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1. Einleitung

Die sich verstirkende Abwertung der phylogenetischen Arbeit findet
neuerdings ihren Ausdruck auch im Versuch, die phylogenetische Ver-
wandtschaftsgruppierung durch eine ,,phinetische” zu ersetzen 2). An
Stelle von Stammbiumen konstruiert man ,,Dendrogramme*.

Was versteht man unter ,,phénetischer und was unter phylogene-

1) Der Deutschen Forschungsgemeinschaft danke ich fiir die Unterstiitzung
der Untersuchungen, die auch diesen Erérterungen zugrunde liegen.

2) Vgl. z. B. Cain & Harrison 1960, Davis & Hevywoop 1963 und Hey-
woop & McNErmn 1964.
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tischer Verwandtschaft ? Bilden beide Formen der Verwandtschaftsgruppie-
rung einen Gegensatz ¢ Wo liegen ihre Unterschiede ?

»Phinetische” Verwandtschaftsgruppierung bedeutet das Gruppie-
ren von Organismen nach ihren Phénen. Phine sind die Informationen, die
sich unmittelbar aus den Merkmalen der Gestalt, der Anatomie (im vege-
tativen und im Fortpflanzungsbereich), aber auch der Ontogenie, der Zyto-
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Abb. 1. Beispiel einer relativen Verwandtschaft; Apfelbaum und Birnbaum
sind miteinander relativ enger verwandt als mit der Eiche.
Abb. 2. Darstellung der Gruppierung bzw. Verwandtschaft. Oben: Gruppierung
in der Begriffspyramide; Mitte: Systemgruppierung (Enkapsis); Unten:
Gruppierung nach den genealogischen Verwandtschaftsbeziehungen. (Aus
ZIMMERMANN 1953: 17.)

logie, des Chemismus (einschlieflich der serologischen Gegebenheiten), der
Okologie und Chorologie sowie der sonstigen Lebenserscheinungen (ein-
schliefilich der Genkonstitution) ergeben 3).

Ein ,,phénetisches” Gruppieren ist seit Jahrtausenden die Grundlage

%) Die genetischen Informationen und auch manche Vorstellungen z. B. itber
die Ontogenie, den Chemismus u. a. gehen allerdings nicht auf das zuriick, was
man iiblicherweise ,,Phéine* im eigentlichen Sinne nennt (sie sind ,,indirekte
Phiine*, vgl. dazu ZIMMERMANN 1962: 162). Doch spielt fiir unsere Probleme
die Abgrenzung des Phinbegriffs kaum eine Rolle. Fiir andere Probleme kénnte
diese Abgrenzung allerdings wichtiger werden. Daher sei betont, daB ich hier
den Phén-Begriff auch auf ,,indirekte‘ Phine ausdehne. Soviel ich sehe, ver-
éndern Verengungen oder Erweiterungen dieses Begriffes nichts an den unten
gezogenen Schliissen.
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jeglichen Gruppierens der Organismen. Schon die vorwissenschaftliche
Sprache hat nach Phin-Ubereinstimmungen und Phin-Unterschieden
Pilze, Moose, Tannen, Fische, Schlangen, Vigel usf. zusammenfassend und
doch unterscheidend gruppiert. Aus dieser sprachlichen Gruppierung sind
seit der Renaissance durch allméhliche Erweiterung der Gruppen und durch
ihre eingehendere Charakterisierung Schritt fiir Schritt die ,natiirlichen
Systeme® der Organismen herausgewachsen (vgl. ZIMMERMANN z. B. 1953).
Dabei wurde mit den gleichen intuitiven, ,,phinetischen* Gruppierungs-
prinzipien wie in der Sprache eine relative Verwandtschaft der Organismen
festgestellt. Die Apfel/Birne/Eichen-Verwandtschaft der Abb. 1 mag ein
Beispiel dafiir sein. Wir fassen also wie in Abb. 1 oder in Abb. 2 Mitte zwei
oder mehrere, ,,phinetisch® relativ dhnliche Taxa enkaptisch4) in ein
engeres Taxon (etwa in eine Art oder in eine Gattung) und zwei oder mehrere
solcher engerer Taxa, die untereinander ,,phénetisch® etwas undhnlicher
sind, in ein umfassenderes Taxon (etwa in eine Gattung, Familie, Ordnung
usf.) zusammen.

Die neuen Vorstellungen in den Diskussionen um die ,,phinetische®
Klassifikation haben sich aus zwei Griinden ergeben: Einmal aus den (in
Einzelheiten schon recht verschiedenartigen) Versuchen, solche Merkmals-
differenzen numerisch festzulegen (zweifellos gesunde Absichten) und dann
aus (m. E. weniger gliicklichen) Meinungen, man kénne damit eine phylo-
genetische Gruppierung vermeiden.

Die phylogenetische Gruppierung geht zunéichst aus von einer phéine-
tischen Gruppierung. Sie will die ,,phénetischen® Klassifikationen erkliren
durch realhistorische Verwandtschaftszusammenhinge, wie sie die Abb. 2
unten darstellt. D. h. sie sucht nach einer Erklirung fiir die geordnete
Mannigfaltigkeit der Organismen, eine Antwort z. B. auf die Frage: Warum
sind Apfel- und Birnbaum untereinander relativ &hnlicher als gegeniiber den
Eichen ? Die Phylogenetik gibt eine Antwort: Die vielen Gemeinsamkeiten
der 3 genannten Biume (Ubereinstimmungen) z. B. im allgemeinen Bauplan
der vegetativen und floralen Organe, auch noch bis in Einzelheiten wie den
Embryosack, die doppelte Befruchtung durch Pollenschliuche, die Ana-
tomie, Zytologie usf. machen einen gemeinsamen Ahnen wahrscheinlich,
der allerdings vor relativ langer Zeit, wohl in der Kreide, vielleicht auch
im frithen Tertidr, vor 60 bis 90 Millionen Jahren gelebt haben mag. Der
letzte den beiden Obstbdumen gemeinsame Ahn hat aber vor kiirzerer
Zeit gelebt (im Tertidir, vielleicht vor 15 bis 30 Millionen Jahren).

Die abgestufte, relative Ahnlichkeit der Organismen ist nach phylo-

4) Die in Abb. 2 erlduterte ,,Enkapsis* wird vielfach auch als ,,hierarchi-
gche‘* Anordnung bezeichnet. Im. englischen Sprachraum ist fiir das gleiche
EinschlieBen engerer Verwandtschaftsgruppen durch einen umfassenderen Ver-
wandtschaftskreis auch die Bezeichnung “box in box’’-Gruppierung eingefiihrt
worden.

