
der hier vorgestellten Organismen haben könnten, 
ist eine Frage, für deren Beantwortung noch einiges 
zu tun sein wird. 

Perspektiven 
Zum ersten Mal in der Geschichte der biologischen 
Forschung können heute ganze Genome im 
Überblick miteinander verglichen werden. Sobald 
zwei Genome eines Grundtyps zugänglich sind, 
wird man die Wirkung mikroevolutiver Prozesse 
auch auf dieser Ebene analysieren können. Dabei ist 
zu erwarten, daß Genome eines Grundtyps einan­
der deutlich ähnlicher sind als Genome verschiede~ 

ner Grundtypen. Mikroevolutive Veränderungen 
müßten damit im Prinzip - auch im genomweiten 
Überblick - molekular und populationsgenetisch 
nachvollziehbar werden. 

Vorerst werden vermutlich jedoch eher Genome 
sequenziert werden, die für solche Untersuchungen 
zu weit auseinanderliegen (z.B. Drosophila -
Mensch). AufBakterienebene könnte obiges Ziel am 
ehesten noch in absehbarer Zeit gelingen. 

Prinzipiell hat das Tappen im Dunkeln wenigstens 
soweit ein Ende, als man nun die Größe der weißen 
Flecken auf den Genomkarten genau benennen 
kann. Über verschiedene gentechnische Methoden 
kann man deren Funktionen in jedem Fall wesentlich 
einfacher als früher herausfinden. Nach der Genom­
sequenzierungwerden umfangreiche Struktur-Funk­
tions-Analysen folgen, um die neu gefundenen Gene 
verstehen zu können {LANDER 1996): 
· e Welche verschiedenen Kopien dieses Gens mit 

welchen Funktionen gibt es in den natürlichen 
Populationen? 

e Wann und wo wird dieses Gen im Organismus 
benötigt? 

e Was geschieht beim Ausschalten bzw. Verän­
dern dieses Gens alleine bzw. in Kombination mit 
anderen Genen? 

e Wie funktioniert das dazugehörige Protein? 
Welche Struktur besitzt es? Womit interagiert es? 

e Welche Funktionen haben die nichtcodierenden 
Regionen noch? 
Der Forschung steht ein weites Feld offen, und 

wir können auf viele interessante Entdeckungen 
gespannt sein. 

Dank: Dr. ReinhardJUNKER, Prof. Dr. SiegtriedScHERER 
und Martha LoEWE danke ich für die Durchsicht des Manu­
skripts und hilfreiche Verbesserungsvorschläge. Verena 
BöHM danke ich für das Erfassen der Daten in Tab. 2 und 
IQaus NEUHAus für Verbesserungsvorschläge bei den 
Abbildungen. 

Anmerkungen 
Daneben sollen bereits auchHelicobacter pylori, Met­
hanobacterium thermoautotrophicum (Genomgröße: 

. 1, 7 Megabasen) , Mycoplasma pneumoniae (0,8 Mega-

basen) und Synchocystis sp. (3,6 Megabasen) voll­
ständig sequenziert worden sein, jedoch ohne daß die 
Ergebnisse bisher veröffentlicht wurden (GOFFEAU et 
al. 1996). 
RNA-Gene werden hier gesondert gezählt. 
Strukturen zur Regulation und Sequenzen zwischen 
den Genen sind darin bereits enthalten. 
Sollten in Mycoplasma jedoch schon immer nur UAA 
oder UAG in allen wesentlichen Fällen als Stoppco­
dons gedient haben, so wäre die "N eubelegung" von 
UGA selbst aus mikroevolutiver Sicht möglicherwei­
se kein Problem: einer Duplikation des vorhandenen 
tRNA-Trp Gens müßte mindestens eine Punktmutati­
on in der erkennenden Region folgen. Alle anderen 
ca. 20 (beobachteten, s.u.) Punktmutationen wie auch 
alle tatsächlich benutzten UGA' s (in den Proteinen) 
wären dann durch neutrale Evolution fixiert worden. 
Dies läßt sich momentan jedoch schlecht überprüfen. 
Zur Zeit ist außerdem kein Grund ersichtlich, weshalb 
im angenommenen, makroevohy iven Urahn aller 
Mycoplasmen UGA nicht als Stoppeoden benutzt wor­
den sein soll, wenn dieser den Universalen Geneti­
schen Code benutzt haben soll. 
Die beiden tRNA-Trp-Gene von Mycoplasma genita­
lium (aus National Center for Biological Information 
Entrez, CD-Release 24.0, 1996) besitzen an 52 von 7 4 
Positionen die gleichen Basenpaare, wenn man in 
tRNA-Trp2 das T an Position 54 deletiert. Dies ent­
spricht 70% Sequenzhomologie. InMycoplasma pneu­
moniae findet sich dagegen ein tRNA-Trp-Gen, wel­
ches sich mit tRNA-Trp 1 aus M. genitalium um 67 bp 
überlappt (bei 1 Punktmutation) . 
Daß die Ribosomen evolvieren, während alle ande­
ren bakterienähnlichen Proteine in ihrem ursprüngli­
chen Zustand festgehalten werden, ist aufgrund der 
Gesetze der neutralen Evolution sehr unwahrschein­
lich. Man müßte hierzu fordern, daß sich in der betref­
fenden Zeit dort praktisch keine (oder nur bestimm­
te) Mutationen ereignen. 
Anders ausgedrückt: Wenn eine neue Eigenschaft zur 
Besiedlung einer besti~ten ökologischen Nische 
von zwei Genen codiert wird, dann kann diese neue 
Eigenschaft entweder fehlen, und der Organismus 
bleibt in der alten Nische, oder beide Gene sind vor­
handen, und die neue Umwelt kann besiedelt werden. 
Fällt eines der Gene in der neuen Umwelt aus, dann 
kann dies tödliche Wirkungen haben. 
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W i e I an g e b I e i b e n D N A -M o I e k ü I e e r h a lt e n ? 
Zur chemischen Stabilität fossiler DNA 
Harald Binder, Taborweg 8, 78467 Konstanz 

Zusammenfassung: Molekularbiologische Techniken 
ermöglichen Untersuchungen kleinster Mengen von 
DNA. In jüngster Zeit werden mit diesen Methoden 
auch DNA-Fragmente aus Fossilien analysiert. In die­
sem Artikel werden Untersuchungen an Pflanzenfos­
silien aus der Fossillagerstätte Clarkia, Idaho, USA 
vorgestellt. Das diesen aus dem Miozän stammenden 
Fossilien zugeordnete Alter (17-20 Millionen Jahre) 
steht im Widerspruch zu bisherigen Erkenntnissen 
über die Langzeitstabilität von DNA. Danach geht 
man davon aus, daß Nukleinsäuren in einem Zeit­
raum von 10.000 bis maximal 100.000 Jahren zerfal­
len. Diese widersprüchlichen Ergebnisse machen 
weitere grundlegende Untersuchungen nötig und 
motivieren zu kritischer Reflexion über bisher akzep­
tierte Erklärungen. 

