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Zeichenprozesse als Bedingungen der Méglichkeit
von Leben und Evolution: Zur Notwendigkeit einer
Molekularpragmatik

Guanther Witzany, Universitét Salzburg

Summary. The author argues the position that life is only possible on the basis of
semiotic processes. He claims that Nature is semiotically organized and that evolution is
semiotically controlled, and justifies these claims by elaborating and generalizing the tenets
of action-theoretically oriented pragmatics and discussing them with respect to recent
research results in biological taxonomy, molecular biology, biochemistry, sociobiology, and
the theory of evolution. Particularly compelling evidence for the claim that elementary life
processes would be impossible without sign processes is found in intraorganismic semioses.
From this perspective, evolution itself no longer appears to be a result of mutation and
selection, but of generative semioses and their successful trials within the horizon of Nature
as a “universally interacting community”. :

Zusammenfassung. Der Autor vertritt die These, daf8 Leben nur unter der Bedingung

semiotischer Prozesse moglich ist. Die Annahme einer semiotisch organisierten Natur und

einer semiotisch gesteuerten Evolution ist eine Weiterentwicklung und Veraligemeinerung

der handlungstheoretisch orientierten Pragmatik im Hinblick auf aktuelle Forschungsergebnisse

der biologischen Taxonomie, Molekularbiologie, Biochemie, Soziobiclogie und Evolutions-

theorie. Gerade der Bereich intraorganismischer Semiosen verdeutlicht, daB elementare

Lebensprozesse ohne Zeichenprozesse unméglich wiren. In dieser Perspektive erscheint

auch Evolution nicht mehr als Ergebnis von Mutation und Selektion, sondern von generativen

Semiosen und deren Bewidhrung im Horizont von Natur als ,universaler Interaktionsge- -
meinschaft". ) .

1. Elinleltung

Die Erforschung aller Formen des Lebens durch zahlreiche biologische For-
schungsrichtungen filhrte in vielen Bereichen zu dem Problem uneinheitlicher
Begriffsbildungen, so daB konstruktive interdisziplindre Forschungsanséatze
und Theoriediskurse nicht selten zum Scheitem verurteilt waren. Alte Klas-
sifikationssysteme der Zoologie arbeiteten mit einem Begriffsinventar, das mit
jenem der Mikrobiologie, Botanik usw. kaum kompatibel war. .

Die moderne biologische Systematik (Taxonomie) hat dieses Ubel sich
gegenseitig behindernder Forschung beseitigt: Sie geht von einem Modell
R.H. Wittakers aus, das inzwischen interdisziplindr auf breiten Konsens
gestoBen ist. Es vermeidet die terminologischen Unterschiede der Einzel- -
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disziplinen und bericksichtigt dennoch alle wichtigen Struktur- und Orga-
nisationsmerkmale der betreffenden Forschungsrichtungen in ausreichen-
dem MaBe.

So werden fiinf Organismenreiche nach ihren Strukturmerkmalen und
Lebenszyklen (Stammbaum, Vermehrung, Ernahrung, soziale Interaktion
usw.) unterschieden. Die grundlegende Einteilungskategorie ist die Eintei-
lung der Lebewesen nach Arten. Man rechnet heute mit mindestens 3 Mil-
lionen bestehenden Arten, unter Umsténden aber auch mit 10 bis 20 Mil-
lionen, von denen die meisten Insekten sind (Margulis & Schwartz 1989).
Eine weit gro Bere Anzahl von Arten ist allerdings im Laufe der Erdgeschichte
ausgestorben. Mehrere eng verwandte Arten werden zu Gattungen, eng
verwandte Gattungen zu Familien, diese dann zu Ordnungen, Ordnungen
zu Klassen, Klassen zu Stdmmen und schlieBlich die Stdmme (phyla) zu
Organismenreichen zusammengefaBt. Dieser Einteilungsmodus orientiert
sich immer an natlrlichen Verwandtschaftsgruppenmerkmalen.

Die funf Organismenreiche lassen sich eindeutig und klar voneinander
unterscheiden. Die Einzeller ohne echten Zellkern (Prokaryoten) unter-
scheiden sich von der nachsten Evolutionsstufe, den Einzellern (und ihren
Verwandten) mit echtem Zellkern (Eukaryoten), weit deutlicher als bei-

. spielsweise Tiere von Pflanzen. L.ebewesen mit echtem Zellkern teilt man
in eukaryotische Mikroorganismen und deren Verwandte (Protoctisten) und
in die phanotypisch gréBeren eukaryotischen Lebewesen — Pflanzen, Pilze
und Tiere —, Uber die die beiden Autorinnen Lynn Margulis und Karlene V.
Schwartz, die Wittakers Modell systematisch ausgearbeitet haben, sagen:

.Die drei letztgenannten, uns vertrauteren Organismenreiche stehen fiir die verschie-
denen 8kologischen Erfolgsstrategien gréBerer Lebewesen, Produktion (Pflanzen), Ab-
sorption (Pilze), und Konsumption (Tiere). (Margulis & Schwartz 1989:11)

Die &ltesten fossilen Funde, bakteriendhnliche Gebilde, konnten auf ein
Alter von etwa 3,5 Milliarden Jahren datiert werden. Prokaryoten (Bakterien)
sind demnach jene Lebewesen, welche die Erde am langsten bewohnen.
Die Protoctisten treten vor etwa 1,2 Milliarden Jahren auf. Ihnen folgen
vor etwa 700 Millionen Jahren die ersten Tiere. Vor etwa 400 Millionen
Jahren entstehen die Pilze, und das jingste Organismenreich, die Pflanzen,
tritt vor etwa 380 Millionen Jahren auf (Margulis & Schwartz 1989). -
So verschieden die Organismenreiche und ihre Arten auch sein mogen,
so gibt es auch Gemeinsamkeiten zwischen ihnen, was ja auch evolu-
tionsgeschichtlich zu erwarten ist: Alle Lebewesen stammen von anderen
Lebewesen, ihren Vorfahren ab. Nach der Entstehung der ersten Lebe-
wesen gab es nie wieder eine Lebenserschaffung aus Nicht-Leben. Zu
jedem Lebewesen |48t sich prinzipiell eine Stammes-, Familien- und Ar-
tengeschichte angeben. Die Biologie hat sich seit ihrem Bestehen intensiv
bemdiht, solche Stammbaume des Lebens zu rekonstruieren, und man
kann daher begriindeterweise davon ausgehen, daB alle Lebewesen in
einem unterschiedlichen Verwandtschaftsverhaltnis direkter oder indirekter
Art zueinander stehen. Evolutionsgeschichte ist genau betrachtet immer
auch Stammes-, Familien- und Artengeschichte. Diese Geschichte der
biologischen Arten und der diese Arten reproduzierenden Generationen
ist durch eine lebensraumspezifische Interaktionslogik und Interaktionsdy-
namik gekennzeichnet. Die Soziobiologie erforscht solche spezifischen
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Formen regelgeleiteter Interaktionen zwischen Lebewesen gleicher, aber
auch unterschiedlicher Art (Bekoff & Wells 1980, Partridge 1982, Seeley
1982, Ryker 1984, Huber & Thorson 1986, Todt 1986). Dabei hat sich
gezeigt, daB zahlreiche Interaktionen zeichenvermittelt sind. Alle untersuchten
Interaktionsformen lassen auf artspezifische Kodes schlieBen, mit denen
Verhaltenskoordination und/oder Vergesellschaftung durchgefiihrt wird. Am
erfolgreichsten war die Entschitsselung des Nukleinsdurekodes durch die
Molekularbiologie und Biochemie, die deshalb besondere Beachtung ge-
funden hat, weil dieser Kode fir den genotypischen Bereich aller unter-
schiedlichen phanotypischen Organismenreiche universale Geltung hat.
, Die detaillierte Untersuchung von Kodes ist zweifellos ein Aufgabengebiet
der Semiotik. Sie erforscht konsequenterweise nicht nur Zeichenprozesse
im menschlichen Bereich sondern — beispielsweise in der Zoosemiotik —
auch Zeichenprozesse bei nicht-menschlichen Lebewesen, bei Tieren (Se-
beok 1977). Auch hier hat sich gezeigt, daB eine klare Unterscheidung
zwischen Zeichenprozessen von hoheren Tieren und jenen von Menschen
sinnvoll ist. Was die Erforschung des Nukleinsaurekodes betrifft, so fallt
das wohl in den Bereich einer (erst noch auszuarbeitenden) Molekularse-
miotik. Auch hier liegen wichtige Forschungsergebnisse vor (Bystfina 1983).
Bislang fehlen aber semiotische Forschungen im Bereich der Organismen-
reiche der Prokaryoten, der Protoctisten und der Pilze, oder sie verlieren
sich in der terminologischen Verwirrung klassischer Einteilungssysteme
biologischer Spezialgebiete. Da auch in diesen Bereichen vielfltigste For-
men von Verhaltenskoordination und/oder Vergesellschaftung nachgewie-
sen werden konnten, ware eine Forschungsinitiative der Semiotik nur
konsequent und wiirde wesentlich zu einem besseren Verstiandnis aller'
Formen belebter Natur beitragen kdnnen. .

