Ana- und Kladogenese, Mikro- und Makroevolution -

Einige Ausfiihrungen zum Problem der Benennung

Vorbemerkung

In diesem Band ist vom gleichen Autorenteam aus-
gefiihrt worden, dass sich eine auf den ersten Blick be-
Gleichheit
scher und molekular-kladistischer GroBphylogenien er-

griiBenswerte konstruktionsmorphologi-
gibt (wir verwenden hier nur den Ausdruck ,kladis-
tisch im Wissen um die Differenziertheit des Metho-
dentypus im einzelnen). Wir deuteten dort bereits an,
dass diese ,Gleichheit* der Ergebnisse aus methodolo-
gischer Betrachtungsweise heraus nicht ganz so unzwei-
felhaft sein kénnte, wie es auf den ersten Blick scheint
— es ergibt sich vielmehr ein eigentiimliches Patt:

1. Man kénnte die Identitit der Ergebnisse als Besti-
tigung fiir eine konstruktionsmorphologisch-syste-
matische Einteilung des Tierreiches ansehen, d.h.
als reprisentativ fiir ein ,natiirliches System®; dann
miissen die morphologischen Datensiitze der nicht-
konstruktionsmorphologischen  Positionen  (die
nicht selten in einem direkten Gegensatz zur Kon-
struktionsmorphologie standen) als unzureichend
oder ,unpassend“ verstanden werden. Der Gegen-
satz liefe dann quer durch die Kladistik, indem die
genetischen Merkmale als ,,passend” ausgewiesen
wiren und mit der Alternative zur kladistisch-mor-
phologischen Betrachtung, der konstruktionsmorpholo-
gischen iibereinstimmen.

Als Alternative ergibt sich:

2. Die Ubereinstimmung der Ergebnisse ist eine rein
zufillige und kann damit nicht als Nachweis eines
ynatiirlichen Systems“ angesehen werden. Dann
verliefe der Gegensatz zwischen Konstruktionsmor-
phologie und Kladistik und die Ubereinstimmung
kann von keiner Seite in Anspruch genommen
werden.

M. GuTMANN, M. Gubpo & T. SYED

Wie weit hangt die
Molekularsystematik von der
Morphologie ab?

Wie auch immer man sich entscheidet, es wird ent-
weder begriindet werden miissen, warum im ersten Fall
die kladistische Methode, die nun mit einem verinder-
ten Datensatz (nicht mehr mit morphologischen Merk-
malen, sondern mit molekularen und genetischen Da-
ten) die ,richtigen” (gemessen an dem dann als Stan-
dard gesetzten konstruktionsmorphologischen Vorge-
hen) Ergebnisse liefert, oder es muss umgekehrt die Fra-
ge offen bleiben, welche der beiden Methoden iiber-
haupt dazu in der Lage ist, im Ergebnis das ,natiirliche
System*“ zu reprisentieren. These 2, die Annahme einer
zufilligen Ubereinstimmung®, ist natiirlich nur unter
der Voraussetzung vertretbar, dass die Molekularsyste-
matik eine von der morphologischen Evolutionistik un-
abhiingige Methode darstellt. Diese Annahme er-
scheint angreifbar, wenn man bedenkt, dass die spites-
tens seit der Studie von FIELD et al. (1988) gebriuchli-
chen 18S tRNA/DNA-Markersequenzen nur im Zu-
sammenhang mit paldontologischen Daten etabliert
werden konnten: Computergenerierte ,,Gen-Stamm-
biume" wurden urspriinglich anhand von Vergleichen
mit dem fossil record fiir stimmig bzw. brauchbar er-
klart. Die Interpretation des fossil record beruht wie-
derum auf auf Morphologie-basierten Theoremen,
letztendlich kann also eine Abhingigkeit molekularsys-
tematischer Methoden von morphologischen Metho-
den nicht von der Hand gewiesen werden.

Andererseits gelten die Ergebnisse der ersten mole-
kularen GroBphylogenie von FIELD et al. (1988) mitt-
lerweile als iiberholt. Die von ADOUTTE et al. (1999)
prisentierte ,New Animal Phylogeny“ (NAP) baut
zwar weiterhin auf vergleichender Auswertung von
18S-Markersequenzen auf, es werden jedoch heutzutage
eine Reihe moglicher Fehlerquellen beriicksichtigt, die
in den Anfingen der Molekularsystematik — laut
ADOUTTE et al. (1999: 105) eine ,era of naive optimism
and great expectations“ — noch nicht ausreichend be-
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kannt waren. Zu diesen Fehlerquellen wird insbesonde-
re das sogenannte LBA-Phinomen gezihlt (LBA=long
branch attraction, d.h. das artifizielle Gruppieren von
Taxa mit ,langen Asten®, letztere geben graphisch eine
hohe Anzahl von Nukleotid-Substitutionen wieder).
Als Konsequenz wurde versucht, schnell evoluierende
Sequenzen (,fast evolving sequences“) vorab zu ermit-
teln (durch den sog. relative rate test), um diesen ver-
zerrenden Faktor aus der weiteren Analyse ausschlieflen
zu konnen. Im Ergebnis dnderte sich z. B. die Position
der Nematoden, was in letzter Konsequenz zu einer der
entscheidenden Neuerungen der NAP, der Ecdysozoa-
Hypothese, fiihrte.

Dieser Prozess der Fehlererkennung wiederholte
sich wihrend der Einfithrung eines neuen molekularsys-
tematischen Ansatzes, den sog. ,phylogenomics”. Die
nachtriigliche Erkennung des LBA-Effektes fithrte hier
ebenfalls zur Korrektur vorangegangener Ergebnisse
(vgl. TELFORD & COPLEY 2005). Erste phylogenomische
Analysen (d.h. Auswertung einer hohen Anzahl von
Genen, z.Z. bis zu ca. 800 Sequenzen) konnten die
Ecdysozoa-Hypothese nicht bestitigen, nach Erken-
nung und Ausschaltung des LBA-Faktors hingegen wur-
den die Ecdysozoa — und damit auch die NAP — unter-
mauert (DorazO & Dorazo 2005).

Die These scheint vertretbar, dass es fiir die Erken-
nung und Ausschaltung von Fehlerquellen keiner Kritik
von Seiten der Morphologen bedurfte — verzerrende Ef-
fekte durch unterschiedliche Mutationsraten wiren oh-
nehin aufgefallen. Fiir die NAP ist auferdem zu bemer-
ken, dass sie ja ebenfalls etablierten morphologischen
Theorien widerspricht, so gesehen also weiterhin der
Verdacht auf ungeeignete Methoden bestiinde (und z. B.
in den Lehrbiichern von AX und NIELSEN auch geduBert
worden ist). Die Akzeptanz der NAP beruht in hohem
MaBe auf parallel erhobenen Befunden, welche zentra-
le, durch 18S/28S-Analysen ermittelte Aussagen unter-
stiitzen (z.B. Ecdysozoa-Hypothese durch spezifische
immunhistochemische Anfirbung des Nervensystems
(HAASE et al. 2001) und genomische Verteilung be-
stimmter Intronsequenzen (ROY & GILBERT 2005), oder
Position der Acoela durch mtDNA-Daten und Hox-
Gen-Daten (Cook et al. 2004, Ruiz-TRILLO et al.
2004)). Aus diesen Griinden wird in vorliegender Ar-
beit davon ausgegangen, dass morphologische und mo-
lekularbiologische Methoden, trotz unabstreitbarer Zu-
sammenhiinge bei der Etablierung von Markersequen-
zen, als weitgehend unabhiingige Ansitze zur Erfor-
schung phylogenetischer Zusammenhiinge betrachtet
werden konnen.

Empirisch wie methodologisch lieBe sich gegen die
Interpretation der Methoden, die zur Erstellung der
Dendro- und Phylogramme verwendet werden einiges

einwenden. Das soll hier jedoch nicht geschehen; wir
wollen uns vielmehr dem aufgezeigten Patt selber unter
einem methodologischen Gesichtspunkt widmen, unter
dem es iiblicherweise nicht betrachtet wird; wir nehmen
also die Ergebnisse von Konstruktionsmorphologie und
Molekularsystematik empirisch als gegeben und akzep-
tiert an. Es ist dann zu untersuchen, ob und inwieweit
der Unterschied von ,anagenetischer” und ,kladogene-
tischer* Untersuchung tiberhaupt ,dieselben* Ergebnis-
se liefern konnen. In einem weiteren Schritt wollen wir
zudem die Frage anschliefen, ob die Unterscheidung
von Anagenese vs. Kladogenese hinsichtlich der be-
zeichneten Gegenstinde identisch (also referenten-
gleich) der Unterscheidung von mikro- vs. makroevolu-
tiondrer Transformation ist.

