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ckelt haben, weil die neuen Funde
so sehr den Skeletten heutiger Fle-
dermiuse dhneln (PErRkINS 2023).

[Junker R (2011) Der Ursprung der Fleder-
mause. Teil 1: Fossilien und der Flugapparat.
Stud. Integr. J. 18, 177-25 « PerkiNs S (2023)
Newfound bat skeletons are the oldest on
record, https://www.sciencenews.org/arti-
cle/new-bat-skeletons-oldest-fossils « RieT-
BERGEN TB et al. (2023) The oldest known bat
skeletons and their implications for Eocene
chiropteran diversification. PLoS ONE 18(4):
0283505 « Simmons NB, Seymour KL, HABER-
setzer J & Gunnel GF (2008) Primitive Early
Eocene bat from Wyoming and the evolu-
tion of flight and echolocation. Nature 457,
818—822] R. Junker

Mammuts: Degenerierte
Elefanten?

Dinosaurier und Mammuts sind
nicht nur interessanter Stoff fiir Ki-
nofilme und Trivialliteratur — in der
naturwissenschaftlichen Forschung
nimmt das Interesse an Lebewesen
fritherer Epochen dank neuer mole-
kularbiologischer Methoden weiter
zu. Mittlerweile ist es moglich ge-
worden, aus Fragmenten biologisch
relevanter Molekiile wie DNA oder
Proteinen aufschlussreiche Informa-
tionen iber Organismen fritherer
Zeiten zu gewinnen. Aus Unter-
schieden im Erbgut prihistorischer
und aktuell lebender Organismen
hofft man, vergangene Abliufe wie
Artenwandel und Aussterben in der
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Biologie besser rekonstruieren zu
koénnen, weil Verinderungen der
DNA sowohl als Motor als auch als
Marker der Evolution gelten. Bei
bloBer morphologischer Untersu-
chung von Fossilien erschliefen sich
diese Aspekte nicht.

Da DNA-Molekiile unter na-
tiirlichen Bedingungen langsam
zerfallen, konnen in vielen Faillen
nur kleine Fragmente aus Fossilien
gewonnen werden. Es ist daher na-
heliegend, dass vor allem aus Perma-
frostboden geborgene Tierarten sich
fiir solche Studien als glinstig erwei-
sen — die Chancen auf gut erhalte-
ne Erbgutmolekiile sind in solchen
Fillen vergleichsweise gut.

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

RogGers und Starkin  (2017)
analysierten zwei vollstindige und

Abb.1 Nachbildung eines Wollhaarmammuts im Royal British Columbia Museum in Victoria. (CCO)

gut erhaltene Mammut-Genome,
die auf 45.000 radiometrische Jah-
re (1) (Oimjakon, Sibirisches Fest-
land) bzw. 4.300 1] (Wrangel-Insel)
datiert wurden. Die Autoren kamen
zu dem Ergebnis, dass vor allem im
zweiten, jingeren Exemplar sich
sehr viele schidliche Mutationen
angehiuft hatten. Darunter waren
Punktmutationen, groBere Verlus-
te und Retrogene (aus messenger-
RNA umgewandelte DNA-Mo-
lekiile, die anschlieBend ins Erbgut
eingefithrt wurden). Die daraus
resultierenden schidlichen Verin-
derungen fuihrten unter anderem
wohl zu Defekten im Geruchssinn
der Tiere und brachten vermutlich
eine Population mit Seidenfell her-
vor. Die Autoren begriindeten dies
damit, dass das Exemplar von der
Wrangel-Insel aus einer sehr klei-
nen Population stammte, deren Erb-
gut durch lingere Inzucht stark an
Qualitit verloren hatte.

In einer jiingeren Arbeit (VAN
DER VAIK et al. 2022) wurden zwei
weitere Mammut-Genome aus Si-
birien sequenziert und mit mehre-
ren friher analysierten Exemplaren
verglichen sowie mit dem Erbgut
der beiden Afrikanischen Elefan-
tenarten und dem des Asiatischen
Elefanten, der als nichster Ver-
wandter der Wollhaarmammuts gilt.
Als hiufigste Art der genetischen
Verinderung wurde dabei die De-
letion ermittelt, also der Verlust be-
stimmter genetischer Abschnitte.
Die verlorengegangene genetische
Information umfasste ungefihr drei
Millionen Basenpaare — ca. 0,1 %
des gesamten Mammut-Genoms.
Dabei waren z. T. recht groe De-
letionen von iiber 10.000 Basenpaa-
ren keine Seltenheit. Insertionen, d. h.
Einfligungen genetischen Materials,
waren wesentlich seltener. Es wur-
den 44.078 davon identifiziert — die
meisten sind relativ kurz. Die Verin-
derungen betrafen besonders hiufig
genetische Abschnitte, die nicht fur
Proteine codierten, sondern regula-
torisch fungierten. Allerdings waren
auch 87 fiir Proteine codierende
Gene von solchen Verinderungen
betroffen.

Laut vAN DER VALK et al. betrafen
die Mutationen insbesondere den
Fettstoftwechsel, das Fellwachstum,
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die GroBe und Form von Haarfolli-
keln, die Beschaffenheit des Skeletts
und der Ohren und die Regulie-
rung der Korpertemperatur. Auch
wenn diese Riickschliisse auf Daten
aus Maus-Modellen beruhen, sind
sie mit Blick auf einen Wechsel des
Habitats von einem subtropischen
Klima zu den kalten Bedingungen
Sibiriens schliissig. Zudem ist die
Mehrheit der proteincodierenden
Gene bei allen Siugetieren sehr
dhnlich — sie haben also hiufig ver-
gleichbare Funktionen.

Auffillig ist hierbei, dass alle er-
wihnten Anpassungen aus Verlust
genetischer Information resultier-
ten. Das deutlich hiufigere Vorkom-
men von Deletionen im Vergleich
zu Insertionen zeugt davon, dass das
Genom insgesamt schrumpft. Diese
Tendenz beschrinkt 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 Phino-
typen von Siugetieren aufdeckten.*

Anders ausgedriickt: Die Dege-
neration ist eine gut belegte Tendenz
in der Biologie. Eine allgemeine
Hoherentwicklung der Lebewesen
dagegen, wie sie von Befturwortern
der Evolutionslehre behauptet wird,
lisst sich aus den Daten der Genetik
nicht schlissig ableiten.

[Rocers RL & Statkin M (2017) Excess of geno-
mic defects in a woolly mammoth on Wran-
gel island. PLoS Genet 13 (3): €1006601 « VAN
oer Vawk T et al. (2022) Evolutionary conse-
quences of genomic deletions and insert-
ions in the wooly mammoth genome.
iScience 25,104826] B. Schmidtgall





