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WISSENSCHAFT

Per Computer zu den Anfingen der Evolution

»Stammbdume des Lebens*: Am Heidelberger HITS wird Grundlagenforschung zur Berechnung der Artenbildung betrieben

Von Arndt Krodel

Seine Spezialitit sind Stammbé&u-
me, allerdings nicht im herkémmli-
chen Sinn familidrer Ahnenfor-
schung: Der Informatiker Dr. Ale-
xandros Stamatakis, Forschungs-
gruppenleiter am Heidelberger Ins-
titut fir Theoretische Studien
(HITS), entwickelt Programme, mit
denen sich extrem groffe Stamm-
baume verschiedenster Organismen
am Computer berechnen lassen — Re-
konstruktionen evolutiondrer Zu-
sammenhinge durch  Hochleis-
tungsrechner. Stamatakis (Foto:
Kreutzer) arbeitete zusammen mit
Forschern aus den USA an einem
Projekt, das den bisher groBten
Stammbaum der Pflanzen berech-
nete: Der ,BigPlantTree“ umfasst
exakt 55473 Arten von Bliiten-
pflanzen, so genannte Angiosper-
men, und deckt damit etwa 90 Pro-
zent aller Pflan-
zenarten der
Welt ab - ein
Meilenstein  in
der evolutiona-
ren Bioinfor-
matik.

Pflanzen sind
fir den Wissen-
schaftler aber nur ein
Anwendungsfall
seiner rechnerge-
stiitzten Erforschung der stammesge-
schichtlichen Entwicklung der Lebewe-
sen, in der Fachsprache Phylogenese (von
gr. phylon = Stamm, genesis = Entste-
hung) genannt. Auch Mikroorganismen
wie Bakterien oder Viren oder auch Wir-
beltiere koénnen Forschungsgegenstand
sein. Selbst die Entstehung der Sprachen
im Verlauf der Entwicklung der Mensch-
heit wird durch die phylogenetische Me-
thode untersucht. Eine spezielle Soft-
ware flir eine Spezies gibt es nicht: , Es ist
immer das gleiche Berechnungsmodell,
das moglichst global anwendbar sein
soll“, erlautert Stamatakis. , Das ent-
spricht eigentlich dem Ziel der Informa-

) -

tik, immer moglichst allgemeingiiltige,
abstrakte Losungen fiir eine grofie Klasse
von Problemen zu erarbeiten®.

Um die evolutiondren Zusammen-
hinge von Organismen bis zu den Wur-
zeln zu verfolgen, verwenden die Wis-
senschaftler in erster Linie die DNA-Se-
quenzanalyse: Per Computer wird die
Abfolge und Position der Spezies im
Stammbaum von charakteristischen Ab-
schnitten in einem Strang der DNA, der
Tragerin der Erbinformation des Lebe-
wesens, bestimmt. Die so gewonnenen
Erkenntnisse iiber die verwandtschaft-
lichen Zusammenhinge der verschiede-
nen Arten stellen die Forscher in einem
»bhylogenetischen Stammbaum* dar wie
im BigPlantTree-Projekt. So etwas geht
natiirlich nicht am Laptop: ,,Da braucht
man schon eine grofle Zahl leistungsfa-

Der Purpursonnenhut ist ein leuchtendes Beispiel aus dem Stammbaum der Blitenpflanzen, den Dr. Alexandros Sta-
matakis und sein Team auf ihrem Rechner bereithalten. Foto: HITS

higer Prozessoren, die alle gemeinsam an
der Berechnung dieses einen groBen
Stammbaums arbeiten“, sagt Stamata-
kis. Im Instituts-Rechenzentrum, das er
neben seiner Forschungsgruppe leitet,
verfiigt der neue Parallelrechner iiber
rund 2 000 Prozessoren.
Wissenschaftlern stehen die am HITS
entwickelten Programme frei zur Verfii-
gung - jeder Interessierte kann sich die
Software herunterladen und seine Da-
tensétze dann selbststdndig analysieren.
Dr. Stamatakis versteht sich hier als Brii-
ckenbauer zwischen Evolutionsbiologie
und dem Hochleistungsrechnen. Den
Schwerpunkt seiner wissenschaftlichen
Arbeit sieht er in der Weiterentwicklung
und Verfeinerung der Software, gerade
vor dem Hintergrund der Menge an ge-
netischen Daten, die durch neue Se-

quenzierungstechniken

stark ansteigt. ,Dieser
Datenwelle rennen wir
eigentlich immer hin-
terher”, umreif3t der In-
formatiker das Dilem-
ma, dass die Anzahl der
molekularbiologischen

Informationen schneller

wachst als die Leis-
tungsfahigkeit moder-
ner Prozessoren.

Im Moment arbeitet
ermit seinen Kollegen an
einem noch groferen
Stammbaum der Pflan-
zenmit ungefdhr 100 000
Arten. Nur ein Parallel-
rechner wiederim HITS-
Rechenzentrum vor-
handene kann die an-
fallenden Datenmengen
von 70 Gigabyte (70 Mil-
liarden Byte) bewaélti-
gen. Die Forschungs-
gruppe tiiftelt an einer
Losung, die es dem-
néchst ermoglichen
wird, den Speicherver-
brauch des Riesenbaums
auf nur fiinf Gigabyte zu
reduzieren. ,Damit
konnte auch ein kleines Labor mit einem
normalen Server einen solchen Stamm-
baum berechnen, stellt der Wissen-
schaftler fest.

Néchste groe Herausforderung ist die
Einbindung in ein Projekt, bei dem die
Stammbé&ume von Vogeln berechnet wer-
den sollen, wofiir das jeweilige Genom —
die Gesamtheit der Erbinformation — von
etwa 100 Arten sequenziert wird. Span-
nend daran koénnte zum Beispiel sein, an-
hand des Baumes festzustellen, wie sich
der Gesang einzelner Vogel entwickelt hat
oder zu welchem Zeitpunkt eine neue
Flugcharakteristik entwickelt wurde.
Unterschiedliche AusmaBle von Arten-
bildung konnten Hinweise auf einen Zu-
sammenhang mit einem Ereignis in der
Erdgeschichte sein, etwa einer Klimadn-
derung oder einem Meteoriteneinschlag.
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