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n	Geologisch älteste Fleder­
maus mit „modernem“ 
Aussehen

Die Fledertiere (Chiroptera) umfas­
sen die Fledermäuse (Microchiro­
ptera) und die Flughunde (Mega­
chiroptera), sie sind die einzigen 
Säugetiere, die aktiv fliegen können. 
Die Mittelhand- und die Finger­
knochen außer dem Daumen sind 
verlängert und dienen als Gerüst für 
die Flughaut. Diese verläuft nach 
vorne von den ebenfalls verlänger­
ten Armknochen weiter zum Hals 
und erstreckt sich weiter an der 
Körperseite entlang bis zu den Bei­
nen und zwischen den Beinen. Die 
über 1.400 beschriebenen Arten bil­
den mit ca. 1/5 aller Säugetierarten 
die zweitgrößte Säuger-Ordnung, 
nur übertroffen von den Nagetieren. 
Sie sind fast weltweit verbreitet und 
ökologisch sehr vielseitig.

Die Fledermäuse sind sehr klar 
unterschieden von allen anderen 
Säugetiergruppen. Evolutionstheo­
retisch sollte man daher erwarten, 
dass der Weg ihrer Entstehung über 
viele Schritte erfolgen musste und 
dass der Fossilbericht davon Zeugnis 
gibt. Fledermäuse sind jedoch seit 
Beginn ihrer Fossildokumentation 
voll flugfähig und mit dem typischen 
Fledermausbauplan ausgestattet. 

Unterschiede zu heutigen For­
men betreffen nur untergeordnete 
Merkmale (Junker 2011). So besaß 
die 2008 entdeckte Art Onychonycte-
ris finneyi („Krallen-Fledermaus“) 
im Unterschied zu anderen Fleder­

mäusen Klauen an allen fünf Fin­
gern sowie relativ kurze Vorderarme 
und relativ lange Hinterfüße (Sim-
mons et al. 2008). In der Ypresium-
Stufe des Eozän (zweite Serie des 
Tertiärs) ist eine ganze Reihe fossiler 
Fledermausarten in fast weltweiter 
Verbreitung fossil nachgewiesen 
worden, unter anderem in der 
berühmten Grube Messel bei Darm­
stadt. Die auf ca. 52 Millionen radio­
metrische Jahre datierten geologisch 
ältesten Formen stammen aus der 
Green-River-Formation in Wyo­
ming/USA. Dazu gehören die oben 
genannte Art Onychonycteris finneyi 
sowie Icaronycteris index.

Im Jahr 2017 entdeckten Paläon­
tologen in der Green-River-Forma­
tion eine weitere Art der Gattung 
Icaronycteris, die erst jetzt beschrie­
ben wurde (Rietbergen et al. 2023). 
Wegen einiger Unterschiede zu den 
bisher gemachten Funden wurde 
eine neue Art, Icaronycteris gunnelli, 
aufgestellt (Abb. 1). I. gunnelli ist 
kleiner als I. index, besaß an den ers­
ten beiden Flügelgliedern Krallen 
und an den Flügelgliedern drei bis 
fünf ein winziges verknöchertes 
drittes Fingerglied. Die Flügel waren 
breit und die Hinterbeine kurz und 
robust. Diese Merkmalskombinati­
on war zuvor nicht beobachtet wor­
den. Auch das Gebiss wies Beson­
derheiten auf, z. B. ist der untere 
Eckzahn groß und lanzettlich (Riet
bergen et al. (2023, 6) mit weiteren 
Details). Insgesamt, so stellen die 

Forscher fest, weisen die Fossilien 
von I. gunnelli weniger primitive 
Merkmale auf als die anderen Arten 
von Wyoming. Da eines der Exemp­
lare in etwas tieferen Schichten als 
die bisher bekannten Arten gefun­
den wurde, gilt nun I. gunnelli als 
geologisch älteste Fledermausart. 
Einmal mehr erweist sich damit die 
geologisch älteste Art einer Gruppe 
nach derzeitigem Kenntnisstand 
nicht als die primitivste. 

Der neue Fund bestätigt das Bild 
vom plötzlichen fossilen Erscheinen 
voll ausgebildeter Fledermäuse. Die 
von Rietbergen et al. (2023) durch­
geführten vergleichenden Analysen 
ergaben, dass Icaronycteris? menui aus 
Frankreich und I. sigei aus Indien 
nicht zur Klade (Gruppe) der Icaro­
nycteridae gehören. Die Autoren 
fassen zusammen: „Insgesamt deu­
ten unsere Ergebnisse darauf hin, 
dass die Green-River-Fledermäuse 
eine eigenständige Chiroptera-
Radiation basaler Fledermäuse dar­
stellen und die Hypothese einer 
raschen Radiation von Fledermäu­
sen auf mehreren Kontinenten wäh­
rend des frühen Eozäns zusätzlich 
unterstützen.“ Der Paläontologe 
Brock Fenton wird in Science News 
zitiert, dass wir nicht näher daran 
seien, zu wissen, aus welcher Art von 
Lebewesen sich Fledermäuse entwi­

Abb. 1 Skelett des Paratyps von Icaronycteris gunnelli aus 
der Green-River-Formation. (Aus Rietbergen et al. 2023, 
CC0)
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ckelt haben, weil die neuen Funde 
so sehr den Skeletten heutiger Fle­
dermäuse ähneln (Perkins 2023).

