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■  STREI FLICHTER

ckelt haben, weil die neuen Funde 
so sehr den Skeletten heutiger Fle­
dermäuse ähneln (Perkins 2023).
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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)
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die Größe und Form von Haarfolli­
keln, die Beschaffenheit des Skeletts 
und der Ohren und die Regulie­
rung der Körpertemperatur. Auch 
wenn diese Rückschlüsse auf Daten 
aus Maus-Modellen beruhen, sind 
sie mit Blick auf einen Wechsel des 
Habitats von einem subtropischen 
Klima zu den kalten Bedingungen 
Sibiriens schlüssig. Zudem ist die 
Mehrheit der proteincodierenden 
Gene bei allen Säugetieren sehr 
ähnlich – sie haben also häufig ver­
gleichbare Funktionen.

Auffällig ist hierbei, dass alle er­
wähnten Anpassungen aus Verlust 
genetischer Information resultier­
ten. Das deutlich häufigere Vorkom­
men von Deletionen im Vergleich 
zu Insertionen zeugt davon, dass das 
Genom insgesamt schrumpft. Diese 
Tendenz beschränkt sich allerdings 
in keiner Weise auf Wollhaarmam­
muts. Die Autoren schreiben (van 
der Valk et al. 2022): „[…] Es gibt 
viele Fallstudien zu Schicksalen von 
Varianten, die Assoziationen zwi­
schen Genverlust und unter positi­
ver Selektion befindlichen Phäno­
typen von Säugetieren aufdeckten.“

Anders ausgedrückt: Die Dege­
neration ist eine gut belegte Tendenz 
in der Biologie. Eine allgemeine 
Höherentwicklung der Lebewesen 
dagegen, wie sie von Befürwortern 
der Evolutionslehre behauptet wird, 
lässt sich aus den Daten der Genetik 
nicht schlüssig ableiten.

[Rogers RL & Slatkin M (2017) Excess of geno-
mic defects in a woolly mammoth on Wran-
gel island. PLoS Genet 13 (3): e1006601 • Van 
der Valk T et al. (2022) Evolutionary conse-
quences of genomic deletions and insert
ions in the wooly mammoth genome. 
iScience 25, 104826] B. Schmidtgall

n	Hakenblatt: Fleischfresser 
„on demand“

Eine der faszinierendsten Fähigkei­
ten von Lebewesen ist ihre Plastizi-
tät: Lebewesen sind aufgrund ihres 
vorprogrammierten Erbguts in der 
Lage, auf verschiedenste Umwelt­
reize passend zu reagieren. Unsere 
eigene Hornhaut wird bei mecha­
nischer Beanspruchung z. B. an Fin­
gern und Füßen dicker; in dünnerer 
Luft wird die Anzahl der roten Blut­

körperchen im Blut hochgefahren; 
viele Pflanzen können ihre Blüten 
je nach Wetter öffnen und schließen 
oder dem Lauf der Sonne folgen. 
Dies ist jedoch keine Kleinigkeit! 
Jede plastische Reaktion erfordert 
einen Regelkreis, dessen Kompo­
nenten allesamt anspruchsvoll sind: 
Messen, vergleichen, nachführen 
und Vorgabe des Soll-Zustandes. 
1. Ein Umweltreiz muss gemessen 
werden (z. B. Luftfeuchtigkeit oder 
Lufttemperatur). 2. Der Istzustand 
muss mit dem gerade passenden 
Sollzustand verglichen werden (passt 
z. B. die Blütenstellung zu den aktu­
ellen Wetterbedingungen?). 3. Wenn 
der Istzustand vom Sollzustand ab­
weicht, müssen Prozesse in Gang 
gesetzt werden, die das Einstellen 
des Sollzustands bewirken (z. B. die 
passende Blütenstellung). 4. Es muss 
vorgegeben sein, was unter welchen 
Bedingungen ein jeweils passender 
Sollzustand ist. Regelkreise können 
nur funktionieren, wenn alle Kom­
ponenten vorhanden sind. Daher 
sprechen sie sehr deutlich für Pla­
nung und können mit guten Grün­
den als Schöpfungsindizien betrach­
tet werden.

Ein ungewöhnliches Beispiel 
von Plastizität zeigt das in den Tro­
pen Westafrikas lebende Haken­
blatt (Triphyophyllum peltatum). Diese 
Lianenart ist medizinisch von be­
sonderem Interesse, da sie Inhalts­
stoffe produziert, die unter anderem 
gegen Bauchspeicheldrüsenkrebs 
und Leukämiezellen sowie gegen 
die Erreger von Malaria und ande­
ren Krankheiten eingesetzt werden 
(von Münchhausen 2023). Da die 
Pflanze drei verschiedene Blattty­
pen ausbilden kann, wird sie auch 
„Dreifaltigblatt“ genannt. Die Be­
zeichnung „Hakenblatt“ ist der Fä­
higkeit der Pflanze zu verdanken, 
Haken an den Blättern auszubil­
den, wenn sie in ein lianenartiges 
Wachstum übergeht (Abb. 1). Die­
se Haken unterstützen das Kletter­
wachstum der reifen Triebe. Die an­
deren beiden Blattformen sind zum 
einen lanzettlich-schmale Blätter 
der jungen Triebe und zum ande­
ren spezielle Drüsenblätter mit ge­
stielten und sitzenden Drüsen, die 
eine zähe Flüssigkeit absondern. Die 
Drüsen enthalten verschiedene Ver­

dauungsenzyme (Proteasen, Peroxi­
dasen, Esterasen und Phosphatasen) 
und fungieren somit als Fallenblät­
ter (Klebfallen) (Abb. 2). Viele Käfer 
und andere Insekten bleiben an den 
„Tröpfchen“ hängen und werden 
aufgelöst und verdaut. Wir haben 
es also mit einer fleischfressenden 
Pflanze zu tun.

Die Fallenblätter werden aber 
nicht immer ausgebildet, sondern 
nur bei Bedarf (on demand) unter 
bestimmten Umweltbedingungen. 
Dies ist ein typischer Fall von Plasti­
zität (genetisch vorprogrammierter 
Anpassungsfähigkeit) und das einzi­
ge bisher bekannte Beispiel für eine 
fakultative Karnivorie bei Pflanzen. 
Das karnivore (fleischfressende) Sta­
dium kann unter Umständen kom­
plett ausfallen und zu verschiedenen 
Zeitpunkten abgerufen werden, 
abhängig von den Gegebenheiten 
des Lebensraums der Pflanze. Die 
fleischfressenden Blätter werden am 
häufigsten – aber nicht ausschließ­
lich – in der Zeit von März bis Juni, 
also kurz vor Beginn der Regenzeit, 
gebildet.

Schon länger wurde vermu­
tet, dass Nährstoffmangel der aus­
lösende Faktor für die Ausbildung 
der spezialisierten Drüsenblätter ist. 
Allerdings war der Auslöser bis vor 
Kurzem unbekannt und wegen der 
Schwierigkeiten, die Pflanzen zu 
kultivieren, schwer herauszufinden. 
Nun hat eine Forschergruppe aus 
Würzburg und Hannover den aus­
lösenden Faktor aufgeklärt (Win-
kelmann et al. 2023). Den For­
schern gelang es, die Pflanzen in 
Kulturgefäßen auf wohldefinierten 
Nährmedien in großer Stückzahl 
zu kultivieren. Die Pflanzen wurden 

Abb. 1  Ein Blatt von Triphyophyllum peltatum, das beim 
Wechsel ins Lianenstadium Haken ausbildet. (© Traud 
Winkelmann, LUH)




