


Schliisselbegriffe:

Mendelsche Regeln; monohybrid; homozygot; hetero-
zygot; dominant; rezessiv; Genotyp; Phanotyp; gerichtete
Selektion; Evolution; Genpool; Allelfrequenz; Hardy-
Weinberg-Gesetz; biologische Aufnahmefahigkeit eines
Lebensraumes.

Dieses Simulationsprojekt richtet sich an Schiiler im Alter
von 16 bis 18 Jahren, die in der Oberstufe das Fach Biolo-
gie belegen. Die Schiler sollen in die Lage versetzt werden,
die folgenden Grundprinzipien, die bei der Untersuchung
der Allelfrequenz in einem Genpool zum Tragen kommen,
zu verstehen:

[ Die Vererbung dominanter und rezessiver Allele in
monchybriden Mendelschen Kreuzungen;

[ Warum Allelfrequenzen in einer Umgebung, in der kein
Selektionsdruck flir bestimmte Phanotypen herrscht,
mehr oder weniger konstant bleiben;

I Wie das Hardy-Weinberg-Gesetz angewendet werden
kann, um die Allelfrequenz fir dominante und rezessi-
ve Allele eines Phanotyps zu errechnen, welcher durch
zwei Allele eines einzelnen Gens bestimmt ist und Teil
einer Population von Individuen ist, in der fir keinen
vorhandenen Phanotyp ein Selektionsvorteil besteht;

I Evolution als eine Giber die Zeit stattfindende Verande-
rung der Allelfrequenzen in einer Population;

[ Warum Allelfrequenzen sich in einer Umgebung veran-
dern, in der das Uberleben von Individuen eines be-
stimmten Phanotyps durch gerichtete Selektion positiv
beeinflusst wird;

[ Warum die Beibehaltung nachteiliger Allele in einem
Genpool im Hinblick auf die Fahigkeit einer Spezies,
sich an potenzielle Veranderungen in der Umwelt anzu-
passen, wiinschenswert ist.

In der Simulation werden einige der Prinzipien aufgegriffen
und weiterentwickelt, die im Artikel ,Counting Buttons: de-
monstrating the Hardy-Weinberg principle” (Pongsophon,
Roadrangka und Campbell; Science in School; Ausgabe 6:
Herbst 2007] beschrieben wurden.

HILFSMITTEL

Auf das Projekt kann Uber das EMBLog-Lehrerportal des
European Learning Laboratory for the Life Sciences
(ELLS) am EMBL online zugegriffen werden. Die interak-
tiven Tabellen zur Durchfiihrung der Aktivitat wurden un-
ter Verwendung der Flash-basierten SAP-Software Xcelsius
entwickelt.
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Auf www.science-on-stage.de finden Sie den Link zum
EMBLog-Lehrerportal (Registrierung erforderlich).

INHALT

Allelfrequenz: Keine Selektion

Den Schilern werden Hintergrundinformationen Gber eine
aus 64 Kaninchen bestehende Modellpopulation gelie-
fert, in der zwei Allele fur die Fellfarbe — braun (B) und
weif} (b) — vorhanden sind. Das Allel fiir braune Fellfarbe
dominiert Gber das Allel fir weif3e Fellfarbe, so dass Kanin-
chen mit dem Genotyp BB und Bb braunes Fell haben,
wahrend diejenigen mit Genotyp bb weifles Fell aufwei-
sen. Das Allel fur die Fellfarbe wird in direkter, monohybri-
der Mendelscher Weise geerbt; und angesichts der Domi-
nanz des Allels flir braunes Fell sind die braunen
Kaninchen gegeniber den weifien in der Mehrzahl, und
zwar in einem Verhéltnis von 3:1. Dementsprechend sind
unter den 64 Kaninchen der Ausgangspopulation 16 Ka-
ninchen mit dem homozygoten Genotyp BB, 32 Kaninchen
mit dem heterozygoten Genotyp Bb und 16 Kaninchen
mit dem homozygoten Genotyp bb.