Benennung und Benamung

Die Benennung von Gegenstinden gehort unbe-
streitbar zu den grundlegenden Funktionen des Spre-
chens. Durch dieses Benennen gelangen wir nimlich zur
situationsinvarianten Bezeichnung von Gegenstinden.
Die Gleichheit des Namens, so kénnten wir etwas vor-
schnell sagen, verbiirgt nachgerade die Gleichheit des
Gegenstandes, auf den der jeweilige Ausdruck sich be-
zieht. Als solches ist der Vorgang so vertraut, dass es
kaum lohnenswert scheint, ihn — zumal im Zusammen-
hang evolutionirer Forschung — zum Gegenstand der
Betrachtung zu erheben. Doch so vertraut sie auch er-
scheint, so irritierend wird Benennung gerade dann,
wenn nach der Eindeutigkeit der resultierenden Bezeich-
nungen gefragt wird. Auf den ersten Blick scheint diese
Eindeutigkeit bei der evolutioniren Beschreibung ein-
fach durch den Referenten festgelegt zu werden: wenn
wir etwas als einen Arm bei einem Angehorigen des
Bauplanes 1 bezeichnen, so werden wir dies auch bei ei-
nem, nach Ahnlichkeitskriterien entsprechenden, Teil
eines Angehorigen eines Bauplanes 2 tun. Wissen wir
ferner, dass Bauplan 2 aus Bauplan 1 hervorgegangen ist,
dann kénnen wir mit Fug die entsprechenden Teile bei
den Angehorigen des Bauplanes 1 und 2 als gleich an-
sprechen. Schon dieses einfache Beispiel zeigt aber, dass
wir zwei Fille grundsitzlich zu unterscheiden haben:

1. Beschreiben wir rezente Formen als Angehorige
von Bauplinen, dann werden wir in der Regel einfach
abstraktiv verfahren. D.h. wir werden eine Reihe von
Merkmalen auszeichnen, beziiglich deren wir die Zuge-
horigkeit zum Bauplan bestimmen. Wir gelangen kurzum
zu dem, was SIEWING den ,,Durchschnitt“ eines Lebewe-
sens beziiglich der tibergeordneten Gruppe nannte:

»Hier gemeint ist der »generalisierte Typus Mol-
lusca«, wie man ihn etwa in Lehrbiichern darge-
stellt findet (...); er ist so etwas wie ein Durch-



schnittsmollusk, gleichsam der konzentrierte
Habitus der ganzen Klasse Mollusca, etwa die
Zusammenfassung dessen, was uns einfillt, wenn
man den Begriff »Weichtier« benutzt. Er ist mit
keiner Art identisch, es besteht auch keine Aus-
sicht, ihn etwa einmal Fossil oder durch Entde-
ckung zu finden; es gibt ebenso viele Abwei-
chungen von diesem Typus, wie es Arten gibt.“

(SIEWING 1982:176)

Wir konnen auf dieser Grundlage eine klassische
Taxonomie errichten, wobei wir mehrere unserer Bau-
pline erster Stufe zu Bauplidnen zweiter Stufe zusam-
menfassen und so fort. Fiir diese Einteilung ist allerdings
keinerlei evolutionires Wissen notwendig. Bestimmte
Teile dieser Lebewesen werden — nach MafBgabe unserer
Einteilung und der zur Einteilung benétigten Kriterien —
identisch sein, sie konnen mit demselben Namen belegt
werden. Allerdings miissten wir genau genommen fiir
korrespondierende Teile von Baupldnen der Stufe A,
die wir zum Bauplan der Stufe B zusammengefasst ha-
ben, jeweils Indizierungen einfiihren. Betrachten wir
hierzu ein konkretes Beispiel: Der Oberarm eines Hun-
des entspricht dem Oberarm eines Vogels hinsichtlich
eines Kriteriums, beziiglich dessen wir beide zu dem
Bauplan der Wirbeltiere zusammengefasst haben. Dieses
Kriterium ist der Grundaufbau der Wirbeltiere mit ihren
2 paarigen Extremititen, die entweder Beine, Arme,
Fliigel oder Flossen sein kénnen). Wir hitten also nur
eine Gleichheit der beiden Teile (Oberarme) hinsicht-
lich des Kriteriums vorliegen, dass ein in bestimmter La-
ge in der vorderen Extremitiit befindlicher Knochen als
,Oberarmknochen® bezeichnet wird. Wir konnen diese
Form der Taxonomie (die tiblicherweise als ,kiinstliches
System“ bezeichnet wird; s. JAHN et al. 1985) standardi-
sieren, indem wir einen Prototypen definieren, beziig-
lich dessen wir z.B. Gleichheit der (relativen) Lage ei-
nes Teiles, oder des (anatomischen) Aufbaues dessel-
ben, oder schlieBlich dessen Funktion auszeichnen!.

2. Eine durchaus andere Art der Beschreibung ferti-
gen wir allerdings an, wenn wir die Frage stellen, ob es
einen ynatiirlichen” Zusammenhang von Bauplan 1 und
Bauplan 2 der Stufe A gibt (also einen natiirlichen Zu-
sammenhang zwischen Hund und Vogel auf der Stufe
der Wirbeltiere). Nehmen wir an, es liefe sich ein gene-
rischer Zusammenhang dergestalt aufweisen, dass eine
Transformation von Bauplan 1 zu Bauplan 2 gezeigt wer-
den kann, so lieBe sich mit Fug der Index, den wir im
kiinstlichen System hinter Teil x anbrachten, streichen.
Gemeint ist also das Kriterium der Lage eines Knochens
in der vorderen Extremitit, hinsichtlich dessen die Zu-
sammenfassung erfolgt ist — wir hitten also in klassi-
scher Redeweise ein ,natiirliches System* vorliegen. Es

1 Dazu im Detail GUTMANN (1996).

wire dann die Bezeichnung nicht homonym, sondern
synonym. SIEWING bezeichnet die aus einem solchen
Verfahren resultierenden Einteilungen als ,systemati-
schen Typus*:

,Stark verschieden davon ist der »systematische
Typus Mollusca« im Sinne REMANEs, er ent-
spricht etwa der »Stammform« HENNIGs. Er
kann rekonstruiert werden, nachdem die Phylo-
genie der Mollusca und damit die ihnen phyloge-
netisch nahestehenden Gruppen bekannt sind.
(...) Es besteht Aussicht, ihn einmal real aufzu-
finden. Neopilina ist ein solcher Fall: Von zahlrei-
chen Morphologen ist die Segmentierung des
Molluskenkdrpers als phylogenetische Ausgangs-
position der Gruppe gefordert worden: Neopilina
reprisentiert sie.“ (SIEWING 1982: 176)

Die Kriterien, die SIEWING zur Identifikation des
Transformationszusammenhanges angibt, sind die klas-
sischen Homologiekriterien, also etwa ,Gleichheit der
Lage, spezifische Qualitit, Stetigkeit* etc. die Teile x
kénnen nun als ,,homolog" bezeichnet werden, sie sind
ytransformationsgleich wobei noch zu kldren bleibt,
wie die Transformationsgleichheit festgestellt wird.
Denn die genannten Kriterien lieBen sich im Prinzip —
mit Bezug auf den Prototypen — auch schon im oben ge-
zeigten Fall nutzen, ohne dass wir den Ubergang zur Sy-
nonymie vollzogen.

Ublicherweise wird ,, Transformationsgleichheit*
unter Bezug auf explizit evolutionire Vorginge festge-
stellt. D.h. es wird unterstellt, dass die einzige Art von
Transformation, die zuldssig ist, eine auf evolutionsbio-
logischer Basis wire. Diese Einschrinkung erscheint
aber unbegriindet, was sich exemplarisch am geometri-
sierenden Forschungsprogrammen D’ARCY THOMPSONs
und dem strukturalistischen Ansatz WEBSTERs und
GOODWINSs zeigen lisst. Auf nahezu gleicher Grundlage
entwickelt demgegeniiber GOULD ein explizit evolutio-
nires Rekonstruktionsprogramm, das schlieBlich im
Rahmen der Konstruktionsmorphologie konsequent
biomechanisch erweitert wird (dazu im Detail WEIN-
GARTEN & GUTMANN 1995, GUTMANN & Voss 1995,
GUTMANN & NEUMANN-HELD 2000). In allen diesen
Ansitzen wird der Ausdruck ,,Form“ und damit die mog-
lichen Transformationen auf je eigene Erklirungszwecke
bezogen. Mit der Differenz im Form- bzw. Transformati-
onsbegriff wiirde aber bei jeder dieser Beschreibungen
die Benennung der jeweiligen Teile selber differieren.
Wir miissten also bei jedem der benannten Teile die Be-
schreibung mitangeben, innerhalb der die Bezeichnung
verwendet wird; wir laufen mithin Gefahr, grundlegen-
de anatomische oder morphologische Ausdriicke homo-
nym zu verwenden: die Identitit der Bezeichnung wiir-
de nicht die Identitiit der Referenten implizieren.
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Evolutionadre Transformation als
differenzbildendes Kriterium

Allen Unterschieden in der Theoriestruktur zum
Trotz zeigen die angefiihrten Ansitze einige zentrale
Ahnlichkeiten. Zum einen verzichten sie auf den Ein-
bezug genealogischer Daten (im Falle des Strukturalis-
mus wird dies sogar im Rahmen eines explizit anti-
Darwnistischen Reflexes als besonderer Vorzug verstan-
den; s. GUTMANN & VOss 1995). Zum zweiten wird je-
weils explizit auf eine als grundlegend behauptete Taxo-
nomie verzichtet. Das naming-Problem lisst sich also
immer unter Angabe des jeweils grundlegenden Be-
schreibungssystemes losen. Allerdings gilt dies auch im
Falle ,nicht-evolutionirer” Beschreibungssysteme , wie
dies insbesondere die strukturalistische Position zeigt. Es
liasst sich nun einfach durch eine Redevereinbarung
herbeifithren, der gemil Identitiit von Strukturen durch
Klassenbildung iiber Baupline als Kladogenese bezeich-
net wird, wihrend auf der anderen Seite die Angabe ei-
ner Transformationsabfolge die anagenetische Identitit
der Strukturen anzeigt. Dies fithrt uns zu der Unter-
scheidung von Anagenese und Kladogenese, deren sys-
tematisches Verhiltnis zu kliren ist.

