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1 Geschichte und Herkunft der Evolutions- und der

Schopfungstheorie

1.1 Herkunft beider Modelle

Evolutionsmodell

Die Geschichte des Evolutionsgedanken ist erheblich &lter als DARWIN. Verschiedene grie-
chische und babylonische Philosophen vertraten schon die Meinung, dal das Leben sich
entwickelt habe. Einige glaubten an ein Uberleben der Tiichtigsten. Diese Vorstellungen
waren zum Teil von vorderasiatischen Mythen beeinfluf3t und waren natiirlich nur rein philo-
sophischer Natur und hatten keinen wissenschaftlichen Hintergrund. In der Renaissance, mit
Aufkommen der modernen Wissenschaften, kam der Evolutionsgedanke wieder auf. Er wur-
de anfangs hauptséchlich von Philosophen vertreten (z.B. HEGEL, KANT, u.v.a.). Das erste
umfassende Evolutionsmodell wurde von DE LAMARCK aufgestellt. Es sagt u.a. aus, dafl er-
worbene (erlernte) Eigenschaften weitervererbt werden. Im Zeitraum bis ca. 1850 erschienen
weitere Schriften zur Evolution. 1859 veréffentlichte DARWIN sein Werk: ,, Uber die Entste-
hung der Arten durch natiirliche Zuchtwahl“. Er hatte iiber zwanzig Jahre daran gearbeitet.
Die wichtigsten Impulse erhielt er auf der fiinfjadhrigen Weltreise mit der ,H.M.S. BEAGLE*,
wo er bekanntlich auch auf den Galapagos-Inseln war. Mafigeblich beeinflufit wurde DARWIN
auch vom Aktualismus, der besagt, dafl die heute wirksamen Kréfte und ablaufenden Erschei-
nungen den alleinigen Schliissel zum Verstdndnis der Vorgénge in der Vergangenheit bilden.
Dadurch entstanden die hypothetischen, langen Zeitraume zum Evolutionsmodell. Der Erfolg
seiner Arbeit liegt zum einen darin, dafl das evolutionére Denken in das Fortschrittsdenken
der Aufklarungszeit hineinpafite, und zum andern, dafl er Beispiele und Fakten fiir seine
Hypothesen darlegen konnte. Allerdings folgt aus den von ihm vorgelegten Tatsachen nicht

zwingend, daf} sein Evolutionsmodell wirklich so stattgefunden hat.

Schopfungsmodell

Das Schopfungsmodell hat ganz klar biblischen Hintergrund: Ein Schopfer hat eine Reihe von
Grundtypen auf einmal geschaffen und diese variierten dann im Laufe der Zeit innerhalb
bestimmter Bandbreiten. Ein wichtiges Element dabei ist das Alter der Erde, ca. 6000 Jahre,
und eine weltweite Katastrophe, die Sintflut, vor ca. 4500 Jahren, welche zur Entstehung

der meisten Fossilien fiihrte (siehe Bibel, 1. Buch Mose, Kapitel 6-8).
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Abbildung 1: links: Evolutionsmodell rechts: Schépfungsmodell

1.2 Kurziibersicht beider Modelle

Evolutionsmodell:

(Abb. 1, links) Aus nicht lebendem Material (, Ursuppe“) entstand eine Urzelle, aus dieser
Urzelle entstanden weitere Zellen, daraus durch Weiterentwicklung héhere Wesen, usw. Der
Mensch ist ,nur” eine Tierart. Die Arteniibergange sind dabei eine grofie Liicke in diesem
Modell.

Schopfungsmodell:

(Abb. 1, rechts) Der Gott, den die Bibel beschreibt, schuf innerhalb kurzer Zeit (wenige
Tage) eine Reihe von Grundtypen, von denen alle Lebewesen abstammen. Uber mogliche
Grundtypen weifl man noch nicht viel. Da diese Grundtypen jedoch perfekt (, Ein jedes nach
seiner Art“, 1. Mose 1,11.12.21.24.25) geschaffen wurden, hatte Inzucht am Anfang keine ne-
gativen Folgen. Der Mensch ist gegeniiber Tierarten etwas besonderes. Durch eine weltweite
Katastrophe (Sintflut) gab es einen Einschnitt in der Weltgeschichte, wobei viele Lebewesen

umkamen und die meisten Fossilien entstanden.

In dieser Arbeit ist ein Vergleich beider Modelle mit naturwissenschaftlichen Methoden an-

gestrebt.
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2 Allgemeine Begriffe der Evolution

Mikroevolution:

Evolution innerhalb vorgegebener Organisationsmerkmale; quantitative Verdnderung bereits
vorhandener Organe, Strukturen, Merkmale oder Baupléne, also nur Verdnderung geneti-
schen Materials

Makroevolution:

Entstehung neuer, bisher nicht vorhandener Organe, Strukturen, Merkmale oder Baupléine;
damit verbunden ist auch die Entstehung qualitativ neuen genetischen Materials. In diesem
Sinne wird hier auch der Begriff H6herentwicklung (Anagenese) benutzt.

Homologie:

Homologie ist die Gleichwertigkeit von Strukturen im Bauplan verschiedener Arten (Der
Homologie-Begriff wurde von dem Anatomen RICHARD OWEN eingefiihrt. Er war ein Anhénger
des Schopfungsmodells.).

