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2. Lösungshilfen

Tabelle 2: Fünf DNA-Sequenzen von Primaten
	Primat
	Sequenz

	Neandertaler (n)
	TGGTCCTGCAGTCCTCTCCTGGCGCCCCGGGCGCGAGCGGTTGTCC

	Mensch (m)
	TGGTCCTGCTGTCCTCTCCTGGCGCCCTGGGCGCGAGCGGATGTCC

	Schimpanse (s)
	TGATCCTGCAGTCCTCTTCTGGCGCCCTGGGCGCGTGCGGTTGTCC

	Gorilla (g)
	TGGACCTGCAGTCATCTTCTGCCCGCCCGAGCGCTTGCCGATGTCC

	Orang-Utan (o)
	ACAACCTGCACTCCTATTCTGCCGAGCCGGGCGCGTGGCAAAGTCC


Tabelle 3a: Vergleich der Sequenzen von Neandertaler und Mensch
	n
	TGGTCCTGCAGTCCTCTCCTGGCGCCCCGGGCGCGAGCGGTTGTCC

	m
	TGGTCCTGCTGTCCTCTCCTGGCGCCCTGGGCGCGAGCGGATGTCC


Unterschiede: 3

Tabelle 3b: Vergleich der Sequenzen von Neandertaler und Schimpanse
	n
	TGGTCCTGCAGTCCTCTCCTGGCGCCCCGGGCGCGAGCGGTTGTCC

	s
	TGATCCTGCAGTCCTCTTCTGGCGCCCTGGGCGCGTGCGGTTGTCC


Unterschiede: 4

Tabelle 3c: Vergleich der Sequenzen von Neandertaler und Gorilla
	n
	TGGTCCTGCAGTCCTCTCCTGGCGCCCCGGGCGCGAGCGGTTGTCC

	g
	TGGACCTGCAGTCATCTTCTGCCCGCCCGAGCGCTTGCCGATGTCC


Unterschiede: 11

Tabelle 3d: Vergleich der Sequenzen von Neandertaler und Orang-Utan
	n
	TGGTCCTGCAGTCCTCTCCTGGCGCCCCGGGCGCGAGCGGTTGTCC

	o
	ACAACCTGCACTCCTATTCTGCCGAGCCGGGCGCGTGGCAAAGTCC


Unterschiede: 16

Tabelle 3e: Vergleich der Sequenzen von Mensch und Schimpanse
	m
	TGGTCCTGCTGTCCTCTCCTGGCGCCCTGGGCGCGAGCGGATGTCC

	s
	TGATCCTGCAGTCCTCTTCTGGCGCCCTGGGCGCGTGCGGTTGTCC


Unterschiede: 5

Tabelle 3f: Vergleich der Sequenzen von Mensch und Gorilla
	m
	TGGTCCTGCTGTCCTCTCCTGGCGCCCTGGGCGCGAGCGGATGTCC

	g
	TGGACCTGCAGTCATCTTCTGCCCGCCCGAGCGCTTGCCGATGTCC


Unterschiede: 12

Tabelle 3g: Vergleich der Sequenzen von Mensch und Orang-Utan
	m
	TGGTCCTGCTGTCCTCTCCTGGCGCCCTGGGCGCGAGCGGATGTCC

	o
	ACAACCTGCACTCCTATTCTGCCGAGCCGGGCGCGTGGCAAAGTCC


Unterschiede: 17

Tabelle 3h: Vergleich der Sequenzen von Schimpanse und Gorilla
	s
	TGATCCTGCAGTCCTCTTCTGGCGCCCTGGGCGCGTGCGGTTGTCC

	g
	TGGACCTGCAGTCATCTTCTGCCCGCCCGAGCGCTTGCCGATGTCC


Unterschiede: 11

Tabelle 3i: Vergleich der Sequenzen von Schimpanse und Orang-Utan
	s
	TGATCCTGCAGTCCTCTTCTGGCGCCCTGGGCGCGTGCGGTTGTCC

	o
	ACAACCTGCACTCCTATTCTGCCGAGCCGGGCGCGTGGCAAAGTCC


Unterschiede: 14
Tabelle 3j: Vergleich der Sequenzen von Gorilla und Orang-Utan
	g
	TGGACCTGCAGTCATCTTCTGCCCGCCCGAGCGCTTGCCGATGTCC

