angestellten Genomvergleich auBerst diirftig
ist. Es wéreinteressant zu wissen, wie viele Sequen-
zen der untersuchten Genome den neuen Stamm-
baumvorschlag stiitzen und wie viele zu véllig
anderen Vorschldgen fithren. In jedem Fall ist es
jedoch viel leichter tiber das zu spekulieren, was
man nicht sieht, als das zu relativieren was man
sieht: Obige Retroposonsequenzverteilungen lie-
gen vor, Die Gencluster, welche die morphologi-
schen Eigenschaften der untersuchten Gruppen
codieren sind dagegen unbekannt, geschweige
denn verstanden — also sozusagen , unsichtbar®. Es
bleibt abzuwarten, ob die Merkmalskonflikte hier
nicht — wie bei Bakterien, Archaebakterien und
Eukaryoten (Koonin et al. 1997; Junker & SCHERER
1998) — immer massiver werden, je besser man die
betroffenen Genome vergleichen kann.

Dank: Dr. Judith Fexnrer und Dipl.-Biol. Klaus Nrunaus bin
ich fiir kritische Anmerkungen dankbar.

Laurence Loewe

Anmerkungen

' spezielle genetische Elemente

Damit haben Retroposons einen Lebenszyklus, der dem
der Retrotransposons sehr dhnlich ist, vgl. Abb. 1, Stud.
Int. J. 3 (1896), S. 93. Der wesentliche Unterschied
besteht darin, daf} die Retrotransposons noch weitere
genetische Information tragen (z.B. das Gen fiir die
Reverse Transkriptase) und damit eine bedeutend lin-
gere Sequenz besitzen.
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Wenn sich Hopf und Beine widersprechen: Neve
Honflikte in der Hominidenevolufion

In der Juli-Ausgabe des Journal of Human Evoluti-
on veroffentlichten Henry McHenry und Lee Ber-
GER (1998) einen Artikel, der einen schwelenden
Konflikt neu anfachen wird. Sie beschreiben neue
Skelette der geologisch jlingsten grazilen Australo-
pithecinenart A. africanus. Diese zeigen, daf3 die Art
nicht, wie urspringlich vor 50 Jahren zuerst ange-
nommen und in den Schulbiichern weitverbreitet,
den menschlichen Schreitgang aufweist, sondern
wesentlich mehr Anpassungen an das Klettern als
ihr angenommener, &lterer Vorldufer A. afarensis
zeigt (Abb. 1). Ahnlich affendhnliche Proportionen
waren Anfang der 90er Jahre bei einem geologisch
noch spéater vorkommenden und angeblich dem
Menschen wesentlich naherstehenden Hominiden
gefunden worden (HarTwiG-ScHERER & MARTIN
1991), der in den 60er Jahren von Louis LEakey als
Homo habilisin den Stammbaum eingefiithrt wurde.
Er galt als der erste Vertreter der Gattung Homo,
da einige seiner Schédelmerkmale menschenéhn-
lich wirken. Inzwischen muB die Zugehtrigkeit die-
ser Form zur Gattung Homo aufgrund der affendhn-
lichen Skelettmerkmale bezweifelt werden.

Seit der umfangreichen Monographie von
Rormson (1972) gesellten sich mehr als 40 Lang-
knochenfragmente zu der Art A. africanus, ein Teil-
skelett (Stw 431) eingeschlossen. Sie erbrachten
die Erkenntnis, daf} diese Art—ahnlich ihrer angeb-
lichen Nachfolgeart ,Homo" habilis — wesentlich
affendhnlichere Langknochenproportionen besal3
als ihre angenommene Vorlauferart A. afarensis. Je
nachdem, welchen Merkmalskomplex man
betrachtet, erhdlt man kontrdre Stammbaume:
Bezieht man sich auf die Schadelmerkmale, so
ergeben diese Merkmale folgende evolutive
Sequenz:

A. ramidus » A. anamensis — A. afarensis —» A. afri-
canus + H. habilis

Berticksichtigt man nur die Langknochenmerk-
male und 14Bt die geologische Abfolge unbertick-
sichtigt, ergébe sich die genaue Umkehrung (iiber
die Langknochenproportionen von A. ramidus wur-
den bisher keine Details veréffentlicht):