DaB Zeichenprozesse nicht nur zur Organisation von Uberlebensfahigkeit
und beinahe allen artspezifischen Interaktionen dienen (natiirliche Ver-
wandtschaftsgruppen verfiigen in der Regel Uber das gleiche oder ein
ahnliches Zeichen- und Zeichenverwendungsregel-Repertoire), sondern
grundsatzlich als Bedingung der Mdglichkeit von Le-
ben und Evolution angenommen werden kdnnen, will ich in diesem
Beitrag zu zeigen versuchen. Wenn es der Semiotik dann eines Tages
gelingt, ihren Forschungshorizont auf die Erforschung aller Zeichenprozes-
se in allen Organismenreichen auszudehnen, wiirde meine Grundannahme
sicherlich detaillierter begriind- aber auch kritisierbar sein. Ich beziehe
mich bei der Annahme semiotischer Prozesse in allen Organismenreichen
im wesentlichen auf Forschungen von Molekularbiologie, Biochemie und
Soziobiologie. Demnach lassen sich fiir jedes Lebewesen jedes Organis-
menreiches drei Ebenen semiotischer Prozesse unterscheiden, die zuein-
ander in einem komplementaren Verhiltnis stehen:

1. Intraorganismische Semiosen: Hierzu z3hlen alle zeichenvermittelten,
regelgeleiteten Interaktionen zwischen den einzelnen Bestandteilen eines
Organismus. Weitere Differenzierungen sind hier sinnvoll:
a.Intrazeliulare Semiosen: Zeichenprozesse zwischen Bestandteilen ei-
_ ner Zelle, speziell die enzymatische Aktivierung des genetischen Nu-

kleinsdurekodes;
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b.Interzellulare Semiosen: Zeichenprozesse zwischen Zellen und Zell-
verbanden (Organen) eines Organismus.

2. Interorganismische Semiosen: Zeichenprozesse zwischen Organismen
einer speziellen biologischen Art.

3. Metaorganismische (artiibergreifende) Semiosen: Es gibt auch zwischen
Lebewesen unterschiedlicher Arten regelgeleitete, zeichenvermittelte In-
teraktionen, die zum Teil hochkomplex sein kénnen (z.B. Formen des
Parasitierens und der Symbiose).

Bei der Untersuchung meiner Annahme, daB die Evolution der biologischen
Artenvieifait das Ergebnis semiotischer Prozesse nicht nur auf diesen drei
Ebenen sondern auch zwischen diesen drei Ebenen ist, nimmt die Dar-
stellung der intraorganismischen Semiosen den wichtigsten Platz ein. Denn
so sehr sich die Phanotypen aller biologischen Arten der Organismenreiche
auch unterscheiden, so &hnlich sind sich die Semiosen ihrer jeweiligen
Zellbestandteile, Zellen und Zellverbénde.

2. Interzelluldre Semiosen

Ein einzelliges Lebewesen vermag alle lebenserhaltenden Funktionen al-
leine auszufihren. Mehrzellige Organismen sind dagegen auf eine erfolg-
reiche Verhaltenskoordination zahlreicher unterschiedlicher Zellverbande,
Gewebe und Organe angewiesen. Ohne gut funktionierende Semiosen
zwischen Zellen, Geweben und Organen wére eine solche Verhaltensko-
ordination nicht mdglich.

Die interzellularen Semiosen geschehen mittels chemischer Substanzen,
die als Zeichen in der Ubermittlung bestimmter Botschaften fungieren, man
nennt sie daher chemische Botenstoffe. interagieren Zelien direkt mitein-
ander, so kdnnen solche Semiosen duBerst rasch statffinden: Bei neuro-
nalen Semiosen heiBen die verwendeten Zeichen Neurotransmitter (Snyder
1985, Iversen 1985). Interagieren Zellen indirekt miteinander, so dauert
das etwas ldnger: Bei hormonalen Semiosen heif3en die Zeichen Hormone
(Snyder 1985, Iversen 1985, Krieger 1983).

Zwischen diesen beiden interzellularen Semioseformen gibt es auch
flieBende Ubergange, d.h. sie funktionieren nicht ausschlieBlich getrennt
voneinander, sondern sind begrenzt kompatibel. Das zeigt sich daran, da
dasselbe chemische Zeichen in jeder der beiden Semioseformen verschie-
den verwendet werden kann. Die pragmatische Zeichenverwendungsregel
istdieselbe: Spezifische Zellen senden Botenstoffe an spezifische Zieizellen
(Adressaten), die diese mittels ihrer Rezeptoren (ldentifizierungsproteine
in der Zelimembran) ,erkennen” und an das Zellinnere weitergeben. Dort
erst reagiert die Zelle auf den semantischen Gehalt der Botschaft, d.h. sie
antwortet durch ein spezifisches, der Botschaft entsprechendes regelige-
leitetes Verhalten und/oder die Produktion spezifischer Stoffe. Auch bei
diesen Semiosen kann es zu RegelverstoBen kommen, die die Zelle
veranlassen, sich falsch zu verhalten. Der Grund dafiir liegt nicht selten
darin, dafB3 der Rezeptor in der Zelimembran einer Zelle den semantischen
Gehalt eines Botenstoffes mit dem eines anderen verwechselt (1), ihn gar
nicht identifiziert (I1) oder einen Stoff fiir einen Botenstoff halt, ohne daB
es einer ist (1) (Rubenstein 1980, Hofer 1977). :
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Die Nervenzellen senden Botschaften an die jeweiligen Gruppen von
Zielzellen (Adressaten): an andere Nervenzellen, Driisenzelien, Muskel-
zellen. Die Nervenzellen entlassen dabei die chemischen Botenstoffe ber
sogenannte Synapsen und den synaptischen Spalt (interzellularer Raum)
an die Zielzelle, die diese Botenstoffe (iber ihre Rezeptoren identifiziert
und die Botschaft an das Zellinnere weitergibt (Llinas 1982, Berridge &
irvine 1984, Berridge 1985, Carafoli & Penniston 1986). Dort sorgen in-
trazellulare Semiosen fir die interzeliuldare Antwort. Die neuronalen Se-
miosen geschehen {iber relativ kurze Distanzen hinweg innerhalb von
Millisekunden. ,

Die hormonellen Semiosen geschehen hauptséchlich liber das innerse-
kretorische Driisensystem. Eine Driise setzt Hormone frei, welche von den
Rezeptoren der Zielzellen als Botenstoffe identifiziert werden. Die Drisen
geben die Hormone an die Blutbahn ab, die Zielzellen nehmen sie Uber
die Blutbahn auf und {ibermitteln die Botschaft an das Zellinnere. Hormone
gelangen durch die Verteilung Uber den Blutstrom in den ganzen Kérper.
Hormonelle Semiosen dauern dafiir langer und kdnnen eine Antwort der
Zielzellen mitunter erst in Minuten oder sogar Stunden hervorrufen (Snyder
1985).

