Evolution ,,tduschte*
Wissenschaftler liber 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
Stammbiume anhand von gestaltli-
chen Ahnlichkeiten (Morphologie)
der Lebewesen. Dabei wird der Grad
der Ahnlichkeiten 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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lution wurde so zum nicht mehr
hinterfragten Kerninhalt des Biolo-
giestudiums an vielen Universititen
rund um die Welt.

Doch inzwischen wendet sich das
Blatt und es sieht so aus, als ob ,,jahr-
hundertelange wissenschaftliche
Arbeiten revidiert werden miissen®
(University of Bath 2022). Stamm-
biume werden seit einigen Jahr-
zehnten zunehmend durch den Ver-
gleich genetischer Daten oder Ami-
nosiureabfolgen in Proteinen ver-
schiedener Lebewesen aufgestellt.
Entgegen  der  voraussagenden
Annahme von Ernst MAYR, dem
,o2Darwin des 20. Jahrhunderts®,
ergeben sich jedoch in weiten Teilen
vollig andere Abstammungszusam-
menhinge, wenn molekulare Daten
anstelle gestaltlicher Merkmale flir
das Aufstellen von Stammbiumen
verwendet werden.

Dem Vergleich der beiden
Methoden widmete eine Gruppe
britischer Evolutionsbiologen um
Jack Oyson eine Studie. Sie vergli-
chen 48 evolutionire Stammbiume,
die jeweils anhand von morphologi-
schen und molekularen Daten auf-
gestellt wurden. Dabei zeigten sich
groBe Unterschiede zwischen den
molekularen und morphologischen
Stammbiumen. 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 fiir Insektenfresser (Eulityphla)
(Afrosoricida).
Diese Diskrepanzen sind nicht neu,

und Tenrekartige

scheinen aber riesige Ausmale zu
haben: ,,Beispielsweise haben phylo-
genomische Analysen von Plazenta-
siugetieren die Abfolge der tiefen

Verzweigungen, die traditionell
durch die Morphologie gestiitzt
wurden, drastisch verandert*

(Oyson et al. 2022).

In der Studie wurde zudem
gepriift, inwiefern die etablierten
Abstammunggsverhiltnisse mit der
biogeographischen Verteilung der
Lebewesen iibereinstimmen. Die
Annahme ist hier, dass eine nahe
Verwandtschaft verschiedener Arten
auch mit einer geringen Entfernung
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der jeweiligen Habitate einhergeht.
Es ergab sich, dass die molekularen
Stammbiume etwas besser zur bio-
geographischen Verteilung passten
als die morphologischen. Der
Unterschied war dabei nicht grof3:
Im Vergleich zu zufilligen 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, fiir deren
Stammbaume die morphologischen
Daten besser zur biogeographischen
Verteilung passen: Hunde (Canidae),
Eichhornchen  (Sciuridae), Fleder-
miuse (Chiroptera) und Kingurus
(Macropodidae).

Es blieb nicht unerwiahnt, dass
molekulare Stammbiume wesent-
lich hiufiger ,,Homologieproble-
me* aufweisen, d. h. es ergeben sich
bei sehr weit voneinander entfern-
ten Organismen unerwartet stark
ausgeprigte Ahnlichkeiten. Dieser
Sachverhalt wird inzwischen damit
erklart, dass die Evolution auf ratsel-
hafte Weise in voneinander unab-
hingigen Abliufen wiederholt zu
den gleichen biologischen Baupli-
nen und Organen gelangt. Auch
wenn das mit einer richtungs- und
ziellos verlaufenden Evolution in
keiner Weise zusammenpasst, wird
es inzwischen fiir ein hiufiges Phi-
nomen gehalten.

Der an der Arbeit beteiligte Matt-
hew A.WiLLs duBerte sich dazu wie

Phylogenetischer Stammbaum

{ Bakterien J [ Archaeen ] [Eukaryoten}

&
o s:hiﬁe h LR?

\M Grampositive
0(99 Tiere

&

Selicciaien Methanosarcina

Pilze

=Ny ®o%
ien u:
Pflanzen
Thermoproteus
Cyanobakterien
Wimpertierchen
Pyrodicticum
Planctomyceten Flagellaten Q
é_:\\‘:f Griine Microsporidien O
Filamentése Bakterien
Diplomonaden @
Aquifex

Abb.1 Phylogenetische Stammbaume sind ein Kernin-
halt des heutigen Biologiestudiums. Links: Stammbaum
des Lebens nach Ernst Haeckel, rechts: derzeit akzeptier-
ter evolutiondrer Stammbaum aller Lebewesen. (Vector-
Mine, AdobeStock)

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

Es findet also eine Neuinterpre-
tation alter Daten in grofem Mal-
stab statt, und das, was frither einmal
als eine (also als
Merkmal Abstam-
mung) galt, wird jetzt oft als ,,Kon-
vergenz“ angesehen. Dabei legen
die Forscher eine tiberraschende
Sicherheit an den Tag — dhnlich wie

,,Homologie*
gemeinsamer

frithere Generationen in Bezug auf
vermeintliche ,,Homologien®. WiLLs
sagte dazu: ,,Das bedeutet, dass kon-
vergente Evolution uns verschaukelt
hat — selbst die schlauesten Biologen
und Anatomen — tber 100 Jahre
lang® (University of Bath 2022).

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

Eine evolutionire Systematik der
Lebewesen scheint in immer weite-
re Ferne zu riicken,je mehr geforscht
wird. Ausgehend vom Grundtypen-
modell der Schépfungslehre wiirden
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sich viele der angefithrten Wider-
spriiche dagegen auflosen, weil in
diesem Rahmen von einer freien
Kombinierbarkeit von Merkmalen
ausgegangen werden kann.

[Ovson JW et al. (2022) Molecular phyloge-
nies map to biogeography better than mor-
phological ones. Commun. Biol. 5, 521,
https://doi.org/10.1038/542003-022-
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





