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De moleculaire revolutie in de systematiek: zin en onzin

Edi Gittenberger

Het is tegenwoordig niet ongebruikelijk om termen als ‘mole-
culaire systematiek’ of ‘moleculaire fylogenie’ te gebruiken.
Het suggereert dat er een bijzonder soort systematiek bestaat en
een apart soort fylogenie. Dat is een vergissing. Er is maar één
fylogenie, zoals er ook maar één evolutionaire geschiedenis
bestaat, die men zo goed mogelijk wil reconstrueren om vervol-
gens in de systematische indeling tot uiting te kunnen brengen.
De systematicus gebruikt zoveel mogelijk gegevens om tot een
classificatie te komen waaruit de natuurlijke verwantschappen
kunnen worden afgeleid. Eerst werden bij de molluskensystem-
atiek vooral schelpkenmerken gebruikt. Later kwam daar de
anatomie bij. Tegenwoordig levert vooral het DNA nog weer
extra gegevens. Daardoor is er meer mogelijk dan vroeger,
maar het DNA is geen wondermiddel dat alle problemen oplost.

DNA, nucleotiden, sequencen.
DNA komt voor in de, per afzonderlijke cel, in veelvoud aan-
wezige mitochondria (mtDNA) en in de enkelvoudige celkern
of nucleus (nDNA). Daarom wordt mtDNA het meest gebruikt,
ook bijv. als het om zgn. ‘ancient’ DNA (aDNA) gaat. Dat is
relatief oud, meer of minder sterk gefragmenteerd DNA, dat
minder goed bruikbaar is geworden. DNA kan eenvoudig wor-
den omschreven als twee lange ketens van achter elkaar
geschakelde bouwstenen, de nucleotiden adenine (A), guanine
(G), thymine (T) en cytosine (C). De twee ketens spiraliseren
om elkaar heen (de ‘dubbelhelix’), doordat de nucleotiden uit
beide ketens volgens vaste regels verbindende bruggen vormen.
[Het RNA is opgebouwd als een enkelvoudige keten van
nucleotiden, die eveneens bruggen vormen, waardoor er een
ingewikkelde ruimtelijke structuur ontstaat. In het RNA is
thymine (T) vervangen door uracil (U)]. Bij het moleculair sys-
tematisch onderzoek wordt door sequencen de nucleotidenvol-
gorde vastgesteld van minstens één bepaald stuk DNA. Zo’n
segment wordt meestal een ‘marker’ of, onjuist, ‘gen’ genoemd
(het is immers meestal geen kompleet gen). Er zijn manieren
om homologe (vergelijkbare) stukken DNA, afkomstig uit ver-
schillende soorten, met elkaar te vergelijken (‘alignment’). Dat
levert dan bijv. voor soort X een reeks van honderden of nog
veel meer nucleotiden op, die genummerd zijn op basis van hun
positie, bijv. AAGTTTCGATG… voor de posities 1 2 3 4 5 6 7
8 9 10 11 …Voor soort Y vinden we bijv. AAGTCTCGTTG…
en voor soort Z AAGTCTCGTTG… De onderstreepte
nucleotiden, op posities 5 en 9, vertellen iets. Als we op basis
van voorafgaand onderzoek aannemen dat voor posities 4 5 6
de oorspronkelijke nucleotidenvolgorde TTT is, zien we bij
soorten Y en Z de volgorde TCT, dus een mutatie op positie 5.
We nemen dan aan dat die twee soorten afstammen van een
gezamenlijke voorouder, waarbij die mutatie ooit plaatsvond,
zodat destijds, bij die voorouder, op positie 5 in plaats van de
oorspronkelijke T een C kwam te staan. Dus zijn Y en Z onder-
ling nauwer verwant dan elk van hen met X. Die verwantschap
wordt ondersteund door positie 9, waar Y en Z allebei een T
hebben, verwijzend naar de gezamenlijke voorouder met T, en
X een A.