10%*
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genetischer Ansicht die Folge eines relativ verschieden weiten Zuriickliegens
der gemeinsamen Ahnen. Dies ungleiche Alter der Ahnen bewirkt ungleich
lange Ahnenreihen und damit ungleich grofle Moglichkeiten zu Erbénderun-
gen. Auf Fehlerquellen bei diesen Annahmen kommen wir noch zu sprechen.
Zunichst aber ergeben sich folgende Ergéinzungsfragen:
1. Wie konnen wir solche phylogenetischen Aussagen sichern ?
II. Gewinnen wir mit solchen Aussagen neue, wertvolle Informationen ?
III. Geben wir durch die phylogenetische Interpretation der Phin-
Klassifikation nicht allzu wertvolle phénetische Ergebnisse auf ?

2. Die Sicherung der Aussagen tber die phylogenetische
Verwandtschaft

Die Sicherung dieser Aussagen wollen wir gesondert an zwei Verwandt-
schaftsgruppen methodisch {iberpriifen:

A) bei stark abgestuften Merkmalsunterschieden, wo die Verwandt-
schaftsverhiltnisse eindeutig sind, wie bei Abb. 1;

B) bei weniger deutlich abgestuften Merkmalsunterschieden, wo dem-
entsprechend auch die Verwandtschaftsverhéltnisse weniger eindeutig sind.

2.1. Stark abgestufte Merkmalsunterschiede

Zum Uberpriifen der Zuverlissigkeit unserer phylogenetischen Aus-
sagen miissen wir uns zunichst an einen allgemeinen, erkenntniskritischen
Grundsatz erinnern: Alle unsere naturwissenschaftlichen Schliisse sind
Wahrscheinlichkeitsschliisse. Das ist von erkenntniskritischer Seite wieder-
holt unterstrichen worden ). Die Sicherheit unserer Schliisse 148t sich aus-
driicken im Wahrscheinlichkeitsgrad gegeniiber den Gegenannahmen. Ge-
sichert ist ein Schlufl, wenn die kontradiktorische Gegenannahme (die man
ja immer machen kann) vollig unwahrscheinlich ist, d. h. nicht ernsthaft
in Frage kommt. Wir miissen also, um in unserem Fall (Abb. 1) zu einem
gesicherten Schlull zu kommen, auch die Gegenannahmen priifen. D. h.
wir miissen den Wahrscheinlichkeitsgrad unserer

Annahme: ,,Die phiinetische, relative Ahnlichkeit im Apfel/Birne/
Eichen-Beispiel geht auf ein abgestuftes Alter der Ahmnen zurtick” ver-
gleichen mit dem Wahrscheinlichkeitsgrad der

Gegenannahme: ,,Diese Ahnlichkeit geht auf etwas anderes als das
abgestufte Alter der Ahnen zuriick."

Dieses SchluBverfahren wird besonders wichtig bei Einwinden. Wenn
jemand eine phylogenetische Ansicht ablehnt oder anzweifelt, dann sagt

%) Z. B. der Mathematiker und Erkenntnistheoretiker H. PorNcarE hat
1909, 8. 317 diese methodische Situation naturwissenschaftlicher Schliisse
folgendermaBen gekennzeichnet: ,,A ce compte toutes les sciences ne seraient
que des applications inconscientes du calcule de probabilité®. Vgl. dazu auch
ZIMMERMANN 1938: 308.
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er damit: die kontradiktorische Gegenannahme ist gleich gut oder besser
gesichert.

Annahme und Gegenannahme rechnen mit verschiedenen Ursachen-
zusammenhéingen. Unser Problem, wie die iibereinstimmenden Phéne sich
herausgebildet haben, ist damit im Grunde ein Problem, das bei jeder
biologischen Kausalanalyse auftaucht: Wie kénnen wir bei einer Vielzahl
beteiligter Faktoren den Einflul einzelner Faktoren bzw. Faktorengruppen
unterscheiden ? Auch die Antwort ist die gleiche wie bei jeder Kausalana-
lyse: Wie miissen alle ,,anderen’ Faktoren ausschalten oder ihr Nicht-
Wirksamsein im gegebenen Beispiel aufzeigen. Dann bleibt nur ein einziger
Faktor in den Ursachenzusammenhéngen, als — ,,ceteris paribus* — nach-
gewiesener ,,Differentiator® ¢) iibrig. Auf unser Beispiel iibertragen: Wenn
wir aufzeigen kénnen, dafl Phian-Gemeinsamkeiten nicht durch Konvergenz,
nicht durch introgressive Hybridisation, nicht als Phénokopien usf. zu-
standegekommen sein konnen, dann ist damit, ,per exclusionem®, ihre
Herkunft von gemeinsamen Ahnen erwiesen. Fiir ein quantitatives Aus-
werten miissen wir allerdings auch noch die Moglichkeiten ungleich schneller
Abwandlungen der einzelnen Merkmale und in den verglichenen Deszendenz-
reihen iiberpriifen.

Zur Sicherung unserer phylogenetischen Auffassung miissen wir also
die in Abb. 1 angedeutete Annahme einer phylogenetischen Verwandt-
schaftsbeziehung durch verschieden weit zuriickliegende Ahnen den (immer
méglichen) Gegenannahmen gegeniiberstellen und den Wahrscheinlichkeits-
grad der Annahme und der Gegenannahmen vergleichen.

2.1.1. Phéan-Ubereinstimmung durch gemeinsame Herkunft

Die Existenz von Phéniibereinstimmung durch gemeinsame Herkunft
ist durch zahllose genetische Untersuchungen erwiesen. Wir durften diese
Verursachung der Phin-Ubereinstimmung daher oben (S. 147) sozusagen
als Arbeitshypothese unseren Verwandtschaftsvorstellungen zugrunde
legen. Daf} die gemeinsame Herkunft hier mitspielt, ist ja auch unbestritten.
Es ist auch unbestritten, dafl durch Mutationen Deszendenzreihen zunichst
genetisch und damit indirekt phénetisch unterschieden werden kénnen. Die
Zahl der moglichen Mutanten ist unter anderem eine Funktion auch der Lén-
ge der Deszendenzreihen. Das wiederum hat zur Folge, dafl phinetisch nah
verwandte Organismen auch phylogenetisch nah verwandt sind. Zur Diskus-
sion steht nur die Reichweite dieses SchluBwverfahrens. Und diese Reich-
weite wird bestimmt durch die gleich zu besprechenden Gegenannahmen.
Es kommt also zu divergierenden Deszendenzlinien, ceteris paribus, d. h.
sofern nicht die gleich zu besprechenden Gegenannahmen (z. B. konvergente

%) Uber den ,,Differentiator®, d. h. iiber den Faktor der — ceteris paribus —
zwischen zwei sonst gleichen Faktorenkonstellationen eine Wirkungs-Differenz
herbeifiihrt, vgl. ZIMMERMANN z, B, 1962: 146.
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Anpassungen) fiir die betreffende Situation eine groiere Wahrscheinlichkeit
haben. Wir miissen also die denkbaren Gegenannahmen fiir das Entstehen
von Phéniibereinstimmungen zusammenstellen.

