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■  STREI FLICHTER

n	Schnelle Anpassung von 
Darwinfinken 

Der Galápagos-Archipel ist eine 
kleine Gruppe von Vulkaninseln 
etwa 1000 Kilometer westlich der 
südamerikanischen Küste. Auf den 
verschiedenen Inseln gibt es mehre-
re finkenähnliche Vogelarten, die bei 
näherer Betrachtung alle zur glei-

chen Gattungsgruppe gehören, den 
Geospizini. Diese auch als Darwin-
finken bekannte Gruppe ist viel-
leicht das bekannteste Beispiel für 
die dort anzutreffende Vielfalt. Dar-
win war zwar der erste, der diese 
Vögel entdeckte, als er die Inseln 
1835 besuchte, hat ihnen aber keine 
besondere Aufmerksamkeit gewid-
met. Bis heute sind 18 Arten 
beschrieben worden, sodass fast jede 
Insel ihre eigene Art hat. Man 
nimmt an, dass ihr Vorfahr der blau-
schwarze Grasfink (Volatinia jacarina) 
ist (Abb. 1), der an der Pazifikküste 
Südamerikas verbreitet ist, oder dass 
ihr Vorfahr wenigstens mit ihm ver-
wandt ist. Wegen der Aufspaltung in 
die heutigen Darwinfinken ist der 
Name des Galápagos-Archipels 
gleichsam zum Synonym für Evolu-
tion geworden.

Da die meisten Inseln des Archi-
pels sich vor weniger als 2 Millionen 
radiometrischen Jahren gebildet 
haben, verlief die Evolution der Fin-
ken auch unter evolutionären 
Annahmen sehr rasch. Die Finken 
des Galápagos-Archipels sind wahr-
scheinlich auch das bekannteste 
Beispiel für „Evolution in Aktion“, 
denn auch heute noch unterliegen 
Finkenpopulationen saisonalen oder 
jährlichen Veränderungen der 
Schnabelgröße und -form. Nach 
einer Dürre auf einer kleinen Insel 
des Archipels schrumpfte die durch-
schnittliche Schnabelgröße einer 

Abb. 1   Ein Weibchen des Grasfinken Volatinia jacarina. (Dario Sanches, CC BY-SA 2.0)

Reaktion auf Umweltstress gewesen 
sein oder in Verbindung mit der 
Fortpflanzung gestanden haben, 
zum Beispiel ein Abwandern 
geschlechtsreifer Artgenossen zu 
Laichplätzen. Kollektives Verhalten 
trete auch bei [heutigen] marinen 
Krebstieren wie Langusten (Palina-
rus) auf, die in Kolonnen Massenmi-
grationen vollziehen, entweder als 
mögliche Reaktion auf sturmbe-
dingte Umweltstörungen oder um 
Laichgründe zu erreichen.

Interessant ist die Grundaussage 
der Autoren zur „Entstehung“ bzw. 
„Entwicklung“ solch eines Verhal-
tens: „Obwohl sich kollektives und 
soziales Verhalten durch natürliche 
Selektion über Millionen von Jah-
ren entwickelt hat, ist seine Her-
kunft und seine Anfangsgeschichte 
weitgehend unbekannt geblieben.“ 
Woher aber wissen die Autoren, dass 
sich „kollektives und soziales Verhal-
ten durch natürliche Selektion über 
Millionen von Jahren entwickelt 
hat“? Dies wird nicht beantwortet, 
sondern nur einfach in den Raum 
gestellt. Evolutionstheoretisch wird 
schließlich angenommen – da solch 
ein Verhalten für unterordovizische 
Trilobiten und sogar für unterkam-
brische garnelenartige, zweischalige 
Gliederfüßer überliefert ist (Cheng-
jiang-Lagerstätte, China; Hou et al. 
2008) –, dass es sich „möglicherwei-
se durch natürliche Selektion wäh-
rend der kambrischen Radiation 
entwickelte“ und „umfassender 
während des Großen Ordovizischen 
Biodiversifikationsereignisses entfal-
tete.“ Das aber sind alles Spekulatio-
nen, die auf einer Sichtweise einer 
Theorie der biologischen Evolution 
gründen. Die fossile Überlieferung 
erzählt diese Geschichte nicht.      

