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Abb. 1  Hörorgane der Nachtfalter reagieren auf Ultraschalllaute. (Bild: AdobeStock, Мария Быкова)

n	Gehör bei Schmetterlingen 
neunmal unabhängig 
entstanden

In der Biologie hat es sich längst 
eingebürgert, die empirischen 
Daten ausschließlich aus evolutionä-
rer Perspektive zu deuten. Das Evo-
lutionsparadigma steht fest. So wer-
den Daten, die aus Vergleichen von 
Lebewesen gewonnen werden, in 
evolutionäre Stammbäume „über-
setzt“, seien es Daten über Körper-
baupläne oder – seit einigen Jahr-
zehnten bevorzugt – molekulare 
Daten. Mit Hilfe von Algorithmen 
lassen sich aus einer großen Daten-
fülle von DNA-Sequenzen Ähn-
lichkeitsbäume konstruieren, die 
gewöhnlich als Stammbäume inter-
pretiert werden. Wenn geeignete 
Fossilfunde vorliegen und datiert 
werden können, können mit ihrer 
Hilfe Gabelungspunkte im Stamm-
baum und damit das Auftreten von 
Schlüsselmerkmalen auch zeitlich 
bestimmt werden. Solche Deutun-
gen und zeitlichen Bestimmungen 
stehen und fallen allerdings mit der 
Richtigkeit des zugrundeliegenden 
Evolutionsparadigmas und ergeben 
sich nicht aus den Daten selbst.

Einen umfangreichen Vergleich 
von DNA-Daten führte vor einigen 
Jahren eine Forschergruppe an der 
Insektenordnung der Schmetterlin-
ge (Lepidoptera) durch (Kawahara 
et al. 2019). Ziel war es, gängige 
Hypothesen zur Coevolution von 
Schmetterlingen und den bedeckt-
samigen Blütenpflanzen (Angio-
spermen) zu testen. Die Angiosper-
men bilden den Hauptteil der heu-
tigen Pflanzenwelt. Die Forscher 
untersuchten 2.098 proteinkodie-
rende Gene aus 186 Arten, die fast 
alle Überfamilien der Lepidoptera 
repräsentieren. Unter Zuhilfenahme 
von Fossilien wurde ein Ursprung 
der Lepidoptera im späten Karbon 
(ca. 300 Millionen Jahre) ermittelt. 
Ihren charakteristischen röhrenför-
migen Rüssel erwarben die Schmet-
terlinge demnach in der mittleren 
Trias (ca. 241 Millionen Jahre). Ihre 
hauptsächliche Aufspaltung verlief 
etwa parallel zur Radiation der 
bedecktsamigen Blütenpflanzen.

Einige Parallelen der ermittelten 
Zeitpunkte des Auftretens bestimm-

ter Merkmale der Schmetterlinge 
(ebenfalls aus vergleichenden Daten 
bestimmt) zum Auftreten der Angio-
spermen können als Bestätigung 
bisheriger Evolutionshypothesen 
einer Coevolution gewertet werden. 
So passt das ermittelte Auftreten des 
gemeinsamen Vorfahren der nektar-
saugenden Lepidoptera in der mitt-
leren Trias zu den geschätzten Zeit-
räumen des ersten Auftretens der 
Kronengruppen der Blütenpflanzen. 

Die (indirekte) Datierung des 
gemeinsamen Vorfahren auf 300 
Millionen Jahre ist dagegen überra-
schend. Denn die ältesten bisher 
bekannten Fossilien von Schmetter-
lingen werden auf 201 Millionen 
Jahre datiert (Kawahara et al. 2019, 
22658). Somit liegt unter evoluti-
onstheoretischen Voraussetzungen 
eine erhebliche Lücke in der Fossil-
überlieferung vor. 

Nicht bestätigt hat sich hingegen 
die Hypothese, dass die Entstehung 
der Hörfähigkeit von Nachtfaltern 
eine Schutzreaktion auf die Evolu-
tion der Fledermäuse sei, die mit 
Echoortung Jagd auf Nachtfalter 
machen. Denn aus den Daten der 
Forscher geht hervor, dass „Ohren“ 
(sog. Tympanalorgane) bei Schmet-
terlingen viermal unabhängig etwa 
30 Millionen Jahre vor dem fossil 
dokumentierten Auftreten der Fle-
dermäuse entstanden sind. Wozu sie 
ihr Gehör gebraucht haben, ist für 
die Forscher aber unklar. Die Vertei-
lung aller hörfähigen Falter im 
gesamten System der Schmetterlin-
ge macht sogar die Annahme einer 
insgesamt neunmaligen unabhängi-
gen Entstehung der Hörfähigkeit 

erforderlich. Dieser Befund steht 
quer zu evolutionstheoretischen 
Modellen, denn das Hören ist eine 
ausgesprochen anspruchsvolle Fähig-
keit: Schon für deren einmalige Ent-
stehung liegt keine tragfähige Hypo-
these vor, geschweige denn für eine 
vielfache Entstehung, die evolutio-
när ohne jede Zielvorgabe gedacht 
werden muss. Dennoch bleibt es 
dabei: Auch wenn einzelne Evoluti-
onshypothesen falsifiziert werden 
und gewichtige Daten einer Evolu-
tion widersprechen, bleibt Evoluti-
on als Rahmenparadigma unange-
tastet. 