2.1.2. Phianiibereinstimmung nicht durch gemeinsame Herkunft

Vier Vorginge (aufler der gemeinsamen Herkunft) kénnen gleichfalls
zu Phin-Ubereinstimmungen fithren. Alle sind ebenfalls phylogenetischer
Art oder miissen doch bei phylogenetischen Gruppierungen beriicksichtigt
werden. Schon aus diesem Grunde stehen phénetische Gruppierungen nicht
in Widerspruch zu phylogenetischen — es sei denn, dafl man einzelne dieser
Vorgiinge, etwa die Konvergenz, ganz auller Acht laf3t.

2.1.2.1. Die konvergente Entwicklung

Der Vorgang der Konvergenz existiert. Das bezeugen viele Beispiele.
Allerdings handelt es sich immer um einzelne Merkmale und Merkmals-
gruppen, die im Gegensatz zu den anderen Merkmalen des betreffenden
Organismus konvergent abgewandelt sind. Berithmt sind das Beispiel der
Flugorgane bei Insekten, Vogeln und Fledermiusen, das Beispiel der (Tor-
pedo-) Fisch-Gestalt bei Haien, Fischen, Ichthyosauriern, Tintenfischen,
Sagitte, das Beispiel der Kakteengestalt bei Cactacene, Huphorbiaceae,
Asclepiadaceae, Geraniaceae, Vitaceae, das Beispiel der verwachsenen
Bliitenhiille bei den ,,Sympetalae, manchen Crassulaceae, Lilinceae, aber
auch bei Pulsatilla-Mutanten, vgl. ZiMvMErMANN z. B. 1938: Abb. 35D
und 1948: 168 u. a. In diesen (seit dem 19. Jahrhundert als analoge Bil-
dungen den homologen Bildungen gegeniibergestellten) Gestaltungen liegt
eine Wurzel der Phylogenetik. Denn schon frith hatte man diese konver-
genten Bildungen als Anpassungsvorginge erkannt.

Manchmal werden allerdings die Konvergenz-Annahmen tibertrieben,
Das gilt besonders dann, wenn man nicht nur mit der nachweisbaren Kon-
vergenz einzelner Merkmale rechnet, sondern auch mit einer konvergenten
Entwicklung ganzer Organismen und Organismengruppen. Solche (aller-
dings selten klar formulierte) Vorstellungen geistern in manchen Diskussio-
nen iiber eine Polyphylie der Angiospermen. In den neuerdings vertretenen
Annahmen handelt es sich allerdings wohl nur um eine vermutete poly-
phyletische Merkmalsentwicklung. D. h. es wird vermutet oder doch die
Frage aufgeworfen, ob der letzte gemeinsame Ahn der Bdume in Abb. 1
noch gar keine Angiosperme gewesen sei, und ob so das Merkmal der Angio-
spermie hier nicht mehrmals selbstéindig entstanden sei. Diese Annahme
brauchen wir nicht zu erértern. Auch bei polyphyletischer Merkmalsent-
wicklung bliebe der relative Verwandtschaftszusammenhang der Abb. 1.
Allerdings wiren dann (d. h. bei dieser mir unwahrscheinlichen Annahme)
die dhnlichen Fruchtknoten der Angiospermen konvergent entstanden.

Diese konvergente Entwicklung zum Fruchtknoten ist nicht wahr-
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scheinlich; mindestens ist sie unwahrscheinlicher als die gegenteilige An-
nahme, dafl die Fruchtknoten auf eine gemeinsame Grundform zuriick-
gehen (vgl. ZmuvMERMANN 1965). Die Wahrscheinlichkeit der gemeinsamen
Herkunft ist vor allem dadurch gut gestiitzt, daBl in mehreren Familien
(z. B. auch bei den Rosacene und Ranunculacewe) fast gleitende Reihen
zwischen den verschiedenen Fruchtknoten-Typen existieren. Wenn man
eine konvergente Fruchtknoten-Entwicklung annimmt, dann miilite man
sie logischerweise fiir alle, d. h. auch fiir die vermittelnden Typen erwarten.

Noch unwahrscheinlicher als die Organ-Polyphylie ist die echte
Sippenpolyphylie, der zufolge die Arten oder Gattungen allgemein auf
gesonderte Urzeugungen oder Schépfungen zuriickgehen sollen. Noeh in
unserem Jahrhundert haben beispielsweise der Botaniker Remwk® und der
Vogelforscher KrernscumipT diese (im Alter schon von LNyt aufgegebene)
Ansicht vertreten, d. h. die Ansicht, dal nur innerhalb der Arten oder
Gattungen eine Evolution stattfindet. Bei dieser (auch Polyrrheitrie ge-
nannten) Vorstellung miiBten nicht nur Organe wie Fruchtknoten sich
durch Konvergenz gebildet haben, sondern beispielsweise auch so allgemein
vertretene Zellbestandteile wie der Zellkern mit Chromosomen, Nukleo-
proteid-Strukturen usf. Derartige Vermutungen stehen auBerhalb des Be-
reiches einer sinnvollen Diskussion.

Kurz, konvergente Entwicklungsprozesse, die tiber die Abwandlung
einzelner Merkmale hinausgehen, sind unerwiesen und auch nicht wahr-
scheinlich. Sie sind meiner Ansicht nach auch nur deshalb in letzter Zeit
wieder vertreten worden, weil die Stufenleitern heutiger Organismen in
einem phylogenetischen Gewand nicht haltbar waren (z. B. die Stufenleiter
von den Magniolales zu den Fagales oder umgekehrt). Eine phylogenetische
Unméiglichkeit wird aber nicht durch eine andere phylogenetische Unmég-
lichkeit (oder mindestens Unwahrscheinlichkeit) korrigiert.

