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15.3 Unterrichtsmaterialien

Material 1: Puzzle zur Genomsequenzierung

Aufgabe 1

Schneide die Textfragmente (Abb. 15.12) aus. Sie entsprechen sozusagen den bei der Genomse-
quenzierung entstehenden DNA-Fragmenten.

Lege nun die sich tberlappenden Fragmente untereinander, sodass der urspriingliche Satz (das
urspriingliche ,,Genom®) rekonstruiert wird.

biocinforma hnern-z
ren-rechn -bioclogis bioi
ar-nic
ologisch-abb
-und-g _ _
ren-rec atik-h auch-ga
aubaren-re
hts-mit-b
-aber-auc hat-ab
ehbsem bioinform chi-ahbauba
at-aber
it-bi
d-gar-ni ch-abbauba
atik- u-tun h-ganz
nz-und-g
nform hts-mit-b
ichts-mit
ern-zu-tun iologis
ar-n

tik~-hat

chnern-zu-tun gr-auc
h-ganz-un

Abb. 15.12 Sequenzierungs-Puzzle

15.3.1 Unterrichtsmaterialien fiir den 1. Unterrichtsabschnitt

Material 2: Ahnlichkeitsvergleich von Menschenaffen

Aufgabe 2

Fithre einen Ahnlichkeitsvergleich der vier Menschenaffen anhand der hier dargestellten Merk-
male durch (Tab. 15.1). Erstelle drei Biume nach dem sogenannten Parsimonie-Prinzip. Welches
Lebewesen ist demnach am néchsten verwandt mit dem Menschen?
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15 Von den Gebeinen Lucys zu dem Genom des Neandertalers

Tab. 15.1: Ausgewahlte Daten zum Vergleich von Menschenaffen

Merkmals- Mensch Gorilla (G) Orang- Schim-
Nr. (M) Utan (O) panse (S)

Knochelgang 1 - + - +
Zahnbogen 2 parabolisch | U-formig U-férmig U-f6rmig
Diastema 3 _ + + +
(»Affenliicke®)
Lage Hinter- 4 zentral hinten hinten hinten
hauptsloch
Z.ahnschmelz— 5 dick dinn dick diinn
dicke
Gehirnvolumen 6 1400 506 411 394
(em”)
Chromosomen- 7 46 48 48 48
zahl
Trachtigkeits- 8 228 258 264 228
dauer (Tage)
Kindheitsphase
(Jahre) 9 6 3 3,5 5

Material 3: Die Geschichte der Hominoiden-Taxonomie
verdndert nach: Wikipedia 2010a

Die Geschichte der Hominoiden-Taxonomie erscheint verwirrend und komplex. Die Namen der
Untergruppen haben ihre Bedeutung mit der Zeit verandert, da neue Belege durch Entdeckung
neuer Fossilien und Vergleiche von Anatomie und DNA das Verstindnis der Verwandtschaft un-
ter den Hominoiden verdnderte.

Carolus Linnaeus (Carl von Linné) platzierte 1758 die drei Gattungen Homo, Simia und Lemur in
die Familie der Primaten. Seine Aufnahme der Menschen in die Gruppe der Primaten zusammen
mit den Menschenaffen war fiir die Leute beunruhigend, welche eine nahere Verwandtschaft zwi-
schen den Menschen und dem Rest des Tierreichs bestritten. Der lutherische Erzbischof beschul-
digte ihn der Gottlosigkeit. In einem Brief an Johann Georg Gmelin vom 25. Februar 1747 schrieb
Linnaeus: ,,It is not pleasing to me that I must place humans among the primates, but man is inti-
mately familiar with himself. Let's not quibble over words. It will be the same to me whatever name
is applied. But I desperately seek from you and from the whole world a general difference between
men and simians from the principles of Natural History. I certainly know of none. If only someone
might tell me one! If I called man a simian or vice versa I would bring together all the theologians
against me. Perhaps I ought to, in accordance with the law of Natural History.“
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Dementsprechend schlug Johann Friedrich Blumenbach in seiner ersten Edition des ,Manual of
natural history® (1779) vor, die Primaten in Quadrumana (Vierhdnder) und Bimana (Zweihan-
der) zu unterteilen. Diese Unterteilung wurde von anderen Naturalisten, vor allem von Georges
Cuvier, ibernommen. Manche haben diese Unterteilung auf die Ebene einer Ordnung angeho-
ben.