Einleitung 

Mit dem Eintritt des Todes beginnen Lebewesen 
bzw. deren materielle Bestandteile, die organi­
schen Moleküle, zu zerfallen. Diese Tendenz zum 
Zerfall ist auch im lebenden Organismus zu beob­
achten, jedoch werden hier mit dem Stoffwechsel, 
durch Synthese, Reparatur etc. empfindliche Gleich­
gewichtszustände gewährleistet. Diese biochemi­
schen Gleichgewichte werden nach dem Tod nicht 
mehr aufrechterhalten. Typischerweise wird ein 
Kadaver unter Beteiligung von Mikroorganismen, 
Pilzen u.a. vollständig remineralisiert und damit die 
materiellen Komponenten der Lebewesen wieder 
dem Stoffkreislauf zugeführt. 

In seltenen Fällen, z.B. in gestörten instabilen 
Ökosystemen wird diese Zerfallstendenz ver­
langsamt oder sogar eingefroren (z.B. Mammuts im 
sibirischen Eis, Gletscherleichen), oder die Gestalt 
des Körpers wird durch noch nicht verstandene 
Mechanismen mit anorganischen Mineralien abge­
bildet (z. T. unter Erhaltung zellulärer Strukturen) und 
kann als Versteinerung erhalten bleiben. Für die 
Paläontologie sind solche Fossilien (fossil: lat. "aus­
gegraben") ergiebige Informationsquellen. Bisher 
konnten an solchen Fossilien vor allem strukturelle 
Merkmale verschiedenster auch unbekannter, schon 
ausgestorbener Lebewesen untersucht werden. 

Die organischen Bestandteile sind bei Fossilien 
jedoch nicht immer vollständig durch anorganische 
Mineralien ersetzt. Abhängig von Bedingungen bei 
Entstehung und Lagerung der Fossilien können die 
organischen Komponenten noch weitgehend erhal­
ten sein (bei Eis- oder Gletscherleichen und Bern-
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steininklusen) oder in mehr oder weniger stark 
chemisch veränderter Form vorliegen (Moorlei­
chen, Mumien, inkohlte Pflanzenreste). 

Die Entwicklung hochempfindlicher analytischer 
Methoden ermöglicht Untersuchungen kleinster 
Stoffmengen. So können paläontologische Frage­
stellungen mit Hilfe der chemischen Analyse organi­
scher Überreste an Fossilien bearbeitet werden. 

Die makromolekularen Nukleinsäuren (DNA, 
RNA) mit ihren faszinierenden strukturellen Eigen­
schaften stellen in diesem Zusammenhang eine 
besonders interessante Klasse organischer Mole­
küle dar. Sie enthalten in allen bekannten Lebe­
wesen die für den jeweiligen Organismus spezifi­
sche Erbinformation. Unter Anwendung molekular­
biologischer Techniken werden heute in vielen 
Labors (z.T. weitgehend automatisiert) bestimmte 
Ausschnitte der genetischen Information, d.h. 
bestimmte Abschitte auf der fadenförmigenNuklein­
säure von rezenten (heute lebenden) Organismen 
analysiert. 

Mitte der achtziger Jahre gelang es erstmals, 
Ausschnitte der genetischen Information von Orga­
nismen zu untersuchen, die schon lange Zeit vor der 
Analyse tot und entsprechend präpariert worden 
waren. Die Nukleinsäureabschnitte aus Gewebe­
resten eines 140 Jahre zuvor erlegten Quaggas (ein 
ausgestorbener Pferdeverwandter; HIGUCHI et al. 
1984) und von ägyptischen Mumien (PÄÄBo 1985) 
konnten untersucht werden, nachdem Fragmente 

Fragestellungen aus der 

Paläontologie können jetzt mit 

molekularbiologischen Techniken 

bearbeitet werden. 

der jeweiligen Nukleinsäuren in Bakterien trans­
feriert und vermehrt worden waren. Erwiesen sich 
die in diesen Arbeiten angewendeten Techniken 
noch als aufwendig und ineffektiv, so erlaubt die 
inzwischen entwickelte Polymerase-Kettenreaktion 
(PCR) (Muws 1990, Nobelpreis 1993) die Vermeh­
rung von DNA-Fragmenten im Reagenzglas inner­
halb von Stunden. 

Durch diese Piehierarbeiten wurden Fragestel­
lungen aus der Paläontologie der Bearbeitung mit 
molekularbiologischen Techniken zugänglich. Es 
war damit also die Möglichkeit eröffnet worden, 
chemische Untersuchungen an Nukleinsäurefrag-



menten aus organischen Geweberesten von Fossi­
lien vorzunehmen. In internationalen Veröffent­
lichungen wird häufig die Bezeichnung "ancient 
DNA" (ancient = alt, antik, uralt) benützt, seltener 
"fossil DNA". Hier soll der zweite Begriff gewählt 
werden, da er den Sachverhalt treffend und weni­
ger suggestiv beschreibt. 

ßNA-Sequenz aus einem Magnolienblatt 
aus dem Miozän 

GeLENBERG et al. ( 1990) untersuchten ein fossiles Blatt 
aus der Fossillagerstätte Clarkia, Idaho, USA (s. 
Kasten), welches aufgrundmorphologischer Merk­
male als der fossilen Spezies Magnolia latahensis 
zugehörig klassifiziert wurde. Diese Art findet sich 
häufig in anderen miozänen Florengemeinschaften 
des Columbia Plateaus. Das Blatt wurde in seiner 
Matrix nach Aufbrechen des schiefrigen Materials 
fotografisch dokumentiert und identifiziert. Es wur­
de ausgelaatzt und mechanisch zu einem feinen Pul­
ver zermahlen. Aus diesem Pulver wurde nun die 
DNA extrahiert und durch entsprechende Auswahl 
der Primer (kurze einsträngige DNA Stücke, die für 
die PCR notwendig sind) ein DNA-Abschnitt aus den 
Chloroplasten mittels PCR vervielfältigt. Dieses Frag­
ment des isolierten Chloroplastengens kodiert für die 
große Untereinheit des Enzyms Ribulose-1,5-bis­
phosphat-Carboxylase (rbcL). Dieses Enzym kata­
lysiert in der Photosynthesereaktion (Calvin­
Cyclus) die Fixierung von C02; es findet sich also 
nur in photosynthetisierenden Organismen. Das 
isolierte und durch Polymerase-Kettenreaktion 
(PCR) vervielfältigte Fragment wies eine Länge von 
770 Basenpaaren (bp) auf. (Die Gesamtlänge des 
rbcL-Gens aus Magnolia macrophylla beträgt 1428 
bp.) Vergleichende (phylogenetische) Untersu­
chungen der gefundenen Sequenz mit bereits 
bekannten rbcL-Sequenzen anderer Organismen 
stützen die Vermutung, daß die fossile DNA aus dem 
Magnolienblatt stammt: Ein Vergleich der rbcL­
Sequenzen der fossilen Magnolienart mit einer 
rezenten (Magnolia macrophylla) zeigt deutliche 
Abweichungen. 