[Kawahara AY, Plotkin D et al. (2019) Phyloge-
nomics reveals the evolutionary timing and 
pattern of butterflies and moths. Proc. Natl. 
Acad. Sci. 116, 22657–22663.] R. Junker

n	Evolution „täuschte“ 
Wissenschaftler über 100 
Jahre lang 

Schon zur Zeit Darwins war der 
Stammbaum aller Lebewesen das 
Herz der Evolutionslehre. Das ein-
zige Schaubild, das in Darwins 
„Origin of Species“ enthalten war, 
stellt das Prinzip der gemeinsamen 
Abstammung von Lebewesen sche-
matisch dar. Aufgestellt wurden 
Stammbäume anhand von gestaltli-
chen Ähnlichkeiten (Morphologie) 
der Lebewesen. Dabei wird der Grad 
der Ähnlichkeiten als Grad der 
stammesgeschichtlichen Verwandt-
schaft interpretiert. Anhand solcher 
intuitiv leicht erfassbaren Schaubil-
der konnte die Evolutionslehre den 
Menschen vermittelt werden. Evo-
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Abb. 1  Hörorgane der Nachtfalter reagieren auf Ultraschalllaute. (Bild: AdobeStock, Мария Быкова)

lution wurde so zum nicht mehr 
hinterfragten Kerninhalt des Biolo-
giestudiums an vielen Universitäten 
rund um die Welt.

Doch inzwischen wendet sich das 
Blatt und es sieht so aus, als ob „jahr-
hundertelange wissenschaftliche 
Arbeiten revidiert werden müssen“ 
(University of Bath 2022). Stamm-
bäume werden seit einigen Jahr-
zehnten zunehmend durch den Ver-
gleich genetischer Daten oder Ami-
nosäureabfolgen in Proteinen ver-
schiedener Lebewesen aufgestellt. 
Entgegen der voraussagenden 
Annahme von Ernst Mayr, dem 
„Darwin des 20. Jahrhunderts“, 
ergeben sich jedoch in weiten Teilen 
völlig andere Abstammungszusam-
menhänge, wenn molekulare Daten 
anstelle gestaltlicher Merkmale für 
das Aufstellen von Stammbäumen 
verwendet werden.  

Dem Vergleich der beiden 
Methoden widmete eine Gruppe 
britischer Evolutionsbiologen um 
Jack Oyson eine Studie. Sie vergli-
chen 48 evolutionäre Stammbäume, 
die jeweils anhand von morphologi-
schen und molekularen Daten auf-
gestellt wurden. Dabei zeigten sich 
große Unterschiede zwischen den 
molekularen und morphologischen 
Stammbäumen. Um nur zwei von 
vielen Beispielen zu nennen: Raub-
tiere (Carnivora) und Schuppentiere 
(Pholidota) sind nach morphologi-
schen Kriterien stammesgeschicht-
lich sehr weit voneinander entfernt, 
aber nach molekularen Kriterien 
sehr nah verwandt. Das Umgekehrte 
gilt für Insektenfresser (Eulityphla) 
und Tenrekartige (Afrosoricida). 
Diese Diskrepanzen sind nicht neu, 
scheinen aber riesige Ausmaße zu 
haben: „Beispielsweise haben phylo-
genomische Analysen von Plazenta-
säugetieren die Abfolge der tiefen 
Verzweigungen, die traditionell 
durch die Morphologie gestützt 
wurden, drastisch verändert“ 
(Oyson et al. 2022). 

In der Studie wurde zudem 
geprüft, inwiefern die etablierten 
Abstammungsverhältnisse mit der 
biogeographischen Verteilung der 
Lebewesen übereinstimmen. Die 
Annahme ist hier, dass eine nahe 
Verwandtschaft verschiedener Arten 
auch mit einer geringen Entfernung 

der jeweiligen Habitate einhergeht. 
Es ergab sich, dass die molekularen 
Stammbäume etwas besser zur bio-
geographischen Verteilung passten 
als die morphologischen. Der 
Unterschied war dabei nicht groß: 
Im Vergleich zu zufälligen Verteilun-
gen der Lebewesen ist diejenige 
nach morphologischen Stamm-
baumkriterien um 54 % besser, die-
jenige nach molekularen Daten um 
65 %. Die Forschungsgruppe fand 
allerdings auch Familien, für deren 
Stammbäume die morphologischen 
Daten besser zur biogeographischen 
Verteilung passen: Hunde (Canidae), 
Eichhörnchen (Sciuridae), Fleder-
mäuse (Chiroptera) und Kängurus 
(Macropodidae). 