Anagenese und Kladogenese

Die Unterscheidung von Anagenese und Kladoge-
nese gehort zum selbstverstindlichen Riistzeug moder-
ner phylogenetischer und evolutionshiologischer For-
schung. Dabei tritt allerdings eine Situation ein, die
sich fiir den Wissenschaftler zur Notwendigkeit einer
Entscheidung verdichtet. Um diese erldutern zu kon-
nen, wollen wir uns zunichst gerade mit den — in anage-
netischen Forschungsprogrammen in der Regel nicht
beriicksichtigten — Merkmalen, ndmlich mit genealogi-
schen im Sinne molekulargenetischer Marker beschifti-
gen. Hier zeigt sich folgende Fallunterscheidung:

1. Wenn Differenzierung als wesentlich genealogi-
sches Geschehen angesehen wird, dann wird nach Kri-
terien gefragt, die Auskunft tiber den Grad von Ver-
wandtschaft geben. Eine solche Sortierung gelingt z. B.
durch Sequenzvergleiche ,guter Marker. Es ergibt sich
daraus — zunichst fiir die rezenten Formen — eine Vertei-
lung, wobei die Abstinde zwischen den Formen das ge-
suchte Mal} der Verwandtschaft ist. Entscheidend ist fiir
die Nutzung ,genealogischer ,, Daten, dass sie zuniichst
nur Auskunft geben tiber die verwandtschaftlichen Be-
ziehungen zwischen ,existierenden“ Formen. Die Rede
von der Form kann — wie im Falle der Baupline auch,
durchaus taxonomisch orientiert werden. Jedoch wird
mit der taxonomischen Sortierung, die eben mit ande-
ren Merkmalen erfolgen kann eine zweite Beschreibung
aufgelegt, die nun hinsichtlich der genetischen Merk-

male als Resultat ein gutes Beispiel einer ,natiirlichen
Taxonomie® abgibt?. Interessanterweise ist diese genea-
logische Sortierung aber rein rezenter Natur; d. h. es wird
eine Sortierung iiber nicht rezente Formen ja nur inso-
fern erzeugt, als diese jeweils einen Ort auf den Wegen
von einer rezenten zu einer zweiten rezenten Form ein-
nehmen. Die nicht-rezenten Formen erscheinen selber
also lediglich im Lichte der Sequenzen der rezenten For-
men.>

2. Wird hingegen nach den evolutionéren Ubergin-
gen von Clades gefragt, dann miissen Kriterien gegeben
werden, die es erlauben, diese Ubergiinge zu rekonstru-
ieren. Diese Kriterien kénnen durchaus als Sequenzin-
derungen auf der Basis von DNA-Abschnitten angege-
ben werden; entscheidend ist nun aber, dass sowohl die
rezenten Clades, als auch deren Kennmarken (also die
DNA-Abschnitte selber) nun ihrerseits im Lichte der

nicht-rezenten Formen erscheinen.

Im ersten Fall erhalten wir also eine letztlich nicht-
evolutionire Kladistik, wiahrend wir im zweiten Fall ei-
ne nicht-kladistische Evolutionsrekonstruktion vor uns
haben. Das beunruhigende Ergebnis unserer Betrach-
tung besteht darin, dass das Patt, von dem wir ausgin-
gen, zu einer Fallunterscheidung fithrt. Haben wir ein
Erkenntnisinteresse formuliert, das auf die Kldrung von
Ahnlichkeiten nach Verwandtschafts- oder Funktions-
kriterien zielt, werden wir eine kladus-erzeugende Me-
thode wihlen. Dabei zeigt sich, dass eine Klassenerzeu-
gung nach Verwandtschaftsgraden fast selbstverstind-
lich vorgenommen wurde und wird, dasselbe aber mit
Blick auf Funktionskriterien weithin fehlt. Historisch
finden sich dafiir sehr wohl Beispiele, wie das GouLD-
sche Forschungsprogramm im Ansatz oder 6kologische
Beitrige zeigen (s. WEINGARTEN & GUTMANN 1995,
GUTMANN 1998a, GUTMANN & WEINGARTEN 2004).
Wichtig fiir unser methodologisches Interesse ist aber
hier, dass wir nach eben diesen Kriterien etwa der Ver-
wandtschaftsgleichheit abstrahieren. Nehmen wir das,
z.B. im mikrobiologischen Zusammenhang pragmatisch
gut begriindete 70% DNA-Ahnlichkeitskriterium oder
das 3 %-Sequenzhomologie-Kriterium, wonach als einer
Art zugehorig diejenigen Lebewesen klassifiziert wer-
den, die bis zu 3 % Sequenz-Gleichheit zeigen (AMANN
& RosseLLO-MORA 2002, ROSSELLO-MORA & AMANN
2000) Betrachten wir die angezeigte Methode als geeig-
net fiir die Identifikation der Variantenerzeugung, so

2 Wir bleiben hier bei der Benennung als Taxonomie und eben nicht
als Systematik (dazu GUTMANN 1996). Der Ausdruck ,natiirlich”
rechtfertigt sich als Benennung relativ zum investierten Zweck, eine
Sortierung von Lebewesen vorzunehmen, die die ,,Familienverhiltnis-
se derselben untereinander wiedergibt. Die Zwecke selber allerdings
sind sinnvollerweise nicht als natiirliche anzusprechen.

3 Dabei lassen wir hier ganz und gar auBer Betracht, inwieweit die Me-
thoden, die zur genealogischen Rekonstruktion nicht-rezenter Formen
genutzt werden, ihrerseits nicht ebenfalls kritikbedirftig sind (dazu
GUTMANN & JANICH 2002).



kénnten wir gerade jenen Vorgang beschreiben, den wir
in der biologischen Theoriebildung als Genese von Kla-
dus bezeichnen. Dieser Vorgang lisst sich hinsichtlich
zweier Aspekte unter Zugrundelegung unseres Verfah-
rens charakterisieren:

1. Es werden Varianten beziiglich eines Standards
(Gleichheitskriterium) produziert.

2. Beziiglich dieses Kriteriums werden zugleich auch
identische Tokens (ndmlich die einzelnen rezenten
Lebewesen) des Types (re-)produziert.

Wir koénnen beides als ,identische® bzw. ,nicht-
identische" Reproduktion reproduktiver Einheiten be-
zeichnen. Anhand dieser Beschreibung der Kladogenese
konnen wir nun sehr gut die Charakteristik der Anage-
nese rekonstruieren. Hierbei gehen wir zunichst auch
von rezenten Formen aus, und ermitteln in einem zwei-
ten Schritt mogliche Antezedenten. Doch tritt nun hier
eine grundsitzliche Differenz zutage: withrend wir nim-
lich kladogenetisch auch ohne jedes Wissen tiber Ante-
zendenten auskommen, gilt dies nicht fiir anagenetische
Betrachtungen. Dies ist zum einen trivial, denn um
»2Hoher-/Weiterentwicklungen* beschreiben zu kénnen,
bendtigen wir eine Ausgangsform von der her wir die re-
zenten Formen als (,hoher/weiter entwickelte®) Deszen-
denten begreifen und Anfangsformen beziiglich deren
wir die Rekonstruktion selber vornehmen. Zugleich
aber wird die rezente Lebewelt als Ergebnis eines Trans-
formationsgeschehens angesehen, dessen Mechanismus
unstrittig Reproduktion ist (etwa in Sinne differentiel-
ler Reproduktion), tiber deren Verlauf aber nur hin-
sichtlich nicht-kladogenetischer Beschreibungen Aus-
kunft erteilt werden kann. Diese Beschreibungen wer-
den an (denselben) Lebwesen vorgenommen, wie die
kladogenetischen. Nur sind in diesem Fall die Kriterien
der Zusammenstellung zu Gruppen andere. Der intuitiv
am leichtesten einsichtige Fall diirfte wieder eine mor-
phologische Beschreibung sein. Hier werden wir ,Ar-
ten® unserer Ausgangstaxonomie (d. h. solch Einheiten,
von denen moglicherweise gilt, dass sie gemiB bestimm-
ter Kriterien als reproduktive Einheiten definiert sind)
zu Konstruktionen und Konstruktionstypen zusammen-
fassen. Nehmen wir das Beispiel von Lumbricus terrestris,
dann konnte die resultierende Konstruktion dieser Form
identisch sein mit der Konstruktion anderer Oligochae-
ten — auch Artgrenzen moglicherweise sogar jenseits der
Oligochaeten iiberschreitend. Die resultierenden ,an-
nelidenartige Konstruktion dient uns nun dazu, mogli-
che evolutionire Transformationen so zu ermitteln, dass
als Resultat (notwendigerweise) u.a. solche Formen sich
ergeben, die wir heute als Lumbricus terrestris auffassen.
Obwohl also der Referent der Beschreibung identisch ist
(L. terrestris), werden die Beschreibungsresultate nach
ihren Zwecken deutlich unterschieden sein. Die Diffe-

renz der Zwecke erlaubt es uns andererseits, die nicht-
kladus-bildende Beschreibung zur Kladusbildung zu nut-
zen. Was wir aber dann erhalten, sind eben keine Ver-
wandtschaftskreise, sondern Formenkreise, die etwa
nach Malgabe der unterschiedlichen Fungibilititen ei-
nes und desselben Konstruktionstypes erstellt werden.
Die resultierende Kladistik ist eine im Modus des ,,als-
ob*“: Die rezenten Formen, die im Lichte der nicht-re-
zenten als deren Resultate anzusehen sind, erscheinen
nun als Types, beziiglich deren die nicht-rezenten For-
men die Tokens der Transformationsreihe sind. Die Kla-
dusbildung, die sich als Kladogenese der Anagenese an-
sprechen ldsst, ist nun ihrerseits notwendig abhiingig
von eben dem investierten evolutionidren Wissen — im
Gegensatz zum obigen Resultat, das die Kladogenese sel-
ber lieferte. Wir miissen also die beiden Beschreibungen
von L. terrestris — obwohl sie denselben Referenten ha-
ben, durch einen Index, der die Beschreibungszwecke
angibt, voneinander unterscheiden. Wir kommen zu der
etwas irritierenden und kontraintuitiven Feststellung,
dass L. terrestris ein homonymer Ausdruck sein kann.

Methodologisch gilt dies invariant zu den Beschrei-
bungsmitteln; d. h. nicht nur fiir die noch immer irgend-
wie intuitiv aufzufassende morphologische Beschrei-
bung, sondern auch fiir die mit genetischen Datensiitzen
arbeitende.