Reaktionen und deren Diskussion 

Das dem untersuchten Blatt zugeordnete Alter (Mio­
zän: 17-20 Millionen Jahre) erregte Aufsehen, weil 
die bis dahin älteste veröffentlichte DNA-Sequenz 
aus Geweberückständen amFell eines auf ca. 13.000 
Jahre datierten chilenischen Riesenfaultiers (Mylo­
don) bekannt war (PÄÄBe 1989). In der Arbeit von 
GeLENBERG et al. wird der Anspruch erhoben, fossile 
DNA erfolgreich vervielfältigt und sequenziert zu 
haben, die etwa um den Faktor 1000 älter ist. 
Als Reaktion auf die Veröffentlichungvon GeLENBERG 

I Die miozäne Fossillagerstätte bei Clarkia 1 
In diesem Beitrag werden Arbeiten 
über fossile DNA, welche an Fossili­
en aus der Fossillagerstätte Clarkia, 
Idaho, USA vorgenommen wurden, 
präsentiert und diskutiert. 

Die Fossillagerstätte bei Clarkia 
ist eine bekannte, gut untersuchte 
Fundstelle von Fossilien verschie­
denster Organismen aus dem Mio­
zän (SMILEY 1985, GeLENBERG 1991). 
Die Organismen stammen aus limni­
schen (z.B. Fische) wie aus terrestri­
schen (z.B. Pflanzen) Biotopen. Die 
Entstehung der Fossillagerstätte 
wird als Talfüllung entlang des heu­
tigen Entwässerungssystems des St. 
Maries River interpretiert. Das Tal 
soll damals durch Lavaflüsse abge­
riegelt und das Wasser zu einem 
großflächigen See - dem miozänen 
Clarkia Lake- gestaut worden sein. 
Von diesem miozänen See zeugen 
heute verschiedene Aufschlüsse mit 
den oben genanntenFossillagerstät­
ten. Die am besten untersuchte 
Fundstelle (sie wird mit P-33 
bezeichnet) ist gekennzeichnet 
durch ein 9 Meter mächtiges laku­
strines Schichtpaket aus weichem, 
nicht oxidiertem, fein laminiertem 
Ton, in welchen gelegentlich Schich­
ten von vulkanischem Aschestaub 

zwischengeschaltet sind. Aufgrund 
paläontologischer und sedimentelo­
gischer Untersuchungen geht man 
davon aus, daß die klimatischen 
Bedingungen dieser Region im Mio­
zän warm und feucht waren. Dem­
entsprechend repräsentiert die fos­
sil überlieferte Pflanzenwelt dieser 
Gegend, die im Gegensatz zur heu­
tigen vorwiegend aus Nadelwäldern 
besteht, ein warmes, feuchtes 
Waldökosystem. Das Sediment und 
die Fossilien haben sich vermutlich 
am sauerstoffarmen Seeboden 
angesammelt und blieben dort bis 
heute in nichtoxidiertem und was­
sergesättigtem Zustand. 

Die pflanzlichen Megafossilien 
bestehen hauptsächlich aus Blättern, 
daneben sind jedoch auch Blüten 
und andere. Pflanzenteile zu finden. 
Die Blattfossilien liegen in plattge­
preßter Form vor, wobei das zel­
luläre Gewebe intakt ist und oft 
die zellulären illtrastrukturen, ein­
schließlich Zellwänden und Orga­
nellen auffällig gut erhalten sind. 
Auch Untersuchungen organischer 
Substanzen in den Blattfossilen deu­
ten darauf hin, daß diagenetische 
Veränderungen nur in sehr begrenz­
tem Umfang stattgefunden haben. 

et al. (1990) wurden kritische, zur Vorsicht mah­
nende Arbeiten publiziert. So untersuchten Srnew et 
al. ( 1991) fossiles Pflanzenmaterial aus Clarkia und 
konnten dabei ebenfalls "hochmolekulare" DNA 
isolieren. Sie konnten allerdings keine fossile DNA 
pflanzlichen Ursprungs erhalten. Vielmehr · erhiel­
ten sie beiihrenExperimentenDNA-Fragmente, die 
als bakterielle Nukleinsäuren identifiziert wurden. 
Die Autoren vermuten, daß es sich dabei um DNA 
rezenter Bakterien handelt. 

Zuvor bereits hatten dieselben Autoren (PÄÄBe 
& WllßeN 1991) aufgrundexperimenteller Labor­
daten (LINDAHL & NYBERG 1972 und LINDAHL & ANDERS­

SON 1972) eine Abschätzung der Überlebensdauer 
von DNA-Fragmenten vorgenommen und publi­
ziert. Diese Abschätzung ergab, daß von 1012 Kopi­
en (die angenommene Zahl von Kopien des Chloro­
plastengenoms in 1 g Blattgewebe) eines DNA Mo­
leküls mit einer Länge von 800 bp in wässrigem 
Milieu, beipH 7i.md 15 ·c, nachca. 5000Jahrenkein 
komplettes DNA-Molekül mehr vorhanden sein 
dürfte. Sie sind alle durch Depurinierung und nach­
folgenden Strangbruch zerstört worden. 

In einer Erwiderung auf diese Kritik betont 
GeLENBERG (1991) vor allem die Priorität experi-
menteller Daten gegenüber theoretischen Erwä-



r Allgemeine Betrachtungen zur chemischen Stabilität von Nukleinsäuren I 
Nukleinsäuren bestehen aus den Kohlenhy­
draten Ribose im Falle der RNA bzw. 2-
Desoxyribose bei DNA. Diese Kohlenhydrate 
sind über ihre 3- bzw. 5-0H-Funktion mittels 
einer Phosphorsäurediesterbrücke verknüpft 
und stellen das sogenannte Rückgrat des 
Nukleinsäurepolymers dar. Über die l-OH 
Funktion ist jedes Kohlenhydrat über eine N­
glycosidische Bindung mit einem N­
Heterocyclus verknüpft. Die in Nukleinsäuren 
vorkommenden N-Heterocyclen lassen sich 
in die monocyclischen Pyrimidine Cytosin, 
Thyrnin und Uracil, welches in RNA Thyrnin 
ersetzt, und die beiden bicyclischen Purine 
Adenin und Guanin, unterteilen. (Daneben 
treten in Nukleinsäuren, anzahlmäßig von 
untergeordneter Bedeutung, noch Nukleoti­
de mit modifizierten N-Basen auf.) Die so auf­
gebautenMarkomoleküle DNAbzw. RNA wei­
sen verschiedene Typen chemischer Bindun­
gen auf, die sich hinsichtlich ihrer Stabilität 
unter entsprechenden Bedingungen unter­
scheiden. 