Des Weiteren ist die Erhaltung 
der Trilobiten-Reihen bemerkens-
wert. Sowohl das Substrat (die unte-
re Schicht) als auch die überdecken-
de (obere) Schicht sind Ereignisla-
gen. Vannier et al. (2019) interpre-
tieren diese wenige Zentimeter 
mächtigen Siltstein-Lagen als „dista-
le Tempestite“, also als küstenfernere 
Sturmablagerungen. Ob einzelne 
Stürme die Ablagerungen verur-
sacht haben, ist nicht bekannt. 
Jedenfalls handelt es sich um rasch 
entstandene Ablagerungen, um 

Schüttungsereignisse, möglicher-
weise im Sekunden- oder Minuten-
bereich, in einem sich absenkenden 
Sedimentationsraum. Die Sedimen-
tationsunterbrechung mag nur rela-
tiv kurz gewesen sein, denn das 
Substrat, über das sich die Trilobiten 
hinweg bewegten, ist nur oberfläch-
lich und nicht tiefgreifend verwühlt. 
Die Trilobiten sind plötzlich an Ort 
und Stelle eingebettet worden. Sie 
hatten keine Chance zu entkom-
men; sie hatten nicht einmal die 
Zeit, sich einzurollen. Vannier et al. 
(2019) ziehen auch in Erwägung, 
dass die Trilobiten vor Verschüttung 
vergiftet worden sein könnten (Was-
serchemismus). 
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Art in nur einer Generation. Der 
Grund für diese Veränderung war, 
dass Finken mit kräftigeren, kürze-
ren Schnäbeln, die besser Samen 
knacken können, häufiger überleb-
ten als Finken mit dünneren, spitze-
ren Schnäbeln. Im Jahr 2016 fand 
ein Forscherteam der schwedischen 
Universität Uppsala heraus, dass die 
schnellen adaptiven Veränderungen 
der Schnabelgröße mit dem MGA2-
Gen zusammenhängen (Lamichha-
ney et al. 2016). Zuvor hatten sie 
bereits das Alx1-Gen untersucht, 
ein Entwicklungsgen (Homeobox-
Gen), das in zwei Varianten (Allelen) 
vorliegt. Die eine ist mit spitzen 
Schnäbeln verbunden – das ist die 
Stammform. Die andere Variante ist 
mit stumpfen Schnäbeln assoziiert 
(Lamichhaney et al. 2015).

Die letztgenannte Studie zeigte 
auch, dass sich die Darwinfinken 
ausgiebig untereinander kreuzen 
(Lamichhaney et al. 2015), was 
zeigt, dass wir es mit einem einzigen 
Grundtypen zu tun haben. Es han-
delt sich um Arten und Gattungen 
innerhalb eines Grundtyps. Die 
beobachteten raschen Anpassungen 
zusammen mit der vorhandenen 
Fähigkeit zur Kreuzung untereinan-
der deuten auf bereits vorhandene 
genetische Mechanismen als Ursa-
che für dieses Lehrbuchbeispiel der 
Evolution hin. 