Mikro- und Makroevolution

Wir kénnen in einem letzten Schritt eine weitere
Unterscheidung aufnehmen, die mit der Unterscheidung
von Anagenese und Kladogenese verwechselbar ist,
nimlich jene von Mikro- und Makroevolution. Der Re-
ferent der Bezeichnungen ist jeweils als ein und derselbe
Naturvorgang gedacht, namlich Evolution. Das hinter
dieser Unterscheidung liegende Problem ist allerdings
wesentlich ilter, als es die — vornehmlich in der zweiten
Hilfte des 20. Jahrhunderts aufkommende — Debatte
vermuten lisst; es ist genaugenommen ilter als das Evo-
lutionsproblem selber, indem es auf die Frage nach den
Referenten der niederen und der hoheren Kategorien des
enkaptisch-hierarchischen Systems abzielt, das LINNE im
Sinne in eines natiirlichen Systems zu erstellen bestrebt
war. Diese Frage wird in ihrer evolutionsbiologischen
Relevanz sofort sichtbar, wenn wir die Schwierigkeit der
Darstellung paldontologischer Ergebnisse gewirtigen, die
schon seit ihren Anfiingen bei LYELL und in der Weiter-
fiihrung bei DARWIN bemerkt worden. Wihrend LYELL
am Gradualismus als grundsitzlicher Form der Entwick-
lung festhilt, bietet sich mit DARWINs Ziichtungsmodell
eine mogliche Erklirung an, fiir den ,fossil records” in
der vorgefundenen Form. Es kann nimlich diesem Mo-
dell zufolge davon ausgegangen werden, dass die Fossil-
abfolge tatsichlich unvollstindig ist, d. h. dass die in der
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Fossilabfolge auszumachenden Briiche und zum Teil radi-
kalen Unterschiede der vorfindlichen Typen nicht Aus-
druck einer kataklysmischen Entwicklung sind, wie dies
von Seiten CUVIERs nahegelegt wurde, sondern dass hier
lediglich die Ubergangsformen ausgefallen seien — eben
jene seither mit grofem Eifer gesuchten ,missing links*.
Diese Betrachtung fufit im wesentlichen auf der Nutzung
der Ziichtungsmetapher und des Ziichtungsmodells, bei
dem die Kontinuitit des Vererbungsvorganges notwendi-
ge Bedingung von evolutionirer Entwicklung ist. U. a.
mit SCHINDEWOLF war im 20. Jahrhundert (wieder) ein
Theorietypus aufgetreten, der im Gegensatz zu den DAR-
wiNschen Kontinuititsiiberlegungen die Liickenhaftig-
keit der Fossilabfolge als Ausdruck einer typenartigen
Entwicklung versteht. Dies wurde von SCHINDEWOLF im
Rahmen seiner Tyostrophietheorie mit der Dreigliede-
rung von Typogenese, Typostase und Typolyse fiir ver-
schiedene Stimme gezeigt. Eines der prominentesten
Beispiele sind hierbei die Ammoniten. Dieses Konzept
der Typogenese nimmt HEBERER4 kritisch auf, indem er
zuniichst die Bestimmungsmerkmale der Typogenese-
theorie, nidmlich einen mehrstufigen Prozess, identifi-
ziert:

»1. Eine Phase tiefgreifender Umbildung qualitativer
Art, autonom sprunghaft, revolutiv, explosiv, also
zeitlich eng begrenzt. Das Ergebnis sei ein neuer
»Bauplan“, einer neuer , Typus von der Ausgangs-
form wesentlich verschieden.

2. Eine Phase einer mehr kontinuierlichen, konsekuti-
ven, quantitativen, evolutiven, orthogenetischen
Ausgestaltung des neuen Bauplans, vorwiegend
durch Anpassung an die Gegebenheiten des Ge-
samthabitats (...).“ (HEBERER 1943: 552).

3. Eine Phase des Extremwuchses (Gigantismus) und
abnormaler Formen, die SCHINDEWOLF auch als
»Vergreisungsphase” bezeichnete und die kenn-
zeichnend fiir den Niedergang eines Typus (Baupla-
nes) sein soll.

Durch diese Dreistufigkeit des evolutiven Prozesses
als eines typogenetischen Prozesses ergibt sich eine sehr
scharfe Trennung von Mikro- und Makrophylogenie.
Wihrend die Makrophylogenie sprunghaft die groBen
Bauplaninderungen vollzieht, ist die Mikrophylogenie
im wesentlichen mit der Ausgestaltung und Radiation
der einzelnen Typen im Sinne von adaptiven Vorgingen
erfasst. Sehr genau zeigt HEBERER auf, dass das Typuspro-
blem zunichst rein sprachlich dadurch zustande kommt,
dass die einzelnen Taxa innerhalb des hierarchischen
Systems als wirklich existierende Einheiten vorgestellt
werden, so dass nach Kriterien der Art, Gattungs-, Fa-
milien-, Ordnungs-, Klassen- und Stammunterschei-

4Niheres dazu in: GUTMANN (2006).

dung gesucht werden muss. Diesen Unterschieden muss
in der Natur etwas entsprechen. HEBERER versucht nun
zu zeigen, dass zwischen Makro- und Mikrophylogenie
nicht nur kein Widerspruch besteht, sondern dass sich
letztlich alle makrophylogenetischen Vorginge in mi-
krophylogenetische Verschiebungen der Merkmalsyste-
me, d.h. in kontinuierliche Einzelschritte auflésen las-
sen. Dabei sucht er insbesondere nach einer geneti-
schen Begriindungsmoglichkeit:

,Es ist nun aber undurchfithrbar, hier etwa Mar-
komutation und Mikromutationen grundsitz-
lich zu trennen, denn der Ubergang ist vollig
gleitend. Es kommt hinzu, dass in Folge der fiir
alle Gene anzunehmenden Pleiotropie (phylo-
genetische Vielseitigkeit) eine Mutation fiir ein
bestimmtes Phin eine grofe, fiir ein anderes da-
gegen nur eine geringfiigige Anderung bedeuten
kann und manche Wirkungen sich dem direkten
Nachweis entziehen. Das Mutationsgeschehen
ist in dieser Hinsicht als absolut einheitlich zu
betrachten und jene Grenzziehung kiinstlich.“

(HEBERER 1943: 576).

Damit ist das Problem der Typogenese als Schein-
problem angesprochen, dem ein eigentlich kontinuierli-
cher, im Sinne der damals aktuellen Genetik interpre-
tierbarer Vorgang zugrunde liegt. GroBmutationen wer-
den von HEBERER zuriickgewiesen, denn bei diesen trete
eine Schwierigkeit auf, die wir als ein Standardargu-
ment eigentlich populationsgenetischen Argumentie-
rens kennen:

yO0llte dennoch — wider jeder Erwartung — ein
solcher Mechanismus existieren, so wiirde fiir
die Entstehung eines neues Typus dieser gerich-
tete komplex-makromutative Vorgang mindes-
tens zweimal in gleicher oder sehr dhnlicher
Weise, nimlich je einmal in jedem Geschlecht,
auftreten miissen und die betreffenden Ge-
schlechtspartner miissten iiberdies noch Gele-
genheit zur Paarung haben.“ (HEBERER 1943:
580).

Der entscheidende Gedanke liegt also hier in einem
Zusammenschluss von Mikro- und Makroevolution —
der auf den ersten Blick gewisse Ahnlichkeiten zur ver-
suchten Synthese von Anagenese und Kladogenese auf-
weist. Da die hoheren Kategorien (also iiblicherweise
jene an Art und evtl. an die Gattung anschlieBenden)
ausdriicklich als ,natiirlich® anerkannt werden miissen,
so wie eben auch die niedrigeren (dies wirft dann das
Problem der Unterart-Kategorie auf; dazu etwa MAYR
1979 & 1997), stellt sich die Schwierigkeit, wie jene aus
diesen durch kleinschrittige Anderungen (dies ist die



zentrale DARWINsche und DARWINistische Primisse) zu-
standekommen. Makromutationen schliefit HEBERER
dabei sinnvollerweise — aus den von ihm genannten
Griinden — aus. Doch so iiberzeugend die Idee selber ist,
in der Anschauung bereitet sie einige Probleme: wih-
rend wir némlich fiir die Unterscheidung von Arten ein
(im tbrigen auch nur empirisches; s. GUTMANN 1996)
Kriterium besitzen, gilt dies schon nicht mehr fiir die
Gattung oder die Familie. Doch das entscheidende me-
thodologische Problem besteht hier darin, dass mogli-
cherweise eine auf genealogische Verhiltnisse zielende
Sortierung von Lebewesen zwar etwas mit Mutationen
zu tun hat (als Anzeiger nidmlich einer genealogischen
Differenz5), dass aber daraus nicht notwendigerweise
Schliisse fiir evolutionire Vorgiinge zu ziehen sind. Mit
Blick auf unsere Unterscheidung von Anagenese und
Kladogenese kommen wir also auch fiir die Unterschei-
dung von Mikro- und Makroevolution zu der Vermu-
tung, es konne sich (hier ausgeldst durch die undifferen-
zierte Verwendung des Ausdrucks ,,Evolution“) um die
Vermischung von, nach Methode und Gegenstand
durchaus unterschiedlichen, Beschreibungen handeln.
Eine Bestitigung dieser Vermutung mag man in der
Mayrschen Forderung nach strikte Trennung zwischen
den Ausdriicken Concept, Kategorie und Taxon erbli-
cken:

»The word ,species” is applied to three very dif-
ferent objects or phenomena: (1) the species
concept, (2) the species categorie, and (3) spe-
cies taxa. Endless confusion in the literature has
resulted from the failure of some authors to di-
scriminate among these three very different
meanings of the word ,species”. The species
concept is the biological meaning or definition
of the word ,species”. The species category is a
particular rank in the Linnean hierarchy — the
traditional hierarchy in which organisms are
placed. Each rank in this hierarchy (such as spe-
cies, genus, order, and so on) is referred to as a
category. To determine whether a population
belongs in the species category, one tests it
against the species definition. Species taxa are
particular populations or groups of populations
that comply with the species definition; they are
particulars (,individuals“) and thus cannot be
defined, only described and demarcated against

each other.“ (MAYR 1997: 133)

Das concept wire danach die Bedeutung des Aus-
drucks ,Art*, die Kategorie die Stufe im System und das
Taxon eine konkrete Gruppe von biologischen Indivi-
duen, die von MAYR allerdings zugleich nicht nur selber