So erweist sich die Phosphorsäuredie­
sterbindung, bedingt durch die Anwesenheit 
der 2-0H Gruppe in der Ribose, verglichen 
mit DNA als viel empfindlicher gegen Hydro­
lyse. Diese Empfindlichkeit wird bei Anwe­
senheit 2-wertiger Kationen wie Ca2+ , Mg2+ 

oder Zn2
+ noch verstärkt. D.h., in der DNA fin­

den wir in den meisten Organismen ein hin­
sichtlich eines Kettenbruchs durch Hydrolyse 
chemisch stabileres Molekül zur Speicherung 
genetischer Information, als dies mit RNA 
gewährleistet wäre. Dagegen sind durch 
Wegfall der 2-0H Gruppe (welche sich für die 
Phosphorsäurediesterbrücke der DNA be­
züglich deren hydrolytischer Spaltung stabi­
lisierend auswirkt) die N-glycosidischen Bin­
dungen in der DNA zwischen Kohlenhydraten 
und N-Heterocyclen sehr empfindlich gegen 
Hydrolyse. 

LlNDAHL & NYBERG (1972) und LINDAHL & 
ANDERSSON (1972) haben experimentelle 
Untersuchungen zur Freisetzung von 
N-Basen unter physiologischen Bedingun­
gen angestellt. Die Purine Guanin und 
Adenin werden mit vergleichbaren Ge­
schwindigkeiten freigesetzt, wobei Guanin 
etwas empfindlicher ist. Die Geschwindig­
keit für die Hydrolyse der Pyrimidine Cyto­
sin und Thyrnin beträgt dagegen nur 5% ver­
glichen mit den Purinen. Die Reaktion ver­
läuft unter physiologischen Bedingungen 
säurekatalysiert Die Ausbildung von dop­
pelsträngiger DNA mittels komplementärer 
Basenpaarung (H-Brücken) verringert die 
Geschwindigkeit der Depurinierung nur um 
den Faktor 4 und stellt somit keinen effekti­
ven Schutz gegen den Verlust von N-Basen 
dar. Die Abschirmung der Ladung an der 
Phosphorsäurediesterbrücke durch Mg2

+­

Ionen hat keinen meßbaren Einfluß auf die 
Freisetzung der N-Heterocyclen. 

Ein Verlust von N-Heterocyclen (v.a. 
Purinen) hat eine Destabilisierung des Rück­
grates aus über Phosphorsäurediester ver­
brückte 2-Desoxyribosen an der betreffen­
den Stelle zur Folge, was in einem Strang­
bruch zum Ausdruck kommt. Dieser Strang­
bruch erfolgt durch ß-Elirninierung nach 
Hydrolyse der N-glycosidischen Bindung 
aufgrund der Öffnung des Desoxyribofura­
noserings nach Freisetzung der l-OH Funkti­
on. Solche Vorgänge spielen sich auch in 
menschlichen Zellen ab. LINDAHL & NYBERG 
(1972) rechnen pro Tag und menschlicher 
Zelle mit 2.000 -lO.OOOPurinabspaltungenim 
menschlichen Genom, wobei in den leben­
den Zellen solche Schäden durch ein effizi­
entes Reparatursystem behoben werden. 

Ein weiterer Aspekt chemischer Verän­
derung an der DNA stellt die Desaminierung 
der N-Base Cytosin dar. Bei 37 °C und pH 7,4 

beträgt die Halbwertszeit für die hydrolyti­
sche Abspaltung der NH2-Funktion eines 
Cytosins in einsträngiger DNA ca. 200 Jah­
re. Im Gegensatz zur Depurinierung stellt 
die Ausbildung von DNA-Doppelsträngen 
für diese Reaktion einen effektiven Schutz 
dar, so daß die Reaktionsgeschwindigkeit 
auf0,5-0, 7% sinkt, was die Halbwertszeit auf 
ca. 30.000 Jahre verlängert (f'REDERICO et al. 
1990). Für den Reaktionsmechanismus für 
die Desarninierung bei neutralen pH-Wer­
ten kommen sowohl alkalisch katalysierte 
Desarninierung als auch ein säurekataly­
sierter Ablauf in Frage, wobei ein H20-
Molekül die protonierte NH2-Funktion 
angreift. Im Säugetiergenom sind etwa 3% 
des Cytosins der DNA zum 5-Methylcytosin 
methyliert. Dieses 5-Methylcytosin wird 
etwa um den Faktor 3-4 mal schneller des­
aiDiniert als Cytosin selbst. Auch an den 
Purinbasen Adenin und Guanin kann eine 
Desarninierung erfolgen. Allerdings ist hier 
die Rate nur 2-3% derjenigen von Cytosin 
(KARRAN & LlNDAHL 1980). 

Diese chemischen Änderungen an den 
N-Basen in der DNA beeinträchtigen die 
komplementäre Basenpaarung in der DNA­
Doppelhelix und machen deshalb für leben­
de Zellen zur Stabilisierung ihrer geneti­
schen Information ein aufwendiges und effi­
zientes Reparatursystem notwendig. 

Eine weitere Quelle chemischer Verän­
derungen an der DNA stellen oxidative Pro­
zesse dar. Darunter fällt z.B. die Umwand­
lung von Guanin in 8-Hydroxyguanin durch 
OH-Radikale. Diese Modifikation hat eine 
veränderte Spezifität bei der komple­
mentären Basenpaarung zur Folge. Eine 
zweite Erscheinung oxidativer Reaktionen 
ist die Bildung gesättigter Derivate der 
Pyrimidine (die 5,6-Doppelbindung ver­
schwindet), wobei die Planarität der 

gungen und Abschätzungen. Den Einwand der 
hohen Depurinierungs- und daraus resultierenden 
Strangbruchraten versucht der Autor mit dem Hin­
weis abzuschwächen, daß sie unter den Bedingun­
gen der Clarkia-Sedimente, verglichen mit den 
Labordaten, sehr viel geringer gewesen sein könn­
ten. Es sei vorstellbar, daß Austrocknung, Freiset­
zung von pflanzlichen phenolischen Verbindungen, 
sowie eine erneute Befeuchtung mit tanninreichem 
Wasser besonders gut konservierende Bedingungen 
schaffe. Weiterhin führt GOLENBERG die erfolgreiche 
Reproduktion seiner früheren Ergebnisse wie auch 
die fehlenden Hinweise auf epiphytisches Bakteri­
enwachstum bei elektronenmikroskopischen Unter­
suchungen bei der Zurückweisung der Kritik an. 
Schließlich erwähnt er auch noch vorläufige, d.h. 
noch unveröffentlichte positive Resultate von Kolle-

gen aus Untersuchungen an Taxodium- und Quer­
cus-Arten, sowie eigene Untersuchungen an Coc­
culus aus dem Miozän. 