2.1.2.2. Sexualvorginge, insbesondere die introgressive
Hybridisation (ZmmmErMANN 1966 ¢)

kénnen gleichfalls zu Phiin-Ubereinstimmungen oder mindestens Phin-
Ahnlichkeiten fithren (vgl. Abb. 3¢ und 3d). Unter introgressiver Hybridi-
sation versteht man bekanntlich einen spéteren Genaustausch, nach dem
Herausdifferenzieren deutlich unterscheidbarer Arten. Kin Beispiel sind die
Vertreter der Subsektion Patentes von Pulsatilla, vertreten auf allen Konti-
nenten der nordlichen Halbkugel, z. B.: P. patens, violett blithend, in
Europa, P. fluvescens, gelb blithend, in Sibirien, P. multifide, blauviolett
blithend, in Ostasien, P. multiceps, blauviolett, in Alaska und den Rocky
Mountains, P. nuttalliona, weiiblithend, in den Pririen N. Amerikas. Auch
in Blattmerkmalen und anderen vegetativen Merkmalen lassen sich fiir
die Patentes Merkmalsreihen iiber die Kontinente hinweg verfolgen (Zim-
MERMANN & MienricH-VoerL 1962). Entsprechend der groBen Entfernung
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sind die Zentren der genannten Arten durch Sexualbarrieren getrennt und
gut zu unterscheiden. Das schlieBt allerdings nicht aus, dafl dort, wo die
Art-Grenzen aneinander stoflen, ein Genaustausch stattfinden kann. D. h.
in den Grenzgebieten kommt es zu introgressiver Hybridisation, also zu
Zwischenformen, die sich — soweit bisher gepriifft — auch experimentell
herstellen lassen. Genau das gleiche findet sich an mehreren Orten in der
Subsektion Vulgares, besonders deutlich bei P. grandis und vulgaris. Diese
beiden Arten traten erst nach der Eiszeit, dstlich und westlich um die Alpen

A B C A B C A B C

a b c

Abb. 3. Schemata fiir vier mogliche Verwandtschaftsbeziehungen: a) bei
gleichférmiger, divergierender Entwicklung (die Organismen A und B sind
untereinander enger verwandt als mit C); — b) konvergente Entwicklung von
B und C; — ¢) B, durch introgressive Hybridisation entstanden, vermittelt
zwischen A und C; — d) Netzverwandtschaft innerhalb enger Formenkreise
durch Genaustausch, der bei weiterer Entwicklung (im oberen Teil) durch Auf-
treten von Sexualbarrieren aufhért. (Aus ZiMmMeERMANN 1955: 68).

wandernd, auf der &sterreichisch-bayerischen Hochebene zwischen Wachau
und Lech miteinander in Kontakt. Dabei bildete sich durch introgressive
Hybridisation eine groBere Anzahl von Zwischenformen, die sich mit deut-
lichen Merkmalsgefiillen von Ost nach West ordnen (ZIMMERMANN z. B.
1963). Unter den Ranunculaceen finden wir noch zahlreiche dhnliche
Beispiele, z. B. bei den meisten Artengruppen von Aconitum, bei den Unter-
arten von Delphinium elatum, bei den Helleborus der wiridis-Gruppe, bei
mehreren Artengruppen von Ranunculus (z. B. R. montanus und awri-
comus) 7). Die Formen der Blitter, Behaarung, die Bliitenfarben, Verzwei-

) Die namentlich fir Ranunculus auricomus nachgewiesene Pseudogamie
diirfte in einzelnen Fillen doch einem echten Genaustausch Platz machen;
sonst wire die einer introgressiven Hybridisation entsprechende Anordnung
der Formen schwer verstidndlich.



1563

gungsintensitit des Blittenstandes sind hier im Zentrum der Formenkreise
meist sehr charakteristisch, aber in den Grenzbereichen erschweren die
,,Ubergéinge‘* oft eine sichere Zuteilung zu einem bestimmten Taxon.

Bei solchen Vorgéingen der introgressiven Hybridisation kénnen For-
menkreise, die urspriinglich unidhnlicher waren, nachtriglich einander #hn-
licher werden. Ein Beispiel dafiir scheinen mir die Okotypen von Hieracium
wmbellatum, die TurEssoN 1922 geschildert hat. Hier zeigten die Strand-
formen nicht nur untereinander Ahnlichkeiten, sondern auch zu den rdum-
lich benachbarten Binnentypen. Die Ubereinstimmungen in diesen Okotypen
sind allerdings, seit sie TurEssoN erkannt hatte, fast regelmifig als Zeug-
nisse fiir eine Polytopie von gleichen Formenbildungsvorgingen angespro-
chen worden. In diesem Falle scheint mir jedoch die Anndherung der
Litoralformen an die benachbarten Binnenformen trotz verminderter
Amphimixis viel leichter durch introgressive Hybridisation zu verstehen.

Ein Genaustausch beschrinkt sich auf Formenkreise, etwa aufl dem
Art-Niveau. Vielleicht kann allerdings ein Gen-Pool Nachwirkungen der
introgressiven Hybridisation auch bis in das Gattungs-Niveau und héher
erzielen.

2.1.2.3. Phidnokopien

d. h. ein modifikatorisches (nicht erbliches) Ahnlichwerden. So kénnen
Modifikationen in den Phinen manchen Mutanten #hneln (vgl. z. B.
ZmMMERMANN 1938: 184ff.). Diese nicht-phylogenetischen Abwandlungen
seien nur der Vollstéindigkeit halber erwiihnt. Fiir unser Problem spielen
Phiinokopien wohl kaum eine Rolle. Denn vermutlich wird niemand er-
warten, daB die Ahnlichkeiten der Obstbéiume nur Phinokopien seien.
Phantasten wie DAcQUE haben allerdings noch viel stirkere Abwandlungen
als diese als eine Art Phénokopien angesprochen.

2.1.2.4. Ungleich schnelle Entwicklung

kann ebenfalls das Verwandtschaftsbild verzerren (vgl. ZIMMERMANN
1954 : 65). Hennte 1965: 104 hat darauf aufmerksam gemacht, dafl Ahn-
lichkeiten zweier Formen auch darauf beruhen kénnen, dafB sie — trotz
Abwandlungen in anderen Merkmalen — ,,plesiomorph* sind, d. h. noch
gemeinsame primitive Merkmale iiberliefern.