In einer aktuellen Studie unter-
suchte dieselbe schwedische For-
schungsgruppe nun die relative 
Bedeutung von neuen Mutationen, 
bereits vorhandenen Varianten und 
Introgression bei diesen Anpas-
sungsprozessen (Rubin et al. 2022). 
Introgression ist die Übertragung 
von Genen einer Art in den Gen-
pool einer anderen Art. Mithilfe 
moderner DNA-Sequenzierungs-
technologie untersuchten sie die 
genomische Architektur, die der 
phänotypischen Vielfalt (Vielfalt im 
Erscheinungsbild) der Finken 
zugrunde liegt. Sie fanden heraus, 
dass neue Mutationen keine wichti-
ge Rolle spielten. Vielmehr identi-

Abb. 2   Darwinfinken mit unterschiedlich kräftigen 
Schnäbeln: 1 Geospiza magnirostris, 2 Geospiza fortis, 3 
Geospiza parvula, 4 Certhidea olivacea. (Aus: Darwin‘s 
finches or Galapagos finches. Darwin, 1845, gemeinfrei)

fizierten sie 28 genetische Loci 
(Genorte), die bei den kleinen, mitt-
leren und großen Grundfinken 
(Geospiza) einen engen Zusammen-
hang mit der Schnabel- und Kör-
pergröße aufweisen. Interessanter-
weise repräsentieren diese Loci – 
wie die Autoren es nennen – 
„ursprüngliche Haplotyp-Blöcke, 
deren Ursprung vor den Artbil-
dungsprozessen während der Dar-
winfinken-Radiation [Artauffäche-
rung] liegt“.

Diese Blöcke, die als komplette 
Einheiten vererbt werden, enthalten 
die Gene, die das Wachstum und die 
Entwicklung der Schnäbel regulie-
ren und kontrollieren. Die Autoren 
kommen zu dem Schluss, dass diese 
„ursprünglichen Haplotypen gene-
tische Module für die Selektion dar-
stellen und als Schlüsselfaktoren für 
die ungewöhnliche phänotypische 
Vielfalt der Darwinfinken fungie-
ren. Solche ursprünglichen Haplo-
typ-Blöcke können entscheidend 
dafür sein, wie sich Arten an die 
Variabilität und den Wandel der 
Umwelt anpassen.“ Sie schreiben 
weiter, dass „diese genetischen 
Module in den letzten Millionen 
Jahren wiederverwendet wurden, 
durch Genfluss ausgetauscht wur-
den und zur raschen phänotypi-
schen Entwicklung und Artbildung 
bei Darwinfinken beigetragen 
haben“. Offensichtlich ist die beob-
achtete Evolution der Darwinfinken 
kein Zufallsprozess, sondern wird 
durch spezifische genetische Pro-
gramme moduliert.

Da diese genetischen Module als 
einzelne Einheiten, die für die Gene 
der Schnabelentwicklung codieren, 
vererbt werden, ähneln sie sehr stark 
Supergenen. Da die Genorte eines 
Supergens auf den Chromosomen 
sehr nahe beieinander liegen, wer-
den sie auch bei der sexuellen Neu-
kombination in der Regel gemein-
sam vererbt. Sie stellen eine gemein-
same genetische Architektur für 
komplexe Merkmale dar und sind 
häufig an Entwicklungsvorgängen 

beteiligt (Jay et al. 2018). Genau das 
beobachten wir bei den Darwinfin-
ken: Form und Größe der Schnäbel 
ändern sich fast saisonal. Die Geno-
me der Finken sind darauf vorberei-
tet, sich sofort an nasse und trockene 
Perioden anzupassen.

Eine genauere Prüfung der gene-
tischen Grundlage bestimmter 
komplexer Merkmale zeigt, dass 
häufig Supergene zugrunde liegen. 
In den Genomen von Honigbienen, 
Singvögeln und Zebrafischen fin-
den wir Supergene, die für schnelle 
Variation verantwortlich sind (Pen-
nisi 2017). Offensichtlich sind 
Supergene ein allgemeines geneti-
sches Prinzip, das die rasche Entste-
hung von Varianten und Arten 
ermöglicht, ohne dass neue geneti-
sche Information benötigt wird. Für 
eine solcherart modulierte Evoluti-
on sind nicht Millionen von Jahren 
erforderlich. Bei den Finken reicht 
eine einzige Generation aus.
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