SoLTIS et al. konnten 1992 ein rbcL-Fragment aus 
einer fossilen Taxodium-Art einer Länge von 1320 
bp erfolgreich isolieren und vervielfältigen. Damit 
konnte der größte Teil des insgesamt 1431 bp lan­
gen rbcL-Gens einer fossilen Pflanze ebenfalls aus 
der Fundstelle Clarkia nachgewiesen und damit der 
Nachweis fossiler DNA aus dem Miozän reprodu­
ziert werden. In ihrer Publikation deuten SoLTIS et al. 
an, daß sie auch doppelsträngige DNA vergleich­
barer Größe aus fossilen Platanus- und Pseudo­
fagus-Resten aus der Clarkia-Fundstelle erfolgreich 
vervielfältigt hätten. Versuche mit rbcL von Meta­
sequoia, Hydrangea und Linderia seien in ihren 
Labors bisher fehlgeschlagen. 1 



ursprünglichen heteroaromatischen Ring­
systeme verloren geht und damit auch die 
Fähigkeit zur Bindung komplementärer N­
Basen über H-Brücken. Beide oxidative Pro­
zesse sind bisher nicht experimentell in 
vive quantifiziert worden. Eine weitere 
durch Sauerstoffradikale induzierte Schädi­
gung der DNA stellt die Störung der helika­
len Struktur der DNA-Doppelhelix durch 
Ausbildung kovalenter Bindungen zwischen 
Purinen und dem Kohlenhydrat-Phosphat~ 

Rückgrat, sowie zwischen zwei Purinbasen 
innerhalb desselben Stranges dar. 

Da in den Zellkernen eukaryotischer 
Zellen keine experimentell nachweisbare 
0 2-Konzentration vorliegt, ist diese Gefähr­
dung der genetischen Information als ver­
hältnismäßig gering einzuschätzen. Anders 
sieht die Situation allerdings bei mitochon­
drialer DNA aus. 

OB-Radikale, die in Folge von Einwir­
kung ionisierender Strahlung auf Wasser 
entstehen, rufen vielfältige Reaktionen in 
biogenen Makromolekülen, besonders 
auch in DNA, hervor. In Untersuchungen 
wurde festgestellt, daß die Strahlenemp­
findlichkeit einer Zellart weitgehend ihrem 
DNA-Gehalt proportional ist. ScHULTE-FROH­
LINDE (1990) zählt in einem zusammenfas­
senden Artikel folgende Klassen von Strah-

Abb. 1: Wichtige 

Angriffsflächen am DNA­

Strang für unterschied­
liche Arten der Schädi-

gung. (Verändert nach 
LiNDAHL I 993a) 

- Hydrolyse 

.#' Zerstörung durch 
Oxidation 

nichtenzymatische 
...zt> Methylierung 

Tab. 1: Einige Schäden an den Zellkernen von 
Säugerzellen durch 1 Gy low-LET Strahlung. 

Gy: Einheit der Energiedosis: 

lGray = 1 Gy= 1]/kg; LET: " linear energy 
transfer". (In Auswahl nach GOODHEAD 1994) 

Physikalische Schäden 
lonisierungen im Zellkern ca. 1 00.000 
lonisierungen direkt in der DNA ca. 2.000 
Anregungen direkt in der DNA ca. 2.000 

Auswahl von biochemischen Schäden 
DNA·Einzels t rangbrüche 1.000 
DNA·Doppelstrangbrüche 40 
DNA-Pro tein-Quervernetzung 150 

lenschäden auf: Einzel- und Doppelstrang­
brüche, Basenschäden, Verluste von Basen, 
Nukleosiden und Nukleotiden, Adduktbil­
dung, Vernetzung zwischen DNA-Strängen 
untereinander, als auch zwischen DNA-Strän­
gen und Proteinen und Änderungen der 
DNA-Struktur. Schädigungen der DNA treten 
auch bei niedrigen Strahlendosen auf (HAGEN 
1987). Der Einfluß radioaktiver Strahlung als 
Schadensquelle für fossile DNA läßt sich nur 
sehr schwer abschätzen, da keine Daten über 
die Strahlenverteilung und-intensitätvor Ort 

und über die Zeit vorliegen. Angesichts des 
zur Diskussion stehenden Alters der Fossi­
lien von Clarkia und der damit verbunde­
nen Expositionszeit des fossilen Gewebes 
wird allerdings deutlich, daß es sich bei 
den Schädigungen der DNA durch ionisie­
rende Strahlungen um einen in der bisheri­
genDiskussion starkvernachlässigten Faktor 
handelt. GooDHEAD (1994) hat eine Auswahl 
über die Schädigungen in Zellkernen von 
Säugerzellen durch eine niedrige LET Strah­
lungvon lGyz:usammengestellt (s. Tab. 1). 

In Tab. 2 sind die Untersuchungen zu fossiler 
DNA aus der Fossillagerstätte bei Clarkia im 
Überblick dargestellt. 

GoLENBERG (1991) führt zur Begründung seiner 
Wahl für die Untersuchung des rbcL-Gens folgende 
Argumente an, welche offensichtlich auch für 
weitere Untersuchungen genutzt wurden (POINAR et 
al. 1993): eine große Zahl von Kopien des Chloro­
plastengenoms im Blattgewebe ("tausende pro 
Blatt"), nach mikroskopischen Untersuchungen 
guter Erhaltungszustand der Chloroplasten, nach 
GoLENBERGS Ansicht eine gute Eignung dieser Gene 
für phylogenetische Vergleiche und schließlich die 
Tatsache, daß diese Gene in Hefe und den meisten 
Bakterien nicht auftreten und damit die Möglichkeit 
von Kontaminationen reduziert sind. Doch auch 
angesichts dieser Argumente sind die Anfragen 

aufgrund der chemischen Stabilitätsbetrachtungen 
des Makromoleküls DNA nicht soweit ausgeräumt, 
daß die mit diesen Untersuchungen erzielten 
Resultate allgemeine Anerkennung gefunden 
hätten. 

Erhaltung biochemischer Moleküle 
in Fossilien 

Die bisher angeführten und diskutierten Arbeiten 
zeigen, daß in mehrfacher Wiederholung DNA aus 
fossilen Pflanzenteilen von der Fundstelle Clarkias 
isoliert und mittels PCR vervielfältigt worden sind. 
Durch Sequenzierung und vergleichende Untersu­
chungen konnte in einigen Fällen die Vermutung, 



Organismus DNA bp Quelle 

Magnolia /atahensis' Genfragment aus 820 Gelenberg et al. 1 990, 
Gelenberg 1 991 

Taxodium 

Bakterien 
Quercus' 

Coccu/us2 

Liriodendron' 

Platanus' 

Platanus3 

Pseudofagus3 

Metasequoia' 

Hydrangea' 

Lindera' 

Chloroplasten: rbcl 
Genfragment aus 1 320 
Chloroplasten: rbcl 
? 370 
Genfragment aus 
Chloroplasten: rbcl 

Retrotransposon­
Sequenzen 

Retrotransposon­
Sequenzen 

entspricht rbcl 
entspricht rbcl 

Genfragment aus 
Chloroplasten: rbcl 
Genfragment aus 
Chloroplasten : rbcl 
Genfragment aus 
Chloroplasten: rbcl 