Analogie:

Strukturen mit verschiedenem Grundbauplan, die dieselbe Funktion erfiillen

Konvergenz:

Vermutete, unabhéngige Entwicklung dhnlicher Strukturen in verschiedenen Entwicklungs-
linien

Ontogenese:

Individualentwicklung vom befruchteten Ei an

Generationszeit:

Durchschnittliche Zeit von der Entstehung des Organismus’ bis zum mittleren Nachkommen

3 Kausale Evolutionsforschung

Folgende Fragen sind in der Aufgabenstellung der kausalen Evolutionsforschung zu beant-

worten:

e Weshalb lduft Evolution ab ?
e Welche Faktoren bewirken eine Evolution, welche Mechanismen liegen zugrunde ?
e Welche Wirkungen haben die gefundenen Evolutionsfaktoren 7

e Welches Ausmafl an Verdnderungen einer beliebigen Art ist durch die gefundenen Evo-

lutionsfaktoren nachgewiesen bzw. nachweisbar ?



3 KAUSALE EVOLUTIONSFORSCHUNG d
3.1 Synthetische Evolutionstheorie
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Abbildung 2: Genpool-Modell

Genpool:

Die komplette Population wird als eine Ansammlung von Genen in verschiedenen Allelen
(Zustand des Gens) betrachtet.

Evolution betrifft den kompletten Genpool; also veréndert sich iiber einen lingeren Zeitraum

die gesamte Population.

Mutation:

Der Genpool wird bereichert durch Mutationen. Dies sind sprunghafte Verdnderungen des
Erbguts, entweder geringfiigig (andere Farbe bei Zuchttieren) oder grofiere Mutationen (Kalb
mit 5 Beinen). Die meisten Mutationen sind fiir eine Art schédlich (z.B. Verlust der Tarn-
farbe.).

Individuen mit Mutationen nennt man Mutanten.

Rekombination: Es gibt zwei Arten von Rekombination:

1. Bei der Befruchtung werden die Erbanlagen der Eltern bei den Nachkommen auf un-

terschiedliche Weise miteinander kombiniert.

2. Crossing-Over: Bei vielen Arten teilt sich eine produzierte Samenzelle noch ein paar-
mal (beim Menschen zweimal) und dabei kann es zu Chromosomenbriichen und Uber-
kreuzheilungen kommen, so dafl einzelne Strédnge zwischen den neuen Zellen ausge-
tauscht werden und so bei einer Zelle ein Chromosomenabschnitt fehlt und dafiir ein

anderer doppelt vorkommt.
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Durch Rekombination entsteht kein neues Erbmaterial im Genpool, sondern vorhandenes
wird nur neu miteinander kombiniert.
Durch Mutationen und Rekombinationen entsteht nun in zufilliger Weise die Vielfalt in ei-

nem Genpool. Diese Verdnderungen sind ungerichtet.

Selektion:

Dies ist die positive oder negative Bewertung einzelner Allelstellungen im Genpool durch die
Umwelt. Diese Bewertung hat einen unterschiedlichen Fortpflanzungserfolg zur Folge und
fiihrt damit zur Elimination negativ oder nicht optimal bewerteter Allelstellungen.
Selektion muf} nicht unbedingt eine Optimierung der Anpassung fiir eine Population zur Fol-
ge haben, da sich die Umweltverhéltnisse dndern kénnen. Ferner diirfen mogliche evolutive
Zwischenformen keine selektionswirksamen Nachteile gegeniiber der Urform haben, da sie

sonst durch Selektion wieder eliminiert wiirden.

Weitere Faktoren:

Gendrift:

Zufallige, nicht durch Selektion erzeugte, Verdnderungen in der Zusammensetzung des Gen-
pools; z.B., wenn eine Kokusnufl auf eine neue Insel getrieben wird. Dort wiirde sich eine
Population bilden, die erheblich &rmer an Allelen der Gene als die urspriingliche ist.
Anderes Beispiel: Durch eine Katastrophe iiberleben nur wenige Individuen.

Gendrift fiihrt zu einer Verarmung des Genpools.

Genflufi:

Austausch von Genmaterial zwischen Populationen. (Beispiel: Siche Abschnitt 3.6)
Separation:

Durch rdumliche Trennung wird eine Population geteilt. Die zwei Teilpopulationen entwickeln
sich unterschiedlich weiter. Das kann zur Isolation beider Populationen fithren, welche sich
dann nicht mehr mischen; es findet kein Genflufl mehr statt.

Genelimination:

Manche Allele eines Gens verschwinden einfach dadurch, dafl sie durch Zufall nicht weiter-
vererbt werden.

Gentransfer:

Es gibt seltene Fille, wo zwischen artfremden Populationen Genmaterial {ibertragen wird.
Dies kann z.B. durch Viren geschehen, die Bruchstiicke von einer Wirts-DNS durch einen

Fehler beim Ubergang in den virulenten Zyklus iibernehmen und in einen neuen Wirt ibertra-
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gen. Dieser Fall tritt sehr selten auf, da normalerweise Viren nur auf bestimmte Wirtstypen

spezialisiert sind.