Es blieb nicht unerwähnt, dass 
molekulare Stammbäume wesent-
lich häufiger „Homologieproble-
me“ aufweisen, d. h. es ergeben sich 
bei sehr weit voneinander entfern-
ten Organismen unerwartet stark 
ausgeprägte Ähnlichkeiten. Dieser 
Sachverhalt wird inzwischen damit 
erklärt, dass die Evolution auf rätsel-
hafte Weise in voneinander unab-
hängigen Abläufen wiederholt zu 
den gleichen biologischen Bauplä-
nen und Organen gelangt. Auch 
wenn das mit einer richtungs- und 
ziellos verlaufenden Evolution in 
keiner Weise zusammenpasst, wird 
es inzwischen für ein häufiges Phä-
nomen gehalten. 

Der an der Arbeit beteiligte Matt-
hew A. Wills äußerte sich dazu wie 

folgt: „Neuerdings sehen wir anhand 
der molekularen Daten, dass kon-
vergente Evolution ständig 
geschieht. Dinge, von denen wir 
dachten, sie seien nah verwandt, sind 
offenbar auf dem Stammbaum des 
Lebens weit voneinander entfernt“ 
(University of Bath 2022).    

Es findet also eine Neuinterpre-
tation alter Daten in großem Maß-
stab statt, und das, was früher einmal 
als eine „Homologie“ (also als 
Merkmal gemeinsamer Abstam-
mung) galt, wird jetzt oft als „Kon-
vergenz“ angesehen. Dabei legen 
die Forscher eine überraschende 
Sicherheit an den Tag – ähnlich wie 
frühere Generationen in Bezug auf 
vermeintliche „Homologien“. Wills 
sagte dazu: „Das bedeutet, dass kon-
vergente Evolution uns verschaukelt 
hat – selbst die schlauesten Biologen 
und Anatomen – über 100 Jahre 
lang“ (University of Bath 2022). 

Dabei ist den Autoren der Studie 
durchaus bewusst, dass auch mole-
kulare Stammbäume alles andere als 
sicher sind: „In gleicher Weise gibt 
es Konflikte zwischen Stammbäu-
men, die auf molekularen Daten 
beruhen, insbesondere wenn sie von 
unterschiedlichen genetischen Ein-
heiten hergeleitet werden“ (Oyson 
et al. 2022).

Eine evolutionäre Systematik der 
Lebewesen scheint in immer weite-
re Ferne zu rücken, je mehr geforscht 
wird. Ausgehend vom Grundtypen-
modell der Schöpfungslehre würden 

Abb. 1  Phylogenetische Stammbäume sind ein Kernin-
halt des heutigen Biologiestudiums. Links: Stammbaum 
des Lebens nach Ernst Haeckel, rechts: derzeit akzeptier-
ter evolutionärer Stammbaum aller Lebewesen. (Vector-
Mine, AdobeStock)
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Abb. 1  Aufsicht auf die Vor-/Backenzähne von Australopithecus afarensis, „Homo“ luzonensis und 
Homo sapiens. (Scholl 2021 nach Détroit et al. 2019)

sich viele der angeführten Wider-
sprüche dagegen auflösen, weil in 
diesem Rahmen von einer freien 
Kombinierbarkeit von Merkmalen 
ausgegangen werden kann.

[Oyson JW et al. (2022) Molecular phyloge-
nies map to biogeography better than mor-
phological ones. Commun. Biol. 5, 521, 
https://doi .org/10.1038/s42003- 022-
03482-x • University of Bath (2022) Study 
suggests that most of our evolutionary 
trees could be wrong. Pressemitteilung, 
https://phys.org/news/2022-06-evolutio-
nary-trees-wrong.html] B. Schmidtgall

n	„Homo“ luzonensis 2.0?

Im Jahr 2019 war anhand von nur 
13 fossilen Zahn- und Knochenfun-
den von der philippinischen Insel 
Luzon die neue Menschenart Homo 
luzonensis vorgestellt worden. Die ca. 
67.000 rJ (radiometrische Jahre) 
alten Fossilien besitzen einen einzig-
artigen Merkmalsmix aus men-
schenähnlichen und einzigartigen 
Zahnmerkmalen und vor allem Aus-
tralopithecus-ähnlichen Hand- und 
Fußknochen. Daher hatte Scholl 
(2021) die Zuordnung zur Gattung 
Homo als voreilig kritisiert.

