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■  KU RZBEITRÄGE

Wenn die unterschiedlichen Baupläne der Le­
bewesen auf evolutivem Wege entstanden wä­
ren, sollte man erwarten, dass mit zunehmen­
der Kenntnis über die Details der Baupläne die 
evolutionären Zusammenhänge immer klarer 
werden. Dies wird oft so behauptet. Aber trifft 
es auch zu? In vielen Fällen verkomplizieren 
neue Daten das Bild. Ein Beispiel dafür sind die 
Rippenquallen (Ctenophora, vgl. Abb. 1). Es ist 
naheliegend, sie mit den Nesseltieren (Cnida­

ria; dazu gehören Schirm- und Würfelquallen, 
Seeanemonen und andere Tiere; Abb. 2) zu 
einer Gruppe zusammenzufassen, da sie auffäl­
lige Gemeinsamkeiten haben: Ihre Körper sind 
vergleichsweise einfach gebaut, geleeartig und 
transparent. Außerdem besitzen sie ein charak­
teristisches Nervennetz: Die Nervenzellen sind 
im Körper verteilt und netzartig miteinander 
verbunden. Daher wurden die beiden Gruppen 
traditionell zu den Hohltieren (Coelenterata) 
zusammengefasst. Noch einfacher gebaut sind 
die Schwämme, die kein Nervensystem und 
keine Muskeln besitzen; sie werden daher tradi­
tionell an die Basis der Tiere gestellt. Demnach 
wäre – evolutionstheoretisch gesehen – das 
Nervensystem an der Basis der Hohltiere ent­
standen, und zwar ein einziges Mal.

Trotz dieser augenscheinlich klaren Verhält­
nisse ist die systematische Stellung der Rippen­
quallen schon lange umstritten. Der Grund 
dafür sind genetische Vergleichsstudien. Sie 
haben nicht nur Indizien für die Monophylie 
der Hohltiere erbracht (was bedeutet, dass die­
se von einem gemeinsamen Vorfahren abstam­
men), sondern auch dagegen (z. B. Hervé et al. 
2009, Feuda et al. 2017, Whelan et al. 2017, Li 
et al. 2021). Demnach wären die Rippenquallen 
zuerst entstanden, während sich die Schwäm­
me erst später abgespaltet haben und die Nes­
seltiere unabhängig von den Rippenquallen 
entstanden wären (vgl. Abb. 3). Das allerdings 
würde bedeuten, dass Schwämme frühe Kom­
ponenten eines Nervensystems wieder verloren 
haben oder dass das Nervensystem zweimal 
unabhängig entstanden ist (s. u.). Angesichts 
der Komplexität des Nervensystems sind bei­
de Szenarien ausgesprochen unwahrscheinlich. 
Dennoch deuten zwei neuere Untersuchungen 
darauf hin, dass doch eines der beiden Szena­
rien zutreffen müsste, wenn diese Tiergruppen 
evolutiv entstanden wären.

Abb. 2   Die Ohrenqualle 
(Aurelia aurita) wäre nach 
neueren genetischen Studi-
en zur evolutionären 
Abstammung nicht näher 
mit den Rippenquallen ver-
wandt – trotz offenkundi-
ger Ähnlichkeiten im Kör-
perbau. (CC0)

Abb. 1   Rippenqualle Batho-
cyroe fosteri. Am oberen, 
mundabgewandten Ende 
sind Kammplättchen in der 
Seitenansicht erkennbar. 
(CC0)

Mosaik an der Basis der Tiere: Ist das 
Nervensystem zweimal entstanden?
Neue Untersuchungen an Rippenquallen brachten überraschende Befunde zutage. Zum einen 
besitzen sie ein spezialisiertes Nervennetz, in dem die Zellen zu einem Syncytium, einer Art „Rie-
senzelle“, verwachsen sind, statt – wie bei Tieren üblich – über Synapsen verbunden zu sein. Zum 
anderen zeigen sie in der Anordnung von Genen deutlichere Verbindungen zu Einzellern als zu 
Schwämmen, Nesseltieren und anderen Tieren. Eine Konsequenz daraus ist, dass evolutionstheore-
tisch eine zweimalige unabhängige Entstehung des Nervensystems angenommen werden muss 
– oder dessen Verlust bei den Schwämmen. Beide Szenarien sind jedoch unwahrscheinlich und 
sprechen gegen eine evolutionstheoretische Deutung der Befunde.
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Sowohl der Verlust des Nerven­
systems als auch dessen zweimalige 
unabhängige evolutive Entstehung 
sind ausgesprochen unwahrscheinlich.