Von diesen 4 Vorgiingen, die gleichfalls zu Ahnlichkeiten fithren konnen,
kann wohl keiner es erkliren, daf} die beiden Obsthiume einander d&hnlicher
sind als den Eichen. Gewill, wenn man beliebig viele Hilfshypothesen zu-
1aBt, konnten z. B. auch durch konvergente Entwicklung zwei Nachfahren
der Obstbaum-Arten einander &hnlicher geworden sein. Aber eine solche
Erkldarung wire an den Haaren herbeigezogen. Der Wahrscheinlichkeitsgrad
dieser Gegenannahme zur Annahme einer gemeinsamen Herkunft als Er-
klirung fiir die Ahnlichkeit der Obstbéume ist &uBerst gering. Die Wahr-
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scheinlichkeit, daf die iibereinstimmenden Merkmale der Obstbédume auf
einer gemeinsamen Herkunft beruhen, ist mindestens 1000 mal (wahr-
scheinlich viel mehr) groBer als die Wahrscheinlichkeit der Gegenannahme.
D. h. in mindestens 1000 Deszendenzlinien sind die Endglieder infolge
iibereinstimmender Herkunft so #hnlich wie die Obstbiume, ehe einmal
eine entsprechende Ahnlichkeit durch Konvergenz zustandekommt. Ahn-
liches gilt auch von den iibrigen Gegenannahmen. Gewil}, eine introgressive
Hybridisation, ein Genaustausch, kénnte frither in den Ahnenreihen zu
den heutigen Obstbiumen stattgefunden haben, und es kénnten darauf
manche der heutigen Gemeinsamkeiten zuriickgehen. Aber das wiirde die
in Abb. 1 dargestellten Verwandtschaftsbeziechungen nicht #ndern. Im
Gegenteil, die relativ enge Verwandtschaft der Obsthiume wire dadurch
nur unterstrichen.

Unsere Annahme, dall der Stammbaum Abb. 1 (konstruiert nach den
Phindifferenzen) durch die genealogischen Zusammenhinge der Abb. 1
rustandegekommen ist, ist ,,per exclusionem bewiesen. Denn alle Gegen-
annahmen sind ungleich unwahrscheinlicher.

2.2. Schwach abgestufte Merkmalsdifferenzen

Als ein Beispiel von (gegeniiber der Abb. 1) weniger ausgeprigten
Merkmalsdifferenzen und damit auch undeutlicheren Verwandtschafts-
beziehungen greifen wir die Verwandtschaftsbeziehungen von Apfel- und
Birnbaum mit der Quitte (Cydonin) heraus. Hier sind die Phindifferenzen
erheblich gleichartiger verteilt als im Apfel/Birne/Eichen-Beispiel. Das
trifft u. a. schon fiir die dullere Gestalt der Friichte zu, wo man bekanntlich
»Apfel“- und ,,Birn*-Quitten unterscheidet.

Wir wollen uns hier ganz auf das Methodenproblem beschrinken und
verzichten daher auf eine ausfiihrlichere Brérterung der Apfel/Birne/Quitten-
Verwandtschaft, die selbstverstindlich durch die Namen ,Apfel- und
Birnquitten“ nicht entschieden ist. Hine ausfithrliche Diskussion dieser
Frage miiite den Rahmen unserer methodischen Untersuchungen sprengen.
Ein Aufzihlen der Gattungsphine wiirde ja nicht geniigen. Wir miillten
vielmehr auch die Phiine der einzelnen Arten und subspezifischen Formen
in unsere Diskussion einbeziehen.

Aber eines ist auch ohne eingehendere Untersuchungen klar. Alle
Verwandtschaftsentscheidungen sind im  Apfel/Birne/Quitten-Beispiel
schwerer zu sichern als im Apfel/Birne/Eichen-Beispiel. Auch fiir das
Apfel/Birne/Quitten-Beispiel 16t sich ein der Abb. 1 entsprechendes
Verwandtschaftssystem aufstellen, in dem die Quitte die Stellung der Eiche
einnimmt. Ich bin tiberzeugt, dafl dieses Verwandtschaftshild richtig ist.
Aber auch hier gibt es Gegenannahmen, z. B. dal die Apfelquitte dem
Apfelbaum und die Birnenquitte dem Birnbaum, oder dalBl der Apfelbaum
oder der Birnbaum allen Quitten niher stehe als dem anderen Vertreter der
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Gattung Pyrus s. 1. Ich halte diese Gegenannahme zwar fiir unzutreffend.
Aber es ist sehr viel schwieriger, sie als ,,absurd® abzuweisen wie das fiir
die Gegenannahmen zur Abb. 1 méglich war.

Fassen wir das Ergebnis dieses Ahnlichkeitsvergleiches und der Sicherung
seiner phylogenetischen Auswertung zusammen: Wenn die Merkmals-
differenzen wie in Abb. 1 sehr ungleichm&fig verteilt sind, dann kommt als
einzige Erklirung allein die Herkunft von ungleich weit zuriickliegenden
Ahnen in Frage. Wenn aber die Merkmalsdifferenzen weniger ungleich
verteilt sind, dann ist eine Iintscheidung iiber genealogische Verwandt-
schaftsbeziehungen viel weniger gesichert. D. h. wir haben phylogenetisch
gesicherte und weniger gesicherte, bzw. nicht gesicherte Verwandtschafts-
angaben. Damit ist eine in letzter Zeit aufgekommene Ansicht, als konne
man aus den Phénen der heutigen Organismen iiberhaupt keine phylogeneti-
schen Aussagen machen, sicher unzutreffend. Wie immer miissen wir auch
hier nur die Grenzen der Leistungsfihigkeit unserer Methoden sehen.

Das Apfel/Birne/Quitten-Beispiel ist also ein Hinweis auf Liicken in
unseren gesicherten Kenntnissen durch noch offene Fragen. Diese kinnten
im vorliegenden Fall und in zahlreichen anderen Fillen durch genauere
Untersuchungen schon heute geldst werden, wenn wir mit dem nétigen
Kraftaufwand und mit einer einwandfreien Methodik an ihre Losung
herangingen. In meinen phylogenetischen Ranunculaceen-Untersuchungens)
habe ich auf dhnliche Unterschiede zwischen geldsten und ungeldsten oder
mindestens noch unbefriedigend gelésten Fragen hingewiesen. Ich habe
z. B. in meinen Stammbdumen diese beiden Fragen durch ausgezogene und
gestrichelte Linien unterschieden. Gegeniiber den gesicherten Zusammen-
hingen (als Beispiele die Verwandtschaft der Delphiniinae untereinander
oder der Isopyrinae [Aquilegia und Isopyrum] oder der Anemoninae unter-
einander) sind manche andere Verwandtschaftsbeziehungen noch unge-
kldrt, Neue Untersuchungen kénnen da unzureichende Ergebnisse ent-
weder sichern oder auch zweifelhaft machen. So erscheinen mir jetzt meine
Auffassungen (ZiMmuErMANN 1963) iiber die viel umstrittenen Verwandt-
schaftsbeziehungen von Thalictrum als kein endgiiltiges Ergebnis. Da
miiBten noch eingehendere Untersuchungen einsetzen.