3.2 Moglichkeiten und Grenzen des Mutationsgeschehens

Zu welchen Ergebnissen kommt man aufgrund empirischer Ergebnisse der Mu-

tationsforschung ?

Wenn nur empirische Ergebnisse betrachtet werden, geht die Mutation nicht iiber Mikroevo-
lution hinaus. Mit andern Worten: Makroevolutive Veréinderungen an einer Art sind durch

Experimente bisher nicht nachgewiesen worden.

Ein Beispiel dafiir ist die seit ca. 80 Jahren intensiv erforschte Drosophila (eine kleine
Fruchtfliege). Von Drosophila wurden im Labor unter unterschiedlichsten Bedingungen ei-
ne Unzahl von Rassen durch Mutation erzeugt. Fast alle entstandenen Mutationen waren
schédlich fiir das Tier (z.B. Blindheit, Verlust der Flugfiahigkeit). Es entstand aber immer nur
Degenerierung, Duplizierung, Modifizierung oder Eliminierung von Organen (z.B. Fliigeln)
oder Merkmalen (z.B. Farbung). Es gab aber keine makroevolutiven Verénderungen (z.B. ein
ganz neues Organ) im Vergleich zur Urform.

Weitere Beispiele sind Zuchttiere, Haustiere, Bakterien (siehe Abschnitt 3.4), usw.

Ist durch Aufsummierung von mikroevolutiver Verinderungen Makroevolution

moglich ?

Notwendig sind hierzu Differenzierungsmutationen. Das bedeutet, dal ein Ausgangs-
gewebe im Laufe vieler mikroevolutiver Verdnderungen sich erheblich vom urspriinglichen
unterscheidet.

Den umgekehrten Fall gibt es in der Natur: Z.B. wird bei einer Zuchtrose der Kelch zu einem
zweiten Bliitenkranz umgewandelt, also Entdifferenzierung zwischen Kelch und Bliite.
Eine Differenzierungsmutation ist jedoch bisher weder experimentell nachgewiesen noch be-
obachtet worden.

Die Problematik liegt darin, dafl solche Aufsummierungen von mikroevolutiven Verdnderun-
gen sehr lange dauern konnen und so vielleicht nicht experimentell nachvollziehbar sind.
Dieses Problem kann man dadurch umgehen, indem man Bakterien als Versuchsobjekte
nimmt, da viele Bakterienarten nur eine sehr kurze Generationszeit (tlw. bei 15 min) haben.

Dazu ein Rechenbeispiel: Geméaf$ klassischer evolutionistischer Datierung trat der Homo sa-
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piens vor ca. 1.000.000 Jahren zum ersten Mal auf. Das erste Auftreten von Australopithecen
wird auf vor ca. 4.000.000 Jahre in der klassischen Chronologie datiert. Das ergibt eine Ent-
wicklungszeit von 3.000.000 Jahre von einem affendhnlichen Wesen zum heutigen Menschen
hin. Bei einer Generationszeit von 16 Jahren ergében sich fiir diesen Zeitraum 187.500 Gene-
rationen. Bei einer Generationszeit von 10 Jahren wéren es 300.000 Generationen, bei einer
Generationszeit von 5 Jahren 600.000 Generationen.

Ein Bakterium mit einer Generationszeit von 30 min (manche haben wie schon erwéhnt eine
noch kiirzere Generationszeit) bringt es im Jahr auf 17.520 Generationen. Da man schon seit
iiber 30 Jahren kontrolliert Bakterien mit einer solchen Generationszeit im Labor ziichtet
(z.B. E. coli), mit allen moglichen Tricks und Experimenten, kommt man auf mindestens
525600 (= 30-17.520) Generationen einer Bakterienart. Solche erheblichen makroevolutiven
Verdanderungen, wie sie bei einer Entwicklung vom Australopithecus zum heutigen Menschen
notwendig sind, wurden bei Bakterien bisher nicht beobachtet.

Man muf} sich fragen, welche Umwelteinfliisse in dieser Zeit in der angenommenen mensch-
lichen Entwicklung solche Verdnderungen hervorgerufen haben sollen, wenn eine makroevo-
lutive Weiterentwicklung von Bakterien im Labor unter allen méglichen Bedingungen nicht

beobachtet werden konnte.

Da bisher nichts anderes bewiesen wurde, mufl angenommen werden, dafl Mutationen auch
iiber lange Zeit nur mikroevolutive Verdnderungen hervorrufen. Eine Aufsummierung von
mikroevolutiven Verdnderungen konnte man also mit einem Grenzwertprozef§ vergleichen,

bei dem der Grenzwert innerhalb der Bandbreite der Mikroevolution liegt.

3.3 Selektion

Man unterscheidet drei Arten von Selektion: stabilisierende, transformierende (dyna-
mische) und disruptive Selektion.

Stabilisierende Selektion

Ein Merkmal ist der Umwelt optimal angepafit, Verdinderungen dieses Merkmals fiithren zu

Nachteilen, also werden diese von der Selektion eliminiert (z.B. Tarnfarbe eines Tieres).
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Transformierende Selektion

Ein Merkmal muf} einseitig veréndert werden, um den Anforderungen der Umwelt optimal
zu geniigen, also einseitiger Selektionsdruck (z.B. Farbe einer Tierpopulation ist zu hell

(Tarnfarbe)).