Mit einer neuen Studie von 
Zanolli und Kollegen (2022) sollte 
nun die Abstammung von „Homo“ 
luzonensis anhand der Zahnstruktur 
der Vor- und Backenzähne mithilfe 

von µCT (Mikro-Computertomo-
grafie) untersucht werden. Bereits in 
der Aufzählung ihres Vergleichsma-
terials fällt auf, dass die von Scholl 
(2021) kritisierte mangelnde Reprä-
sentation von Vergleichsarten für 
luzonensis auch auf die neue Studie 
zutrifft. Australopithecus sowie andere 
ausgestorbene und lebende Großaf-
fengattungen wurden komplett 
ignoriert; Zanolli et al. (2022) ver-
wendeten nur fünf (!) Vergleichsar-
ten: den angeblichen „Homo“ habilis 
(inkl. rudolfensis; vgl. Brandt 2017, 
83–92) sowie die echten Menschen 
Homo erectus (inkl. ergaster), H. 
floresiensis, Neandertaler (inkl. H. hei-
delbergensis) und H. sapiens. 

Zanolli et al. (2022) untersuch-
ten verschiedene Zahnmerkmale. 
Von vier Messungen des Zahn-
schmelzes (ebd., Fig. 2) fällt Homo 
luzonensis nur einmal aus dem 
Bereich des modernen Menschen 
heraus (und damit weniger häufig als 
„Homo“ habilis). Außerdem errech-
neten die Autoren Prokrustus-Ana-
lysen (Formenvergleiche) für die 
Umrisse der Zahnkronen. Nur der 
erste Vorbackenzahn (P3) und der 
dritte Backenzahn (M3) lagen in 
bzw. am Rand des Variationsberei-
ches von Homo erectus, während die 
anderen drei  Vor-/Backenzähne 
einzigartig waren. Beim multimetri-
schen Vergleich des inneren 

Schmelz-Dentin-Überganges (ebd., 
Fig. 4–5) ähnelten vier Messwerte 
Homo erectus und fünf waren einzig-
artig. Der Vergleich hinsichtlich der 
Wurzeln und Pulpahöhlen ist 
methodisch problematisch, da deren 
Vielfalt bei den Vergleichsarten zu 
groß war und zu wenig Vergleichs-
arten mit einbezogen waren, wobei 
sogar „Homo“ habilis fehlte. Insge-
samt sahen Zanolli et al. (2022) 
aber die größte Ähnlichkeit der 
äußeren und inneren Zahnmorpho-
logie (inkl. Pulpahöhlen) von luzo-
nensis mit Homo erectus und nicht mit 
„Homo“ habilis, der diesbezüglich 
„Australopithecus-ähnliche Merkma-
le“ aufwies.

Allerdings bleiben wesentliche 
Gründe bestehen, die gegen eine 
Zuordnung von luzonensis zur Gat-
tung Homo und gegen die daraus 
abgeleitete Hypothese der Abstam-
mung von Homo erectus sprechen 
(vgl. Scholl 2021): Erstens ist das 
Fundmaterial von luzonensis viel zu 
fragmentarisch und es fehlen gene-
tische Informationen. Zweitens 
sind die wenigen Knochenfunde 
des Körperskeletts am ähnlichsten 
zu „Homo“ habilis oder Australopi-
thecus – wie auch Zanolli et al. 
(2022) anerkennen. Drittens besteht 
ein großer Mangel an Vergleichsar-
ten. Collard & Wood (2015; bei 
Brandt 2017, 85) hatten für die 
Zugehörigkeit einer Art zur Gat-
tung Homo festgelegt, dass diese in 
Bezug auf sechs Kriterien (z. B. 
Entwicklungsdauer) Homo sapiens 
ähnlicher sein muss als Australopi-
thecus. Von diesen Kriterien liegen 
bei luzonensis nur von der Zahn- 
und Kiefermorphologie einige ver-
wertbare Daten vor. Da aber auch 
kein Vergleich der Zähne mit Aus
tralopithecus stattfand und von 
„Homo“ habilis gar kein vergleich-
bares Material der inneren Zahn-
struktur der oberen Zähne vorliegt, 
kann dementsprechend keine gut 
begründete Aussage über die Zuge-
hörigkeit von luzonensis zur Gat-
tung Homo getroffen werden. Und 
viertens ist selbst das vorgestellte 
Zahnmaterial nur teilweise Homo 
erectus und noch weniger Homo 
sapiens ähnlich. 

So hält auch Muir (2020) 
„zukünftige Kritik an dieser Benen-
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