Vielfach hat man schon gemeint, die phylogenetischen Verwandt-
schaftsbeziehungen zwischen Arten und subspezifischen Formen seien
leichter zu sichern als die Zusammenhinge auf supraspezifischem Nivean.
Ich halte diese Auffassung fiir ausgesprochen falsch. Das ergibt sich schon
aus den Auswirkungen der Sexualbarrieren. Diese spielen nicht nur eine
Rolle bei der hier nicht zu diskutierenden und fiir uns auch unwichtigen
technischen Frage, ob wir schon beim Nachweis solcher Sexualbarrieren
von einer Art sprechen sollen. Viel wichtiger ist folgendes: Sexualbarrieren
gegen Genaustausch schaffen Diskontinuitidten. Alle Gattungen der Ranun-

8) Z. B. ZIMMERMANN 1963 und 1965.
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culaceen (zundchst wurden nur die in Europa vertretenen Gattungen
gepriift) sind diskontinuierlich gegeneinander abgegrenzt. Demgegeniiber
ist es namentlich in polymorphen Gattungen oft schwer, eindeutige Art-
grenzen zu finden. Hierzu gehéren unter den Ranunculaceen beispielsweise
Aconitum, die Unterarten von Delphinium elatum, die Hellebori der
viridis-Gruppe, mehrere Ranunculus-Artengruppen (z. B. montanus und
auricomus), Pulsatille (insbesondere innerhalb des subgenus Pulsatilla)
u. a. Hier schafft die introgressive Hybridisation zwischen den meisten
Vertretern der Arten und Unterarten Uberginge, die eine scharfe Abgren-
zung erschweren. Auch verbieten diese Ubergangsformen oft eine sichere
Entscheidung, ob Gemeinsamkeiten (z. B. in der Behaarung, Blitenfarbe,
OrgangroBen usf.) auf gemeinsame Ahnenstrukturen oder konvergente
Entwicklung zuriickgehen. Wenn auch diese Schwierigkeiten und die
Kontinuititen im groBen und ganzen auf den Bereich des Art-Niveaus
beschrinkt sind, kénnten durch den in allen Taxa nachweisbaren Gen-Pool
die Auswirkungen der introgressiven Hybridisation bis in das Niveau
supraspezifischer Taxa nachwirken.

3. Der Wert und das Auswerten der phylogenetischen For-
schungsergebnisse tiber die relative Verwandtschaft

Beispiele wie die Apfel/Birne/Eichen-Verwandtschaft (Abb. 1) sind
die Grundlagen der phylogenetischen Systeme. Man kann diese Verwandt-
schaftsbeziehungen ja erweitern, etwa durch Einfiigen von Ranunculaceen
oder Anfiigen der Gymnospermen. Auch hier ist die relative Verwandt-
schaft noch ebenso deutlich wie im Ausgangs-Beispiel. Die groBle Linie
des seit Jahrhunderten unverdndert gebliebenen natiirlichen Systems ist
80 gebildet worden. Das gilt natiirlich nur fir diejenigen Gruppen, die —
nach den angedeuteten Vorstufen der spdten Renaissance — seit den
Jussieus entsprechend der abgestuften Ahnlichkeit der Taxa ,,von unten
herauf in Arten, Gattungen, Familien, Ordnungen usf. zusammengefafit
worden sind. Die unverinderte Ubernahme gilt allerdings fiir zweierlei
nicht:

Sie gilt nicht fiir Taxa, etwa Gattungen, die nach einem herausge-
griffenen Merkmal ,,von oben herab® eingeteilt worden sind. Solche Taxa
gibt es allerdings nicht wenige. So hat z. B. Burrr (vgl. HEvwoop &
MoNEgILL 1964: 1220) ein solches Beispiel genauer untersucht. Ublicherweise
werden, wie in einem Bestimmungsschliissel, die Gattungen Oxytropis und
Astragalus nach einem Schiffchen-Merkmal unterschieden. So kommt man
natiirlich zu keiner ,,natiirlichen® Gruppierung. Man mufl vielmehr auch
hier, entsprechend den abgestuften Ahnlichkeiten, in mdglichst zahlreichen
Merkmalen ,,von unten herauf® zusammenfassen. Das hat im Prinzip
schon ARISTOTELES gewult, und BurTT hat das am erwdhnten Leguminosen-
Beispiel durchgefiihrt, d. h. die beiden (zusammen nach Tausenden von
Arten zihlenden) Gattungen neu gruppiert. Die groBle Zahl von Arten
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macht es verstindlich, warum eine solche Arbeit nicht schon frither durch-
gefiihrt worden ist. Sie weist aber deutlich auf ungeldste Fragen der Syste-
matik hin.

Ein anderes Problem, das immer wieder Unruhe in die Systematik
bringt, und das so der obigen Behauptung von der Konstanz der groBen
Linie im System zu widersprechen scheint, ist die Reihenfolge der behandel-
ten Taxa. Diese Frage hat aber kaum etwas mit der relativen Verwandt-
schaft zu tun, weshalb wir sie erst unten, S. 159 besprechen.

Nur auf eine Ausnahme sei gleich hingewiesen. Wenn man schon ein
heutiges Taxon (z. B. in der Darstellung eines Buches oder in einer Vor-
lesung) ,,an den Anfang* gestellt hat, dann mufl man in einem , natiirlichen®
System zundchst das nichst verwandte Taxon bringen. Wenn man bei-
spielsweise mit dem Apfel begonnen hat, mufl man erst die Birne bringen,
ehe man die Eiche bringt. Die relative Verwandtschaft 148t aber die erste
Entscheidung frei, ob man mit dem heutigen Apfel, mit der heutigen Birne
oder mit der heutigen Eiche beginnt.

Zusammenfassend konnen wir so den Wert der relativen Verwandt-
schaftsforschung sehen:

1. in der Moglichkeit, ein gesichertes natiirliches System aufzustellen
und

2. in der Moglichkeit, manche allgemeinen Schliisse iiber die Evolution
zu ziehen (ZIMMERMANN 1966¢).

Dabei sei daran erinnert, daB das phylogenetische System der Organis-
men das einzige ist, das sich mit Recht ein ,natiirliches’ nennen darf
(vgl. ZmmvmERMANN 1964). Denn die Phylogenie (genauer die Hologenie)
ist der einzige natiirliche Lebensvorgang, der verschiedenartige Organismen
miteinander verkniipft.

Die fiir das Verstdndnis der Evolution so bedeutsamen Lebenserschei-
nungen wie Erbénderungen und ihre GroBe, konvergente, parallele oder
regressive Entwicklung, Zusammenhinge zwischen genotypischer Eigenart
und Umwelt und vieles andere mehr lassen sich ohne Beriicksichtigung der
Systemgruppierung nicht erfolgreich behandeln. Keine Systematik kann
auf die Evolutionsforschung verzichten und umgekehrt. Beide Forschungs-
zweige brauchen sich gegenseitig.