Zwei Beispiele mdgen verdeutlichen, wie ein und derselbe chemische
Botenstoff durch die Verwendung in zwei verschiedenen Semioseformen
unterschiedliche Bedeutungen annehmen kann, wie der pragmatische Kon-
text also die Bedeutung festlegt:

— Noradrenalin: Noradrenalin wird von der Nebennierenrinde als Hormon
ausgeschittet. Es fordert die Herzkontraktion, erweitert die Bronchien
und verstérkt die Kontraktionskraft der Arm- und Beinmuskulatur. Wird
Noradrenalin als Neurotransmitter von Nervenzellen des sympathischen
Nervensystems verwendet, so verengt es die BlutgefaBe und erhoht
den Blutdruck.

— Vasopressin: Vasopressin wird vom Hinterlappen der Hypophyse (einer
Hirnanhangdriise) ausgeschittet. Es steigert als Hormon den Blutdruck
durch Verengung der BlutgefaBe und hemmt die Harnproduktion, weil
es die Fahigkeit der Niere zur Wasserriickresorption steigert. Als Neu-
rotransmitter von Nervenzellen dient Vasopressin im Hirn als Stoff, der
bei der Gedéachtnisbildung beteiligt ist (Snyder 1985).

Sowohl in hormonellen wie in neuronalen Semioseformen werden zum
Teil verschiedene, zum Teil identische Botenstoffe fiir ganz unterschiedliche
Botschaften verwendet und von den jeweiligen Adressaten in ihrer unter-
schiedlichen Bedeutung identifiziert (Berridge 1985).

3. Intrazellulére Semiosen
3.1 Zwei intrazelluldre Kodes sorgen fiir die Proteinsynthese

Die Gene der Zelle bestehen nicht aus EiweiBmolekilen, sondern aus
Nukleinsauren. Diese setzen sich ihrerseits aus Nukleotiden zusammen,
deren jedes aus einem Phosphorrest, einem Zuckeranteil und einem Ba-
senanteil besteht. Ist der Zuckeranteil Ribose, nennt man die Nukleinsiure
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Ribonukleinsiure (RNS), ist er Desoxyribose, so nennt man sie Desoxyri-
bonukleinsiure (DNS). Der Nukleinsdurekode dieser beiden Nukleinsduren
besteht fast durchgingig aus einem Alphabet von 4 Basen. Die DNS
verwendet die Basen A(denin), C(ytosin), G(uanin), und T(hymin), wéahrend
die RNS ebenfalls die ersten drei Basen, statt des Thymins jedoch U(racil)
verwendet. Die Nukleinsauremolekiile sind Faden von unterschiedlicher
Lange, ohne Verzweigungen und ohne Vernetzungen. Die Basen sind
linear aneinandergereiht, und man bezeichnet sie als Basensequenzen,
die sich als solche auch schriftlich festhalten lassen (Watson 1983, Fel-
senfeld 1985, Darnell 1985).

Doch die Nukleinsauren, die den genetischen Kode konstituieren, sind
nicht Bestandteile des Kodes, mit dem die EiweiBmolekile konstituiert
werden. Die Herstellung von EiweiBmolekilen ermdglicht der Zelle ihre
Erhaltung und Vermehrung. Der ganze Stoffwechsel einer Zelle verfolgt
in erster Linie diesen Zweck. Proteine (EiweiBe) werden durch Aminoséau-
resequenzen konstituiert. Der Aminosaurekode besteht aus einem Alphabet
von 20 unterschiedlichen Aminosauren, die sich auBerdem noch in elek-
trisch positiv und negativ geladene, in hydrophile und hydrophobe (bzw.
lipophile) unterscheiden lassen (Watson 1983, Felsenfeld 1985).

Ganz ahnlich wie DNS- und RNS-Molekiile sind Proteine lineare Mole-
kile, wobei die Abfolge von Aminosduren ein Proteinindividuum
definiert. Aufgrund der physikalisch-chemischen Eigenschaften der Amino-
sduren und deren Interaktion faltet sich ein Protein in einer genau festge-
legten raumlichen Struktur, die dann fir die Funktion des Proteins ent-
scheidend ist.

Einen kurzen Aminosiurestrang mit wenigen Aminosauren nennt man
Oligopeptidkette, einen mit vielen Polypeptidkette. Proteine bestehen hin-
gegen aus 50 bis 2000 Aminosé&uren. Die Regeln, nach denen Sequenzen
aufgebaut werden, sind in der DNS festgelegt. Wie aber kann die DNS
den Aufbau der Proteine regeln, wenn diese durch Aminoséuresequenzen
konstituiert werden (Doolittle 1985)?

Der Aufbau der Proteinmolekiile, die zum Zellwachstum, zum Stoffwech-
sel und zur Vermehrung notwendig sind, unterliegt einer stabilen Regel-
befolgung. Die zentrale Regel fur die Funktion des genetischen Kodes,
der die Gesamtfunktion und die Details der Proteinsynthese definiert, ist
die komplementire Basenpaarung: So hat das Guanin die Tendenz, sich
im Doppelstrang der DNS oder RNS an das gegeniiberliegende Cytosin
anzulagern, und umgekehrt. Das Adenin hat die Tendenz, sich bei der
DNS an das Thymin, bei der RNS an das Uracil anzulagern. Das betrifft
also die Grammatik des NukleinsZurekodes. .

Auf der DNS oder RNS gehéren jeweils drei aufeinanderfolgende Basen
zusammen. Sie bilden ein sogenanntes Triplett oder Kodon. In dieser Form
erst nehmen die Basen der Nukleinsduren Bedeutsamkeit an, denn als
Triplett symbolisieren sie jeweils genau eine Aminosaure. Als Kombina-
tionsmdglichkeiten ergeben sich bei den Tripletts insgesamt 64 Variationen.
Von den 64 Tripletts dienen drei als Start- und Stopsignale, bestimmen
also Anfang und Ende der Proteinkette. Die Abfolge der verbleibenden 61
Tripletts auf der DNS regelt die Reihenfolge der Aminosduren, indem jedes
Triplett fiir eine Aminoséure kodiert ist. Fir jeden Buchstaben des Ami-
nosaurekodes gibt es ein oder mehrere ,Worter” aus drei Buchstaben des
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Nukleinsiurekodes. Der genetische Kode ist namlich redundant: 61 Tripletts
bestimmen 20 Aminosauren. Dabei heit ,Wort* hier: ein als Basensequenz
fur die Grammatik des Aminoséurekodes bedeutsames Gebilde, das sich
semantisch wie das Wort einer Sprache verhalt.

Bei der Proteinsynthese muB eine proteinbauende instanz den Text der
Nukleinsduresequenzen, die fur die Aminosauren kodiert sind, lesen, d.h.
ihn richtig entschliisseln und der Information entsprechend bestimmten
Regeln folgen. Sie muB dabei beim ersten Mononukleotid anfangen, die
ersten drei zu einem Triplett zusammenfassen und die diesem Triplett
entsprechende Aminoséure als Anfangsglied der Polypeptidkette antrans-
portieren, d.h. als Anfangsglied der Aminosauresequenz produzieren. Falls
die proteinbauende Instanz das erste Mononukleotid — aus welchen Griin-
den auch immer — nicht oder falsch gelesen hat, kommt, auch wenn alle
anderen Glieder stimmen, eine falsche Sequenz, ein falsches Protein
heraus: Der Ablesefehler ist ein Fehler in der Anwendung der Grammatik
der Nukleinsdurekodes, der den semantischen Gehalt der betreffenden
Ubersetzung in den Aminosdurekode so verandert, daB das Ergebnis der
Semiose nicht dem Zweck entspricht, zu dem sie ausgefihrt wurde.

Auch die Ableserichtung ist fiir die proteinbauende Instanz unumkehrbar,
sie kann die Nukleinsiurekette nur in einer Richtung ablesen. Wire es
nicht so, sdhen Grammatik und Semantik des Nukleinsdurekodes véllig
anders aus (Watson 1983).