Aber die vielen Affinitdten zwischen Menschen und anderen Primaten, vor allem den Grofien
Menschenaffen, offenbarten, dass diese Unterteilung wissenschaftlich keinen Sinn machte.
Charles Darwin schrieb in ,, The descent of man*: ,, The greater number of naturalists who have tak-
en into consideration the whole structure of man, including his mental faculties, have followed Blu-
menbach and Cuvier, and have placed man in a separate order, under the title of the Bimana, and
therefore on an equality with the orders of the Quadrumana, Carnivora, etc. Recently many of our
best naturalists have recurred to the view first propounded by Linnaeus, so remarkable for his sagac-
ity, and have placed man in the same order with the Quadrumana, under the title of the Primates.
The justice of this conclusion will be admitted: for in the first place, we must bear in mind the com-
parative insignificance for classification of the great development of the brain in man, and that the
strongly-marked differences between the skulls of man and the Quadrumana (lately insisted upon by
Bischoff, Aeby, and others) apparently follow from their differently developed brains. In the second
place, we must remember that nearly all the other and more important differences between man and
the Quadrumana are manifestly adaptive in their nature, and relate chiefly to the erect position of
man; such as the structure of his hand, foot, and pelvis, the curvature of his spine, and the position
of his head.“

Verinderungen in der Taxonomie

a Bis ca. 1960 wurden die Hominoiden (= Hominoidea, Menschenaffen und Mensch) gew6hn-
lich in zwei Familien eingeteilt: die Menschen und ihre ausgestorbenen Verwandten in die Ho-
minidae, die anderen (Schimpansen, Gorillas, Orang-Utans, Gibbons) in die Pongidae.

b Dann wurden molekularbiologische Techniken auf die Taxonomie der Primaten angewendet.
So nutzte beispielsweise Morris Goodman 1964 die Ergebnisse seiner immunbiologischen Stu-
die der Serumproteine, um eine Unterteilung der Hominoiden in drei Familien vorzuschlagen:
die Hominidae mit dem Menschen und seinen ausgestorbenen Verwandten, die Pongidae mit
den nicht menschlichen Groflen Menschenaffen (Schimpanse, Gorilla, Orang-Utan) und die
Hylobatidae mit den niedrigeren Affen (Hylobates = Gibbons). Allerdings forderte die Tricho-
tomie der Hominoiden-Familien die Wissenschaftler zu der Frage auf, welche der Familien sich
zuerst von einem gemeinsamen Vorfahren der Hominoiden abgespalten hat.

¢ Imweiteren Verlauf bildeten die Gibbons in der Uberfamilie der Hominoidea eine Aufengrup-
pe. Das heif3t, dass der Rest der Hominoiden niher untereinander verwandt ist als mit den Gib-
bons. Dies fithrte dazu, die anderen Grofien Menschenaffen in die Familie der Hominidae mit
dem Menschen zusammen zu platzieren, wobei die Pongidae zu einer Unterfamilie degradiert
wurden. Die Familie der Hominidae enthielt nun die beiden Unterfamilien Homininae und
Ponginae. Wiederum warf diese Dreiteilung eine analoge Frage auf.

d Vergleiche der Menschen mit allen drei anderen Hominidae-Gattungen zeigten, dass die afri-
kanischen Menschenaffen und die Menschen néher miteinander verwandt sind als einer von
diesen mit den Orang-Utans. Deshalb bilden die Orang-Utans hierzu eine Aulengruppe. Die
afrikanischen Menschenaffen wurden also in die Unterfamilie der Homininae gruppiert. Diese
Klassifikation wurde von Goodman 1974 vorgeschlagen.
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15 Von den Gebeinen Lucys zu dem Genom des Neandertalers

e Ein Versuch, die Trichotomie der Homininae aufzuldsen, bildet der Vorschlag einiger Autoren,
diese Unterfamilie in Triben, die Gorillini und Hominini, zu unterteilen.

f Allerdings brachte der DNA-Vergleich den tiberzeugenden Beweis, dass in der Unterfamilie
der Homininae die Gorillas die Auf3engruppe darstellen. Das legt nahe, die Schimpansen mit
den Menschen zusammen in die Hominini zu gruppieren. Wiederum schlug Goodman diese
Klassifikation 1990 vor.

g Spiter fithrten DNA-Vergleiche dazu, die Gattung der Gibbons in vier Gattungen, die Hyloba-
tes, Hoolock, Nomascus und Symphalangus, zu teilen.