	o
	ACAACCTGCACTCCTATTCTGCCGAGCCGGGCGCGTGGCAAAGTCC


Unterschiede: 14

Tabelle 4: Sequenzunterschiede zwischen Primaten
	
	Neandertaler
	Mensch
	Schimpanse
	Gorilla
	Orang-Utan

	Neandertaler
	0
	3
	4
	11
	16

	Mensch
	3
	0
	5
	12
	17

	Schimpanse
	4
	5
	0
	11
	14

	Gorilla
	11
	12
	11
	0
	14

	Orang-Utan
	16
	17
	14
	14
	0


Tabelle 5: Evolutionärer Abstand zwischen den Vorfahren der Primaten und den heutigen Primaten
	
	Unterschiede
	Verhältnis der Differenzen

	Neandertaler und Mensch
	3
	3/46 = 0.065

	Neandertaler / Mensch und Schimpanse
	4.5
	0.098

	Neandertaler / Mensch / Schimpanse und Gorilla
	11.25
	0.245

	Neandertaler / Mensch / Schimpanse / Gorilla und Orang-Utan
	14.625
	0.318


Tabelle 6a: Sequenzunterschiede zwischen dem Vorfahr von Neandertaler / Mensch und anderen Primaten
	
	Neandertaler / Mensch
	Schimpanse
	Gorilla
	Orang-Utan

	Neandertaler
/ Mensch
	0
	(4+5)/2 = 4.5
	(11+12)/2=11.5
	(16+17)/2=16.5

	Schimpanse
	(4+5)/2 = 4.5
	0
	11
	14

	Gorilla
	(11+12)/2=11.5
	11
	0
	14

	Orang-Utan
	(16+17)/2=16.5
	14
	14
	0


Tabelle 6b: Sequenzunterschiede zwischen dem Vorfahr von Neandertaler / Mensch / Schimpanse und anderen Primaten
Um die Sequenzunterschiede zwischen dem Vorfahr von Neandertaler / Mensch / Schimpanse und den Gorillas zu berechnen, berechnen Sie den Durchschnitt zwischen dem Vorfahren von Neandertaler / Menschen und den Gorillas (11.5, siehe Tabelle 6a) und zwischen Schimpansen und Gorillas (11, siehe Tabelle 4).

	
	Neandertaler / Mensch / Schimpanse
	Gorilla
	Orang-Utan

	Neandertaler/ Mensch/ Schimpanse
	0
	(11.5+11)/2=11.25
	(16.5+14)/2=15.25

	Gorilla
	(11.5+11)/2=11.25
	0
	14

	Orang-Utan
	(16.5+14)/2=15.25
	14
	0


Tabelle 6c: Sequenzunterschiede zwischen dem Vorfahr von Neandertaler / Mensch / Schimpanse / Gorilla und anderen Primaten
	
	Neandertaler / Mensch / Schimpanse / Gorilla
	Orang-Utan

	Neandertaler
/ Mensch / Schimpanse
/ Gorilla
	0
	(15.25+14)/2=14.625

	Orang-Utan
	(15.25+14)/2=14.625
	0


Fragen
Unten sehen Sie einige Fragen, mit denen Sie das Verständnis Ihrer Schüler von dieser Aufgabe prüfen könnten. Mögliche Antworten sind gegeben.

3. Vor wie langer Zeit haben sich laut eurem phylogenetischen Stammbaum Gorillas und Menschen auseinanderentwickelt? Wie sieht es bei Oran-Utans und Menschen aus?
Gorilla:

(0.065 + 0.098 + 0.245) * 20 Millionen

= 0.408 * 20 Millionen

= 8.16 vor Millionen Jahren
Orang-Utan:

(0.065 + 0.098 + 0.245 + 0.317) * 20 Millionen

= 0.725 * 20 Millionen

= 14.5 vor Millionen Jahren. 

4. Wie kann man herausfinden, ob diese und andere Schätzungen korrekt sind?
Die Zahlen im erstellten phylogenetischen Stammbaum stimmen vorwiegend mit allgemein akzeptierten Verzweigungszeitpunkten überein. Allerdings sollte der Unterschied zwischen der Mensch-Neandertaler- und Mensch-Schimpanse-Verzweigung größer sein. Akzeptiert sind diese ungefähren Verzweigungszeitpunkte:

Mensch-Neandertaler: vor 500 000 Jahren
Mensch-Schimpanse: vor 6-7 Millionen Jahren
Mensch-Gorilla: vor 8-10 Millionen Jahren
5. Warum können phylogenetische Stammbäume, die aus verschiedenen DNA-Bereichen erstellt werden, unterschiedlich aussehen? 