5 Als solches ist diese selber durchaus strittig, denn es kann ja regelmi-
Big aus ,Riickmutationen® geben.

als Individuen angesprochen werden, sondern dariiber
hinausgehend ausdriicklich als Naturgegenstinde (zur
Kritik dieser Position s. GUTMANN 1996). Lassen wir die
Frage hier ganz auBer acht, ob damit nicht der Art eine
herausgehobene Stellung zuzuerkennen wire, was dazu
fithrte, letztlich nur noch in dieser eine ,natiirliche Ein-
heit“ zu erblicken (MAYR selber duBert diesen Gedanken
durch die Betonung der besonderen Rolle der Art fiir
okologische, evolutionidre und genetische Prozesse; s.
MAYR 1979: 236ft.). Als Kriterien der Einordnung kom-
men dann fiir die hoheren Kategorien nur mehr etwas
vage Vorschlige zur Geltung, wie dies MAYR selber kon-

zedieren muss:

A sound Darwinian classification, thus must be
based on a balanced consideration of genealogy
and similarity (degree of difference).“ (MAYR
1997: 137)

Denn die hier anzuschiefende Frage wiire natiirlich
gerade jene nach den Kriterien gelungener Balance
(diese ist als physikalische oder technische Metapher
leicht auszudeuten, als Modell fir das Verhiltnis von
Genealogie und Ahnlichkeit aber schwer umzusetzen).
Folgen wir unserer Rekonstruktion des Verhiltnisses
von Anagenese und Kladogenese, dann handelt es sich
ja — der Verwendung desselben Ausdruckes zum Trotz —
um zwei wohlunterscheidbare Beschreibungszwecke,
ndmlich die genealogische Sortierung rezenter Formen
zum einen und die Bestimmung der evolutioniren Ver-
hiltnisse rezenter und nicht-rezenter Formen zu einan-
der. Verzichten wir auf die Identifikation von Mikro-
und Makroevolution$, so droht nun aber — wie bei Ana-
genese und Kladogenese auch — das Auseinanderfallen
des Referenten zweier Beschreibungen. Wir wollen uns
daher in einem letzten Schritt eine Losung dieses Pro-
blems vergegenwirten, die aus den Anfingen der wis-
senschaftlichen (Evolutions-)Biologie selber abgeleitet
werden kann, aus den pragmatischen Anfingen der
Darwinschen Ziichtungsanalogie nimlich als Grundlage
evolutions- und entwicklungstheoretischen Forschens?.

Grundziige der konstruktiven
Evolutionstheorie?

Die angezeigten Methodenprobleme sind nur zu ver-
meiden, wenn ein geregelter Sprachaufbau erfolgt, wo-
bei die Anfinge dieses Aufbaues durch Riickbezug auf
lebensweltliche Praxis eine kulturalistische Grundle-
gung erfahren. Der methodische Anfang zeigt einige Be-

6 Die sich tibrigens empirisch moglicherweise einstellen mag; dies wiire
dann aber methodologisch nicht mehr auszuweisen, sodass die Uber-
einstimmung kontingent wire.

7Zur Rechtfertigung der Unterscheidung von Darwinscher und Darwi-
nistischer Evolutionstheorie s. GUTMANN & WEINGARTEN (1999).

8 Die folgende Darstellung ist nach GUTMANN (2002).
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sonderheiten gegeniiber denen anderer Wissenschaften
wie etwa Chemie und Physik. Fiir diese Wissenschaften
konnte der Ausgangspunkt bei poietischen Praxen im
engeren Sinne genommen werden, d. h. dass das herstel-
lende Handeln, die Erzeugung von Gegenstinden und
die dabei entwickelten und angewandten Verfahren als
Grundlage der Gegenstandskonstitution auftraten. Dies
ist hier insofern anderes, als die Herstellung von Lebe-
wesen wie deren Veridnderung und Einsatz nicht ohne
weiteres dem poietischen Handeln zugehéren. So ist
schon bei der einfachen Hilterung von Lebewesen der
Erfolg von Handlungen regelmiBig davon abhingig,
dass — und wie — sich Verliufe einstellen. Dies ist bei
Pflanzen sinnfillig, wie der Anbau von Getreide oder
Genmiise zeigt. Hier muss nimlich mitunter in mehreren,
2.T. zeitlich deutlich voneinander getrennten Schritten,
die Bereitung des Bodens und schlieBlich die Aussaat
erfolgen. Das Auskeimen und -treiben des Samens ist
ein Verlauf, dessen Resultat abzuwarten bliebt. Ist das
Austreiben erfolgt, kann die weitere Bearbeitung der
Pflanzen direkt oder in ihrer Umgebung vorgenommen
werden. Ganz #hnliches findet sich beim Obstanbau
oder allgemeiner im Gartenbau?. Doch auch fiir den
Umgang mit Tieren spielt die Arbeit mit Verldufen eine
wichtige Rolle, denke man nur an Aufzucht- oder Mast-
verfahren. In diesen Fillen zeigen sich verfahrensrelati-
ve Einschrinkungen der Verfiigbarkeit von Lebewesen
hinsichtlich der jeweiligen Zwecke. Diese Einschrin-
kungen diirfen allerdings nicht als ontologische Bestim-
mung verstanden werden, so als beschrieben sie gleich-
sam die Residualsphire des ,Natiirlichen®. Vielmehr ist
die Unverfiigharkeit sinnvoll immer nur in Bezug auf
ausgezeichnete Verfahren zu bestimmenl!®. Dies zeigt
aber auch, dass die Rede iiber Lebewesen selbst im le-
bensweltlichen Zusammenhang kultureller (noch nicht
wissenschaftlicher) Praxen relativ zu dem mit ihnen ge-
pflegten Umgang strukturiert ist. Genau dieser Aspekt
lebensweltlichen Umganges mit Lebewesen bildet den
methodischen Anfang zur Grundlegung von Evoluti-
onstheorie. Die wesentlichen Elemente derselben sollen
im folgenden kurz zur Darstellung gelangen.

Der Umgang mit Lebewesen als
methodischer Anfang

Der Umgang mit Lebewesen ist keinesfalls auf Ziich-
tung beschrinkt, wie die Verwendung zu Zwecken der
Konsumption und Arbeitsleistung zeigen. Wihrend sich
die konsumptive Verwendung von selbst versteht verdie-

9Man denke nur an das Zurechtschneiden oder Propfen von Obstbéu-
men, das Stutzen oder Formschneiden von Hecken etc.

10Es lisst sich also fraglos mit Lebewesen ,nicht alles machen. Was je-
doch moglich oder unméglich ist zeigt eben erst die Verfahrensdurch-
fiihrung. Da nicht alle Zwecke im Rahmen eines bestimmten Verfah-
rens erreichbar sind konnen diese eben auch verindert werden, und,
wo sich prinzipielle Widerstéinde zeigen, auch gewechselt werden.

nen aber der Arbeitseinsatz und die Ziichtung im enge-
ren Sinne eine genauere Betrachtung. Als Zwecke eines
Arbeitseinsatzes lassen sich beispielhaft das Reiten eben-
so nennen wie das Zichen eines Pfluges oder allgemeiner
der Transport von Lasten. RegelmiBig sind ferner fiir die
Verwendung von Tieren als Arbeitstiere Kriterien der
Eignung zu bestimmten Zwecken anzugeben, die direkt
oder indirekt mit dem Korperbau korrelieren!!. Eben
diese Aspekte konnen als Kriterien fiir die Auswahl von
Lebewesen zu den je gesetzten Zwecken verstanden wer-
den — unter Hinweis auf die zu erwartende Effizienz. Ist
die Hilterung!? im wesentlichen an der Bereitstellung
von Lebewesen (hier Tieren) orientiert (zur Analyse der
Hilterung s. GUTMANN 1996), so ist dies bei der Ziich-
tung anders. Ziichtung ist das wesentliche lebensweltli-
che Verfahren zur gezielten Manipulation und Veréinde-
rung von Lebewesen!3, wobei diese zu Zwecken der Er-
zeugung veriinderter Lebewesen erzeugt und gehalten
werden. Diese Unterschiede sollten aber die Tatsache
nicht verdecken, dass es sich bei Ziichtung sowohl als bei
Hilterung um Praxen oder Praxisformen handelt, sodass
die in ihnen als Edukte oder Produkte verwandten Lebe-
wesen in ihren Eigenschaften jeweils verfahrensrelativ
bestimmt sind. Wenn also im weiteren von ,,Eigenschaf-
ten“, ,Fihigkeiten* oder ,Merkmalen“ von Lebewesen
die Rede ist, gilt dies streng hinsichtlich der in die ge-
nannten Praxen eingehenden Unterscheidungszwecke.

Die Ziichtung

Da Ziichtung eine Praxis!4 ist, lassen sich einschligi-
ge Unterscheidungen treffen, wie etwa die Zwecke von
Handlungen, die dazu bendtigten Mittel sowie die ver-
wendeten Materialien. In Fortsetzung des bisher nur im
Uberblick dargestellten koénnen unter Ziichtungszielen
die Angaben der jeweils gewiinschten oder bevorzugten
Eigenschaften der zu ziichtenden Lebewesen verstanden
werden. Handelt es sich um bestimmte Regungen bei
Tieren (was im Falle von Rennpferden oder Zugtieren
leicht vorzustellen ist) so konnen zusitzlich Priifungsver-
fahren (iber den jeweiligen Ziichtungserfolg Auskunft ge-
ben. Die Ziichtungsziele werden mithilfe von Ziichtungs-

11 Ganz dhnliches ldsst sich tibrigens auch fiir Pflanzen zeigen, bedenkt
man nur typische Stabilititsprobleme bei Weizenhalmen im Zusam-
menhang der Vergroferung der Tragekapazititen.

12 Dies schlieBt nicht aus, dass es im Verlaufe der Hilterung zur Fort-
pflanzung kommt. Diese ist aber relativ zum Zweck der Sache beildufig.
13 Das bedeutet nicht, dass es faktisch nicht auch andere giibe. Verweist
man in diesem Zusammenhang auf gentechnische Methoden, so ist das
insofern nicht einschligig, als es hier ja um die Bestimmung der An-
finge geht. Im tibrigen ist auch fiir gentechnische Methoden die (nicht
nur historische) Riickbindung an Ziichtung zu erinnern (dazu GuUT-
MANN 1998b & 2005).