Nur weil die Molekularbiologie und die Blochemle diese Proteinsynthese
als regelgelelteten zeichenvermittelten Produktionsproze interpretiert ha-
ben, konnten sie den genetischen Kode postulieren und ihn zumindest
grammatisch/semantisch entschliisseln. Sie fanden die Zuordnung aller 64
Tripletts zu Aminos&uren im einzelnen heraus. So wurde eine Kode-Tabelle
erstellt, die die Grammatik/'Semantik des DNS/RNS-Kodes im Blick auf
den Protein-/Aminoséurekode definiert. Dieser ,Kode-Katalog* kann als
~Worterbuch* verwendet werden: Jeder beliebige DNS-Faden kann als
Text gelesen werden, der entsprechend dem Wérterbuch die Proteinsyn-
these bestimmt. Auf diese Weise 148t sich zwar die Aminosauresequenz
voraussagen, die das Protein konstituiert; die Voraussage von deren raum-
licher Faltung (und die erst 148t eine Analyse der jeweiligen Proteinfunktion
zu) ist bis heute aber nur in wenigen Fallen méglich (Watson 1983). _

Die DNS besteht aus zwei komplementéren Strangen, in denen sich
die jeweiligen Kodons und Antikodons, also die affinen Basenpaare Uber
Wasserstoffbriicken binden. Dieser Doppelstrang erscheint als raumlich
schraubenartige Struktur, die der energetischen Stabilisierung dient. Die
auf diese Weise spezifisch spiralisierte DNS ist im Zellkern verpackt. Die
Eigenart der Verpackung bewirkt, daB Sequenzelemente, die auf der li-
nearen DNS raumlich weit auseinanderliegen, raumlich nahe beisammen-
liegen kdnnen. Diese rdumliche Ndhe ermdglicht spezifische Interaktions-
formen mit regulatorischer Wirkung, die bei der raumlichen Entfernung in
der linearen DNS unméglich waren. Die Eigenart der Verpackung entsteht
dadurch, daB die Grundspirale in dem MaBe zu einer Superspirale (Watson
1983) verbogen wird, daB die Grundspirale gerade soeben keinen Schaden
nimmt.

Bei der Proteinsynthese wird dieser Doppelstrang geteilt. An den jewei-
ligen DNS-Strangen bildet sich Ribonukleinsaure aus. Die DNS-Sequenz
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wird in eine RNS-Sequenz Uiberschrieben, die sich komplementar an die
freien DNS-Abschnitte anlagert. Sie wird als Messenger-RNS (m-RNS)
bezeichnet und dient als Vorlage fir die Produktion des Proteins. Hierzu
wird die m-RNS aus dem Nukleus ins Zellplasma hinaustransportiert.

Die Gesamtmenge der Gene in einer Zelle eines Organismus nennt
man Genom. Ein solches Genom beispielsweise einer S3ugetierzelle um-
faBt etwa zweieinhaib Milliarden Basenpaare, in denen die gesamte ge-
netische Information des betreffenden Sdugetieres gespeichert ist. In Form
der m-RNS gelangt die Information fir ein bestimmtes Protein von der
Informationsquelle DNS zum Ort der Proteinsynthese. Dort erst wird die -
m-RNS mit Hilfe von Adaptoren (t-RNS-Molekiilen) und den Ribosomen
in Gruppen von je drei Basen abgelesen und in Sequenzen von Amino-
sduren Ubertragen. Die tatsachliche Beziehung zwischen Genotypus und
Phénotypus iauft Uber diese Proteinsynthese, bei der Triplefts von Nu-
kleinsaurebasen in genau entsprechende Aminosauren Ubersetzt werden,
die als Proteine durch ihre rdumliche Struktur all die Funktionen ausfihren
kénnen, die ein Entstehen der unterschiedlichen Phanotypen ausmachen
und diese voneinander unterscheidet.

3.2 Regelgeleitete Interaktion im Bereich der Nukleinsduren

Nach dieser kursorischen Darstellung der Semiosen, {iber die der Protein-
synthese-ProzeB organisiert wird, und der dabei verwendeten Kodes will
ich nun die regelgeleiteten Interaktionen im Bereich der Nukieinsauren
etwas genauer erdrtern.

Der Umschreibungsproze von der DNS in die RNS ist ein komplexer
Vorgang, von dessen Genauigkeit die Realisation der Information abhéngt,
die im genetischen Text fixiert ist. Nachdem also die m-RNS gebildet
wurde und aus dem Zellkern heraustransportiert ist,” wird diese an die
proteinbauende Instanz (die Ribosomen) gestreckt angelagert. Nur in dieser
Form kann die m-RNS als geeignete Textvorlage bzw. als informations-
abnahmefahig fungieren. An diesen Kodons der m-RNS, die an den Ri-
bosomen angelagert werden, lagern sich nun nicht die dazupassenden
Aminoséuren an, sondern die zu den Kodons komplementéren Anti-Kodons
der t-RNS (Transfer-RNS). Die Anti-Kodons der t-RNS sind mit einem von
der Zelle produzierten Vorrat an ihnen zugehériger Aminosaure beladen
und bewegen sich zur Ribosomoberflache. Das ist der Grund, weshalb
man sie eben Transfer-RNS (t-RNS) nennt. Die t-RNS-Molekiile bestehen
aus etwa 80 Nukleotiden (manche enthalten bis zu 120) in Kettenform
hintereinander. in der mittieren Schieife des kieeblattformigen Molekiils
sitzt immer ein Triplett, 2.B. CCA (Cytosin-Cytosin-Adenin). Dieses Anti-
Kodon lagert sich an das komplementédre Triplett, in diesem Fall AAC
{Adenin-Adenin-Cytosin) der m-RNS an. Das t-RNS-Molekiil wandert also
mit der seinem Anti-Kodon entsprechenden Aminosaure zur Ribosom-
Oberflache und sucht sich auf dem dort gestreckt angelagerten m-RNS-
Molekill das zu diesem Anti-Kodon passende Kodon. Hat es dieses ge-
funden, verharrt es dort. Bald darauf lagert sich an das daneben liegende
n&chste Kodon der m-RNS ein t-RNS-Molekill mit seinem komplementéren
Anti-Kodon an. Es fragt an seinem Ende ebenfalls eine zum Anti-Kodon
passende Aminosaure.
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Beide Aminosauren liegen nun nebeneinander, und zwischen ihnen wird
eine Peptidbindung geknipft. Die erste t-RNS hat ihre Funktion ertfillt, 18st
sich vom Ribosom ab und kann sich wieder mit der gleichen Aminosaure
aus dem Aminoséaurevorrat beladen. Inzwischen ist ein drittes t-RNS-Mo-
lekdl mit seinem Anti-Kodon und der Aminosdure beim dritten Kodon der
m-RNS angekommen, und die Peptidbindung zwischen Aminosdure 2 und
Aminosaure 3 wird hergestelit. Mit Hilfe dieser regelgeleiteten Interaktion
verlangert sich die Polypeptidkette von einem Ende aus fortlaufend, bis
ein Stop-Kodon erscheint.

Fir die Zelle ist es sehr wichtig, daB dlese Interaktionsprozesse bei der
Polypeptidkettenbildung fehlerlos stattfinden. Umkopierung und Uberset-
zung des genetischen Textes haben nur einen Sinn, wenn sie fehlerfrei
sind. Ein einziger Kopier- oder Ubersetzungsfehler fihrt zum Einbau einer
falschen Aminosdure, daraus entsteht ein falsches Protein, das seine
Aufgabe, zum Beispiel die Katalyse einer bestimmten Stoffwechselreaktion,
nicht mehr durchfithren kann. Das Protein mit der gednderten Aminosau-
resequenz ist nicht an sich falsch, aber innerhalb der regelgeleiteten
Interaktion andert sich der Aufbau und damit der semantische Gehalt der
genetischen Information.

Die tatsachliche Auswirkung fir den Stoffwechsel der Zelle oder sogar
den Gesamtorganismus ist der pragmatische Aspekt eines so entstandenen
Informationsdefektes. Die molekulare AuBerung erscheint anders, als sie

- dem genetischen Text nach hétte erscheinen sollen.