Disruptive Selektion

Ein Merkmal muf} in eine von zwei Richtungen verdndert werden, um den Anfordernissen
der Umwelt zu geniigen, also mehrfacher Selektionsdruck (sehr selten; z.B. Farbe einer Po-
pulation mufl heller oder dunkler werden, weil die Tarnung zur Zeit zu schlecht ist. So bilden

sich verschiedene Rassen, da der Selektionsdruck in beide Richtungen hin wirkt.).

3.4 Evolution in der Bakterienwelt

Bakterien sind dankbare Objekte fiir Evolutionsexperimente, da die Generationszeit in den
meisten Féllen sehr kurz ist (bei manchen Spezies unter 30 min, siehe Seite 7).
Interessant ist nun, wie sich ein Bakterienstamm verdndern kann. Man denke z.B. an die

Resistenz vieler Bakterien gegen verschiedene Medikamente.

1. Laborversuche haben gezeigt, dafl resistente Bakterien schon vor der Anwendung des
Medikaments existierten. Selbstverstandlich iiberleben nur die resistenten Arten. Dies

ist im Sinne des Evolutionsmodell.

2. Riickmutationen treten in solchen und anderen Féllen sehr haufig auf. Z.B.: Lacto-
bacillus casei benotigt 12 Aminoséuren und 4 Vitamine (Polyauxotrophie). Durch die
schrittweise Auslosung von Mutationen entstand ein Mutant, der noch 5 Aminosauren
und 1 Vitamin zum Fortbestehen bendtigte. Nach Wegfall der Selektionsfaktoren mu-

tierte er nach einigen Generationen zur urspriinglichen 16-fachen Bediirftigkeit zuriick.

3. Genduplikationen sind ebenfalls sehr instabil, kénnen jedoch aufgrund des Selek-
tionsdrucks Nutzen haben (z.B. wenn ein Enzym beschéddigt ist und nur die Hilfte
der vorgesehenen Leistung bringt, dann kann das Duplikat u.U. zur Rettung des Indi-
viduums beitragen). Bei Wegfall dieses Selektionsdrucks erfolgt hiufig Riickmutation.
Wenn durch eine Genduplikation ein Gen doppelt vorkommt, dann soll das ,,{iberfliissi-
ge“ beliebig mutieren koénnen (Spielwiese der Evolution) und so durch Ubernahme

einer neuen Funktion eine Hoherentwicklung einleiten. Dies ist einleuchtend aber rein
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3.5

3.6

hypothetisch und konnte bisher nicht nachgewiesen werden. Es gibt jedoch Fille, wo
dies der Fall gewesen sein konnte (siche Abschnitt 5.2).

Der Genaustausch iiber Plasmide findet nur innerhalb einer Klasse (Kartierung)
statt und ist somit in seiner Auswirkung begrenzt. Fiir den Genaustausch mittels

Phagen gilt dies ebenso.

Durch Aufnahme von Phagen (Viren) kann kurzfristig rein optisch ein ganz anderer
Organismus entstehen. Z.B. verdndert Azobacter vinelandii nach Aufnahme des Phagen
A21 (bei nicht virulentem Zyklus) vollkommen sein Aussehen. Er bekommt Geifieln,
seine Zellhiille verdndert sich, seine Pigmentierung, etc. Bei einer Zellteilung kann es
vorkommen, dafl ein Nachkomme den Phagen verliert. Dieser Nachkomme sieht dann
wieder vollkommen normal aus. Der andere bleibt verdndert. Hier findet also keine

Entwicklung statt.

Ziichtung als Evolutionsbeispiel ?

Ziichtung ist Auswahl nach menschlichen Gesichtspunkten.

Bei Zuchtobjekten wird nur nach wenigen Merkmalen hin optimiert. In der Natur
miissen alle Merkmale optimal oder wenigstens nicht nachteilig sein, sonst eliminiert

der Selektionsdruck diese Individuen.

Bei hochgeziichteten Populationen verarmt der Genpool; dadurch werden die Indivi-
duen empfindlicher und krankheitsanfélliger. Bei einer angenommenen Makroevolution

miifite der Genpool bereichert werden und nicht verarmen.

Bei einer Polyploidisierung (Vermehrung der Chromsomensitze) entsteht eine neue
Art. Diese Art ist mit den urspriinglichen Arten meist nicht mehr kreuzbar. Aller-
dings wurden hier keine neuen Strukturen geschaffen, sondern nur schon vorhandene

vervielféltigt und neu kombiniert.

Beispiele

Silber- und Heringsmowe

Die britische Silberméwe und die britische Heringsmowe bastardieren nur sehr selten mit-

einander. Der Genfluf} ist aber iiber Umwege moglich, da sie mit benachbarten Méwenrassen
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Abbildung 3: Silber- und Heringsmowenarten verteilen sich um den ganzen Polarkreis

bastardieren (siche Abb. 3). Dieses Phdnomen tritt auch bei anderen Arten auf und koénn-
te als Indiz fiir eine mogliche Aufsummierung von mikroevolutiven Verédnderungen zu einer
makroevolutiven gewertet werden. Global gesehen kann man sie aber als Rassen einer Art
werten, da die Unterschiede von der britischen Silbermowe zur britischen Heringsméwe im-

mer noch im mikroevolutiven Bereich liegen.