H. habilis ~ A. africanus > A. afarensis — A. anamensis

In einer fritheren Arbeit versuchte McHEenNrY noch,
den nichtmenschlichen Bewegungsapparat von
LH. " habilis und A. africanus fir die Stammbaum-
konstruktion gegeniiber den Schédelmerkmalen
als nicht mafBigeblich darzustellen. Dies gelingt
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jedoch inzwischen um so weniger, je mehr sich die
Hinweise auf solche ,nichtkompatiblen® Kombi-
nationen haufen. Unter der Annahme, daB3 die Au-
stralopithecinen die Vorlaufer der Gattung Homo
waren, mussen angesichts dieser gegenldufigen
Trends eine Reihe von ausgepragten Homoplasi-
en (Konvergenzen) angenommen werden: Entwe-
der evolvierte der Schadel der grazilen Australo-
pithecinen oder das Postcranium der frithen pri-
mitiveren Hominiden parallel und unabhéngig zur
menschlichen Linie. Das Fazit ,,... the evolution of
the human body formis more complicated than pre-
viously understood* (McHENRY & Bercer 1998, 20).

Nach der Erdrterung dieser beiden einzigen
Alternativen (unter der Voraussetzung, dal3 die
Australopithecinen die Vorlaufergruppe der Gat-
tung Homo sind), beenden McHENRY & BErRGER ihre
Veroffentlichung mit dem fast resigniert klingen-
den Satz: ,Whatever the phylogeny, homoplasy is
present.” Esscheint, als waren die Merkmale frither
Hominiden, aber auch miozdner Menschenaffen
und anderer Sauger aus einem Baukasten ent-
nommen und in verschiedenen Kombinationen

zusammengefligt. Auf Homoplasie derart komple-
xer Strukturen, wie sie komplette Schidelkon-
struktionen bzw. der Bewegungsapparat darstel-
len, kénnte man nur dann verzichten, wenn man
die Australopithecinen als ganzes aus der Vorfah-
renschaft des Menschen ausgliedern wiirde. Diese
Lésung ist aber wenig populédr, weil man keine
anderen Vorfahren kennt, die zur menschlichen
Gruppe fiihren kénnten.

Sigrid Hartwig-Scherer
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Homo erecfus — ein Seefahrer

Wie die Evolutionstheorie zur MiBachtung von Daten fiihren kann

Abb. 1: Oben: 199
Meta M GroBes Aufsehen hat eine Altersbestimmung von

‘ indonesischen Steinwerkzeugen erregt, die vor
kurzem M. J. Morwoob, P. B. O’SuLLivan, F. Aziz
und A. Raza durchgefithrt haben. Diese Forscher
datierten mit der Spaltspurenmethode Steinwerk-
zeuge der indonesischen Insel Flores auf 800.000-
880.000 Jahre (Abb. 1, oben) und schluBfolgerten,
daB3 Homo erectus wiederholt Seefahrten unter-
nahm. Dieses Ergebnis konnte im angesehenen

englischen Wissenschaftsjournal Nature am 12.

L
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Marz 1998 verdffentlicht werden. Einen Tag spé-
ter wurde diese Datierung und ihre Folge in Scien-
ce, dem amerikanischen Pendant zu Nature, von A.
Gieeons ausfithrlich kommentiert. Das hohe Alter
der Steinwerkzeuge von Flores hat zur Folge, dai3
das von Archéaclogen und Paldanthropologen ent-
worfene bisherige Bild des Frihmenschen Homo
erectus drastisch korrigiert werden muf3. Allerdings
wurde schon vor ldngerer Zeit aus guten Griinden
vermutet, daB3 die Flores-Steinwerkzeuge ein unge-
wohnlich hohes Alter haben miissen. Diese
Erkenntnis wurde in der Fachwelt bisher aber weit-
gehend abgelehnt oder ignoriert. Der Hauptgrund
war, daf3 eine frihe Besiedlung von Flores nicht
plausibel in Grundvorstellungen der Evolution des
Menschen palBt. Bebnarix (1997) kommt das Ver-
dienst zu, bereits vor der spektakuldren Veroffent-
lichung von Morwoop et al. (1998) die Geschichte
der Entdeckung von Steinwerkzeugen auf Flores
und ihre Folge fuir unser Frihmenschenbild aus-
fithrlich dargestellt zu haben. Im folgenden soll die
Entdeckungs- und Datierungsgeschichte der Flo-
res-Steinwerkzeuge kurz dargestellt werden.
AuBerdem werden die Folgen der sehr frithen
Datierung der Flores-Artefakte fiir die Ursprungs-
vorstellungen vom Menschen diskutiert,