Verschiedene Bereiche des Genoms divergieren mit unterschiedlichen Geschwindigkeiten in unterschiedlichen Ästen des phylogenetischen Stammbaumes. Nachdenken über das Sprachbeispiel könnte wieder helfen. Betrachten wir das Wort „hallo“.
Spanisch: Hola

Französisch: Bonjour

Italienisch: Buon giorno

Polnisch: Czesc

Russisch: Zdravstvuite

Polnisch und russisch für  “hallo” unterscheiden sich sehr, obwohl die Sprachen im Allgemeinen sehr ähnlich sind und vielmehr eng miteinander verwandt sind.
Ein extremes Beispiel dafür ist eine Region des menschlichen Genoms, die “polymorphe Region” genannt wird. Die DNA in diesem Bereich ändert sich so schnell, dass sie in der Gerichtsmedizin und für Vaterschaftsanalysen genutzt wird. Statt eines evolutionären Stammbaums kann man einen Familienstammbaum aufstellen, indem man die Sequenzen in diesem Bereich miteinander vergleicht.

Ein weiterer eigentümlicher Effekt könnte durch DNA-Insertionen über Transposons und Viren entstehen, weil dadurch weit voneinander entfernte  Spezies ähnlich aussehende Sequenzen haben können. Welche Bedeutung hätte dies in der Sprachmetapher? Die meisten Sprachen benutzen ein ziemlich ähnliches Wort für „Computer“. Im Japanischen ist dieses Wort fast gleich wie im Englischen, obwohl diese Sprachen ansonsten ziemlich verschieden sind. Das kommt daher, dass  der Computer ein neues Konzept ist, welches erst kürzlich in Sprachen auf der ganzen Welt  „eingegliedert“ wurde und noch keine Zeit für Veränderung hatte.
6. Welche DNA-Bereiche sollte man nehmen, um eng verwandte Organismen zu vergleichen? 

Regionen, die schnell divergieren, das sind normalerweise nicht-codierende Bereiche der DNA.

7. Welche Gene sollte man nutzen, um evolutionär weit voneinander liegende Organismen zu vergleichen? 

Lebenswichtige Gene, die für wichtige Proteine codieren. Diese Bereiche verändern sich sehr langsam, denn die Wahrscheinlichkeit ist hoch, dass jede einzelne Mutation einen negativen Effekt auf die Überlebensrate des Organismus hat, so dass es weniger wahrscheinlich ist, dass Nachkommen die Veränderung erben. Um weniger nah verwandte Organismen zu vergleichen, kann Cytochrom c, eine wesentliche Komponente der Elektronentransportkette genutzt werden.

8. Was ist zu tun, wenn man zwei Sequenzen vergleicht, von denen eine wegen Deletionen Lücken aufweist (oder die andere Sequenz hat Insertionen)? 

Lücken können “Straf”-Werte bei der Berechnung genetischer Distanzen vergeben werden, aber das Ausrichten lückenhafter Sequenzen ist ein eigener Kurs.
9. Gibt es mögliche Gründe, warum der einfache Vergleich der Anzahl von Nukleotidunterschieden bei sehr unterschiedlichen Organismen nicht funktioniert? Bedenke, dass wir eine Zeitspanne von 20 Millionen Jahren für eine Punktmutation annehmen.
Das Modell verliert seine Gültigkeit, wenn die Divergenz der Sequenzen schon so lange zurückliegt, dass, im Mittel, mehr als eine Mutation an einer Stelle stattgefunden hat. Je weiter zwei Organismen voneinander entfernt sind, umso mehr wird man ihre evolutionäre Distanz unterschätzen.

10. Fallen Dir andere Gründe ein, warum diese Methode zur Berechnung evolutionärer Abstände nicht so gut sein könnte? Welche Vereinfachungen haben wir gemacht?