Den ganzen ProzeB der Ubersetzung eines Genes in das dazugehérige
Protein nennt man Gen-Expression. Ganz allgemein enthalten alle Zellen
eines Organismus die gleiche DNS und mit ihr auch die Gesamtheit der
genetischen Information. Doch nicht alle Gene sind auch in allen Zellen
zur selben Zeit aktiv. Gerade die spezifische Aktivierung jeweils ganz
spezifischer Gene bewirkt die Produktion unterschiedlicher Enzymproteine.
Erst diese sehr unterschiedlichen Enzymproteine kdnnen den Aufbau der
unterschiedlichen Zellen koordinieren oder die Interaktion zwischen den
Zellen so aufeinander abstimmen, daB von deren Vergesellschaftung ~
etwa in einem Organ - gesprochen werden kann. Diese spezifische Ab-
lesung nur ganz bestimmter Gene unterscheidet dann letztendlich eine
Blutzelle von einer Leberzelle, eine Nervenzelle von einer FreBzelle des
Immunsystems (Gehring 1984 und 1985).

Gerade bei vielzelligen Organismen gibt es diese unterschiedlichen
Zelitypen, die jeweils unterschiedliche Proteine produzieren, welche die
spezifische Tatigkeit bzw. Funktion eines Organes gewahrleisten. Die Pro-
duktion als regelgeleitetes Verhalten geschieht in allen Zellen auf gleiche
Weise. Doch die Produktionsergebnisse sind unterschiedlich. So produ-
zieren Leberzellen jeweils etwa 50 Proteine, die in anderen Zelltypen kaum
oder gar nicht vorkommen.

Kehren wir noch einmal kurz zur Ubertragung der DNS in die RNS,
zum Kopiervorgang, zuriick. Der ganze Vorgang beginnt damit, daB ein
Enzym, die RNS-Polymerase, sich an eine bestimmte Basenabfolge der
DNS bindet. Dieses Enzym entzweit die Doppelhelix der DNS und legt
beide Einzelstrénge frei. Einer davon wird kopiert, wéhrend der zweite als
Kopiervorlage dient: Wahrend das Enzym an der DNS entlangwandert,
werden jeweils komplementare RNS-Nukleotide an die wachsende RNS-
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Kette angelagert. Tritt bei diesem Kopiervorgang ein Fehler auf, so kommt
es zur Bildung eines EiweiBmolekiils, das fir den Zweck, zu dem es
eigentlich gebildet wurde, wertlos ist. Die tatsachlich erste Kopie der DNS,
die m-RNS, ist jedoch nicht die naturgetreue Kopie. Im Gegenteil, diese
Kopie wird von Enzymproteinen im Zellkern stark be-
arbeitet, bevor sie dann durch die Kernporen ins Cytoplasma der Zelle
wandert: Viele Gene einer Zelle mit echtem Zellkern bestehen nicht aus
einem zusammenhé&ngenden Stiick, sondern aus spezifischen Abschnitten.
Bevor eine reife RNS entsteht, d.h. eine Informationssequenz, die in ihrem
gesamten Umfang tatséchlich brauchbar ist, werden unbrauchbare Ab-
schnitte der Primarkopie als solche von Enzymproteinen identifiziert und
herausgeschnitten. Die Gbriggebliebenen Teile werden ebenfalls von
Enzymproteinen neuerlich verkn{ipft. Aus diesemTextbearbeitungs-
vorgang schlossen die Molekularbiologen, daB die stabile Informations-
speicherung bzw. DNS-Kodierung evolutionsgeschichtlich spater entstan-
den sein dirfte als die relativ wandelbare RNS. Die wahrscheinlich am
geschichtlichen Beginn der Entstehung lebender Zellen stehende, durch
Gene regulierte Produktion von Proteinen durch die RNS wurde, so nimmt
man an, Uber eine umgekehrte Ubersetzung in die DNS erganzt, die als
stabiler Speicher (stabilisierte Irreversibilitat) fir Erbinformationen erst viel
spater zum Einsatz kam (Darnell 1985).

Dadurch lieB sich dann nicht nur die Informationsdichte, sondern auch
die Kompetenz der Zellen in der Durchfiihrung von Semiosen nach innen
und auBen sowie die semiotische Kompetenz jener Organismen, die durch
diese Zellen konstituiert werden, betrachtlich steigern: Sogar die soziale
Interaktionspraxis, die sich an Erfahrungen bewéhren muf3, kann ge-
netisch mitkodieren.Kommen inder Geschichte eines Organismus,
eines Zellverbandes, einer Zelle, maBgebliche Erfahrungen dazu, so kann
sich der bereits bestehende Text der DNS um spezifische Informations-
kontexte erweitern und so sukzessive aus weniger komplexen hochkom-
plexe Informationsstrukturen ausbilden. So verfiigt jede DNS iber eine
mehr oder weniger groe Zahl von fur die m-RNS unbrauchbaren Genen,
die fir eine brauchbare m-RNS herausgeldst werden. Das besorgen die
sogenannten Kern-Ribonukleoproteine, die die im Bedarfsfall unbrauchba-
ren Sequenzen als unbrauchbare identifizieren. Der Identifi-
kationsprozeB unterliegt bestimmten Regeln. Werden sie befolgt, gelingt
die Herstellung des Proteins, das hergestellt werden sollte. Man weif3
inzwischen zwar, daB es soiche Identiﬁkationsregeln fir die Kern-Ribonu-
kleoproteine gibt, aber noch nicht, wie diese Regeln zu formuheren sind
(Watson 1983).

Enzymproteine bearbeiten die RNS texthch bevor sie ins Cytoplasma
gelangt. Die Bearbeitung erfolgt direkt auf der Ebene der Transkription
und nicht erst als nachtrégliche Textbearbeitung der fertiggestellten Trans-
kripte. Da gewebespezifische Proteine ja eine zum Teil sehr unterschied-
liche Bearbeitung der zugrunde liegenden Texte notwendig machen, muB
auf dieser Ebene iiber die inhaltliche Bearbeitung entschieden werden.
Diese Entscheidung wird durchweg richtig getroffen; welchen Regeln diese
Entscheidung unterliegt, wissen die Molekularbiologen allerdings bis jetzt
noch nicht.
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Ist der RNS-Faden schlieBlich bei der Ubersetzung bis zum Ende der
Ribosom-Oberflache gewandent (fir die Beschreibung dieses Prozesses
wird auch die Metapher der ReiBverschluBoffnung verwendet), so ist die
Polypeptidkette in ihrer Primarstruktur hergestellt. Der m-RNS-Faden kann
wiederverwendet werden. Die Polypeptidkette faltet sich nach ihrer voll-
standigen Herstellung rdumlich in eine sogenannte Terti&rstruktur (Watson
1983). In einigen Fallen kommt es durch Vereinigung solcher Terti&rstruk-
turen auch zu sogenannten Quartarstrukturen. Die raumliche Form des
fertigen Enzymproteins kann dann zum Aufbau aller Substanzen, die zu
einer kompletten Zelle gehéren, dienen.

Die Aminoséuresequenz, die ein Protein nach Art Form und Funktion
konstituiert, ist experimentell relativ einfach zu bestimmen. Der Vielzahl
inzwischen bekannter fiir Proteine konstitutiver Aminosauresequenzen ent-
spricht jedoch nur ein Bruchteil der tatsachlich bekannten dreidimensionalen
Strukturen der Proteine. Die dreidimensionale Struktur aber entscheidet
erst liber die Funktionskompetenz des Proteins, und seine raumliche Form
128t erst eine genaue Analyse seiner tatsachlichen Fertigkeiten mdglich
werden. So dauerte es zum Beispiel 23 Jahre, bis die Hamoglobin-Struktur
detailliert dargestelit werden konnte, und bis heute sind wenig mehr als
100 Proteine in ihrer rAumlichen Gestalt darstellbar. Soviel man also Uber
die Grammatik und Semantik dieses zweiten, intrazellular so wichtigen
Kodes weiB, so miihsam und relativ unergiebig sind die bisherigen Wege
zur Entschlisselung seiner pragmatischen Regeln. Diese lassen sich eben
nicht auf die grammatisch/semantische Ebene reduzieren oder aus' ihr
deduzieren, sondern spielen eine komplementire Rolle.