Aufgabe 3

Stelle die beschriebenen Veridnderungen in der Taxonomie der Hominoiden schrittweise anhand
von Skizzen dar.

Aufgabe 4

Beschreibe die Probleme bei der Entwicklung der Taxonomie und begriinde diese anhand der Ma-
terialien.

Material 4: Chromosomen der Hominiden

Aufgabe 5

Betrachte Abbildung 15.13 und vergleiche die Chromosomenbanden-Muster von Mensch,
Schimpanse, Gorilla und Orang-Utan. Kennzeichne in der Abbildung markante Abweichungen
beziehungsweise Mutationen. (Kleinere Abweichungen an den Chromosomenenden kénnen ver-
nachldssigt werden.)

Erstelle nun eine Tabelle, in der du die Chromosomennummern und die einzelnen Lebewesen
auffithrst. Vergebe fir Abweichungen beziehungsweise Mutationen bei einem Lebewesen im Ver-
gleich zu den anderen eine ,,1% bei einem gleichen Chromosomenmuster eine ,,0

Material 5: Prinzip eines Alignments

Beim Alignieren in der Bioinformatik werden Aminosdure- oder DNA-Sequenzen so ausgerich-
tet, dass moglichst gleiche beziehungsweise dhnliche Buchstaben (Symbole) untereinander stehen.
(Buchstaben gelten als dhnlich, wenn die Aminosduren, die sie reprasentieren, dhnliche physiko-
chemische Eigenschaften haben.)

Hierbei muss die Reihenfolge der Buchstaben gleich bleiben und jedem Buchstabe der einen
Sequenz ist entweder ein Buchstabe der anderen Sequenz oder eine Liicke (gap) zuzuordnen. Un-
tereinander stehende Buchstaben konnen gleich sein, dann spricht man von einem ,match®
(= Ubereinstimmung), oder sie sind unterschiedlich, was als ,,mismatch“ (= Nichtiibereinstim-
mung) bezeichnet wird (Tab. 15.2).

Mit einem Alignment kann eine funktionelle oder evolutionire Ahnlichkeit untersucht werden.
Es werden hierbei also homologe Positionen untereinander angeordnet.

Bei mehreren grofen Sequenzen ist das gar nicht so einfach und es gibt mehrere Moglichkeiten, zwei
Sequenzen zu alignieren. Um das ,,beste Alignment zu finden, werden die einzelnen Positionen be-
wertet und aufsummiert. Das Ergebnis bildet dann den sogenannten ,,Score® eines Alignments.
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Tab. 15.2: Bewertungen beim Alignieren

Bezeichnung Score untereinander stehende Buchstaben

match +1 beide Buchstaben sind gleich

mismatch -1 beide Buchstaben sind verschieden

gap ) ein Buchstabe und eine Liicke stehen untereinander

Beispiel: GAC / GC
GAC
G-C

Score = 1+(-2)+1 =0

Aufgabe 6

Aligniere die folgenden beiden Sequenzpaare. Schreibe hierzu jeweils die beiden Sequenzen unter-
einander und finde mehrere Méglichkeiten fiir jedes Sequenzpaar.

B Sequenzpaar 1: CDGCD / CGC
B Sequenzpaar 2: ATGCGTCGGT / ATCCGCGTC

Aufgabe 7
Finde jeweils das beste Alignment, indem du einen Score berechnest.

Material 6: Sequenzvergleiche und Stammbaumerstellung am Beispiel des
Cytochrom b

1 Ermittlung der Sequenzen anhand einer Datenbank

DNA-Sequenzen und damit folgend auch Aminosauresequenzen lassen sich in der NCBI-Daten-
bank folgendermafien ermitteln:

B Website des NCBI (National Center for Biotechnology Information) im Internet aufrufen:
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/

B Klick auf ,DNA & RNA“ oder ,,Sequence Analysis“
B Klick auf ,,GenBank"

B Nun die Nukleotid-Datenbank auswihlen und die Accession-Number* fiir verschiedene Lebe-
wesen eingeben (Abb. 15.14):

H J01415: Mensch (Homo sapiens)
B NC_001643: Gemeiner Schimpanse (Pan troglodytes)
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15 Von den Gebeinen Lucys zu dem Genom des Neandertalers

B NC_001645: Westlicher Gorilla (Gorilla gorilla)
B X97707: Sumatra-Orang-Utan (Pongo abelii)

* Wenn eine neue Sequenz in die Datenbank aufgenommen wird, erhilt sie einen eindeutigen Zu-
griffsschliissel, der aus einem oder zwei Buchstaben und mindestens funf Ziffern besteht. Diese
Accession-Number wird nur einmal vergeben und begleitet die Sequenz unveréndert.