Verwantschap.
In de praktijk is het helaas lang niet altijd zo eenvoudig als in
het voorbeeld met X, Y en Z. In dat voorbeeld suggereren posi-
ties 5 en 9 dezelfde verwantschap, maar soms worden
tegengestelde verwantschappen aangegeven. Daarom is het
nodig om een flink groot stuk DNA te gebruiken. Er zijn
immers maar vier alternatieve mogelijkheden, waardoor het
mogelijk is om in twee stappen weer bij de oorspronkelijke toe-
stand terug te zijn. In dat geval laten twee mutaties geen sporen
in het DNA na. De mutatie van T naar C in ons voorbeeld kan
best ook onafhankelijk in soorten Y en Z hebben plaatsgevon-
den, en we kunnen ook niet uitsluiten dat er bij soort X een zgn.
terugmutatie, van C naar T is opgetreden. Het kan allemaal. Bij
de computergestuurde analyses van de grote aantallen DNA
gegevens gaat het daarom uiteindelijk om waarschijnlijkheden.
Het voorafgaande beschrijft het opstellen van een stamboom
voor genetische markers, niet automatisch ook voor de soorten
zelf. Het is best mogelijk dat een soort zich door mutaties
opsplitst in twee soorten, zonder dat de door de systematicus
gebruikte stukken DNA, die mogelijk niets met de soortver-
schillen te maken hebben, gelijktijdig óók muteren. Daarom
gebruikt men tegenwoordig meestal meer dan één marker om
de evolutionaire geschiedenis van een taxon te achterhalen, lief-
st bovendien mt en n.

Mutatiesnelheid.
Er zijn nog heel wat andere zaken waar we bij de toepassing
van moleculaire methoden rekening mee moeten houden. Het
maakt bijv. een groot verschil of we de verwantschap tussen
individuen (wie is de dader?) of soorten willen onderzoeken,
of de fylogenetische relaties tussen veel hogere taxa in het
systeem willen kennen, zoals tussen planten, fungi en dieren.
Bij al dat soort onderzoek kunnen moleculaire markers wor-
den gebruikt, maar niet steeds dezelfde. Het vinden van de
meest geschikte marker is een kunst op zich. Verschillende
stukken DNA kunnen nl. heel sterk verschillen in stabiliteit,
d.w.z. gevoeligheid voor mutaties, ofwel mutatiesnelheid. Dat
hangt nauw samen met de functie van het betreffende stuk
DNA. Ook tussen diergroepen kunnen er verschillen in dit
opzicht bestaan. Afhankelijk van het taxon niveau, van hoog
naar laag, worden markers met een zeer lage tot hoge
mutatiesnelheid gebruikt.
De mutatiesnelheid, die binnen ruime grenzen varieert, wordt
gebruikt om de ouderdom van taxa te bepalen met behulp van het
zgn. ‘moleculaire-klok model’. Als twee taxa lang geleden uit één
voorouder zijn ontstaan, zullen ze sterker in hun DNA verschillen
dan wanneer de splitsing van veel recenter datum is. Het vinden van
de meest geschikte marker, is daarbij alweer niet eenvoudig. De
mutatiesnelheid kan te laag of te hoog zijn, waarbij respectievelijk
geen verschillen worden gezien, of chaos door ‘verzadiging’, zoals
ook bij ‘Verwantschap’ werd opgemerkt. In het laatste geval kunnen
er op één plaats een onbekend aantal mutaties zijn opgetreden, of
geen. Zo worden A-C of A-T-C of A-G-A-C steeds gezien als iden-
tiek, nl. A-C, terwijl A-G-T-A wordt gezien als geen verandering).
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Aminozuren en eiwitten.
Het DNA is essentieel voor de vorming van de eiwitten in een
organisme. Eiwitten zijn voor het leven van groot belang. Het
zijn lange ketens van aan elkaar gekoppelde aminozuren. Een
reeks van drie nucleotiden, een DNA triplet (of codon), is
nodig om één bepaald aminozuur te ‘vangen’. Het organisme
moet vervolgens de aminozuren in de goede volgorde tot een
eiwit kombineren.
De structuur van sommige stukken DNA is uiterst belangrijk
voor een organisme en dergelijke stukken muteren
(evolueren) bijzonder langzaam (bijv. de zgn. ribosomale
genen). Zgn. ‘junk’ DNA daarentegen, waarbij geen func-
tionele triplets voorkomen, is het meest variabel. Daarbij is de
nucleotidenvolgorde kennelijk veel minder belangrijk en wor-
den mutaties niet of nauwelijks door selectie verwijderd. Of er
werkelijk DNA zonder enige functie bestaat, is omstreden.
Dat soort DNA zou dan de allerhoogste mutatiesnelheid
hebben.
Omdat de derde nucleotide in een triplet niet steeds essentieel
is ter bepaling van een aminozuur, wordt die ‘derde positie’
als minder betrouwbare indicator (verzadiging), bij analyses
soms weggelaten.