Soltis et al. 1992 

Sidow A. et al. 1991 
Wichman H.A., 
Hamilton M. 
Wichman H.A., 
Hamilton M. 
Cummings M., 
Voytas D, 
Rodermel S., 
Konieczny A., 
Ausubel F. 
Cummings M., 
Voytas D, 
Rodermel S., 
Konieczny A. , 
Ausubel F. 
Soltis et al. 1 992 
Soltis et al. 1992 

Soltis et al. 1 992 

Soltis et al. 1992 

Soltis et al. 1 992 

' Die Ergebnisse wurden von derselben Arbeitsgruppe reproduziert (s. GeLEN­
BERG 1991) 

2 Von erfolgreicher Amplifikation wurde berichtet, die Sequenzjedoch bisher 
noch nicht veröffentlicht; zitiert in GOLENBERG (1991) 

3 Von erfolgreicher Amplifikation wurde berichtet, jedoch ohne detaillierte 
Sequenzdaten; zitiert in SoLTIS et al. (1992) 
Versuche zur Amplifikation waren bisher nicht erfolgreich; zitiert in SoLTis et 
al. (1992) 

Tab. 2: Untersuchungen an fossiler DNA aus der Fossillagerstätte Clarkia, /daho, USA 
(Miozän). bp = Basenpaare. 

daß es sich um DNA aus den fossilen Pflanzenresten 
handelt, erhärtet werden. Was kann über die Kon­
servierung von molekularen Strukturen aus Orga­
nismen unter den geologischen Rahmenbedingun­
gen von Clarkia gesagt werden? EGLINTON & LOGAN 
(1991) diskutieren die Erhaltung unterschiedlich­
ster molekularer Strukturen aus toten Organismen 
unter verschiedenen Umweltbedingungen. Sie 
beziehen die Fossillagerstätte bei Clarkia in ihre 
Untersuchungen mit ein und bezeichnen die dort 
vorgefundenen Sedimente als unreif. D.h.: Diese 
Schichten wären seit ihrer Ablagerung keinem ther­
mischen Streß ausgesetzt und während ihrer 
Geschichte höchstens mit wenigen100m Sediment 
überlagert gewesen. EGLINTON & LOGAN haben 
zunächst Lipidkomponenten von Clarkia-Blätterfos­
silien untersucht und dabei Hinweise auf eine sehr 
gute Erhaltung gefunden. D.h. die Analysen liefer­
ten bezüglich der Verteilung der Komponenten ver­
gleichbare Resultate wie bei Wachszusammenset­
zungen rezenter Blätter. Dies wird von den Autoren 
als Indiz für exzellente Erhaltung, sehr geringenBio­
abbau und Diagenese gewertet. Im weiteren Ver­
lauf ihrer Untersuchungen konnten sie empfindli­
chere und hochselektive Analysenmethoden mit 
einbeziehen. So berichten LoGAN et al. (1993) über 
vergleichende Untersuchungen von gut erhaltenen 
fossilisierten Eichenblättern (Quercus sp.) aus der 
Lagerstätte Clarkia, von Eichenblättern (Quercus 

robur) aus 2 Jahre zurückliegendem Laubfall mit ent­
sprechendem Bioabbau durch Mikroorganismen 
und von frischen Eichenblättern. Die beiden schon 
abgestorbenen Blattgewebe weisen bei massen­
spektroskopischen Analysen ein vergleichbares 
Muster an Signalen auf, die als Fragmente von 
Ligninbestandteilen von sehr gutem Erhaltungszu­
stand interpretiert werden. Im frischen Blattgewe­
be dominieren dagegen deutlich Signale, die von 
cytosolischen Komponenten herrühren, wie Stärke, 
Proteine und Lipide. Im fossilen Eichenblatt fehlen 
auffälligerweise Signale, die eine Erhaltung von 
Polysacchariden anzeigen würden. Im 2 Jahre alten 
Blatt dominieren Signale von strukturellen Polysac­
chariden (Cellulose) das Spektrum. Diese Befunde 
werden durch andere Methoden bestätigt. Die 
C-16- und C-18-Fettsäuren des Cutins konnten beim 
2 Jahre alten Blattmaterial als Indiz von intakten 
Cutinpolyestern im Gegensatz zu den miozänen 
Blattfossilien nachgewiesen werden. Obwohl die in 
dieser Untersuchung zur Anwendung gebrachten 
Analysenmethoden, verglichen mit PCR, um meh­
rere Größenordnungen unempfindlicher sind, zei­
gen sie jedoch deutlich, daß die Fossillagerstätte 
bei Clarkia aus dem Miozän keine generelle, also 
alle Typen von Makromolekülen aus Organismen in 
gleicher Weise betreffende, ausgezeichnete Erhal­
tung bietet. Die Autoren betonen in den Schlußfol­
gerungen ihrer Studie, daß trotz einer ausgezeich­
neten anatomischen Erhaltung der Fossilien von 
den meisten Biopolymeren keine nennenswerten 
Mengen nachgewiesen werden konnten, d.h. diese 
sind abgebaut worden. 

Chemische Stabilitüt von ONA 
aus der Fossillagerst~tte bei Clarkia 

Was die Mechanismen zum Abbau von DNA betrifft 
(s. Kasten), so ist zu erwarten, daß Hydrolyse eben­
so wie Desaminierung, DNA-Oxidation und mit Ein­
schränkungen die nichtenzymatische Methylierung 
Prozesse darstellen, die auch nach Tod, Einbettung 
des Organismus in Sedimentschichten und Lage­
rung unter nicht extremen geologischen Bedingun­
gen (v.a. Druck, Temperatur) weiterhin wirksam 
sind. Dadurch würden sich die Abbauprodukte im 
Laufe der Zeit anhäufen, mit dem Effekt, daß das 
Makromolekül DNA zunehmend in kleine Bruch­
stücke fragmentiert wird und schließlich vollstän­
digabgebaut wäre. DESALLE& GRIMALDI (1994) schät­
zen aufgrund der von LiNDAHL (1993) publizierten 
Daten für die Halbwertszeit der Depurinierung, daß 
ein Genom von der Größe des menschlichen in 
weniger als 30.000 Jahren zu einzelnen Basenpaa­
ren abgebaut werden würde. Diese wären ihrer­
seits weiter abgebaut worden. T. LINDAHL (1993a) 
selbst hält es für möglich, daß in Verbindung mit 



vorteilhaften Konservierungsbedingungen- insbe­
sondere auch niedrige Temperaturen- mit PCR ver­
vielfältigbare DNA-Fragmente mit einem Alter von 
zehntausenden von Jahren gewonnen werden 
können. Überveröffentlichte Untersuchungsergeb­
nisse an wesentlich älteren Proben äußert er sich 
sehr skeptisch. 