Schwarzer Schwerttriger

Ein anderes Phénomen gibt es bei den Schwerttriagern (Xiphophorus helleri). Dort gibt eine
Zuchtform (schwarz), bei der sich Ménnchen und Weibchen nicht miteinander fortpflanzen
konnen, weil die Nachkommen von den fiir die schwarze Farbe verantwortlichen Pigmen-
ten Krebs bekommen und eingehen. Diese Zuchtform kann man nur vermehren, wenn man
sie mit roten oder griinen Schwerttréagern kreuzt. Dabei kommt ein bestimmter Prozentsatz

schwarzer Schwerttrager mit heraus.

Die SchluBfolgerungen, die man aus diesen und anderen Beispielen ziehen kann, sind nicht
eindeutig. Man kann nicht zwingend folgern, dafl; bei nicht mehr moglicher Bastardierung
von Rassen oder Unterarten einer Art, eine neue Art (oder sogar Makroevolution) vorliegt.
Diese nicht mehr mogliche Bastardierung kann dhnliche Ursachen wie bei den schwarzen
Schwerttrdgern haben (Durch ungiinstige Genallelstellungen sind die Bastarde nicht mehr
lebensfihig). Niemand wiirde in diesem Fall behaupten, dafl schwarze Schwerttragerméinn-
chen und —weibchen verschiedene Arten sind oder sich makroevolutiv auseinanderentwickelt

haben.
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3.7 Andere Evolutionsmodelle

Die synthetische ist das verbreiteste Evolutionsmodell und im Rahmen dieser Arbeit wird
nur dieses betrachtet. Andere Evolutionsmodelle werfen dhnliche Fragen auf wie das syn-

thentische, da deren experimentelle Belegung analoge Probleme mit sich bringt.

4 Wahrscheinlichkeiten im molekularbiologischen Be-

reich

Zcker
aus der

sUrSUppe «

Zelimermbran

Ameisen-
saure

[
HCOOC H
Bernsteinsdure

Barnsteinsiure

B

Abbildung 4: A: Hypothetisches Urbakterium, B: Mogliches Nachfolgebakterium  (aus [1])

Wir nehmen ein hypothetisches Ursuppen-Bakterium (Abb. 4, A), welches von Befiirwortern
des Evolutionsmodells i.Allg. fiir den Evolutionsbeginn als existent angenommen wird. Der
mogliche Entstehungsweg dieses Urbakteriums ist unbekannt. Ebenso kann seine Existenz
nicht bewiesen werden, es handelt sich nur um ein Denkmodell.

Das Bakterium erzeugt einen Protonengradienten, durch den Zucker in die Zelle transpor-
tiert wird. Dann wird dieser Zucker durch Glykolyse zerlegt und das dabei entstehende ATP
(ATP = Standardenergiespeicher bei fast allen Lebewesen) wird tlw. mit Hilfe einer ATP-
Hydrolase zur Erzeugung des Protonengradienten verwendet. Das Endprodukt der Glykolyse,
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Bernsteinsidure mit NADH; aus Fumarsdure hydriert, wird dann weiterverwendet oder aus-
geschieden.

Die Hypothese ist nun, dafl die Bakterien die Ursuppe ,,ausgeloffelt haben, ,, Hunger* leiden
und neue Energiequellen erschlieffen miissen.

Dazu wiére es ein wichtiger Selektionsvorteil, wenn ein Organismus die bisherigen Abbau-
produkte in Energie umsetzen konnten. Ein Modell einer Weiterentwicklung (Abb. 4, B)
konnte sein, dafl noch vorhandene Zucker aufgenommen werden und iiber die Glykolyse zer-
legt werden. Die Fumarsiure wird nun mit einem anderem Enzymsystem in Bernsteinsédure
umgesetzt. Die Protonen dazu kommen aus dem Cytoplasma und die Elektronen von einem
neuen Enzymsystem an der Membranauflenseite, das Ameisensédure in CO,, Protonen und
Elektronen spaltet. Die Freisetzung von Protonen auflerhalb der Zelle fithrt dazu, dal ein
Protonengradient entsteht, durch den mit einer ATP-Synthase ATP synthetisiert werden
kann.

Die Mutationen, durch die der beschriebenen Umbau erfolgen kénnte, miissen gleichzeitig
auftreten, da eine einzelne Mutation keinen Nutzen fiir den Organismus hat und daher durch
Selektion wieder verschwinden wiirde. In Experimenten wurde festgestellt, dafl nicht genutzte
Gene in geologisch extrem kurzer Zeit verloren gehen; aulerdem wiirde durch ein sequenti-
elles Auftreten der Mutationen, wenn kein Selektionsvorteil besteht, die Wahrscheinlichkeit
noch weiter verringert werden.

