falls vorhanden gewesen sei. Ebenso sei die Ver-
bindungsbriicke zwischen Carapax und Plastron
ausgebildet, was ebenfalls fur die Anwesenheit ei-
nes Carapax spreche. Zusammengenommen spre-
che das flir die alternative Interpretation, dass ein
Carapax doch ausgebildet gewesen sei, jedoch ei-
nige seiner Teile nicht verkndchert gewesen seien.
Diese Interpretation von Odontochelys fiihre zur
Maoglichkeit, dass dessen Panzer nicht primitiv,
sondern stattdessen eine spezialisierte Anpassung
durch einen sekundaren Verlust gewesen sei (Reisz
& Heap 2008, 451), also keine Auspragung, die ei-
nem frilhen Ontogenesestadium entspricht. Eine Re-
duktion der Hautknochen ist bei wasserlebenden
Schildkréten verbreitet; die Deutung einer Spezia-
lisierung passt also zum vermutlichen Lebensraum
von Odontochelys im kiistennahen Wasser. Diese
Auspragung kdnne durch ein Stehenbleiben der
Entwicklung auf einem jugendlichen Stadium (sog.
Padomorphose) zustandegekommen sein.
Allerdings passt die Bezahnung, die evolutions-
theoretisch als urspringliches Merkmal gelten

muss, nicht ohne Weiteres zu dieser Deutung. Ins-
gesamt handelt es sich also um ein Merkmalsmo-
saik, das nicht leicht in ein stammesgeschichtliches
Schema eingeordnet werden kann. Wie in vielen
anderen Fallen auch zeigt sich, dass Mosaikformen
nicht mit evolutiven Ubergangsformen gleichzuset-
zen sind.

Die alternative Interpretation der Befunde durch
Reisz & Heap wirde die Frage nach dem Ursprung
der Schildkroten unverandert offen lassen, wenn
nicht sogar verschérfen: Denn demnach ware aus-
gerechnet eine spezialisierte Form die bislang alte-
ste. Die Funde von Odontochlelys machen auch
beispielhaft deutlich, wie schwierig die Interpreta-
tion fossiler Funde sein kann.

Reinhard Junker
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Evolutiondres Proteindesign

Nach géngigen evolutionéaren Vorstellungen soll die
»Neukombination“von Genabschnitten (Gen-,,Shuff-
ling*) die Entstehung von neuen Proteinen ermég-
lichen. Ein solches neues Protein kann dann durch
weitere Mutation und Selektion optimiert werden.
Andere Forscher weisen dagegen auf das Fehlen
plausibler mechanistischer Vorstellungen hin, wie
selbst unter der Voraussetzung von Gen-Shuffling
auf molekulargenetischer Ebene tatséachlich neue
Proteine aus dem bisher Vorhandenen entstanden
sein kénnten (z.B. Bene 2007, 145-158). Zu dieser
bisher offenen Frage hat eine Arbeitsgruppe um den
renommierten Stockholmer Bioinformatiker Gun-
nar von Helane mit einer Publikation in der Fach-
zeitschrift Science eine interessante Studie vorge-
legt.

Die Proteine der ,,Multiresistenz-Familie gegen
kleine chemische Giftstoffe” (Small multiple-drug
resistence family oder SMR-Familie) machen das
Darmbakterium Escherichia coli resistent gegen vie-
lerlei chemische Stoffe, die aus kleinen Molekiilen
bestehen. Die Schutzproteine befinden sich in der
&ulReren Membran. Sie pumpen dort die schadli-
chen Molekiile aus der Bakterienzelle. Eines dieser
Proteine ist z. B. EmrE, welches das Wachstum in
Gegenwart des Giftstoffes Ethidiumbromid ermdg-
licht. Es besteht aus zwei (oder mehr) identischen
Einzelbausteinen, die in der Membran abwechselnd
in jeweils umgekehrter Orientierung angeordnet sind:
Ein Einzelbaustein besitzt vier schraubenférmige

Bereiche (Helices), die einmal mit dem ,,Kopf und
Schwanz* nach auBen und ein anderes Mal mit,,Kopf
und Schwanz* nach innen ragen.