[Junker R (2011) Der Ursprung der Fleder-
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n	Mammuts: Degenerierte 
Elefanten?

Dinosaurier und Mammuts sind 
nicht nur interessanter Stoff für Ki­
nofilme und Trivialliteratur – in der 
naturwissenschaftlichen Forschung 
nimmt das Interesse an Lebewesen 
früherer Epochen dank neuer mole­
kularbiologischer Methoden weiter 
zu. Mittlerweile ist es möglich ge­
worden, aus Fragmenten biologisch 
relevanter Moleküle wie DNA oder 
Proteinen aufschlussreiche Informa­
tionen über Organismen früherer 
Zeiten zu gewinnen. Aus Unter­
schieden im Erbgut prähistorischer 
und aktuell lebender Organismen 
hofft man, vergangene Abläufe wie 
Artenwandel und Aussterben in der 

Biologie besser rekonstruieren zu 
können, weil Veränderungen der 
DNA sowohl als Motor als auch als 
Marker der Evolution gelten. Bei 
bloßer morphologischer Untersu­
chung von Fossilien erschließen sich 
diese Aspekte nicht. 

Da DNA-Moleküle unter na­
türlichen Bedingungen langsam 
zerfallen, können in vielen Fällen 
nur kleine Fragmente aus Fossilien 
gewonnen werden. Es ist daher na­
heliegend, dass vor allem aus Perma­
frostböden geborgene Tierarten sich 
für solche Studien als günstig erwei­
sen – die Chancen auf gut erhalte­
ne Erbgutmoleküle sind in solchen 
Fällen vergleichsweise gut.

Es ist daher nicht überraschend, 
dass zuletzt einige paläobiologi­
sche Studien zu Wollhaarmammuts 
(Mammuthus primigenius,  Abb. 1) 
veröffentlicht wurden. Die Erb­
gutmoleküle konnten vor allem 
aus Zahnmaterial erhalten werden 
– durch Anbohren und anschlie­
ßendes Extrahieren des erhaltenen 
Zahnmineral-Pulvers. Das geneti­
sche Material wurde sequenziert 
und mit demjenigen verschiedener 
heute lebender Elefantenarten ver­
glichen, um Aufschluss über die An­
passung der Wollhaarmammuts an 
das unwirtliche Klima Sibiriens zu 
erhalten.

Rogers und Slatkin (2017) 
analysierten zwei vollständige und 

gut erhaltene Mammut-Genome, 
die auf 45.000 radiometrische Jah­
re (rJ) (Oimjakon, Sibirisches Fest­
land) bzw. 4.300 rJ (Wrangel-Insel) 
datiert wurden. Die Autoren kamen 
zu dem Ergebnis, dass vor allem im 
zweiten, jüngeren Exemplar sich 
sehr viele schädliche Mutationen 
angehäuft hatten. Darunter waren 
Punktmutationen, größere Verlus­
te und Retrogene (aus messenger-
RNA umgewandelte DNA-Mo­
leküle, die anschließend ins Erbgut 
eingeführt wurden). Die daraus 
resultierenden schädlichen Verän­
derungen führten unter anderem 
wohl zu Defekten im Geruchssinn 
der Tiere und brachten vermutlich 
eine Population mit Seidenfell her­
vor. Die Autoren begründeten dies 
damit, dass das Exemplar von der 
Wrangel-Insel aus einer sehr klei­
nen Population stammte, deren Erb­
gut durch längere Inzucht stark an 
Qualität verloren hatte.

In einer jüngeren Arbeit (van 
der Valk et al. 2022) wurden zwei 
weitere Mammut-Genome aus Si­
birien sequenziert und mit mehre­
ren früher analysierten Exemplaren 
verglichen sowie mit dem Erbgut 
der beiden Afrikanischen Elefan­
tenarten und dem des Asiatischen 
Elefanten, der als nächster Ver­
wandter der Wollhaarmammuts gilt. 
Als häufigste Art der genetischen 
Veränderung wurde dabei die De-
letion ermittelt, also der Verlust be­
stimmter genetischer Abschnitte. 
Die verlorengegangene genetische 
Information umfasste ungefähr drei 
Millionen Basenpaare – ca. 0,1 % 
des gesamten Mammut-Genoms. 
Dabei waren z. T. recht große De­
letionen von über 10.000 Basenpaa­
ren keine Seltenheit. Insertionen, d. h. 
Einfügungen genetischen Materials, 
waren wesentlich seltener. Es wur­
den 44.078 davon identifiziert – die 
meisten sind relativ kurz. Die Verän­
derungen betrafen besonders häufig 
genetische Abschnitte, die nicht für 
Proteine codierten, sondern regula­
torisch fungierten. Allerdings waren 
auch 87 für Proteine codierende 
Gene von solchen Veränderungen 
betroffen.   

Laut van der Valk et al. betrafen 
die Mutationen insbesondere den 
Fettstoffwechsel, das Fellwachstum, Abb. 1   Nachbildung eines Wollhaarmammuts im Royal British Columbia Museum in Victoria. (CC0)