Bei einer Mutationsrate von 10~° und sonst optimistischen Schiitzungen kann man 17 Mu-
tationen (Einzelheiten, siehe [1], Seite 73) annehmen, damit der oben beschriebene Umbau
realisiert wird. Dann wiirde das Bakterium mit einer Wahrscheinlichkeit von 1078 auftreten.
Wenn alle Urozeane voll mit diesem Bakterium wéren, dann wiirde es iiber einen Zeitraum
von 1 Milliarden Jahre insgesamt 10* Individuen geben. Die Wahrscheinlichkeit lige also
bei 107%° (Die Chance, ein Staubkorn mit 1 mm? in einer Kugel mit Erdvolumen zufillig zu
finden, liegt bei 10732.). Nach der ersten Mutation, bei 10** Individuen, gibt es 10 passende
Individuen, nach der zweiten 1033, usw. Man mu8 sich immer vor Augen halten, daf eine
solche einzelne Mutation nicht mit einem Selektionsvorteil verbunden ist, da nur die Struktur
als ganzes vorteilhaft ist. Weiter mufl man sich klarmachen, daf3 es sich hier nur um eine ein-
zelne, kleine Struktur handelt. Bei gréfSeren nimmt die Entstehungswahrscheinlichkeit noch
viel mehr ab.

Solche Probleme treten beim Schépfungsmodell natiirlich nicht auf.
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5 Historische Evolutionsforschung

e fragt nach Belegen des Evolutionsmodells.

e versucht stammesgeschichtliche Entwicklungswege zu konstruieren.

Grundsétzlich: Beweise gibt es nicht, da die Weiterentwicklung einer Art experimentell nicht

nachvollzogen werden kann.

5.1 Ahnlichkeiten

Ahnlichkeiten (Homologien) treten so oft auf, daf sie kein Zufall sein kénnen. Das Schopfungs-
modell und das Evolutionsmodell sind hier gleichwertig, da Homologien einerseits auf gleiche
Abstammung anderseits auf denselben Konstrukteur hinweisen (siehe Begriffserkldrungen in
Abschnitt 2).

Der Begriff Konvergenz ist ein theoretischer Begriff, der bisher experimentell nicht belegt

ist. Ebenso sagt eine Analogie nichts iiber ihre Entstehung aus.

5.2 Molekiilstammbiume

Ein Molekiilstammbaum wird mit Hilfe der Unterschiede bei einem Protein, das bei vielen
Arten vorkommt, erstellt. Je dhnlicher sich zwei Proteine sind, um so ndher miteinander
verwandt werden die Arten eingestuft. Hierbei ist es wichtig zu sehen, dafl zu viele Wider-
spriiche auftreten. Die Proteinstammbéaume werden anhand des Evolutionsmodells bewertet
und nicht damit iibereinstimmende werden nicht beachtet. Z.B. stimmt das in der Schule
héufig als Standardbeispiel behandelte Cytochrom ¢ bei Tieren mit dem Evolutionsmodell
iiberein. Dagegen stimmt Ferredoxin bei Pflanzen iiberhaupt nicht mit dem Evolutionsmo-
dell iiberein.

Ahnlich ist es mit Proteinstammbiumen von Proteinen aus einem Organismus, z.B. beim
Menschen Trypsin, Chymotrypsin. Dies sind zwei proteinespaltende, dhnliche Enzyme. Die
Homologie dieser zwei Enzyme kann jedoch auch einfach die &hnliche Anwendung als Ursache
haben. (angenommene Entstehungsursache: Crossing-Over, siehe Abschnitt 2)

Solche Stammbé&ume bilden also keine Belege fiir ein mogliches Evolutionsmodell.

5.3 Rudimente

Rudimente sind sogenannte funktionslose Korperteile, die im Laufe der Entwicklung verkiimmert
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sind. Dies bedeutet natiirlich keine Hoherentwicklung und widerspricht eigentlich dem Prin-
zip der Evolution, dafl vorteilhafte Merkmale bevorzugt werden und alle anderen im Laufe
der Zeit verschwinden.

Fast alle sogenannten rudimentéren Strukturen haben eine Funktion und deswegen ist es frag-
lich, ob es sich hier um , iibriggebliebene* Strukturen handelt (z.B. Wurmfortsatz, inzwischen
als Rudiment widerlegt; er wehrt verschiedene Krankheitserreger ab.). Solche sogenannten
Rudimente treten sehr héufig auf, welches man natiirlich als Indizien fiir Abstammungen
auffassen kann. Viele Funktionen sind aber auch noch nicht entdeckt worden und deshalb
kann man solche Rudimente nicht als Beweise werten.

Ferner besteht auch die Moglichkeit, dal durch mikroevolutive Verdnderungen Strukturen
zuriickgebildet wurden (z.B. Weisheitsziahne beim Menschen). Man mufl bedenken, daf§ ei-
ne Degeneration einer Struktur relativ haufig vorkommt, eine Neuentstehung aber bisher
nicht entdeckt wurde und das Evolutionsmodell auf der angenommenen Neuentstehung von
Strukturen basiert.

Atavismen:

Hiermit sind angenommene, gelegentliche ,,Riickschldge“ bei einzelnen Individuen auf stam-
mesgeschichtliche Vorfahren gemeint.

Ein Beispiel dafiir ist ein hin und wieder auftretender ,Schwanz“ beim Menschen (bei man-
chen Neugeborenen bis zu 20 cm lang.) Dieses Beispiel gilt allgemein als widerlegt, da dieser
Schwanz nicht mit einem Schwanz, wie er in der Tierwelt vorkommt, vergleichbar ist und
daher als einfacher Geburtsfehler einzustufen ist.