Zum Beispiel:

a) Wir haben nicht die Tatsache berücksichtigt, dass Purine (A oder G) eher Purine ersetzen und Pyrimidine (T oder C) eher Pyrimidine ersetzen.

b) Manchmal verdoppeln sich Gene, so dass der Selektionsdruck auf eine Genkopie vermindert ist.
Beachte: Dieser Umstand wird im Transposon-Spiel diskutiert („Mobile DNA“), das von der ELLS-Webseite heruntergeöladen werden kannw1.
c) Es gibt Ereignisse, die die Verbreitung von Mutationen über die Population beeinflussen können (durch Änderung des Selektionsdrucks aus der Umgebung).

11. Fallen Dir Gründe ein, warum es beim Studium entfernter verwandten Organismen besser wäre Aminosäuresequenzen statt DNA-Sequenzen zu vergleichen? 

Der Blick auf die Aminosäuresequenzen ordnet der Mutation eine Funktion zu, was bei DNA-Sequenzen nicht der Fall ist. Beispielsweise ändern stille Mutationen in der DNA nicht die Aminosäuren; folglich ist das dritte Nukleotid eines Codons (dessen Änderung nicht zwingend das daraus entstehende Protein ändert) wahrscheinlicher verschieden zwischen zwei Spezies als das erste oder zweite Nukleotid.

d) In dieser Übung haben wir uns darauf konzentriert, wann die fünf Primatenspezies sich voneinander weg entwickelt haben (die Zeitskala des Stammbaums). Oft jedoch kennen wir nicht die Reihenfolge, in der sich die Spezies trennten (die Form des Baums). Woher wissen wir zum Beispiel, dass Menschen und Schimpansen näher miteinander verwandt sind als Gorillas und Schimpansen? Falls letzteres  zutreffen würde, wie anders wären die Sequenzunterschiede (Tabelle 4)?

Wir wissen, dass Menschen und Schimpansen näher mitenander verwandt sind als Gorillas und Schinpansen, weil ihre Sequenzen ähnlicher sind. Aus Tabelle 4 geht hervor, dass Gorilla und Schimpanse 11 Unterschiede in ihren Sequenzen aufweisen, während Mensch und Schimpanse sich nur an fünf Nukleotiden unterscheiden. Wäre der Evolutionsstammbaum anders geformt und wären Schimpansen und Gorillas näher miteinander verwandt, dann würden wir stattdessen erwarten, dass sie weniger Unterschiede aufweisen würden.

Die Anzahl der Sequenzunterschiede kann man benutzen, um die ungefähre Reihenfolge zu ermitteln, in der sich die Spezies entwickelt haben. Wenn man beispielsweise auf die Zeile Mensch in Tabelle 4 schaut, kann man die Spezies von vielen zu wenigen Unterschieden ordnen, um die Reihenfolge zu erstellen, in der sie sich vom Menschen abspalteten: Orang-Utan, Gorilla, Schimpanse und Neandertaler. Die Reihenfolge lässt sich aber nicht immer so einfach bestimmen; schaut man auf die „Orang-Utan-Zeile“, dann ergeben sich die Zahlen von hoch nach niedrig in der Reihenfolge Mensch, Neandertaler, Gorilla und Schimpanse, aber die Zahlen reichen nur von 14-17, wobei Schimpanse und Gorilla beide 14 aufweisen. Der Grund ist die Baumstruktur: Der Orang-Utan zweigte  vor etwa 14,5 Millionen Jahren alleine vom gemeinsamen Vorfahr ab, so dass er zu allen anderen gleich nah verwandt ist. Das bedeutet, dass die Sequenzunterschiede zwischen dem Orang-Utan und den anderen Spezies etwa gleich groß sind.

Internet-Referenzen
w1 – Das “European Learning Laboratory for the Life Sciences” (ELLS) ist eine Ausbildungseinrichtung, die Lehrer der Sekundarstufe im Forschungslabor zu einzigartigen praktischen Erfahrungen mit hochmodernen biologischen Forschungstechniken verhilft. ELLS eröffnet Forschern die Möglichkeit, mit Lehrern zu arbeiten und somit die zunehmend größer werdende Kluft zwischen Forschung und Schulen zu überbrücken. Die in diesem Artikel beschriebene Unterrichtsaktivität war als Lehrmaterial für das „professional development programme“ (Berufliche Weiterbildung) für Lehrer in Europa entworfen worden. Zu weiteren Informationen über ELLS siehe: www.embl.org/ells