Normalerweise wird die Anordnung von Pro-
teinen in einer Membran durch die ,,Positiv-Innen-
Regel“ (positive inside rule) vorhergesagt: Oft liegen
zwischen zwei schraubenférmigen Bereichen Pro-
teinbausteine, die positiv geladen sind (es handelt
sich um die Aminosauren Lysin und Arginin). Die-
se positiv geladenen Bereiche kommen Ublicher-
weise innerhalb der Zelle zu liegen. Bei EmrE gibt
es aber keinen besonders positiv geladenen Bereich.
Das ist bei diesem Protein mit der zweifachen Ein-
baurichtung auch zu erwarten, da es hinsichtlich
seiner Orientierung nicht festgelegt ist. Das EmrE-
Protein von E. coli wird demzufolge nur von einem
Gen kodiert, denn dieses Protein kann — wie gesagt
— beide Richtungen einnehmen und so eine funkti-
onsfahige Pumpe bauen.

Bei anderen Lebewesen, auch bei Eukaryoten,
gibt es weitere dhnliche Proteine aus der SMR-Fa-
milie. Sie bestehen allerdings aus zwei verschiede-
nen Untereinheiten, die dann in der Membran je-
weils entgegengesetzt orientiert sind. Die beiden
Gene flr die beiden Untereinheiten liegen auf dem
Erbgut nebeneinander. Diese Anordnung soll evo-
lution&r aus einem Protein mit einer unbestimmten
Einbaurichtung, wie des EmrE aus E. coli, entstan-
den sein — das Gen habe sich verdoppelt (Gendu-
plikation) und anschlief3end sollen sich Mutationen
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P Die Aminosaure an 14. Stelle ist beim unveran-
EmrE(C,,) EmrE(C,,) derten nattrlichen Protein am Transport des Eth-

/ - idiumbromids entscheidend beteiligt. Eine Erset-
\ ‘/ zung dieser Aminoséure des naturlichen Proteins

\' N [ durch irgendeine andere Aminosaure macht den
ﬂ DD i |
1? ot Nk !b_

! -r" l/' Transporter funktionslos. Doch die Gruppe von Helne
\ EA

fand heraus, dass in beiden kinstlichen Varianten,
EmrE-IN oder EmrE-OUT, der Austausch der 14.
Aminoséure durch eine andere (Asparagin) ohne

Abb. 1: Veranderung des EmrE- Wildtyps mit dualer Topologie in zwei gegensatzlich in

der Membran orientierten Proteine. Schwarze Kreise zeigen positiv geladene Aminosau-

rereste in den Schleifen zwischen den Transmembranhelizes, weile Kreise zeigen

wesentliche Funktionsverluste der ,,gemischten*
Pumpe aus EmrE-IN und -OUT mdglich ist (sofern
zusatzlich hinzugeflgte positive Reste in den beiden gegensatzlich veranderten Protei-
nen. (Nach Rarp et al. 2007)

EmrE(wt)

die 14. Aminosaure in der jeweils anderen Variante
erhalten bleibt).
Hewune und Mitarbeiter sehen ihre Experimente

in den beiden resultierenden Proteinen angehauft
haben, die durch Austausch anderer Aminosauren
hin zu positiv geladenen die gegensatzliche Orien-
tierung der beiden Untereinheiten in der Membran
fixierten. Nach weiteren hypothetischen Evolutions-
schritten fusionierten diese beiden Einzelgene und
bildeten ein neues Protein, welches nun insgesamt
acht schraubenférmige Bereiche besitzt, da es aus
zwei Proteinen mit je vier Schrauben hervorgegan-
gen ist.