Von Abnormitéaten auf stammesgeschichtliche Riickschldge zu schlieflen, ist grundsétzlich
problematisch, weil nur solche Abnormitéten als Atavismen angesehen werden, die ins Evo-
lutionsmodell passen. Aus einem Kalb mit 5 Beinen schlieft niemand, daf} Kiihe frither 5
Beine hatten.

Auch HAECKELs Theorie, welche besagt, dafl die Embryonalentwicklung eines hoheren Tie-
res seine Stammesentwicklung im ,,Schnelldurchlauf® ist, gilt inzwischen als widerlegt. Nach
dem heutigen Wissensstand sieht es so aus, daf alle Wirbeltiere eine &hnliche Frithembryo-
nalentwicklung durchmachen. Daraus kann man entweder auf eine Verwandtschaft oder auf
ein und denselben Schopfer schlieBen; z.B. wenn zwei Biologen mit ziichterischen oder gen-
technischen Methoden je ein Bakterium derselben Art unabhéngig voneinander in gleicher
Weise manipulieren, dann sind die entstandenen Formen nicht direkt miteinander verwandt,

obwohl sie sehr dhnlich sind.



5 HISTORISCHE EVOLUTIONSFORSCHUNG 16

5.4 Geologie

Hier sieht es bei beiden Modellen aufgrund des Datenmangels schwierig aus. Das Schopfungs-
modell 148t durchaus eine Kontinentalverschiebung (aufgrund geologischer Befunde) zu, die
aber in fritherer Zeit schneller als heute vonstatten gegangen ist. Obendrein wird in der Bibel
von einer ,, Zerteilung der Erde“ (1. Mose 10,25) gesprochen.

Die weit auseinander liegenden Vorkommen verwandter Arten werden im Evolutionsmo-
dell durch Auseinanderentwicklung (Divergenz, Differenzierung, Abschnitt 3.2) gedeutet,
im Schopfungsmodell durch unterschiedliches Ausbreiten nach einer weltweiten Katstrophe

(Sintflut).

Messung des Erdalters durch Zerfallszeiten von Isotopen

Im Rahmen dieser Arbeit wird dieser Punkt nur kurz angesprochen: Uber Halbwertszeiten
kann man Zeitrdume messen und mit Hilfe dieses Verfahrens wird das Erdalter festgelegt.
Jedoch treten recht héufig sehr grofle Abweichungen auf, die im Evolutionsmodell im Sinne
der erstellten Erdalterskala umgedeutet werden. Daher kann aufgrund dieser groflien Abwei-
chungen nicht zwingend auf eine stattgefundene Evolution geschlossen werden.

Die Verteilung der Isotope, mit denen die Zeitrdume gemessen werden, ist im Mittel in
den evolutionistischen Zeitrdumen zugeordneten Erdschichten unterschiedlich und es scheint
eine gewisse RegelméBigkeit darin zu liegen; dieses Phénomen ist im schopfungstheoretischen

Modell eine ungeldste Frage.

5.5 Paldontologie
Entstehung von Fossilschichten

Da teilweise Fossilien sehr vollstdndig erhalten sind, mul man von einer schnellen (katstro-
phenartigen) Bildung derartiger Schichten ausgehen (z.B. Libellenfliigel, welche vollstandig
erhalten blieben). Die Tatsache, daf§ vielfach auch Weichteile erhalten blieben (z.B. in Bern-
stein), macht dies nur wahrscheinlicher. Die Entstehung von Kohleschichten kann &hnlich
schnell abgelaufen sein, denn man kann heute unter hohem Druck innerhalb weniger Stun-

den Kohle kiinstlich herstellen.
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Problem der Zwischenglieder (missing links)

Ein bekanntes Beispiel dazu ist der Archaeopteryx. Dieses Tier hatte von Anfang an direkt
richtige Federn. Es sind auch heute keine Tiere oder Fossilien bekannt, die eine , Vorstufe
der Federn“ haben. Das Fossil des Archaeopteryx ist sehr gut erhalten und man konnte
feststellen, dafl es diesselben Federn sind, wie sie bei heutigen Végeln vorkommen. Jedoch
finden sich die Reptilmerkmale des Archaeopteryx in verschiedenen Reptilklassen wieder,
die sich schon vor Entstehung des Archaeopteryx voneinander getrennt haben sollen. Damit
kann er kein Zwischenglied zwischen Reptilien und Vogeln sein.

Eine lickenlose Abstammungsreihe wurde bisher auch noch nicht gefunden. Was vielfach ge-
funden wurde, sind Arten mit Merkmalen von mehreren Tiersystematiken (z.B. Schnabeltier:
Séugetier, Reptil). Doch alle diese bisher gefundenen Tiere waren auf ihre Umwelt speziali-
siert und konnen deswegen keine Zwischenformen sein. Zwischenformen kénnten hochstens
nahe Verwandte von diesen Tieren sein. Man hat allerdings schon fiir einzelne Merkmale
fast liickenlose Reihen gefunden (z.B. Gebiffiiibergang vom Reptil zun Séugetier). Allerdings
treten auch dort Spriinge auf, die nicht auftreten diirften.