Jedenfalls sind alle drei Formen der RNS (m-RNS, t-RNS und die das
Ribosom bildende r-RNS zusammen mit den dazugehérenden Enzymen
das Zeichenvermittiungsmedium zwischen genetischem Text
und fertigem Protein. Die RNS erméglicht die Produktion von Enzympro-
teinen in genau der Reihenfolge, die im genetischen Text vorgesehen ist,
und faBt dabei noch die tatsachlich wichtigen Abschnitte des Textes zu-
sammen, indem sie die unwichtigen als solche identifiziert und aus dem
Text heraustrennt (Watson 1983, Darnell 1985).

Menschen sind als sprachbegabte Wesen in der Lage, diesen Kode, in
dem die genetische Information verschliisselt ist, zu lernen und ihn zu
gebrauchen, zum Beispiel in genmanipulativen Techniken. DaB dieser
Kode fiir alle lebenden Organismen dieses Planeten bei der Proteinsyn-
these universale Geltung hat, stellte sich durch den Nachweis heraus, daB
alle bisher untersuchten Organismen ihre genetischen Texte nach den
gleichen Regeln verschliisseln und dabei (im Prinzip) die gleichen Kode-
worter benutzen.

Die m-RNS, t-RNS und die Ribosomen ganz unterschiedlicher Organis-
men kénnen im zellfreien Raum beliebig ausgetauscht werden, ja sie
sprechen sogar auf kiinstliche m-RNS an. So wurde unlangst ein mensch-
liches Wachstumshormon in den genetischen Text einer Maus eingefligt,
um ihr Wachstum zu verdoppeln, was schiieBlich auch gelang.
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4. Kelne Intra- und interzelluldren Semiosen chne reale und
kompetente Zelchenverwender

Der genetische Text, der in der DNS fixiert ist und bei einer Gen-Expression
abgelesen, kopiert und Ubersetzt wird, ist als Text nur bedeutsam, wenn
es reale Zeichenverwender gibt, die ihn ablesen, kopieren und in Amino-
sauren Ubersetzen. Diese Gen-Expression findet samt allen damit zusam-
menhéngenden Detailprozessen weder mechanistisch noch geheimnisvoll
vitalistisch statt, sondern ist das Ergebnis komplexer regelgeleiteter Inter-
aktionen und hochspezifischer Verhaltenskoordination zwischen zahirei-
chen Typen von Enzymproteinen (Watson 1983). Die Enzyme geben den
Text zur Ablesung frei, fihren die Kopierung in die drei Arten von RNS
durch, untersuchen den Text auf Uberflissige Textpassagen, schneiden
diese heraus, reparieren in gewissem Umfang beschéadigte Textpassagen
in einem Grob- und einem Feinverfahren (Exzisions- und Postreplikations-
reparatur) und schlieBen den ganzen Vorgang der normalen Gen-Expres-
sion ab (Howard-Flanders 1982). Fir alle enzymatischen Proteinindividuen
sind selbst genetische Texisequenzen kodiert. Doch sind es immer solche
Enzymproteine, die eine Genablesung freigeben und so fiir die Reproduk-
tion aller nétigen Enzymproteine sorgen. Innerhalb der Lebenszeit eines
Organismus gibt es auf diese Weise von Beginn seines Lebens an zahl-
reiche Generationen spezifischer Enzymproteintypen.

Die Genablesung ist aber kein abstraktes Verfahren. Die reale Position
einer Zelle in einem realen Organismus ist fir die genexprimierenden
Enzyme das Bewertungskriterium, nach dem sie genau jene Abschnitte
des Genoms exprimieren, die eine Reproduktion einer Zelle in dieser und
in keiner anderen Lage ermdoglichen. Hier sorgen interzellulare Semiosen
fir eine Verhaltenskoordination, die eine Reproduktion jener Zellen eines
Organs zur rechten Zeit ermdglichen. Stirbt zum Beispiel eine Leberzelle,
so garantiert der im genetischen Text fixierte Bauplan deren regelgerechte
Reproduktion, erst die interzelluldare Semiose zwischen anderen Zellen
sorgt fir die Tatigkeit der dafiir zustandigen genablesenden Enzyme (Geh-
ring 1985).

Die Regeln, denen solche Semiosen unterliegen, sind eben nicht nur
durch die Syntax des genetischen Textes bestimmt, sondern auch zum
Beispiel durch die reale Lebenswelt des Organismus, der ja selbst Situa-
tionskontexte und Erfahrungskontexte konstituiert oder sich in ihnen vor-
findet, die erst spezielle Aufgaben/Anforderungen fir Zellverbande stellen.
DaB spezifische Aufgabenbewaltigungsstrategien als Erfahrungen gene-
tisch fixiert werden kénnen (nicht missen), weist darauf hin, daB textge-
nerative Enzymproteine spezifische Erregungsmuster des Organismus, die
Ergebnisse von situativen Kontexten der realen Lebenswelt sind, auch als
Grundiage fir ihre textgenerativen Tatigkeiten verwenden. Hinweise fir
diese Annahme fanden erstaunlicherweise nicht Sozio- oder Molekularbio-
logen, sondern Biochemiker (Bonner 1983, Wyles, Kunkel und Wilson 1983

sowie Wilson 1985)."

' Die Proteinsynthese erfolgt bei allen Organismen auf dieselbe Weise.
Sonst kénnten nicht m-RNS, t-RNS und Ribosomen ganz unterschiedlicher
Arten von Organismen im zellfreien Raum beliebig miteinander kombiniert
werden. Die Nukleinsaurekonfigurationen unterliegen gleichen syntakti-
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schen Regein; doch die reale Lebenswelt der Proteinindividuen, der Zell-
bestandteile und Zellverbande sowie jener Organismen, die durch diese
Zellverbande am Leben gehalten werden, bestimmt den Gebrauch dieser
Konfigurationen. Sie initiiert auch jene generativen Semiosen (also nicht
die zufalligen Mutationen etwa infolge von Strahlung und mutagenen Agen-
zien), in denen diese Konfigurationen verdndert, in ihren bestehenden
Bedeutungen lberschritten, neukombiniert und komplexitatsgesteigert oder
-reduziert werden. Die Logik der molekularen Syntax ebenso wie die daraus
deduzierte molekulare Semantik (Eigen 1975) kénnen ohne eine molekulare
Pragmatik nicht verstanden und daher auch nur unzureichend erklart wer-
den. Ein Verstehen der Nukleinséurekonfigurationen erfordert eine Mo -
lekularsemiotik, welche die molekularen Interaktionsprozesse als
Semiosen in ihrem vollen Umfang analysieren kann.

Auch bei der Konstitution des immunologischen Gedé&chtnisses zeigt
sich, wie die Interaktionskompetenz der B-Lymphozyten durch die prag-
matische Interaktion mitkonstituiert wird. Nach der erfolgreichen Abwehr
einer Infektion bleiben die B-Lymphozyten, die diese Abwehr mitorganisiert
haben, als sogenanntes Immun-Gedachtnis im Kérper erhalten, so daB
bei einer neuerlichen Infektion die Immun-Antwort sehr viel rascher und
effektiver erfolgen kann. Doch ist die spezifische Immun-Antwort nicht
genetisch, sondern nur durch die Struktur jener Proteine fixiert, die diese
Immun-Antwort organisieren kénnen. Die Immun-Antwort ist das Ergebnis

Mikroorganismen Sequenz
5-3
3-5
. . . !
Bacillus amyloliquefaciens H GGATCC
CCTAGG
1 T
Brevibacterium albidum TGGCCA
ACCFGT
Haemophilus aegyptius PuGCGCPy
PyCGCGPu
‘ T L
Haemophilus influenzae Rd GTPyPuAC
CAPUPYTG
, L T
Streptomyces albus G GTCGAC
_ CAGCTTG