Anordnung von Genen

Eine Forschergruppe der Universität Wien 
(Schultz et al. 2023) hat nicht wie in bishe­
rigen Studien die Gene der betreffenden Tier­
gruppen miteinander verglichen, sondern un­
tersucht, in welcher Reihenfolge die Gene auf den 
Chromosomen angeordnet und wie sie mitei­
nander gekoppelt sind (man spricht von Syntä-
nie). Diese Anordnungen gelten als sehr stabil; 
sie sind auch bei entfernt verwandten Tier­
gruppen trotz mutmaßlich langer evolutionärer 
Divergenzzeit sehr ähnlich. Untersucht wurden 
zwei Arten von Schwämmen, eine Art der Rip­
penquallen und drei Arten einzelliger Lebewe­
sen, die nicht zum Tierreich gerechnet werden. 
Dabei zeigte sich, dass die Rippenquallen in 
ihrem Muster der Genverteilung am stärksten 
mit den einzelligen Vergleichsgruppen überein­
stimmten. Andererseits wurden einige Umlage­
rungen entdeckt, die die Schwämme mit allen 
anderen Tieren außer den Rippenquallen ge­
meinsam haben. Es gibt sieben Fusionen von 
Chromosomenstücken und Gengruppen bei 
den Schwämmen, Nesseltieren und Bilateria 
(Zweiseitentiere), die bei den Rippenquallen 
fehlen. Dieser Befund spricht deutlich dafür, 
dass sich die Rippenquallen abgezweigt haben, 
bevor die Umstrukturierungen erfolgten. Da­
mit stehen die Rippenquallen an der Basis der 
Tiere, und die Schwämme spalteten sich erst als 
zweite Gruppe ab (Abb. 3, links).

Nervennetz bei Rippenquallen
Ein zweiter jüngst entdeckter Befund betrifft 
den Aufbau des Nervensystems der Rippen­
quallen. Eine genaue Untersuchung mittels 
hochauflösender dreidimensionaler Elektro­
nenmikroskopie zeigte, dass es einzigartig ge­
baut ist und ein einzigartig verschmolzenes 
Nervennetz bildet (Burkhardt et al. 2023). Ein 
größerer Teil ihres Nervensystems besteht nicht 
wie bei anderen Tieren aus einzelnen Zellen 
(Neuronen), die über Synapsen miteinander 
kommunizieren. Stattdessen sind die Neuronen 
des Nervennetzes durch kontinuierliche Neu­
riten-Plasmamembranen ohne Anzeichen von 
Synapsen miteinander verbunden und bilden 
keine separaten Einheiten. Die Neuronen be­
sitzen also eine durchgehende Plasmamembran 
und bilden somit ein sogenanntes Syncytium, 
eine Art Riesenzelle. Mit diesem syncytialen 
Nervennetz sind mehrere Typen von Sinnes- 

Abb. 3   Zwei alternative 
Stammbaumhypothesen 
für die vielzelligen Tiere 
(Metazoa), wobei entweder 
Rippenquallen (links) oder 
Schwämme (rechts) als 
Schwestergruppe zu allen 
anderen Tieren gelten. (Aus 
Schultz et al. 2023, CC BY 4.0, 
http://creativecommons.
org/licenses/by/4.0/, in 
deutscher Übersetzung)

und Nervenzellen über Synapsen verbunden, 
die nicht zum Netz selbst gehören. Der Unter­
schied des Nervennetzes der Rippenquallen zu 
demjenigen der Nesseltiere ist so grundlegend, 
dass die Forscher dies als Indiz dafür sehen, dass 
beide Nervensysteme unabhängig voneinander 
entstanden sind.

Kommentar
Dunn (2023) kommentiert: Nach langjähriger 
Lehrmeinung ist das Nervensystem nur ein­
mal in der Evolutionsgeschichte entstanden 
und ging nie wieder verloren. In den letzten 
Jahren sei dieses klare Bild jedoch „auf über­
raschende Weise“ in Frage gestellt worden. Mit 
anderen Worten: Es wurden Befunde gemacht, 
die bisherigen evolutionstheoretischen Hypo­
thesen widersprechen. Die Merkmale unter 
den Schwämmen, Rippenquallen und Nessel­
tieren ergeben kein klares Bild und sind nicht 
widerspruchsfrei verteilt, wie man es bei einer 
evolutiven Entstehung erwarten würde. Dunn 
(2023) meint dazu, dass sich ein „faszinierendes 
und komplexeres Verständnis der Evolution des 
Nervensystems“ abzeichne. Doch diese Formu­
lierung kaschiert nur, dass die Daten nicht gut 
zu Evolution passen: Früher war das Bild „klar“, 
heute ist es stattdessen „komplex“.

Die Merkmale unter den Schwäm­
men, Rippenquallen und Nesseltieren 
ergeben kein klares Bild und sind 
nicht widerspruchsfrei verteilt.