Die Entwicklung des Pferdes, als Fallbeispiel, ist ebenso eine ,,Sprungevolution®, da von den
gefundenen Fossilien keine Zwischenformen bisher entdeckt wurden. Beispiel: Zum Pliohip-
pus, der hypothetische, direkte Vorfahre des Pferdes, vom Merychippus wurden drei Zehen
einfach wegreduziert, was in dieser Geschwindigkeit kaum mit dem Evolutionsmodell ver-
einbar ist. Und hier gibt es noch erheblich mehr sich widersprechende Beispiele. Angesichts
der Tatsache, daf} es sich hier um das ,Paradepferd der Evolution“ handelt, ist ein solches
Ergebnis bemerkenswert.

Es sind bisher 250000 fossile Tierarten, gestiitzt auf ungezdhlte Millionen von Fossilien,
katalogisiert worden. Dabei ist keine Zwischenform (missing link) zu finden; alle fossilen
Lebensformen waren hervorragend an ihren Lebensraum angepaft.

All diese Tatsachen sind Problempunkte des Evolutionsmodells, harmonieren aber sehr gut

mit der Schopfungsmodell.

Entwicklung des Menschen

Hierbei treten bei Aufstellung eines moglichen Stammbaums dieselben Probleme auf wie bei

den iibrigen Arten.

e grofie Unterschiede im Gehirnvolumen bei aufeinanderfolgenden Arten

e nur sehr wenige zusammenhéngende Skelettfunde



6 ZUSAMMENFASSUNG 18

In der Vergangenheit wurden verschiedentlich Fossilien gefélscht und als neuentdeckter Ur-
mensch vorgestellt. Der Piltdown-Mensch wurde aus einem Zahn konstruiert, bis man ent-
deckte, dafl dieser Zahn zu einer ausgestorbenen Schweineart gehorte (zur Entwicklung des

Menschen siehe auch Seite 7).

Im Schopfungsmodell schuf Gott den ersten Menschen mit einen Mal aus Lehm. Was fiir ein
Lehm das damals war, ist natiirlich nicht mehr feststellbar. Allerdings zerféllt ein Toter zu
Staub, was zumindest ein Indiz fiir die Erschaffung aus Lehm ist. Es wurden am Anfang ein
Mann und eine Frau geschaffen (zur Inzucht siche Abschnitt 1.2). Fossilien von sogenannten
,» Vormenschen“ gehoren eindeutig zu einer (moglicherweise ausgestorbenen) Affenart oder
zur Gattung Mensch.

Die einzelnen Menschenrassen entstanden durch mikroevolutive Verédnderungen.

6 Zusammenfassung

Beweisbar ist keines der Modelle, weil keines experimentell nachvollziehbar ist. Man soll-
te die Fakten nicht nur im starren Blick auf das Evolutionsmodell hin betrachten, sondern
durchaus einkalkulieren, dafi es auch andere Interpretationsmoglichkeiten gibt. Die Fakten
sind wertneutral, die Interpretationen sind jedoch oft von beiden Seiten sehr einseitig und

subjektiv.

Personliche Anmerkungen

Ich, der Autor dieser Arbeit, bin ein Anhénger des biblischen Schépfungsmodells. Dies hangt
natiirlich damit zusammen, dafl ich an die Bibel als Gottes Wort an uns Menschen glaube.
Ich war aber nicht, seitdem ich mich bekehrt hatte, ein Creationist (latein.: creare — schaf-
fen; creatio — Schopfung), sondern habe ebenso auch eine von Gott gelenkte Evolution fiir
moglich gehalten. Erst die Beschéftigung mit Fakten zu dieser Thematik hat mich zu einem
Anhénger des Schopfungsmodells werden lassen, obwohl natiirlich Fragen offen bleiben.

Mir ist bei der Uberarbeitung dieser Arbeit aufgefallen, dafl das Evolutionsmodell etwas
sehr Verlockendes an sich hat, was unabhéngig von den Fakten ist: Es bietet fiir alles ei-
ne Erklarung. Beim Schopfungsmodell mufl man zum einen akzeptieren, dafl es einen Gott
gibt, der aktiv ins Weltgeschehen — und damit auch in mein Leben — eingreifen kann; zum

andern kann man den Schépfungsakt nicht erforschen; man muf§ ihn als einmalig passiertes,
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unwiederholbares Ereignis akzeptieren. Der Mensch mufl in diesem Modell also seine Be-
grenztheit akzeptieren. Im Evolutionsmodell kann er iiber alles spekulieren, seiner Phantasie
und seinem Forschungsdrang sind keine Grenzen gesetzt. Alles kann er irgendwie zu erkléren
versuchen. Auflerdem ist fiir manche Evolutionisten sicherlich auch eine mogliche Existenz
eines eingreifenden Gottes ein Problem, weil dieser Gott dann eine {ibergeordnete moralische
Instanz ist, die unbequem und ungewollt ist.

Wenn man diese menschlichen Denkweisen versucht, beiseite zu lassen, dann sprechen, mei-

ner Ansicht nach, die Fakten fiir eine stattgefundene Schépfung und nicht fiir eine Evolution.
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