Trotz allem (teilweise berechtigtem) Mikeln an einzelnen phylogeneti-
schen Ansichten kann doch niemand die Bedeutung der Evolution (= Phylo-
genie), dieser ausgeprigtesten Eigenart des Lebendigen, als Forschungs-
gebiet der Biologie in Frage stellen. Viele kritische AuBerungen gegeniiber
der Phylogenetik sind allerdings entstanden aus einer Geisteshaltung, die
Lorenz 1953: 132 so gekennzeichnet hat: ,,Hinter einem sich objektiv
gebirdenden Skeptizismus verbirgt sich hiufig die mangelnde Bereitschaft,
die ungeheuere Lernarbeit zu leisten, die die Voraussetzung zu einer be-
rechtigten Auseinandersetzung mit der Abstammungslehre wire.” Wer die
reiche Ausbeute der Phylogenetik aus der systematischen Gruppierung der
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Organismen nicht sieht, dem fehlt es offenbar am Willen zu dieser Lern-
arbeit.

4. Der Wert der ,,phinetischen” Klassifikation

Ohne ,,phinetische” Klassifikation gibt es keine phylogenetische
Klassifikation. Wir miissen so bei der hier diskutierten Problematik unter-
scheiden:

1. die ,,phénetische’ Klassifikation als Voraussetzung fiir eine phylo-
genetische Klassifikation und

2. eine ,,rein-phénetische Klassifikation als Selbstzweck mit dem
einzigen Ziel einer moglichst ,,objektiven Gruppierung® der Organismen.

4.1. Die ,phinetische” Klassifikation als Voraussetzung der
phylogenetischen Gruppierung

Oben wurde schon die phénetische Gruppierung als Voraussetzung der
phylogenetischen bezeichnet. Damit ist ihr Wert gerade vom phylogeneti-
schen Standpunkt aus unbestreitbar. Wie weit aber diirfen bei der phineti-
schen Gruppiernng phylogenetische Vorstellungen mit hineingezogen wer-
den ? Es ist natiirlich falsch, wenn man glaubt, man kénne ausgehen von
phylogenetischen Geschehnisgsen und von ihnen dann irgend ein System
ableiten. Die Beziehungen zwischen Systematik und Phylogenetik sind
genau umgekehrt. Wir erschlieBen aus der Verwandtschaft die Phylogenie.
Wiirden wir das umgekehrt versuchen, kidme es zu Zirkelschliissen. Eine
andere Frage ist aber die, ob wir bei der Absicht, phylogenetische Schliisse
auf die phinetische Klassifikation aufzubauen, alle Phéine in ganz der
gleichen Weise beriicksichtigen diirfen. Man kann z. B. keine brauchbaren
Ergebnisse erwarten, wenn konvergente und von gemeinsamen Ahnen
stammende Ubereinstimmungen, genotypische und rein-phénotypische
gleich behandelt werden. Das gilt insbesondere fiir die jetzige Zeit, wo
wir nur eine beschrinkte Zahl von Merkmalen auswerten konnen. Vielleicht
wird es einmal anders, wenn wir eine nach Hunderten zdhlende Anzahl
von Merkmalen auswerten konnen. Dann spielen die vereinzelten ,,Aus-
nahmen® etwa konvergent erworbener Merkmale vielleicht keine Rolle mehr.

Natiirlich bringt eine solche Wertung der Merkmale Unsicherheits-
faktoren mit sich. Aber das Ignorieren solcher phylogenetischer Probleme
gehort zu jenem Uberskeptizismus, den LorENz (vgl. oben) geriigt hat.
Die Phylogenetik ist eine Wissenschaft, die viele intensive Arbeit erfordert.
Trotzdem kann Unkenntnis der Materie die grofBen erreichten und noch zu
erreichenden Erfolge iibersehen, Erfolge einer Phylogenetik, die allerdings
auf grobe Fehler (siehe unten) verzichten muf.

4.2, Die ,rein-phénetische” Systematik

Die ,,rein-phéinetische Klassifikation, die also keine Aussagen iiber
die phylogenetische Verwandtschaft ansteuert, hat einen nicht zu unter-
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schitzenden Wert. Sie kann némlich keine falschen phylogenetischen
Aussagen machen. Ich wage allerdings zwei Fragezeichen zu setzen:

1. Hat eine solche rein phénetische, also véllig aphylogenetische
Klassifikation, ausschlieBlich nach den Phinen, einen wissenschaftlichen
Wert ? GewiBl, es gibt technische Klassifikationen, die Vorteile bringen:
etwa die Gruppierung nach der wirtschaftlichen Auswertbarkeit der
Organismen (man denke an die Zusammenfassung von giftigen und ellbaren
Pilzen) oder auch die Gruppierung nach dem Alphabet. Aber eine solche
Gruppierung hat doch als Gruppierung keinen wissenschaftlichen Wert.
Sie ist eine Registratur und wie eine Registratur etwa in einem Biirobetrieb
gicher notwendig. Aber wissenschaftliche Begeisterung fiir eine solche
Registratur ? Man klagt iiber das fehlende Interesse an der Systematik.
Wie kann man hoffen, hier einen Wandel zu schaffen, wenn man die einzige
Moglichkeit fiir die Systematik, iiber reine Registratur hinauszuwachsen,
zerstort, indem man tbersieht, dal die Systematik eine reiche Quelle fiir
die phylogenetische Forschung ist ?

2. Die meisten , phénetischen* Klassifikationen sind gar nicht ,rein-
phiinetisch® gemeint. Mehr oder weniger verborgen stecken in ihnen
phylogenetische Vorstellungen, allerdings vielfach negativer Art. Doch
mulB} auch hier wieder daran erinnert werden (vgl. oben S. 148), daB jede
Annahme die Ablehnung einer Gegenannahme hedeutet. Wer eine phylo-
genetische Annahme ablehnt oder anzweifelt, erklirt damit die phylo-
genetischen Gegenannahmen als besser gesichert. Und wenn man schon
Phylogenetik treibt, dann sollte man auch konsequent und offen zu diesen
Auffassungen stehen. Denn gerade die verwaschene Phylogenetik, ver-
quickt mit allerlei nicht-phylogenetischem Beiwerk, ist schuld an den
meisten unbefriedigenden Auseinandersetzungen iiber die Phylogenie.
Wenigstens einen der pseudophylogenetischen Irrwege wollen wir nach-
folgend kurz besprechen.