Barcoding.
Momenteel wordt wereldwijd gewerkt aan de opbouw van een
systeem met diagnostische DNA markers (bar-codes) voor uitein-

delijk alle levende soorten van organismen. Een stukje weefsel is
dan voldoende voor een determinatie. Er zitten heel wat haken en
ogen aan deze onderneming. Uiteraard zijn het in elk geval de
systematici die voorafgaande aan het sequencen de exemplaren op
de klassieke manier op naam moeten brengen.

Samenvattend.
DNA sequenties kunnen (1) zgn. tweeling-soorten aan het licht
brengen, soorten dus die morfologisch niet of nauwelijks van
elkaar lijken te verschillen; (2) beslissend zijn bij alternatieve
opvattingen over verwantschappen; (3) een indicatie over de oud-
erdom van taxa geven (moleculaire-klok model); (4) de clas-
sificatie van ‘moeilijke’ taxa vergemakkelijken; (5) extra
gegevens ook over uitgestorven soorten leveren (aDNA); (6)
duidelijk maken welke larvale stadia bij volgroeide dieren horen.
DNA sequenties (1) maken morfologisch onderzoek volstrekt niet
overbodig; (2) zijn niet maatgevend voor de mate van reproduc-
tieve isolatie (soortsgrenzen) tussen nauw verwante taxa; (3)
geven soms tegenstrijdige informatie en zijn dan in hun
toepassing even objectief of subjectief als morfologische
gegevens; (4) bieden geen mogelijkheid om de status van
taxa, als soort, genus, familie, enz. objectief vast te stellen.

Pteropoden en oceaanverzuring

Arie W. Janssen

Summary. Ocean acidification threatens the future existence of living pteropods: gastropods with a very thin aragonitic shell
easily dissolved in acid environment. Increasingly known in scientific circles the problem is now also made more popular by an
emotional song on ‘youtube’ by Sam Lardner.

Velen van U zullen het wel weten, al sinds jaar en dag houd
ik me bezig met pteropoden en meer van die planktonische
slakjes. Meest met de fossiele vertegenwoordigers daarvan,
maar vaak ook, onvermijdelijk, met de recente, nog levende
soorten. Allerlei aspecten van die molluskengroep zijn inte-
ressant: hun morfologie, hun systematiek, hun levenswijze,
hun bruikbaarheid voor de biostratigrafie en hun talrijke ande-
re geheimen. Mijn artikeltjes, in Basteria en elders, geven
daarvan misschien best wel een idee.

Een heel ander aspect van deze simpele en zo onbekende dier-
tjes is in de laatste jaren actueel geworden. Immers, de meeste
van de pteropoden zijn oceanische slakjes met een wel heel
dunne schelp, die uit aragoniet bestaat. En het is juist die
dunne aragonitische schelp die deze diergroep plotseling zo
buitengewoon populair heeft gemaakt.

Hoe komt dat nou zo opeens ? Het zijn dus echt geen beestjes
met een zeer hoge ‘aaibaarheidsgraad’ en ik durf zelfs te stel-
len dat nog geen fractie van een promille van de mensheid een
idee heeft van hoe die diertjes er nou ongeveer uitzien. Wat ze
zo opeens in de aandacht heeft gebracht is hun gevoeligheid
ten aanzien van de veelbesproken oceaanverzuring, ‘ocean
acidification’, zoals dat nu algemeen aangeduid wordt.

De toename van CO2 in de atmosfeer, veroorzaakt door aller-
lei industriële en huishoudelijke, en jazeker, ook geologische
oorzaken, zorgen ervoor dat de zuurgraad van het oceaanwater,
door opname van dat CO2, geleidelijk toeneemt (waardoor het
zeewater een lagere pH-waarde krijgt dus) en daardoor een

Levende exemplaren van Creseis clava (Rang, 1828), gefotografeerd dicht
onder het zee-oppervlak bij Ta’ Bumbarin, bij Ħondoq ir-Rummien, Gozo
(Malta), 13 februari 2011, door Julian Evans (uit Janssen, 2012).
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