Die Kaninchen befinden sich in einem Lebensraum, der
einen Teil des Jahres mit Vegetation und fiir den Rest des
Jahres mit Schnee bedeckt ist. In der Vegetation sind Ka-
ninchen mit braunem Fell besser getarnt, wahrend Kanin-
chen mit weiflem Fell im Schnee besser getarnt sind. Ins-
gesamt besteht kein Vor- oder Nachteil durch braunes
oder weifes Fell.

Um den Schiilern die Funktionsweise einer Mendelschen
monohybriden Kreuzung in Erinnerung zu rufen, wird ein
interaktives Punnett-Quadrat zur Simulation einer gene-
tischen Kreuzung zwischen zwei heterozygoten (Bb) Ka-
ninchen verwendet.

Im Anschluss finden die Schiler mit dem Programm die
Genotypen aller Nachkommen der Ausgangspopulation
heraus. Das Programm beriicksichtigt vier Annahmen:
erstens, dass es zu zufalliger Paarung zwischen Kanin-
cheneltern mit unterschiedlichen Genotypen kommt;
zweitens, dass die biologische Aufnahmefahigkeit des
Lebensraums 64 Kaninchen betragt; drittens, dass ein
gleichgrofier Anteil (50 %) der Nachkommen aller drei
Genotypen Uberlebt, um sich fortzupflanzen; und vier-
tens, dass diejenigen Nachkommen einer Generation, die
Uberleben, bis sie ausgewachsen sind, Eltern der nachs-
ten Generation werden.
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Die Schiiler werden so durch das Programm geleitet, dass
sie die Zahl der Nachkommen der jeweiligen Genotypen
Gber 10 Generationen herausfinden kénnen. Mittels die-
ser Information werden die Frequenzen der Allele Bund b
in jeder Generation errechnet. Um sicherzustellen, dass
die Schiiler die Ableitung der Allelfrequenzen verstehen,
sollen sie eine Beispielrechnung durchfiihren, indem sie
Daten eingeben und tberpriifen, ob sie zum richtigen Er-
gebnis gelangen.

Punnett Quadrat

Gametes parent 1 >

Gametes parent 2 |,

Die Schiler erkennen, dass die Frequenz der Allele B und
b mehr oder weniger konstant bleibt. Das Programm ist
so angelegt, dass es die Ausgabedaten (Allelfrequenz ge-
gen Generationsnummer) in einem Diagramm darstellt.

Allelfrequenz: Hardy-Weinberg-Gesetz

In der Kaninchenpopulation sehen Kaninchen mit den
Genotypen BB und Bb gleich aus (braunes Fell], so dass
die Zahl der Individuen mit dem jeweiligen Genotyp nicht
herauszufinden ist. Dagegen kann die Zahl der Kaninchen
mit Genotyp bb erkannt und gezéhlt werden (sie alle
haben weif3es Fell]. Die Schiiler werden durch das Projekt
andie Theorie und das zugrunde liegende Hardy-Weinberg-
Prinzip herangefiihrt; ihnen wird verdeutlicht, wie die Zahl
der Kaninchen mit Genotyp bb jeweils zur Schatzung der
Kaninchenzahl mit den Genotypen BB und Bb verwendet
werden kann.

Die Schiiler sollen das Hardy-Weinberg-Gesetz auf ein ge-
gebenes Problem anwenden. Indem sie die aus den vor-
gegebenen Informationen entnommenen relevanten Daten
eingeben, kénnen sie diese analysieren, um die ge-
schatzte Zahl der Kaninchen mit den Genotypen BB und
Bb in einer gegebenen Population — bei der die Zahl der
Kaninchen mit Genotyp bb bekannt ist — zu errechnen.
Anhand von gezielten Hinweisen werden die Schiiler
durch die Berechnung geleitet; auflerdem ist dafiir
gesorgt, dass sie die Richtigkeit ihrer Berechnung uber-
prifen kdnnen.

Allelfrequenz: Selektion

Aufgrund der Klimaveranderung ist der Lebensraum der
Kaninchen wahrend des Jahres zu keiner Zeit mehr von
Schnee bedeckt. Dies ist fiir weifle Kaninchen (Genotyp
bb) nachteilig. Sie sind in einem Lebensraum, der ganz-
jahrig von Vegetation bedeckt ist, nicht [anger getarnt
und somit als potenzielle Beute viel gefahrdeter. Das
weif3e Fellist nun ein Nachteil: Alle Kaninchen mit weifiem
Fell werden erbeutet, bevor sie ausgewachsen sind; die
Selektion erfolgt durch die Umwelt.