Entdeckungsgeschichte der Steinwerkzeuge
von Flores. T. VErHOEVEN entdeckte auf der indo-
nesischen Insel Flores im Januar 1957 (Hocuer
1957, VeErHoEVEN 1958) und im August 1964 auf
Timor (VerHOEVEN 1964) Stegodon-Fossilien. Steg-
odon ist ein ausgestorbenes elefantendhnliches
Risseltier (Abb. 2). Unter den ersten Flores-Fossi-
lien erkannte der franzdsische Prahistoriker H.
BreulL eine Anzahl von Steinartefakten altpaldolit-
hischen Typs (VerHorven 1958). 1957 fand auch
VERHOEVEN Steinartefakte, die aber nicht aus der
Fossilschicht, sondern von der Oberfldche stamm-
ten. 1963 entdeckte er dann aber in Boa Leza Stein-
artefakte in Schichten, die auch Stegodon-Reste
enthielten (Abb. 1, unten) und bestétigte damit
Breuis Endeckung (VerHOEVEN 1968, MARINGER &
VERHOEVEN 1970a). Weitere Steinartefakte in
Schichten mit Stegodon-Resten wurden von VEer-
HOEVEN 1965 bei Meta Menge und 1968 in Lehm-
ban Menge entdeckt. Damit war durch Steinwerk-
zeugfunde aus einer pleistozdnen Fossilschicht mit
Stegodon trigonocephalus als Leitfossil der Nach-
weis der Anwesenheit des pleistozdnen Menschen
auf Flores erbracht. Dieses Ergebnis publizierten
MariNGerR & VERHOEVEN 1970(b) in der Zeitschrift
Anthropos (28 Jahre vor der sensationellen Nature-
Veroffentlichung). Als Beginn der Besiedlung von
Flores gaben sie das friihe Oberpleistozédn an. Im
gleichen Jahr erschien ein zweiter Artikel von
MarINGER & VERHOEVEN, in dem &hnliche Stein-
werkzeugfunde von der Oberfldche aus der glei-
chen Region (Menge Ruda, Ola Bula) beschrieben
wurden (MARINGER & VERHOEVEN 1970c).

MarinGer & VERHOEVEN verglichen die lithische
Industrie der Insel Flores mit Steinartefakten von
Java. Die Floresartefakte ahnelten zum Teil der
Pacitanian- (auch Pajitanian-} Industrie, die damals
allgemein als die alteste lithische Industrie Javas
angesehen und mit Homo erectus in Verbindung
gebracht wurde. Allerdings wurde spéter von ande-
ren Forschern aus geomorphologischen Griinden
vermutet, dal3 diese Industrie mit weniger als
60.000 Jahren wesentlich jinger sei (Pope 1988).

Weitere Entdeckungen von Steinwerkzeugen
ghnlichen Typs wurden im Waiklau-Trockenbett
(MariNGeR & VERHOEVEN 1972) und im Gebiet von
Marokoak (MARINGER & VERHOEVEN 1975) gemacht.
Noch bedeutender war die Entdeckung von Stein-
werkzeugen des Clactonian-Typs vom Hohlen-
fundplatz Liang Michael (MARINGER & VERHOEVEN
1977). SchlieBlich fand MarmGer (1978) ein bemer-
kenswertes Steinwerkzeug aus schwarzem Opal.

Dafierungsoeschichte der Flores-Artefakfe. In den
Stegodon-Fossilschichten wurden auch Tektite
(Glasfragmente, die vermutlich bei einem Meteo-
riteneinschlag entstanden) gefunden. Von KoE-
nigswaLD (1958) vermutete noch vor der Ent-
deckung von Steinwerkzeugen in den Fossil-
schichten, daf3 die Tektite (Abb. 3) ins Mittelplei-

s mit normaler Gréfie (Schult

stozdn gehoren. Dieses Alter wurde auch durch den
geologischen und paldontologischen Befund unter-
stiitzt. Hoower (1957) stufte die Fauna ins Mittel-
und Oberpleistozan ein. Heexeren (1975) grenzte
das Alter der fossil- und steinartefaktfithrenden
Schichten zwischen 830.000 und 200.000 Jahre
ein. Von Koenicswalp schétzte auf der Grundlage
der Tektitenfunde das Alterauf830.000bis 500.000
Jahre mit 710.000 Jahren als dem wahrscheinlich-
sten Wert hoher ein (von Koenicswalp & GosH
1973). Dieses Alter konnte zwei Jahrzehnte spéter
paldomagnetisch bestatigt werden (Sonpaar et al.
1994, zitiert in Bepnarik 1997). Die jetzt datierten
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Meta Menge zusammen mit