Nun sind Daten über Abbauraten vergangener 
Zeiten mit naturwissenschaftlichen Methoden nicht 
direkt zugänglich. Werden also die postulierten 
hohen Alter für fossile DNA aufrecht erhalten, dann 
sind Argumente gefragt, die eine bessere Konser­
vierung, d .h. wirksame Schutzmechanismen in 
Übereinstimmung mit unserem gegenwärtigen 
Erkenntnisstand wahrscheinlich machen. 

Mögliche Konservierungseffekte 

So haben NIKLAS et al. (1985 ; zitiert nach GOLENBERG, 
1991) vermutet, daß die Blätter von Clarkia vor dem 
Laubfall einer natürlichen Dehydratisierung unter­
worfen waren und nach der Einbettung möglicher­
weise durch wässrige Lösungen rehydratisiert wur­
den, die konservierende Bestandteile wie Tannine 
oder phenolische Verbindungen pflanzlicher Her­
kunft enthalten haben. Dazu ist einschränkend anzu­
merken, daß DNA auch in getrocknetem Gewebe 
immer noch partiell hydratisiert vorliegt und damit 
weiterhin hydrolytischen Abbauprozessen ausge­
setzt bleibt. Vollständig dehydratisierte DNA (nur 
unter extremen Bedingungen, wie z.B. über Phos­
phorpentoxid, P20 5 möglich) ist stark hygrosko­
pisch und rehydratisiert bei Luftkontakt sehr rasch. 
Die Möglichkeit, daß die angeführten Verbindun­
gen (Tannine und pflanzliche phenolische Verbin­
dungen) vor hydrolytischen Prozessen schützen, 
muß experimentell erst noch gezeigt werden. Die 
von LOGAN et al. (1993) veröffentlichten Resultate 
bezüglich anderer biogener Makromoleküle schei­
nen dieser Prognose für die Lokalität bei Clarkia 
eher zu widersprechen. 

Als weiteres Argument wird die Möglichkeit 
angeführt, daß Adsorption von DNA auf minerali­
schen Oberflächen konservierende Wirkung haben 
könnte. Doch ist die experimentelle Datenbasis für 
solche Aussagen nicht sehr umfangreich. RoMANo­
WSKI et al. (1991) haben im Zusammenhang mit 
Untersuchungen zu horizontalem Gentransfer fest­
gestellt, daß Plasmid-DNA adsorbiert auf chemisch 
reinem Seesand, verglichen mit freier DNA in 
Lösung, 100 mal widerstandsfähiger gegen Abbau 
durch DNase I ist. RoBINS & LINDAHL (zitiert in LINDAHL 
1993) geben für aufHydroxyapatit adsorbierte DNA 
eine im Vergleich zur reinen wässrigen Lösung hal­
bierte Depurinierungsrate an. Dabei ist allerdings 
zu bedenken, daß die fossile DNA aus der Fund­
stelle bei Clarkia nicht frei vorliegt, sondern in gut 
erhaltenen zellulären Substrukturen eingebettet ist, 
d.h. sie kann gar nicht in gleicher Weise wie freie 

DNA an mineralische Oberflächen adsorbiert und 
auf diese Weise geschützt werden. 

Wie schon eingangs angesprochen erfolgte die 
Identifizierung der fossilen DNA aufgrund verglei­
chender Untersuchungen der Primärstruktur, auch 
als "phylogenetische Tests" bezeichnet. Dazu 
äußern sich DESALLE & GRJMALDI (1994): "Lindahl's 
critique includes a discussion of the 'knowability' of 
the origin of DNA from PCR experiments using 
ancient tissue sources. This critique is impossible to 
discuss or refute without the acceptance of the phy­
logenetic method as the final test of the relationship 
of the DNA from the specimen with that of living spe­
cies. The determination of the fossil DNA sequence as 
a close relative to living forms is really the only way 
that such verification can proceed. Many aspects of 
phylogenetic analysis have to be discussed, how­
ever, in order for such criteria to be valid." 

Fehlerquelle: Amplifikation 

Ein weiteres bekanntes Problemfeld stellt die Ver­
vielfältigung fossiler DNAmittels PCR dar. Die ein­
fach zu handhabende Technik und die enorm hohe 
Empfindlichkeit dieser Methode (theoretisch wür­
de eine Kopie eines DNA Fragments für eine Ver­
vielfältigung mit PCR ausreichen) zählen zweifellos 
zu ihren Vorzügen. Diese Vorzüge verführen zum 
einen dazu, diese Technik in vielen Labors einzu­
setzen, in denen das nötige molekularbiologische 
Hintergrundswissen nicht verfügbar ist und da­
durch fehlerhafte Ergebnisse provoziert werden. 
Die enorme Empfindlichkeit der PCR-Technik 
macht sie zum anderen anfällig für falsche Resulta­
te durch Infektionen der Proben mit Spuren frem­
der DNA. So könnte gerade bei Untersuchungen fos­
siler DNA eine Kontamination der Probe (bei Pro­
bennahrne, Transport oder Aufbereitung) zu ver­
meintlichen Ergebnissen führen, die jedoch nicht 
auf die Probe selbst, sondern auf die Verunreini­
gung (z.B. durch Bakterien-DNA oder andere DNA­
Proben, welche im Labor bearbeitet werden) 
zurückgehen. In der Literatur werden diese Fehler­
quellen benannt und diskutiert. LINDAHL (1993) 
schlägt zur besseren Absicherung der Ergebnisse 
vor, auch die fehlgeschlagenen Versuche, fossile 
DNA zu untersuchen, zu dokumentieren, damit 
zufällige positive Ergebnisse leichter zu erkennen 
sind. Des weiteren fordert er, daß auch solche 
Untersuchungen reproduziert werden müssen, daß 
eine größere Zahl von Blindproben durchgeführt 
werden sollen und daß auch die chemische Analy­
tik anderer Moleküle in den Fossilien zu Ver­
gleichszwecken verstärkt herangezogen werden 
sollte (vgl. auch LINDAHL 1993b; RANnTet al. 1994). 