Abb. 1: Textedition durch Restriktionsenzyme am Beispiel einiger Mikroorganismen. Restrik-
tionsenzyme sind Proteine, die DNS-Stringe an ganz bestimmten Stellen aufschnei-
den und so zur Ablesung freigeben. Hier sind jene Erkennungssequenzen bezeichnet,
an denen sich die Restriktionsenzyme orientieren, und mit Pfeilen die Schnitistellen
markiert. {,Py* oder ,Pu” steht hier fur einen beliebigen Pyramidin- oder Purinrest.)
Deutlich erkennbar sind die versetzten Schnittstellen (Watson 1983).
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eines komplexen Identifikations- und Interaktionsprozesses (Tonegawa
1985). Die Konstitution der Immunglobuline in ihrer Vielfalt ergibt sich
hingegen aus der variablen Kombination entsprechender DNS-Sequenzen.
Auch hier werden Sequenzblécke nicht von alleine oder zuféllig verandert
und kombiniert, sondern durch kombinationstechnisch kompetente Enzym-
proteine. Sie produzieren mit relativ wenigen variablen Sequenzbereichen
nach wenigen Regeln eine fast endlose Zahl unterschiedlicher Erkennungs-
proteine, die eine erfolgreiche Immun-Antwort mitorganisieren (Tonegawa
1985). Sehr komplexe Interaktionsformen und zueinander komplementare
intra-, inter- und metaorganismische Semioseformen haben zur Ausdiffe-
renzierung der Immun-Antwort-Kompetenz gefiihrt, und nicht zufallige Se-
quenzmutationen; denn wenn schon bei relativ einfachen biologischen
Prozessen deren Organisation und Strukturierung durch hochkomplexe
enzymatische Semiosen gesteuert wird, um wie viel plausibler ist dann
die Annahme solcher Semiosen bei tatsdchlichen Evolutionsprozessen.

5. Semiosen als Evolutionsapriori

Die Evolution der biologischen Artenvielfalt innerhalb der fiinf Organismen-
reiche aus einer oder mehreren Urzellen versucht man seit geraumer Zeit
durch Theorien zu erklaren, die mit den Begriffen Mutation und Selektion
arbeiten: Beim genetischen Kode eines Organismus komme es durch
Umwelteinflisse (Strahlung, chemische Substanzen usw.) oder auch durch
Zufall zu Anderungen des genetischen Bauplanes. Dadurch entstdnden
neue Individuen, die sich von ihren Vorfahren nicht nur hinsichtlich der
Art, sondern — im Extremfall — auch hinsichtlich der Zugehérigkeit zu einem
der § Orgamsmenrelche unterscheiden kdnnen. In seiner tatsachlichen
Uberlebenstihigkeit zeige ein solches Lebewesen, ob es mit Hilfe der neu
erworbenen Fahigkeiten und Fertigkeiten besser zurecht kommt als seine
unmittelbaren Vorfahren oder schlechter. Ist ein durch Mutation entstan-
denes neues Lebewesen liberlebensfahiger, so steige die Wahrscheinlich-
keit, daB es auch eine Generationenfolge hervorzubringen imstande ist,
die insgesamt Uberlebensfahiger als andere ist. Mit erdgeschichtlich hin-
reichend langer Zeit sei so die Selektion der Uberlebensfahigeren gewahr-
leistet.

Demgegeniiber geht meine These von der Annahme aus, daB neue
Lebewesen nicht vorteilhafte (aber nichts desto weniger zufallige) Mutanten
sind, die sich dann im Uberlebenskampf bewihren, sondern daB neue
Lebewesen das Ergebnis vorteilhafter generativer Semiosen im Bereich
des genetischen Textes sind.

Natlrlich durchschauen die Enzymproteine, die textbearbeitungskompe-
tent sind, nicht den prospektiven Vitalitatserfolg, sie sind aber im Bereich
der effizienten Textbearbeitung kompetent und kénnen in einer Vielzahl
generativer Semiosen auch solche produzieren, die sich im Uberlebens-
kampf besser durchsetzen als andere. Meine These wendet sich nicht
gegen das Erklarungsmodell des ,survival of the fittest”, sondern nur gegen
die Annahme, daB zufallige Mutationen zur hinreichenden Erklarung letztlich
Uiberlebensfahiger neuer Lebewesen ausreichen.
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Fir die Evolution unterschiedlicher Unterarten einer biologischen Art
mag die Erklarung einer Veranderung des genetischen Kodes durch Um-
weltbedingungen oder Zufall noch einleuchtend sein. Fir die Evolution von
Individuen eines neuen Organismenreiches (z.B. fir den Schritt von Ein-
zellern ohne echten Zellkern zu Einzellern mit echtem Zellkern) reicht
dieses Erklarungsmodell nicht aus. Die paldontologischen Funde deuten
darauf hin, daB neue Organismenreiche nicht kontinuierlich Uber eine
Unzahl kleiner Veranderungen bereits bestehender Vertreter des voran-
gehenden Organismenreiches entstanden sind, sondern diskontinuierlich
aus anderen hervorgegangen sind. Das Ergebnis der bisher beobachteten
Mutationen sind auch nicht bessere oder irgendwie lberlebensfahigere
Exemplare einer Art, sondern in der iiberwiegenden Mehrzahl der Félle
degenerative Mutationen oder Letal-Mutationen. Im Hinblick darauf ist die
Ausdifferenzierung funktionsfahiger neuer Organismenreiche und ihrer Un-
tergruppen durchweg unwahrscheinlich. Deshalb gehe ich von der Annah-
me aus, daB Uberlebenstihige Vertreter eines neuen Organismenreiches
und dessen Untergruppen das Ergebnis von generativen Semiosen text-
bearbeitungskompetenter Enzymproteine sind, die doch eher in der Lage
sind, vollig neue Merkmale so in den vorhandenen Text zu integrieren,
daB sie die bestehenden neu orientieren und strukturieren kénnen. Damit
unterstelle ich keineswegs planvolles Handeln von Enzymproteinen, son-
dern nur deren Kompetenz im Bereich der genetischen Textbearbeitung
und im Bereich nicht nur regulativer sondern auch generativer Semiosen.

Die Evolution vdllig neuer Arten, ja sogar Organismenreiche laBt sich,
so meine These, als Ausdifferenzierung, Transformation, Anderung und
Erweiterung vorgéngiger genetischer Texte durch textbearbeitungskompe-
tente Enzymproteine verstehen. Dabei kann die Ursache fir eine solche
evolutive Textbearbeitung — neben spontanen Textgenerierungen — auch
in intra-, inter- und metaorganismischen Semiosen bzw. Interaktionen lie-
gen, mittels derer Erfahrungen konstituiert werden, die als Erregungsmuster
von Enzymproteinen als textbearbeitungsrelevant identifiziert
werden kdnnen.

Die Entstehung neuer Organismenreiche und neuer biologischer Arten,
ebenso wie die Entstehung des Lebens selbst, ist ein Problem der Mole-
kularsemiotik und nicht, wie Manfred Eigen annimmt, nur ein Problem
molekularer Semantik. Genetische Texte entstehen nicht durch Anderungen
oder Defekte in der Grammatik/Semantik des genetischen Kodes sondern
— sofern sie hochkomplex auftreten — durch Textgenerierung, die sich
auch an pragmatischen Regeln orientiert. Das ist es, was die natirliche
Evolution so erfolgreich gemacht hat. Da sich drei Ebenen von Evolution
unterscheiden lassen, miifite sich meine These in der Untersuchung dieser
drei Ebenen bestatigen.

5.1 Molekulare Evolution

Die Evolution der Lebewesen war auch eine molekulare Evolution, da die
Entstehung neuer Arten von Lebewesen oder gar neuer Organismenreiche
auch auf der Konstitution neuer genetischer Textsequenzen und ganzer
Gene beruhte: Keine neue biologische Art ohne Neukonstitution und/oder
Neukombination genetischer Sequenzbereiche. Die Konstitution neuer Se-
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quenzbereiche erfolgt, so meine These, durch textbearbeitungskompetente
Proteinindividuen (Enzymproteine). Sie sind im molekularen Bereich die
tatsichlichen Zeichenverwender des Nukleinsaurekodes. Neben zahlrei-
chen und lebenswichtigen regulativen und konstativen Textbearbeitungspro-
zessen — in denen es um normale Reproduktionsprozesse und fehlerfreie
Textbearbeitung in Ableseverfahren geht, die die normalen intraorganismi-
_schen Funktionen eines Organismus gewahrleisten — gibt es auch Text-
bearbeitungsprozesse, die durch ,regelverandernde Kreativitat® (,rulechan-
ging creativity”) ausgezeichnet sind.