14 Auch die Darwinsche Nutzung von Ziichtung fiir evolutionstheore-
tische Zwecke erfolgt unter Hinweis auf den Handlungscharakter. Al-
lerdings finden sich hier mehrfach empiristische Missverstindnisse und
Selbstmissverstindisse, was etwa die Abfolge von natiirlicher, unbe-
wusster und bewusster Ziichtung zeigt (s. DARWIN 1896).



verfahren erreicht, zu welchen z.B. Inzucht im engeren
und weiteren Sinne, Reinlinienzucht, Kreuzungszucht,
bei Pflanzen schlieBlich Pfropfung und Selbstung (dazu
und weiters SCHONMUTH et al. 1986; zur Pflanzenziich-
tung SCHEIBE 1951) gehoren. Des weiteren lésst sich wie
bei der Hilterung von Hilterungsbedingungen so bei der
Ziichtung von Ziichtungsbedingungen sprechen. Diese
beeinflussen das Ziichtungsresultat z.T. ganz erheblich,
sodass etwa das Wissen um giinstige physikalische wie
chemische Bedingungen, die Erndhrung etc. einen er-
heblichen Teil ziichterischen Erfolges ausmacht!s.
Nimmt man zu diesen Bedingungen noch den Grad der
Panmixie oder Isolation, sowie den Zustand des
Ziichtungskollektives selber (damit ist z. B. der Inzucht-
grad, der Dominanzgrad bestimmter Merkmale o.4. ge-
meint), welche der Ziichter ebenfalls bestimmt, hinzu, so
wird deutlich, dass die Ziichtung ein Herstellungsverfah-
ren unter Nutzung natiirlicher Verliufe ist. Das Ziich-
tungsmaterial wird gemaB den bisherigen Uberlegungen
in Form von Ziichtungssorten zusammengestellt16.

Die rationale Bestimmung von
Ziichtungszielen

Bei der Auszeichnung von Ziichtungszielen liefen
sich zwei Sprachebenen unterscheiden, die lebenswelt-
liche, direkt der Praxis entspringende und eine standar-
disierte Form die als wissenschaftliche (hier als biologi-
sche) bezeichnet wurde. Schon innerhalb der Ziich-
tungspraxis ist eine moglichst genaue Bestimmung von
Ziichtungszielen fiir den Erfolg der Ziichtung von grofer
Bedeutung. Sieht man von sinnfilligen Beispielen der
Merkmalswahl ab (wie etwa die Bliitenfarbe oder die
Hautfarbe) und wendet sich den Leistungen (im oben
genannten Sinne) von Lebewesen zu, so werden insbe-
sondere jene Merkmale von Bedeutung sein, die direkt
oder indirekt mit diesen Leistungen oder Arbeitsver-
richtungen verbunden sind. Sollen Merkmale dieser Art
beschrieben werden konnen, ist die Nutzung techni-
schen oder physikalischen Wissens notwendig. Das skiz-
zierte Modellierungsverfahren erzeugt dabei einen
Sprachiibergang, da Teile von Lebewesen fiir deren Be-
schreibung lebensweltliche Sprachstiicke in L zur Verfii-
gung stehen, unter Verwendung expliziten technischen
Wissens als Strukturen beschrieben werden (in S). Da-
mit ist der lebensweltliche Sprachkontext — innerhalb
der Ziichtung — verlassen. Die Strukturierung von Lebe-
wesen erfolgt durch die Verwendung von Sprachstiicken
in S allerdings nicht im einfachen Sinne einer Beschrei-
bung, weswegen hier der Terminus der Strukturierung
vorgezogen wird. Diese Strukturierung vollzieht sich un-

ter priskriptiver Nutzung des in die Modellierung einge-
henden Wissens und bildet den Anfang der priparati-
ven Praxis der Morphologie, also einer biologischen
Disziplin. Der methodische Anfang der Morphologie ist
damit ebenfalls in Ziichtungswissen zu finden; wiewohl
nicht ausschlieBlich oder gar auf dieses zu reduzieren, da
technisches Modellwissen hinzukommt. Zusammenfas-
send lassen sich damit folgende Sprachebenen unter-
scheiden, die jeweils auf Praxen referieren:

1. Lebensweltliche und technische Beschreibung.

Zu dieser Ebene wurden hier solche Sprachstiicke
gezihlt, die sich auf Praxen des Umganges mit Lebewe-
sen beziehen, wie etwa Merkmale, Bewegung, Fortbewe-
gung!?, Nahrungsaufnahme etc., ohne dass biologisches
Wissen zu investieren wire. Anatomische Beschreibun-
gen, zunichst des Menschen, dann auch von Tieren und
Pflanzen konnen als L zugehorig angesehen werden.
Anatomie wire als ,Kunst“ (ars) anzusprechen und
nicht als Wissenschaft, sie gehorte eher in den Bereich
handwerklicher Praxis.

2. Standardisierte Wissenschaftssprachen.

Zu diesen gehorten Sprachstiicke von Wissenschaf-
ten, wie Physik, Chemie oder Mathematik und eben
auch der Biologie. Unter Nutzung nicht-biologischen,
wissenschaftlichen Wissens oder technischen aus L
konnen biologische Beschreibungssprachen konstruiert
werden, wie etwa jene der Morphologie.

Entscheidend fiir das weitere ist bei beiden Sprach-
ebenen der priskriptive Aspekt. Obgleich etwa im Rah-
men der Morphologie (in S) Beschreibungen von Lebe-
wesen und deren Anatomie (Beschreibungen in L) vor-
genommen werden, handelt es sich bei einer gelungenen
Beschreibung eben nicht um die Darstellung eines schon
einfach Vorhandenen sondern um die Strukturierung des
je untersuchten Lebewesens (zur niheren Durchfithrung
s. GUTMANN 2000). Entsprechend ist auch der Sprach-
aufbau vorzunehmen. So ist L im wesentlichen an Ty-
penstandards orientiert. Darunter ist die Fixierung der
Beschreibungssprachmittel durch exemplarische Rede-
vereinbarungen zu verstehen, wie sich an der Verwen-
dung eines Flusskrebsbeines zur exemplarischen Einfiih-
rung der Bezeichnung seiner Teile (Glieder) etwa Coxa
oder Basis, klar machen lasst. Von anderer Natur ist der
Standard der Strukturierung im Falle von S. Hier ist von
einem Funktionsstandard zu sprechen, da die Strukturie-
rung in der aufgezeigten Form durch Modellierung mit-
tels technischen Wissens erfolgt (zur niheren Unter-
scheidung s. GUTMANN 1996).

15 Dies kann u.a. zum Zwecke des Aufbaues einer Rationalen Okologie
genutzt werden; dazu GUTMANN & JANICH (2002).

16 Auch diese sind also ,Kulturgegenstinde®, wie u.a. eine eingehende
Analyse der Mendelschen Kreuzungen zeigt (dazu GUTMANN 1996).

17 Die Unterscheidung von Bewegung und Fortbewegung ist in der Tat
grundlegend, da es ja zahlreiche Lebensformen gibt, die sehr wohl das
erste unternehmen und das letzte unterlassen (man denke an Aktinien,
oder Balaniden; zu letzteren W.E. GUTMANN 1960).
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Die Reihung von Ziichtungszielen

In einem letzten Schritt, der wiederum auf die Ziich-
tung und das oben skizzierte Modellierungswissen refe-
riert, muss nun noch die {iber mehrere Kreuzungsgene-
rationen hinweg vollzogene Reihung von Ziichtungszie-
len betrachtet werden. Z.T. kann ein Ziichtungsziel
pragmatische Bedingung zur Etablierung des nichsten
Ziichtungszieles sein; d. h., dass sich Ziichtungsziele be-
stimmter Art erst erreichen lassen, nachdem andere
Ziichtungsziele zuvor realisiert wurden. In diesem Fall
kann von Vorgingern die Rede sein, die als pragmati-
sche Bedingung der Moglichkeit dadurch bestimmter
Nachfolger zu verstehen sind. Die in der Ziichtung etab-
lierte zeitliche Reihe von Vorgingern und Nachfolgern
wird als Gestaltreihe der Ziichtungstiere hinsichtlich
der Ziichtungsziele dargestellt (in L). In der funktionel-
len Beschreibung (in L, wenn es sich um Leistungen
von Lebewesen handelt) gibt diese Reihe die Verbesse-
rung der ausgezeichneten Leistungen an. Die zeitliche
Reihenfolge ist damit eine solche von einem gegebenen
(d.h. hier immer im ersten Schritt erzeugten) zu einem
erreichten (hier also in einem der Folgeschritte erzeug-
ten) Zustand der beschriebenen Lebewesen. Mit dieser
Betrachtung zur Reihung von Ziichtungszielen in Bezug
auf die funktionelle Strukturierung von Lebewesen sind
die Vorarbeiten zur evolutionstheoretischen Rekon-
struktion von Lebewesen abgeschlossen. Die Ausfiih-
rung erfolgt in zwei Schritten, wobei zuniichst die Ge-
genstandseinfithrung durch die konstruierende Morpho-
logie und dann die eigentliche evolutive Rekonstruk-
tion durch die rekonstruierende Morphologie skizziert
wird.