PoiNAR et al. (1996) haben die Razemisierungs­
geschwindigkeit der Aminosäure Asparaginsäure 
als Prüfkriterium eingeführt, um die Wahrschein-



lichkeit besser abschätzen zu können, ob in alten 
Gewebeproben noch endogene DNA vorhanden 
ist. Diese Überlegungen basieren auf folgenden 
Zusammenhängen: die proteinogenen Aminosäu­
ren kommen (mit Ausnahme von Glycin) in zwei 
voneinander unterscheidbaren spiegelbildlichen 
Formen (D- und L-Enantiomere) vor. Für die Fra­
teinbiosynthese werden aber jeweils ausschließ­
lich die L-Enantiomeren eingesetzt. Werden Ami­
nosäuren vom Stoffwechsel abgeschnitten, so 
gehen die L-Arninosäuren durch chemische Reak­
tionen in ein Gemisch aus D- und L-Arninosäuren 
über (Razemisierung). BADA et al. (1994) haben 
gezeigt, daß die Razemisierungsreaktion von den­
selben Faktoren beeinflußt wird, die auch für den 
hydrolytischen Abbau der DNA verantwortlich sind 
(Gegenwart von Wasser, pR-Wert, Temperatur, 
Komplexierung von bestimmten Metallionen). 
Außerdem haben diese Untersuchungen ergeben, 
daß die Razemisierung von Asparaginsäure bei 
neutralem ph-Wert über einen weiten Temperatur­
bereich eine mit der Depurinierung von DNA ver­
gleichbare Aktivierungsenergie und Geschwindig­
keitskonstante aufweist. In Untersuchungen konnte 
gezeigt werden, daß bei einem D/1 Verhältnis von 
Asparagin von 0,08 keine DNA mehr nachgewiesen 
werden konnte. Bei Proben mit einem Verhältnis 
D/1-Asparaginsäure um 0,05 (dieser Wert wird im 
Laborexperiment bei einer Behandlung mit 6 N Salz­
säure erreicht) konnten DNA Fragmente mit 140 bis 
340 bp mittels PCR vervielfältigt und nachgewiesen 
werden. In allen von POINAR et al. (1996) untersuch­
ten Proben aus Clarkia konnte keine Asparaginsäu­
re nachgewiesen werden, und die D/1 Verhältnisse 
bei anderen Aminosäuren zeigten umfangreiche 
Razemisierung an. NachAnsieht der Autoren spricht 
dieses Resultat dafür, daß es sich bei den bisher 
publizierten Ergebnissen über Untersuchungen 
fossiler DNA um Artefakte aufgrund von Kontami­
nationen der Proben mit moderner DNA handelt. 

Ein Vergleich der beiden veröffentlichten rbcL­
Sequenzen vonMagnolia latahensis ( GeLENBERGet al. 
1991) und einem fossilen Taxodium (SOLTIS et al. 
1992)2 mit der DNA-Sequenz von jeweils rezenten 
Vertretern zeigt folgende Sequenzunterschiede: 
Magnolia latahensis - Magnolia macrophylla: (ein 

rbcL Fragment von 820 bp einer Gesamt­
sequenz von 1431 bp wurde untersucht) 17 Sub­
stitutionen, davon 4 nicht- synonyme 1. und 2. 
Substitutionen (diese verursachen einen Aus­
tausch der entsprechenden Aminosäure im Gen­
produkt, bei 12 Veränderungen (Transitions) 
erfolgt im Genprodukt keine Veränderung in 
den Aminosäuren. 

fossiles Taxodium - Taxodium distichum: (ein rbcL 
Fragment von 1380 bp einer Gesamtsequenz 
von 1431 bp wurde untersucht) 11 Substitutio­
nen. Alle 11 Veränderungen (Transitions) sind 
ohne verändernden Einfluß auf das Genprodukt 
Diese Differenzen sind zwar markant, insgesamt 

aber doch so geringfügig, daß sie deutlich gegen 
eine Kontamination der fossilen DNA-Proben mit 
rezenter DNA sprechen, wobei die Variationsbrei­
te der rezenten Pflanzen nicht genau untersucht ist 
und somit eine letzte Beurteilung aussteht. Das 
unterstreicht auch PMBo (1996), wenn er seine 
skeptische Haltung zur Frage der Originalität die­
ser fossilen DNA-Sequenzen mit der Bemerkung 
abschließt: "Thus, at the moment I would keep an 
open mind on the authenticity of these sequences." 

Schlu~folgerung 

Angesichts der vorliegenden und hier vorgestell­
ten Veröffentlichungen über die Untersuchungen 
fossiler DNA aus dem Miozän von der Fossillager­
stätte bei Clarkia, Idaho, scheint das von vielen 
Autoren aus diesem Arbeitsgebiet immer wieder 
geforderte Kriterium der Reproduzierbarkeil 
(z.B. RANnTet al. 1994) vorläufig erfüllt zu sein. Des­
senungeachtet bleibt zu hoffen, daß angesichts der 
Ergiebigkeit dieses Fundorts noch eine große Zahl 
von Untersuchungen zu diesem Thema durch­
geführt werden. 

Andererseits erfordern die kritischen Anfragen 
nach der chemischen Langzeitstabilität des Makro­
moleküls DNA viel substanziellere Antworten als 
die gegenwärtig vorliegenden, damit diese Fragen 
als beantwortet gelten können. 

Die Anfragen nach der chemischen 

Langzeitstabilität der DNA erfordern 

viel substanziellere Antworten 

als die gegenwärtig vorliegenden. 

In dieser zwiespältigen Situation scheinen dem 
Autor verschiedene Möglichkeiten zukünftiger 
Strategien möglich. Die postulierten Schutzmecha­
nismen gegen einen vollständigen Abbau der DNA 
bedürfen dringend einer experimentellen Grund­
lage; hier ist der gegenwärtige Erkenntnisstand 
absolut unbefriedigend. Dabei darf allerdings nicht 
übersehen werden, daß auch gute experimentelle 
Grundlagen prinzipiell keinen letzten Beweis für die 
Wirksamkeit eines solchen Mechanismus für die 
Konservierung fossiler DNA in der geologischen 
Zeitspanne erbringen können. Dies deshalb, weil 
die Fragestellung nach ihrer Grundstruktur eine 
historische ist und darum grundsätzlich nicht mit 
naturwissenschaftlichen Methoden direkt beant­
wortet werden kann, sondern nur Möglichkeiten 
aufgezeigt werden können, die nicht im Wider­
spruch zu unserem gegenwärtigen Erkenntnisstand 
stehen. Um den Resultaten von Untersuchungen zu 
fossiler DNA eine größere Aussagekraft zu verlei-



hen, ist es aus der Sicht eines Chemikers unbedingt 
wünschenswert, diese insofern breiter anzulegen, 
als daß auch andere biogene Makromoleküle mit 
einbezogen werden. Erfreulicherweise sind erste 
Schritte in dieser Richtung unternommen worden 
(LOGAN et al. 1993; BADA et al. 1994), auch wenn die 
Empfindlichkeit der Analysemethoden für andere 
Makromoleküle im Vergleichzur PCRz.T. erheblich 
geringer sind. 

Solange sich keine durch experimentelle Befun­
de gestützten Argumente finden lassen, welche eine 
Konservierung der molekularen Struktur der DNA 
über lange Zeiträume vorstellbar machen, stehen die 
zeitlichen Zuordnungen geologischer Schichtfolgen 
im Widerspruch zu den Befunden der fossilen DNA. 

Anmerkungen 

Schriftliche Anfragen an Dr. E. M. GOLENBERG und 
Dr. P. S. SOLTIS nach weiteren Daten zu fossiler DNA 
aus Clarkia-Fossilien blieben bisher unbeantwortet. 
Weitere Sequenzdaten, die in den Publikationen 
erwähnt werden, habe ich auf schriftliche Anfragen 
bei den Autoren bis heute nicht erhalten. 
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