Die Evolutionsgeschichte im Bereich der molekularen Evolution erscheint
daher maBgeblich durch die Geschichte des Erwerbs der Textbearbeitungs-
kompetenz von Enzymproteinen mitbestimmt. Diese Geschichte beginnt
wahrscheinlich mit der Entstehung des Nukleinsdurekodes selbst. Die
kompetenteste Generationenfolge von textbearbeitungskompetenten En-
zymproteinen sind wahrscheinlich die Restriktionsenzyme (Watson 1983).

5.2 Organismische Evolution

Die Interaktionen von Organismen mittels inter- und metaorganismischer
Semiosen fihren auch zur Ausdifferenzierung spezifischer Verhaltensmu-
ster (z.B. neuronaler Erregungsmuster), die von textbearbeitungskompe-
tenten Enzymproteinen als solche identifiziert und genetisch kodiert werden
konnen. So konnte gezeigt werden (Wilson 1985), daB die Evolution be-
stimmter Vertreter eines Organismenreiches stark durch die Fahigkeit des
Gehirns zu intraorganismischen Semiosen bestimmt wird. Weil zum Beispiel
neuronale Erregungsmuster von Gehirnen besonders relevant fir genera-
tive genetische Textbearbeitungsprozesse sind, ist die ph&notypische Viel-
falt im Organismenreich der Tiere dort am auffalligsten, wo das Gehirn
bezogen auf den Kérper relativ groB ist: Konkret gelang der Nachweis,
daB das Durchschnittstempo der anatomischen Evolution bei Sdugern und
Singvdgeln mit der relativen GehirngréBe wéchst (Bonner 1983, Wyles,
Kunkel und Wilson 1983, Wilson 1985). Das 148t den SchiuB zu, daB die
komplexen interzellularen Semiosen von Gehirnorganen spezifische Be-
reiche regelverandernder Kreativitat auf andere Weise und auf einer an-
deren Ebene als im molekularen Bereich durchfiihren kdnnen und so als
generative phanotypische Semiosen maBgeblich zur organismischen Evo-
lution beigetragen haben. Natirlich waren diese Semiosen ohne die zuvor
besprochenen auf der molekularen Ebene nicht méglich, doch wird die
molekulare Ebene durch die gehirnspezifisch neuronale in wichtigen Be-
reichen grundlegend bestimmt (Wilson 1985). ,

Durch Neugestaltung von Verhaltensweisen (als Antworten auf Anfor-
derungen einer reizstarken Umwelt) ebenso wie durch Imitationen von
Verhaltensweisen kénnen neue organismische Erregungsmuster entstehen,
die Enzymproteine veranlassen, diese zu kodieren. So hat sich zum Beispiel
die Fahigkeit von erwachsenen Menschen, Milchzucker zu verwerten, bei
Vélkern, die seit langer Zeit Milchviehhaltung betreiben, genetisch zu 90%
fixiert, wihrend diese organische Fahigkeit bei Vélkern, die sich nicht oder
kaum von Milch ernéhren, fast vollstandig fehlt. Die generativen kulturellen
Semiosen, die durch Gehirne méglich geworden sind, kénnen zu organis-
mischen Evolutionsprozessen fiihren (Wilson 1985).
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5.3 Kulturelle Evolution

Lebewesen mit der Fahigkeit zu sehr komplexen neuronalen und in der
Folge auch interorganismischen Semiosen kénnen kulturelle Entwicklungen
initiieren, die diese Uber artspezifische Sozialisationsformen an die Nach-
kommen weitergeben. Die kulturelle Leistung wird nicht mehr genetisch
kodiert, sondern von Generation zu Generation als kulturspezifische Ver-
haltensregel reproduziert (und bei Bedarf veréndert, erweitert, manchmal
auch aufgegeben).

Einer der bekanntesten Falle solcher Lelstungen bei nichtmenschlichen
Lebewesen, der ausfiihrlich erforscht wurde, trat bei einer Blaumeisenpo-
pulation in England auf. Einige Tiere fanden heraus, daB man die Folie,
mit welcher die Milchflaschen vor den Haustlren der Menschen verschlos-
sen sind, mit dem Schnabel durchstoBen kann, um an die Sahne zu
gelangen. Innerhalb kurzer Zeit ahmten Millionen von Meisen diese Ent-
deckung nach, und innerhalb weniger Jahrzehnte hatte sich dieses Ver-
halten bei den Blaumeisen in ganz England durchgesetzt, so daB man
die Milchflaschen in Kisten schiitzen muBte (Wilson 1985).

Kulturelle Evolutionsleistungen, die die metaorganismischen Interaktions-
strategien der Symbiose, des Parasitierens oder des beinahe Uberall zu
findenden Angriffs- und Abwehrverhaltens Gberschreiten und lber spezi-
fische Formen der Sozialisation an die Nachkommen weitergegeben wer-
den, finden sich auch bei anderen Lebewesen im Organismenreich der
Tiere, zum Beispiel im sozialen Verhalten der Delphine und der Elefanten.

Als Musterbeispiel kultureller Evolution aber begreifen wir Menschien
uns selbst. Wir fihren das auf unsere Vernunftbegabung und unsere
spezifisch menschliche Sprachkompetenz und -performanz zurlick, mittels
derer wir unsere Entwicklung maglichst frei, willentlich und in Hinsicht auf
Ubereinstimmung mit den jeweiligen kulturell gewachsenen Rationalitats-
typen bestimmen. Zumindest der Versuch, die kulturelle Evolution syste-
matisch voranzutreiben (z.B. in Richtung auf gewaltfreie Konfliktregelung
im Rahmen politischen Handelns), bestimmt die Fortschreibung der Ent-
wicklung von - dem Menschen dienlichen — Werten und Normen. Auch
in der kulturelien Evolution des Menschen ist die Anderung, Erweiterung,
Transformation bestehender Werte und Normen (z.B. im Wissenschafts-
betrieb die Theoriendynamik) notwendig und geschieht, wie die Wissen-
schaftshistoriker zweifelsfrei nachweisen konnten, in ihren wichtigsten
Schritten sprunghaft, diskontinuierlich und nicht als Induktion oder Deduk-
tion aus bereits vorhandenem Forschungsmaterial (Kuhn 1967), quasi als
kontinuierliche Verlangerung steten Forschens.

Evolution, so mdgen diese skizzenhaften Ausflihrungen nahelegen, er-
folgt auf diesen drei Ebenen in ihren entscheidenden Schritten durch
generative Semiosen, in denen mit endlich vielen Zeichen und endlich
vielen Regeln grammatischer, semantischer und pragmatischer Art beste-
hende Regeln der Zeichenverwendung unendlich erweitert, verandert
und/oder neukombiniert werden kénnen und so zu neuen genetischen
Texten, neuen Organismen, neuen Verhaltensformen, neuen Handlungs-
normen (beim Menschen) fihren kénnen.

Sind diese Neuentwiirte geeignet, Semiosen in intra-, inter- und meta-
organismischen Interaktionsebenen in Hinsicht auf die ,GesamtfitneB” zu
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optimieren, dann werden die realen Trager dieser Neuentwirfe ihre Ge-
nerationenfolge mit gréBerer Wahrscheinlichkeit reproduzieren kénnen.
Die kulturelle Evolution des Menschen ist, weil zunehmend von der
molekularen und organismischen Evolution abgekoppelt, heute derartig
verselbstandigt, daB sich der Mensch kulturell entwickeln muB, um Uber-
leben zu kdnnen. So erfordert die zunehmend irreversible Schadigung
seiner Lebensgrundlagen ein Handelnaufgrund der Einsicht, daf
eine Weiterflhrung bislang tblichen Umganges mit Umweltgiften ein Wei-
terleben zuklinftiger Generationen unméglich macht (vgl. Posner 1990).
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