Vom Lebewesen zur Konstruktion

RegelmiBig wird unter Morphologie eine beschrei-
bende Disziplin verstanden, deren Aufgabe in der Dar-
stellung vorhandener Strukturen von Lebewesen zu se-
hen ist. Lebewesen ,,bestehen” dieser Auffassung zur Fol-
ge aus Strukturen oder sind aus ihnen ,aufgebaut®, diese
mithin einfach zu ,entdecken“. Dieser Auffassung sind
schon frith Uberlegungen entgegengesetzt worden, wel-
che die Teile von Lebewesen in einen funktionellen Zu-
sammenhang zu bringen bemiiht waren (etwa UEXKULL
1973). Entgegen deskriptivistischen Konzepten ist der
vorgestellte Ansatz insofern priskriptiv, als Strukturen
das Ergebnis von Handlungen im Sinne der priiparativen
Erstellung sind (dazu ndher GUTMANN 1996, 2000).
Ausgehend von Beschreibungen von Regungen, Bewe-
gungen, Leistungen etc. von Lebewesen werden funktio-
nelle Strukturierungen (in S) von Teilen dieser Lebewe-
sen (in L) vorgenommen. Die nach ausgezeichnete Kri-
terien hinreichende Beschreibung der resultierenden
Strukturen ist damit immer auf eine bestimmte Regung,

Bewegungsform o.4. bezogen und zunichst noch funkti-
onsmorphologisch. Werden nun mehrere solcher Struk-
turierungen vorgenommen und auf die Gestalt des ge-
samten Lebewesens bezogen, so ist der Ubergang zur
konstruktionsmorphologischen Strukturierung méoglich.
Die am Maschinenmodell gewonnene Rede iiber den
wKraftschluss* wird nun zur Einfiithrung des Wortes ,,Ko-
hirenz verwendet. Dabei bezeichnet , Kohirenz* nicht
eine Eigenschaft von Lebewesen sondern eine Norm un-
ter der funktionell geschlossene Konstruktionen struktu-
riert werden sollen. Die bei der priparativen Erstellung
erarbeiteten Strukturen werden also in Hinsicht auf die
Kohirenz der jeweiligen Leistungen zu einer Konstrukti-
on des Lebewesens zusammengefasst. Selbstverstindlich
lassen sich auch fiir dasselbe Teil eines Lebewesens meh-
rere unterschiedliche Funktionen modellieren. Die re-
sultierenden Beschreibungen liefern letztlich einen
Jfunktionellen bzw. biomechanischen ,Bauplan® von
Lebewesen!8. Die Nutzung der durch Modelle bereitge-
stellten Beschreibungssprache fiihrt zu Strukturierungen
von Lebewesen, die sich z.T. grundlegend von anderen
biologischen Beschreibungen unterscheiden. Dies gilt
insbesondere fiir klassisch taxonomische Beschreibun-
gen, die sich regelmiBig an Typenstandards orientieren

(dazu GUTMANN 1996).

Aus der kurzen Skizze des funktions- und konstruk-
tionsmorphologischen Arguments geht der methodolo-
gische Status der resultierenden Aussagen hervor. Hier-
bei handelt es sich nidmlich zunichst um Strukturierun-
gen rezenter Formen. Dies idndert sich grundsitzliche
beim Ubergang zur evolutionstheoretischen Nutzung
konstruktionsmorphologischer Beschreibungen im Rah-
men der rekonstruierenden Morphologie!9.

Von der Konstruktion zur
Rekonstruktion

Stellt die konstruierende Morphologie mégliche
Gegenstinde evolutiver Rekonstruktion durch bezug
auf rezente Lebensformen bereit, so muss die eigentliche
Rekonstruktion mit anderen Mitteln vorgenommen
werden. Die kritische Rekonstruktion funktionalisti-
scher Modellverstindnisse zeigte die resultierenden me-

18 Die Charakterisierung als ,biomechanisch” resultiert aus der Tatsa-
che, dass das Wort Bauplan ebenfalls von groBer Mehrdeutigkeit ist
und etwa im genetischen oder entwicklungshiologischen Zusammen-
hang grundlegend anderes bedeutet als im taxonomischen, im morpho-
logischen oder im systematischen (dazu GUTMANN 1996).

19 Als gleichsam beispielhaftes Ergebnis ist eine methodische Reihen-
folge auch innerhalb der Morphologie auszumachen, was die Sprach-
einfiihrungen anbelangt, ndmlich von Anatomie zu Funktions-, Kon-
struktions- und Rekonstruktionsmorphologie. Konstruktionsmorpho-
logie ist also zu Zwecken der rekonstruktionsmorphologischen Betrach-
tung immer schon notwendig, wiewohl das Umgekehrte nicht gilt.
Desgleichen ldsst sich Konstruktionsmorphologie nicht ohne funkti-
onsmorphologische Kenntnisse betreiben, das Umgekehrte ist aber
sehr wohl méglich.



thodologischen Schwierigkeiten an, von denen die be-
kannte Zirkelproblematik nur die auffilligste ist. Geht
man wiederum auf die Darstellung der Ziichtung zuriick,
so findet sich in den ,Gestaltreihen® der Ziichtungsziele
der gesuchte Anfang fiir evolutive Betrachtungen. Dies
gilt jedenfalls fiir rezentbiologisch anfertighare Be-
schreibungen, d.h. a fortiori fiir den genealogischen wie
den formentheoretischen Zusammenhang, die beide
gleichermaBen schon bei Darwin eine grundlegende
Rolle spielten (dazu GUTMANN 1996, GUTMANN &
WEINGARTEN 1999). Unter Beschrinkung auf den for-
mentheoretischen Aspekt, konnen zunichst die Gegen-
stinde der evolutiven Rekonstruktion in den durch die
konstruierende Morphologie erstellten Konstruktionen
gesehen werden. Diese wurden wiederum aus den Ge-
staltreihen der Ziichtung unter funktioneller Modellie-
rung gewonnen und ergaben wie ausgefiihrt Reihen von
Vorldufern und Nachfolgern. Terminologisch wird der
Ubergang zur morphologischen Beschreibung dadurch
vollzogen, dass im weiteren statt von Vorgéingern von
Antezedenten und statt von Nachfolgern von Postse-
quenten die Rede ist. Dabei miissen die Konstruktionen
rezenter Lebewesen als Endzustinde einer Transformati-
onsreihe aus Antezedenten und Postsequenten betrach-
tet werden, d.h. sie stellen die jeweils aktuellen Postse-
quenten und in ordinaler Hinsicht einfach die letzten
der Reihe dar. Die Aufgabe der Rekonstruktion besteht
in der Erstellung von Transformationsreihen. Dabei ge-
hen Begriindungs- und Berichtsperspektive in charakte-
ristischer Weise auseinander. Obgleich zwar evolutioni-
re Transformationen als Ubergéinge von Antzedenten zu
Postsequenten geschildert werden, ist die Rekonstruk-
tionsreihenfolge umgekehrt. Es werden also jeweils
ymogliche Antezedenten ,,gegebener” Konstruktionen
gesucht. In den Folgeschritten sind die Antezedenten
selber die Postsequenten der Rekonstruktion zu denen
die weiteren Antezedenten zu suchen sind etc. Der
Ubergang von einem Transformationsschritt zum néchs-
ten muss unter Verweis auf explizierbare Transformati-
onsprinzipen geschehen. Nimmt man nun die Verbesse-
rung von Maschinen als Modellgrundlage, so wird der
terminologische Ubergang zur Optimierung von Kon-
struktionen moglich. Transformationsreihen sind also
Reihen von Konstruktionen deren Reihenfolge sich
nach Mafigabe der Optimierung der jeweiligen Postse-
quenten ergibt20, Bezeichnet man die dabei investierten
Transformationsregeln als Rekonstruktionprinzipien
(nicht von Lebewesen, sondern von Konstruktionen),
so konnen Transformationsreihen von Konstruktionen
erstellt werden. Als Rekonstruktionsprinzipien werden
die Transformationsregeln deshalb bezeichnet um die

Umkehrung der Reihenfolge zu markieren; denn wie ge-
sehen war die Verbesserung einer Maschine resp. eines
Lebewesens (innerhalb der Ziichtung s.0.) das gesetzte
Handlungsziel, welche es zu realisieren galt. Doch ist die
Optimierung keinesfalls die einzige Moglichkeit der
Veridnderung von Konstruktionen. Es kann vielmehr
auch die ebenfalls am Maschinenmodell diskutierte Er-
weiterung der Einsatzmoglichkeiten als Grundlage ge-
nommen werden. Hierbei wire fiir Konstruktionen von
Differenzierungen zu sprechen. Die Transformationsrei-
he wiirde also in ein Differenzierungs-/Optimierungsfeld
umgesetzt:

Ist es moglich mehrere Antezedenten zu einer Kon-
struktion zu rekonstruieren so kénnen zusitzlich zu den
Transformationsreihen Differenzierungen vorgenom-
men werden, die sich als Differenzierungsfelder zusam-
menfassen lassen. Fiir die Antezedenten der End-Kon-
struktion gilt natiirlich ebenfalls die Kohirenz-Norm.
D.h. auch fiir die rekonsturierten Konstruktionen muss
die funktionelle Geschlossenheit sichergestellt wer-
den?!l. Nach diesem letzten Schritt ist es nun auch mog-
lich den methodologischen Ort der Rede iiber Optimie-
rung innerhalb evolutionstheoretischer Ansitze zu be-
stimmen. Tatsichlich ist Optimierung weder eine Ei-
genschaft ,lebender Systeme“ noch gar der ,,Evolution®.
Auch die Identifikation von Evolution mit Optimie-
rung ist ein schlichtes Missverstindnis der Mittel, die
benotigt werden, um Aussagen tiber mogliche evolutive
Transformationen von Konstruktionen zu titigen. Wer-
den nimlich Differenzierung und Optimierung als Re-
konstruktionsprinzipen verstanden, so handelt es sich
um Begriffe in S und eben nicht in L. Da zudem von
Optimierung wie Differenzierung nur rekonstruktiv die
Rede war, entfillt jeder Verdacht der Ontologisierung
beschreibungssprachlicher Mittel, die fiir die Darstel-
lung evolutiver Verliufe verwendet wurden.

Struktur der Synthese

Wir kénnen nun im Lichte unserer pragmatischen
Lesung der Darwinschen Uberlegungen auf die An-
fangsfrage zuriickkommen, ob es nimlich eine Moglich-
keit gibt, die Identitit des Referenten unserer beiden,
als Klado- und Anagenese, bzw. Mikro- und Makroevo-
lution bezeichneten Vorgiinge aufzuzeigen. Eine solche
»Oynthese" scheint aus den angefiihrten Griinden nicht
moglich auf der Ebene der je schon erarbeiteten Ab-
straktionen selber, denn hier erhielten wir entweder ei-
ne eingedeutete Kladogenese (also auf der Ebene eines
jeweils rekonstruierten Evolutionszustandes) oder um-
gekehrt eine eingedeutete Anagenese (auf der Ebene ei-

20 Die bedeutet zugleich, dass die oben geforderten Indizierung der
jeweils betrachteten Leistungen etc. vorgenommen worden sein
miissen.