Wie im Teil ,Keine Selektion® finden die Schuler mit dem
Programm die Genotypen aller Nachkommen der Aus-
gangspopulation und der Folgegenerationen heraus. Dies-
mal haben sich die Parameter allerdings geandert. Das
Programm berticksichtigt drei der vormalig vier Annahmen
(zufallige Paarung zwischen Kanincheneltern mit unter-
schiedlichen Genotypen; die biologische Aufnahmefahig-
keit des Lebensraums betragt 64 Kaninchen; diejenigen
Nachkommen einer Generation, die Uberleben, bis sie
ausgewachsen sind, werden Eltern der nachsten Genera-
tion). Allerdings ist ein grundlegender Unterschied zu be-
achten: Das Verhaltnis der Nachkommen aller drei Geno-
typen, die Gberleben, bis sie sich fortpflanzen, ist nicht
langer gleich, weil keine weifen Kaninchen das Erwach-
senenalter erreichen. Das Programm beriicksichtigt dies
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und wendet Anpassungsformeln an, um zu kalkulieren,
wie viele Kaninchen mit den Genotypen BB und Bb das
Erwachsenenalter erreichen und Eltern der ndchsten Ge-
neration werden. Der Wert liegt bei mehr als 50 %; die tat-
sachliche Prozentzahl richtet sich nach der Zahl der Ka-
ninchen mit Genotyp bb, die in der jeweiligen Generation
geboren werden.

Wie im Szenario ,Keine Selektion® finden die Schiler mit
dem Programm die Zahl der Nachkommen des jeweiligen
Genotyps Uber zehn Generationen heraus. Mit dieser
Information werden die Allelfrequenzen der Allele Bund b
in jeder Generation errechnet.

Die Schiiler erfahren, dass die Frequenz der Allele B und b
von einer Generation zur nichsten variiert (die Frequenz
des Allels B nimmt zu, wahrend die Frequenz des Allels b
abnimmt). Das Programm ist so angelegt, dass es die
Ausgabedaten (Allelfrequenz gegen Generationsnum-
mer) in einem Diagramm visualisiert.

Fragen zur Zusammenfassung der Schliisselbegriffe

Der letzte Teil des Projekts besteht in einer Reihe von Fra-
gen. Die Beantwortung dieser Fragen gewahrleistet, dass
die Schiler das Projekt fertiggestellt haben und hilft den
Lehrkraften bei der Uberpriifung, ob die zugrunde liegen-
den Schlisselbegriffe von den Schiilern verstanden wur-
den. Die Schiler geben ihre Antworten auf die Fragen sowie
ihren Namen und das Datum ein. Die Antworten werden
ausgedruckt und der Lehrkraft zur Bewertung eingereicht.
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Anzahl der Kaninchen, die iiberleben bis sie
ausgewachsen sind
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SCHLUSSFOLGERUNG

Auf das Simulationsprojekt kann online zugegriffen wer-
den. Es kann entweder in der Unterrichtszeit durchge-
flhrt werden oder aber als Hausaufgabe bzw. als Auftrag
zur selbstandigen Bearbeitung aufgegeben werden. Die
Schiiler Gberprifen ihren eigenen Lernfortschritt, indem
sie am Projektende ein Multiple-Choice-Quiz ausfiillen,
das vom Programm korrigiert wird. Darlber hinaus ist
eine Reihe von Fragen vorhanden, welche die Schiiler be-
antworten und ausdrucken kénnen, falls die Lehrkrafte
mittels traditioneller Prifungsfragen feststellen wollen,
wie gut die im Projekt verwendeten Schliisselbegriffe von
den Schilern verstanden wurden.

Wir wiirden uns Uber Ihr Feedback, Fragen und Verbesse-
rungsvorschlidge zu diesem Projekt freuen (auf Eng-
lisch). Ein Lésungsschliissel zu den Priifungsfragen ist
auf Anfrage erhaltlich.

Kontakt: richard.spencer@stockton.ac.uk