Simulation im Labor. Die Arbeitsgruppe von Heine
wollte dieses hypothetische evolutionére Szenario
im Labor nachstellen (und zugleich die bis dato noch
nicht vollig bewiesene zweifache Einbaurichtung
von EmrE bestatigen). Die Arbeitsgruppe veran-
derte den Gehalt positiv geladener Aminosauren
derinnen bzw. auBRen liegenden Schleifen des EmrE-
Proteins und beobachtete das Wachstum von E.
coli in einem N&hrmedium mit Ethidiumbromid.
Bakterien ohne das EmrE-Gen wuchsen in diesem
Medium nicht, im Gegensatz zu solchen Bakterien,
die das intakte EmrE-Gen erhalten hatten. Dann
veranderten die Forscher das urspriingliche Gen:
Die neue EmrE-IN-Variante wurde so konzipiert,
dass ,,Kopf und Schwanz“ stets innerhalb der Zelle
lagen. Dazu wurden 3 Aminoséuren verandert, wovon
eine jetzt positiv geladen war. Eine zweite, EmrE-
OUT Variante hatte entsprechend ihre ,,Kopf und
Schwanz“-Region stets auf3erhalb der Zelle, auch
bei ihr waren drei Aminosauren veréndert. Zusétz-
lich waren die beiden kinstlichen Varianten mit
Fluoreszenzmarkern gekennzeichnet, mitderen Hilfe
ihre tatsachliche Orientierung in der Membran er-
mittelt werden konnte. Wenig tiberraschend wuch-
sen E. coli, die entweder nur EmrE-IN oder nur EmrE-
OUT erhalten hatten, nicht in Gegenwart von Eth-
idiumbromid. Die erzwungene Einbaurichtung ver-
hinderte den Bau einer funktionellen Pumpe, da
abwechselnd IN und OUT-Protein benétigt wer-
den. Bakterien, die aber beide Gene fiir EmrE-IN
und EmrE-OUT erhalten hatten, konnten eine funk-
tionsfahige Giftpumpe bauen und damit in Gegen-
wart von Ethidiumbromid wachsen.

als eine Nachahmung eines evolutiondren Weges:
Ein Protein mit einer zweifachen Einbaurichtung
kénne durch Genduplikation zu einem Paar gegen-
satzlich orientierter Tochterproteine evolvieren. Nach
der Duplikation sammeln sich in einem der beiden
Tochtergene weitere Mutationen an, die imurspriing-
lichen Protein zu Funktionsunfahigkeit gefihrt hat-
ten, jetzt aber auf die Funktion keinen Einfluss mehr
haben. Bei einem so problemlosen evolutionéren
Ablauf sei es nicht verwunderlich, dass viele Mem-
branproteine Zeichen von Genduplikation und in-
nerer Symmetrie zeigten.

Kritische Anmerkungen. Kritisch istanzumerken, dass
Hewune keine Angaben liber die Wahrscheinlichkeit
eines solchen evolutiondren Geschehens macht. Von
den 121 Aminoséuren des EmrE wurden in dieser
Arbeit gezielt drei verandert. Dass die Veranderung
der natirlicherweise wichtigen 14. Aminosaure in
der gemischten Pumpe aus den beiden verander-
ten Proteine EmrE-IN bzw. Emr-OUT toleriertwerden
kann, zeigt noch nicht, dass dies tatséchlich auch
zu einem neuen, besseren oder mit einer anderen
Funktion versehenen Protein flhren kdnnte. Nach
der Veranderung werden nun sogar zwei Gene statt
nur einem bendtigt. Eswére zu priifen, ob die kiinstlich
eingefiihrten Veranderungen auch unter natirlichen
Bedingungen einen Uberlebensvorteil brachten und
damit selektierbar gewesen waren.

Es ware denkbar, dass durch das hier beschrie-
bene Geschehen — welches aber im Bereich der
Mikroevolution verbleibt, denn die Pumpe entsteht
nicht de novo — eine Zelle eine Resistenz gegen ein
neues Molekul anstatt Ethidiumbromid erwirbt. Zu
schlieRRen, hier liege nun der Beweis vor, dass durch
Genduplikation entstandene Tochterproteine durch
weitere Mutation fast beliebig veréndert werden
konnte, ware vermutlich eine Uberinterpretation.
Eine weitergehende Beurteilung erforderte Experi-
mente, die Wahrscheinlichkeiten fiir eine selektier-
bare Veranderung angeben wiirden. Helanes Arbeit
ist ein wichtiger Schritt in diese Richtung, der aber
nicht Uberinterpretiert werden sollte. Die Konstruktion
von Proteinen mit neuer Funktion ist bislang nicht
gelungen, die erfolgreiche Abénderung von vorhan-



denem zeigt etwas von der dem Leben innewoh-
nenden Flexibilitat (vgl. LEisoLA & TuruNEN 2007).
Zudem wurden die Veranderungen gezielt an ei-
nem geeigneten bereits vorhandenen Gen durch-
gefiihrt, was nicht ohne Weiteres als Modell fir
natirliche Vorgange gelten kann.