21 Daraus ergibt sich ein wichtiges Kriterium fiir die Unterscheidung
von gelungener und misslungener Rekonstruktion (niher dazu GUT-
MANN 1996).
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ner hinsichtlich der Anagenese schon strukturierten
Kladogenese). Wir konnen uns die Situation an der
Ziichtung verdeutlichen, indem wir fingieren, es wiren
mehrere Varianten einer Sorte von Tieren (etwa Kil-
bern) durch Ziichtung erzeugt worden, die sich hin-
sichtlich bestimmter Eigenschaften (etwa der Leistungs-
fihigkeit fiir bestimmte Nutzungen) unterscheiden.
Diese Differenzen mogen sich ferner in bestimmten
morphologischen Details ausdriicken (man denke an die
Stellung und Geometrie der Beine, den Muskel- und
Sehnenbesatz in Relation zu den jeweiligen Insertionen
am Skelett etc.). Den jeweils in der aktuellen Generati-
on vorliegenden Tieren gingen etliche — aus verschiede-
nen Linien — voraus und es werden etliche — in ver-
schiedene Linien — folgen. Dies geschieht in der Regel
dadurch, dass nicht etwa alle Tiere fiir die weitere Ziich-
tung verwendet werden, sondern nur einige; die jeweili-
ge Komplementirgruppe wird dann z. B. fiir die ,Produk-
tion* genutzt. Ubertragen wir nun diese Beschreibung
auf unsere Unterscheidungen von Ana- und Kladogene-
se, dann entspricht die Auftrennung der Zuchtlinien
(inklusive der mitunter vorzunehmenden Einziichtun-
gen) der ,Anagenese” beziiglich des Zuchtzieles (es kén-
nen dies mitunter auch mehrere gleichzeitig sein). Die
Differenzierung der Population tiber die Linien hinweg
hingegen der Kladogenese. Die entscheidende Asym-
metrie — um die es uns hier zu tun ist — besteht darin,
dass wir iiber die Anagenese iiberhaupt nur unter
Kenntnis der Kladogenese etwas wissen konnen, wih-
rend umgekehrt die Kladogenese jederzeit als Sortierung
nach Verwandtschaftsgraden auch ohne Kenntnis der
Anagenese moglich ist. Umgekehrt kann tiber Kladoge-
nese zu einem anagenetisch fritheren als dem gegenwiir-
tigen Zeitpunkt zwar durchaus etwas gesagt werden. Es
handelt sich dann aber um ein eingedeutetes Wissen be-
ziiglich weiterer, empirisch sachhaltiger Annahmen (et-
wa beziiglich der Varianz innerhalb kreuzender Popula-
tionen). Der eigentiimliche, oben angezeigte Wechsel
der Perspektive mit Blick auf ein bestimmtes Individu-
um besteht nun darin, dieses einmal als z.B. Produk-
tions- oder Reproduktionstier anzusprechen und einmal
als Element innerhalb einer Linie von Reproduktions-
tieren. Der Versuch, anagenetische auf kladogenetische
Aussagen abzubilden, bedeutete, mithin die Kenntnis
des Ziichtungsplanes (denn nichts andere ist die Linie
der Reproduktionstiere) aus der Differenzierung des
Ziichtungskollektive zum gegenwirtigen Zeitpunkt zu
ermitteln. Ganz abgesehen von den empirischen
Schwierigkeiten, mit Blick etwa auf Einkreuzungstiere,
die zum gegebenen Zeitpunkt moglicherweise gar nicht
mehr vorhanden sind (etwa weil deren Linie aufgegeben
wurde), oder in Abstinden immer wieder eingekreuzt
werden, zeigt sich aber nun das methodologische Pro-
blem der Vermischung zweier Beschreibungen:

1. Im einen Falle haben wir einen Zuchtplan vor
uns, der — etwa in Form einer idealisierten Darstellung —
die Abfolge der Ziichtungsziele angibt. Beziiglich der
Ziichtungsziele konnen dann die jeweiligen Abwei-
chung als Leistungsdifferenzen angegeben werden. Wir
betrachten hier also die Einheit in der Divergenz und
sind somit in der Lage die ,,Verbesserungen* einer Linie
hinsichtlich der ausgewihlten Ziele zu bestimmen.

2. Im anderen Fall aber haben wir die Beschreibung
der Streuung einer Population beziiglich eines oder
mehrerer Leistungskriterien vor uns. Wir betrachten al-
so die Divergenz in der Einheit und sind mithin in der
Lage selbst bei mehr oder minder gleichem Aussehen
die ,,besten Individuen* fiir gesetzte Zwecke zu identifi-
zieren .

Wihrend im ersten Fall die Individuen als Repro-
duktionstiere in der Abfolge der Kreuzungsschritte fun-
gieren (die Produktionstiere erscheinen hier moglicher-
weise gar nicht, und wenn, dann eben nur in der Nut-
zung als Reproduktionstiere), sind die Individuen im
zweiten Falle Produktionstiere (wobei dann Reproduk-
tion ebenfalls als Produktion gilt). Die Ad:iquatheit un-
serer Beschreibungen wird im ersten Fall an der Repro-
duktion der Abfolge der Zuchtziele bemessen, im zwei-

ten an der Differenzierung iiber die Leistungskriterien.

Schluss

Wir kénnen uns nun der anfinglichen Frage, wie
nimlich das Verhiltnis von Anagenese und Kladogene-
se respektive Mikro- und Makroevolution methodolo-
gisch zu bestimmen sei wieder zuwenden. Beziehen wir
die beiden Unterscheidungspaare auf je einen und den-
selben Naturprozess zuriick, dann ergeben sich all die
hier entwickelten Schwierigkeiten. Wir miissten entwe-
der zu dem Schluss kommen, dass die resultierenden
Widerspriiche den vermeintlichen Naturprozess selber
charakterisierten, oder die Kriterien der Unterschei-
dung der jeweiligen Teilprozesse genau jener Beliebig-
keit preisgeben, wie sie etwa die MAYRsche Untersu-
chung aufwies. Als Alternative miissen wir eine Verein-
heitlichung nicht des abstrakten Beschreibungsresulta-
tes (also des eigentiimlich ungegenwirtigen Naturvor-
ganges ,Evolution“) sondern vielmehr des methodi-
schen Beschreibungsanfanges vornehmen — und das ist
in diesem Fall, wie unsere Darwinrekonstruktion gezeigt
hat, die menschliche Ziichtungspraxis. Die Vereinigung
der Rede tiber die genannten vier Prozesse lisst diese al-
so nicht als unterschiedliche Aspekte der Natur erschei-
nen, sondern als hinsichtlich des methodischen Anfan-
ges identifizierbare Strukturierungen des Ziichtungshan-
delns. Wihrend Kladogenese sich auf die Produktion
von Differenzen in einer hinsichtlich der Reproduktion



identischen Ziichtungsgruppe bezieht, bezeichnet Ana-
genese die (nach Leistungskriterien) idealisierte Rei-
hung der Ziichtungszielen — zunichst in pragmatischer,
dann in zeitlicher Reihe.

Der Ausdruck Mikroevolution bezeichnet solche
Vorginge innerhalb reproduktiver Einheiten, die die
Variantengenese, Makroevolution solche Vorgiinge, die
die Veridnderung von Invarianten der (identischen) Re-
produktion betreffen. Weder also geht Kladogenese
(gleichsam nach vollstindiger Beschreibung der Lebe-
welt) in Anagenese, noch geht Mikroevolution (gleich-
sam unter Anhiufung von in Summa hinreichenden
Differenzen innerhalb einer reproduktiven Einheit) in
Makroevolution iiber. Es handelt sich um, nach Gegen-
stand wie Methode unterschiedene Beschreibungen zu
differenten Erklirungszwecken. Wir wiirden also die
eher an kladogenetischen Fragen orientierten Ergebnis-
se der NAP als zwar begriiienswerte, aber hinsichtlich
des anagenetischen Gehaltes wenig aussagekriftige Pa-
rallele zu den anagenetisch orientierten aber kladogene-
tisch wenig aussagekriftigen Ergebnissen der konstrukti-
onsmorphologischen Rekonstruktion ansehen miissen.
Abweichung wie Kongruenz wiren dann hinsichtlich
ihres Bezuges auf ein — wie auch immer zu bestimmen-
des — ,natiirliches Sortiment” der Lebewesen geltungs-
mibig irrelevant.

Zusammenfassung

Es wird gezeigt, dass die molekularbiologisch ermit-
telte, als ,New Animal Phylogeny“ (NAP) popularisier-
te Metazoa-GroBphylogenie weit besser als bisher ver-
mutet mit morphologiebasierten Vorldufermodellen
vereinbar ist. Bei den betreffenden Vorliufermodellen
handelt es sich um konstruktionsmorphologisch begriin-
dete Bauplanableitungen, die von W.E GUTMANN und
Mitarbeitern zwischen 1966 und 1976 ausgearbeitet und
seitdem als ,,Gallertoid-Hydroskelett-Theorie weiter-
entwickelt wurden. Es handelt sich hierbei um Rekon-
struktionen zur Anagenese der Hauptstammlinien des
Tierreiches; die Rekonstruktion der Kladogenese ist se-
kundir. Dementsprechend werden im vorliegenden Ar-
tikel zunichst die Ubereinstimmungen in den anagene-
tischen Aussagen von NAP und Gallertoid-Hydroske-
lett-Theorie dargelegt. Im Anschluss wird gezeigt, dass
auch die neuen kladogenetischen Resultate der NAP im
Rahmen der Gallertoid-Hydroskelett-Theorie unpro-
blematisch sind, insbesondere die molekularsystema-
tisch ermittelte Genealogie der Deuterostomia sowie
der Zerfall der Protostomia in Ecdysozoa und Lophotro-
chozoa. Da sich die umfassende Vereinbarkeit in anage-
netischen und kladogenetischen Aspekten z. Z. anhand
der neuen Deuterostomia-Phylogenie am besten de-
monstrieren lisst, wird diese als Interpretationsrahmen

fiir eine exemplarische Re-Interpretation zweier um-
strittener Fossilformen (Stylophora und Vetulicolia) he-
rangezogen.
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