Einmal mehr passen Morphologie und Mo­
leküle nicht zusammen. Damit ist gemeint: Gibt 
man dem Körperbau Priorität, müsste man 
Nesseltiere und Rippenquallen zusammenfas­
sen, was klassischerweise mit dem Taxon „Hohl­
tiere“ (Coelenterata) so gemacht wurde. Gibt 
man dagegen den molekularen Ähnlichkeiten 
Vorrang (was evolutionstheoretisch nahelie­
gender ist und meist so praktiziert wird), muss 
man die Hohltiere auseinanderreißen (Abb. 3, 
links). Schultz et al. (2023) schlagen als neu­
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es Taxon „Myriazoa“ 
vor (was „sehr viele 
Lebewesen“ bedeu­
tet), um Schwämme, 
Nesseltiere, Placozoa 
und Zweiseitentie­
re (Bilateria) zusam­
menzufassen, denen 
die Rippenquallen 
gegenüberstehen. Sie 
stellen dazu aller­
dings fest: „Während 
das Taxon Myriazoa 
durch gemeinsame 
abgeleitete Chromo­
somenfusionen un­
terstützt wird, gibt es 
derzeit keine offen­
sichtlichen morpho­

logischen Merkmale, die sie vereinen“ (S. 115). 
Ein größerer Gegensatz von Morphologie und 
Molekülen lässt sich kaum denken.

Allerdings hat auch die Deutung, dass sich 
Rippenquallen als erste Gruppe im Tierstamm­
baum abgespaltet haben, mit schweren Pro­
blemen zu kämpfen. Entweder müssten die 
Schwämme das Nervensystem verloren haben. 
Aber welchen Selektionsvorteil sollte das ge­
habt haben; warum sollte ein solches Komplex­
merkmal aufgegeben worden sein? Und wie soll 
das im Einzelnen funktioniert haben? Oder es 
muss eine zweimal unabhängige Entstehung des 
Nervensystems angenommen werden. Diese 
Alternative erscheint aber ebenso wenig glaub­
würdig. Es ist nicht einmal bekannt, wie das 
Nervensystem überhaupt ein einziges Mal ent­
standen ist. Eine zweimalige unabhängige Ent­
stehung ist noch viel unwahrscheinlicher, wenn 
man sich klarmacht, welche Details in ähnlicher 
Weise entstehen mussten, und wenn man ver­
sucht, Mechanismen dafür zu beschreiben. 

Wenn bereits ein funktionales Ner­
vensystem vorhanden gewesen wäre, 
warum sollte ein zweites dazu evol­
vieren?

Schultz et al. (2023, 116) weisen aller­
dings darauf hin, dass die ausgefeilten und 
unterschiedlichen Nervensysteme der heute 
lebenden Rippenquallen, Zweiseitentiere und 
Nesseltiere nicht die Stammvorfahren dieser 
Gruppen repräsentieren müssen und dass die 
Nervensysteme der lebenden Formen jeweils 
einzigartige Eigenschaften aufweisen. Die Vor­
fahrenformen könnten einfachere Nervensys­
teme besessen haben. Das ist natürlich möglich, 
aber eine nicht sehr plausible ad-hoc-Annah­
me – angesichts einer grundsätzlich ähnlichen 
Anatomie fossiler Formen, die bis ins Kamb­

rium zurückgehen (Conway Morris & Col-
lins 1996; vgl. Abb. 4). Das ungewöhnliche 
Nervennetz bei den Rippenquallen lässt auch 
eine Frage aufkommen: Wie erwähnt besitzen 
Rippenquallen – wie andere Tiere – auch eini­
ge Nervenzellen mit Synapsen; darüber hinaus 
haben sie als Spezifikum das nun nachgewiese­
ne Syncytium aus netzartig verbundenen Rie­
senzellen. Wenn somit bereits ein funktionales 
Nervensystem vorhanden gewesen wäre, war­
um sollte ein zweites dazu evolvieren?

Ein letzter Aspekt: Wenn man die Nessel­
tiere und Rippenquallen auf verschiedene Äste 
des hypothetischen Stammbaums setzt, wären 
ihre Ähnlichkeiten, die zur Aufstellung des 
Taxons „Hohltiere“ geführt haben, konvergent 
(unabhängig) entstanden. Komplexe Merkma­
le, die einst als homolog im Sinne von abstam­
mungsverwandt interpretiert wurden, wären 
somit doch nicht homolog; man spricht nun 
von „oberflächlichen Ähnlichkeiten“. Hier 
zeigt sich wie in vielen Fällen: Objektive Kri­
terien für „Homologie“ im Sinne einer Ab­
stammungsverwandtschaft gibt es zumindest bei 
morphologischen Merkmalen nicht, und somit 
auch keine „Evolutionsbeweise“ aufgrund von 
Ähnlichkeiten.

Insgesamt können die Befunde aus der 
Sichtweise der Schöpfungslehre so interpretiert 
werden, dass die Schwämme, Rippenquallen 
und Nesseltiere klar abgrenzbare Gruppen dar­
stellen, deren Merkmale bei ihrer Erschaffung 
frei kombiniert wurden. 
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