Wolfgang B. Lindemann
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Molekulare Daten belegen: Konvergente Evolution
komplexer Merkmalssysteme bei den Singvogeln

Neue Ergebnisse und alternative Deutung aus einer teleologischen

Perspektive

Zusammenfassung: Die Singvogel-Familie der Ho-
nigfresser (Meliphagidae) beinhaltet ca. 180 Arten,
welche man vor allem im australasischen Raum
antreffen kann. Sie waren aber auch durch funf
endemische Arten (in zwei Gattungen) auf Hawaii
beheimatet, die mittlerweile jedoch als ausgestor-
ben gelten. Ihre Zugehorigkeit zu den Meliphagi-
dae, mitderen Ubrigen Vertretern sie eine Vielzahl
von Anpassungen an die Erndhrung durch Pollen
und Nektar teilen, wurde bisher nie in Frage ge-
stellt. Ohne die nun erfolgte Analyse molekularer
Merkmale auf der Basis von Museumsexemplaren
waére das wohl auch nie geschehen. Diese belegen
jedoch, dass die monophyletische Gruppe der heu-
te ausgestorbenen Hawaiianischen Gattungen
Moho und Chaetoptila nicht den Honigfressern zu-
zurechnen sind. Tatséchlich ergaben die Sequenz-
Analysen sogar eine sehr entfernte Position der
beiden Gattungen zur Familie der Meliphagidae.
Demnach sind sie stattdessen inmitten von mor-
phologisch unéhnlichen Insekten- und Fruchtfres-
sern anzusiedeln.

Aufgrund dieser Ergebnisse fihren die Autoren
der Studie die neue Familie Mohoidae fur die bei-
den Gattungen ein. Damit liegt nun erstmals eine
Vogelfamilie vor, welche in den letzten zweihun-
dert Jahren komplett ausstarb. Aus evolutionsbio-
logischer Sicht ist bedeutsam, dass die Anpassun-
gen der Mohoidae an den Nektarkonsum konver-
gent zu den vergleichbaren Merkmalen der Meli-
phagidae entstanden sein sollen. Da diese Konver-
genzen auch relativ nahrungsunspezifische Berei-
che wie das Federkleid und den Gesang betreffen,
istunklar, wie entsprechende parallele Selektions-
driicke aussehen sollten.

Ausgehend von einem gemeinsamen Anpas-
sungsreservoir an verschiedene Nahrungsangebo-
te in den Stammformen der beiden Familien las-
sen sich die Daten jedoch problemlos deuten. Die
Hypothese von gemeinsamem Potential — entwe-

der in einem gemeinsamen Vorfahren oder im Sin-
ne eines parallelen Designs — erweist sich einmal
mehr als sinnvoller Forschungsansatz fur die te-
leologische Perspektive und erdffnet die Moglich-
keit einer progressiven Entwicklung des eigenen
Forschungsprogramms (im Sinn von Lakatos 1974)
gegenuber der herkémmlichen — ateleologischen —
Deutung des Lebens. Ein genetisches Potential im
obigen Sinn verleiht auRerdem der ansonsten un-
haltbaren Annahme eines Kurzzeitrahmens, wie
er im Rahmen mancher Design-Modelle vertreten
wird, fur die Diversifikation der VVogelgruppen Plau-
sibilitat.

Die Familie der Honigfresser (Meliphagidae)

EinfGhrung. Die Familie der Honigfresser (Meli-
phagidae) aus der Ordnung der Sperlingsvogel (Pas-
seriformes) umfasst 182 Arten. Innerhalb dieser
Ordnung werden die Honigfresser der Unterord-
nung der Singvogel (Passeri) zugerechnet. lhren
eingangigen Namen verdanken sie ihrer Ernah-
rung, die sich groRtenteils aus Pollen und Nektar
zusammensetzt. FLEiscHER et al. (2008) nennen als
Anpassungen an diese Ernghrungsweise die lange,
einrollbare, gegabelte und mit Fransen ausgestat-
tete Zunge, sowie den langen — haufig abwarts ge-
krimmten — Schnabel. Sie sind vor allem in den
Baumen Australiens und Neuguineas anzutreffen,
aber durch einige Gattungen (etwa Myzomela, Fou-
lehaio und Gymnomyza) auch auf vielen Inseln im
stidpazifischen Raum beheimatet. Bisher wurden
den Honigfressern auch einige Arten auf Hawaii
zugeordnet, auf die im Verlauf des Artikels jedoch
separat eingegangen wird.
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