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gegen die Datenflut, die sich molekular-
biologisch erheben lässt, kommt kein Mi-
kroskop und kein Morphologe an. „Wenn 
schon, denn schon“, dachte sich Schier-
water und nahm sich Anfang des neuen 
Jahrtausends die Genomsequenzierung 
von Trichoplax vor. 

Mut zum Risiko

Aus heutiger Sicht eine einfache und 
mit 15.000 Euro fast billige Angelegenheit. 
Doch damals war es eine Herausforderung, 
vor allem finanziell: dreieinhalb Millio-
nen Dollar sollte der Spaß kosten. Auf die 
Frage, ob er das Geld hier in Deutschland 
beantragt hat, schüttelt Bernd Schierwater 
den Kopf, so dass der Ohrring am linken 
Ohr hin- und herfliegt. „So etwas konnte 
ich nur in den USA machen. Dort finden 
sich mehr Geld, Ressourcen und vor allem 
sehr viel mehr Mut zur Innovation und zum 
Risiko. Die Deutschen sind eher geneigt, 
etwas zu fördern, das erprobt ist, von dem 
man weiß, dass es funktioniert.“ 

In den USA könne man sich auch um 
Fördergelder bewerben, wenn man sagt: 
„Ich habe keine Ahnung, ob es funktio-
niert, ich habe keine Ahnung, ob was da-
bei rauskommt, aber es ist spannend, das 
könnte was Wichtiges werden, das müssen 
wir versuchen.“

2007 hatte das von Bernd Schierwater 
ins Leben gerufene „Trichoplax-Genom-
Konsortium“ das Trichoplax-Genom 
entschlüsselt, die Kugel kam ins Rollen. 

Bereits 2006 offenbarten Vergleiche mito-
chondrialer DNA, die sich für solche Ana-
lysen gut eignet, weil sie hochkonserviert 
ist und typische Unterschiede bei Meta- 
und Protozoa aufweist, dass Trichoplax-
mtDNA einen hohen Anteil an open rea-
ding frames und nicht-codierender DNA 
aufweist. Diese charakteristischen Proto-
zoen-Eigenschaften fehlen bei Schwäm-
men bereits. Dagegen fehlen Trichoplax 
Metazoen-Gene für ribosomale Proteine 
(PNAS 2006, 103:23). Ein weiteres Indiz, 
dass Trichoplax dichter am Ursprung der 
Vielzeller sitzt als ein Schwamm. 

In diesem Jahr präsentierte Schier-
water nun endlich seine “total evidence“-
Analyse. Berücksichtigt werden darin 
die morphologischen, ökologischen und 
physiologischen Daten genauso wie die 
molekularbiologischen. Es handelt sich, 
wie Schierwater meint, um eine Analyse, 
„in der man alle verfügbaren Merkmale be-
rücksichtigen kann“. Alle Daten der letzten 
15 Jahre wurden zusammengestellt und 
„mit modernen Methoden“ analysiert. 

Die molekularen Daten des letzten 
Jahres machten 99,9 Prozent der Analy-
sen aus, und nur 0,1 Prozent wurden von 
den Daten bestritten, die Schierwater über 
mehr als 15 Jahre davor gesammelt hatte. 
„Das ist einfach die traurige Wirklichkeit“, 
meint er achselzuckend. 

Viele Gene

Traurig braucht Schierwater aber 
nicht zu sein. Neben gut platzierten Pu-
blikationen, zum Beispiel in PloS One 
(2008, 3(8):e2457) und Nature (2008, 
454(7207):955-60), hat seine Analyse 
nämlich Erstaunliches zu Tage gefördert. 
Die Genomgröße von Trichoplax (4x107 
Basenpaare) liegt nach Angaben von wi-
kipedia zwischen derjenigen von Backhefe 
Saccharomyces cerevisiae (2x107) und Fa-
denwurm Caenorhabditis elegans (8x107), 
aber die Dichte an Genen ist größer.

Über 11.000 Gene haben Schierwa-
ter & Co bei Trichoplax bereits gefunden, 
gut die Hälfte der Gene des Menschen. In 

dem dreischichtigen Wesen ist schon vieles 
enthalten, nur eben in einfacher Form. 
„Deswegen ist es auch so genial, mit Tri-
choplax zu arbeiten“, findet Schierwater. 
„Gene, die bei höheren Tieren eine kom-
plexe Funktion haben, werden bei Tricho-
plax auch exprimiert, haben hier aber eine 
vergleichsweise einfache Funktion.“ Der 
kleine Kerl ist nicht nur „der beste lebende 
Ersatz des Urmetazoon-Genoms“, sondern 
auch viel enger mit dem Menschen ver-
wandt, als sein Äußeres vermuten lässt.

Fazit von Bernd Schierwater: Es gab 
keine lineare Entwicklung der Metazoa 

auf einem Zeitstrahl. Wenn es eine Kolonie 
einzelner Zellen gab, die sich vor rund ei-
ner Milliarde Jahren zu einem Mehrzeller 
zusammengefunden haben, dann haben 
sich die Linien, aus denen sich die Tier-
gruppen entwickelten, schon früh getrennt 
und parallel weiterentwickelt. Es gab also 
eher ein evolutionäres Nebeneinander als 
ein geregeltes Nacheinander. 

Große Familie

Zudem fanden Schierwater und seine 
Mitarbeiter Trichoplax nicht nur in wär-
meren Meeren, tropisch wie subtropisch, 
die lange Zeit als ausschließlicher Lebens-
raum angesehen wurden, sondern auch in 
ökologischen Nischen im Mittelmeer und 
im Atlantik. „Die Tiere unterscheiden sich 
substantiell. Das sind völlig verschiedene 
Arten, Gattungen und Familien.“ 

Ist Schierwater dabei, den Baum der 
Placozoa zu verzweigen? „Ja. Bisher beste-
hen die Placozoen aus einer Tierart. Wir 
werden demnächst mehr als 30 neue Tier-
arten daraus machen, mit verschiedenen 
Gattungen, Familien, vielleicht sogar Ord-
nungen. Es kann sogar sein, dass wir mit 
Trichoplax adhaerens eine Art sequenziert 
haben, die innerhalb der Placozoa eine 
abgeleitete Variante darstellt und es noch 
viel basalere Arten gibt.“ 

Gibt es ein wissenschaftliches Leben 
neben Trichoplax? Die Antwort verblüfft: 
„Das Wattenmeer. Wir wollen nachprüfen, 
ob die Veränderung des Klimas einen Ein-

fluss auf die Biodiversität hat. Um das zu 
verfolgen, schicken wir nicht 20 Jahre lang 
Doktoranden ins Watt, sondern wir gehen 
zweimal im Jahr hin, nehmen eine Probe 
und praktizieren Metagenomics.“ Schier-
water grinst: „Wahrscheinlich muss ich die 
Analysen wieder in den USA machen.“ 

Was also bleibt? Erstens: Manchmal 
wirft ein drei Millimeter großes Tier einen 
Schatten, der einer gestandenen Birke die 
Sonne nehmen könnte. Zweitens: Wenn 
ihr etwas Neues und Gewagtes plant, ver-
sucht es in oder mit der Neuen Welt.
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Bernd Schierwater (6. v. re.) mit Tochter und Trichoplax-Forschergruppe.

Thorsten Lieke
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