5. Phylogenetische Abwandlungsrichtungen und System

Wir haben bisher nur von der gewissermaBen ,horizontalen® Ver-
wandtschaft, von der relativen Verwandtschaft gleichzeitig lebender
Organismen gesprochen. Diese Verwandtschaftsform wird nur allzu oft
verwechselt mit der ,,vertikalen Verwandtschaft, den Verwandtschafts-
zusammenhingen in Ahnenlinien. Leider gibt es dazu noch fast unaus-
rottbar die Meinung, man konnen solche Ahnenlinien aufstellen oder doch
mindestens diskutieren, indem man heutige ihrem Umfang nach einiger-
mafBen gleichwertige Taxa linear aneinanderreiht und etwa fragt: stammen
die Magnoliales von den Fagales ab oder umgekehrt ?

Da ich wiederholt auf die im Grunde ganz unmogliche Arbeitsweise
dieser angeblichen Phylogenetik (sie ist eine Pseudophylogenetik oder
Diluvialphylogenetik) hingewiesen habe (z. B. ZiMMErRMANN 1955: 42 und
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1960: 667), gehe ich nur deshalb noch einmal darauf ein, weil m. E. ein
grofler Teil der Bedenken von ,,Phénetikern gegen die ,,Phylogenetiker‘
auf solche pseudophylogenetische Vorstellungen zuriickgeht. Nur allzu
viele Systematiker glauben ja noch heute, ihre wichtigste Entscheidung
wiire: welches Taxon miissen wir ¢an den Anfang unserer Reihen» stellen ?
Sie schlieBen daraus: ,,der heutige, an den Anfang gestellte Organismus A,
bzw. seine Art, Gattung usf. ist primitiv, zumal anerkanntermafien auch
seine Merkmale X und Y primitiv sind. Das mag hinsichtlich der Merkmale
X und Y zutreffen. Nun kommt aber der Fehlschlufi: ,,Weil der Organis-
mus A «an den Anfang» gestellt ist, mull auch sein Merkmal Z primitiv
sein.*

Man priife einmal die angeblich phylogenetischen Behauptungen in der
botanischen Literatur. Es lassen sich viele Dutzende derartiger Fehlschliisse
auffithren. Denn diese Arbeiten mit solchen Fehlschliissen sind h#ufiger
als die angeblich phylogenetischen Arbeiten ohne solche Fehlschlisse. Es
seien wenigstens einige weit verbreitete Beispiele der erwihnten Fehl-
schliisse angedeutet: ,,Die Magnoliales sind wegen der unbestimmten Zahl
ihrer Bliitenorgane, der langgestreckten Bliitenachse, dem nur aus Trachei-
den bestehenden Xylem bei einigen Vertretern primitiv, also sind auch
ihre Zwitterblitten und manche KEinzelheiten ihrer Tracheenstruktur
primitiv.* ,,Der Embryosack der Gnetopside vermittelt zwischen Gymno-
spermen und Angiospermen, also vermitteln sie auch in anderen Organi-
sationsmerkmalen der Bliite usf.

VergroBert wird die Unklarheit noch dadurch, dal} selten klar gesagt
wird, in Bezug auf welchen Ahn (gemeinsamer Ahn der betreffenden Gattung,
Familie, Ordnung, Klasse) ein Merkmal primitiv sein soll.

Diese ,,Stufenleitern‘‘ der Taxa haben bei einer nicht-phylogenetischen
Gruppierung eine mindestens historische Berechtigung. Denn aus der
nicht-phylogenetischen Gruppierung hat sich die phylogenetische ent-
wickelt. Aber bei einer realhistorisch-phylogenetischen Arbeitsweise haben
frithere im vorphylogenetischen Stadium berechtigte Annahmen keine
Berechtigung mehr. Ich erinnere als Beispiel nur an die Ableitungen des
Generationswechsels. Im nicht-phylogenetischen Sinne konnte HoFMEISTER
die heterospore Selaginella zwischen einen isosporen Farn und eine Konifere
einschalten. Im phylogenetischen Sinn ist das falsch. Das Beispiel zeigt
aber, dall — so hat es im Grunde auch HorMmEISTER wohl gemeint —
diese Stufenleiter des (Generationswechsels eine merkmalsphylogenetische
Information enthiilt. Das Merkmal der Heterosporie vermittelt zwischen
der Isosporie und der Samenfortpflanzung.

Ohne daf} wir diese Frage hier eingehender diskutieren kénnen, kénnen
wir doch festhalten: Manche merkmalsphylogenetische Erkenntnisse (man
denke etwa an die Riickkehr von Ranunculus subgen. Batrachiwm zum
Wasserleben und zu entsprechenden Blattgestaltungen, oder an die Riick-
kehr mancher Thalictrum-Arten zur Windbestdubung) sind auch fiir die
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systematische Gruppierung wichtig. Auch hier sind die Beziehungen
zwischen Systematik und Phylogenetik gegenseitig. Ohne eine brauchbare
wirklich ,natiirliche” Systematik lassen sich keine brauchbaren phylo-
genetischen Schliisse ziehen.

6. Zusammenfassung

1. Das phénetische Gruppieren, das Zusammenfassen der Organismen
nach den Phiinen, ist eine entscheidende Voraussetzung fiir jede Systematik.

2. Es ist sicherlich verdienstlich, dal man sich nicht mit einem intuiti-
ven Schiitzen der Ahnlichkeiten begniigt, sondern hier nach quantitativen
Methoden strebt.

3. Da aber die Phylogenie (genauer die Hologenie) der einzige natiir-
liche Zusammenhang verschiedenartiger Organismen ist, kann eine wissen-
schaftliche Systematik nicht bei einer phinetischen Gruppierung stehen
bleiben. Wir miissen versuchen, die zunéchst rein phinetischen Ergebnisse
fiir die phylogenetische Gruppierung auszuwerten.

4. Bei groflen Merkmalsdifferenzen wie in Abb. 1 sind die abgestuften
Ahnlichkeiten der beteiligten Organismen Zeugen fiir die abgestufte
genealogische Verwandtschaft. Das natiirliche phylogenetische (hierarchi-
sche) System ist in seinen groBen Ziigen auf die abgestufte Ahnlichkeit
der Phiine gegriindet,.

5. Bei weniger deutlichen Merkmalsdifferenzen bestehen offene Fragen
der phylogenetischen Verwandtschaft.

6. Sichere Aussagen iiber die Richtung der phylogenetischen Abwand-
lung (und damit der vertikalen Verwandtschaft) lassen sich vor allem aus
den Fossilfunden erbringen. Am zuverldssigsten sind dabei die merkmals-
phylogenetischen Aussagen.
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