) GenBank Dverview - Mozilla Firefox [ =(0x|
Datei Bearbeten Ansicht  Chronik Lesezeichen Yshoo! Extras Hilfe

6 * € X o (U G 2 [ repswewncsinin.oh.govigenbankt 77 - [#8=]cooqe P
£ GenBank Overview - F

En

U d BL I ks
Search] Nucleotide 'I for|J01415 Go I

LY LY
Fertig | l l

Structure

N Kl

Nukleotid-Datenbank Accession-Number Klick auf,Go”
auswdhlen eingeben

Abb. 15.14 Screenshot 1 - Uberblick tiber die Website des National Center for Biotechnology Information
(NCBI), notwendige Angaben

B Die Website stellt sich bei vorheriger Eingabe der Accession-Number fiir den Menschen wie in
Abbildung 15.15 dar. Es werden detaillierte Angaben zur Sequenz (Sequenzlidnge, Organismus,
Autor usw.) und ganz unten die DNA-Sequenz selber angezeigt. Durch Scrollen nach unten las-
sen sich die Sequenzen einzelner Gene beziehungsweise Proteine (z.B. fiir Cytochrom b) ermit-
teln (Abb. 15.16).

%) Homo sapiens mitochondrion, complete genome - Nucleotide result - Mozilla Firefox: 3 =101x]|
Datel Bearbsten fnsicht Chronk  Lesezsichen Yahoo! Extras Hife
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GenBank: J01415.2
FASTA  Graphics 5
Analyze this sequence &
Go to: Run BLAST
Locus HUMMTCG 16569 bp  DHA cireular PRI 17-JUL-2008 Pick Primers
DEFINITION Homo sapiens mitochondrion, complete genome. Find in this Sequence
ACCESSION  J01415 M12548 MS8503 M63932 M63933
VERSION J01415.2  6I1:113200490
KEYWORDS 125 ribosomal RNA; 165 ribosomel RNA; ATPase; D-loop; circular; . -
complete genome; cytochrowe b; eytochrowe oxidase; displacement LinkOut to external resources
loop; ribosowal RN2; transfer RNA; transfer RNA-ala; transfer BOLD Link [GBHS2144-08]
RNA-Ary; transfer RNA-Asn; transfer RNA-Zsp; transfer RNA-Cys; [Barcodes of Life]
transfer RNA-Gln; transfer RNA-Glu; transfer RNA-Gly; transfer EU XX 0245
RNA-His; transfer RNA-Ile; tramsfer RNA-Leu; transfer RNA-Lys; - [Human Mitochandrial DataBase]
transfer RNA-Met; transfer RNA-Phe; transfer RNA-Pro; transfer
RNA-Ser; transfer RNA-Thr; transfer RNA-Trp; transfer RNA-Tyr; UCSC Genoms Browser
[UCSC Genorne Browser]
transfer RWA-Val; rCRS; NADH dehydrogenase.
SOURCE mitochondrion Homo sapiens (human)
ORGANISM Homo sapiens L‘
| Fertig y

Abb. 15.15 Screenshot 2 - Detaillierte Angaben zur Sequenz der mitchondrialen DNA (mtDNA) des Menschen
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Abb. 15.16 Screenshot 3 - Angaben zur Cytochrom-b-Sequenz

B Nach Klick auf die Accession-Number des Proteins (Abb. 15.16) erhélt man die entsprechende
Aminosduresequenz. Unter ,,Display Settings“ das Format ,,FASTA“ auswéhlen (Abb. 15.17).
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Abb. 15.17 Screenshot 4 — Weiteres Vorgehen zur Ermittlung der Cytochrom-b-Aminosduresequenz

B Die Aminosiuresequenz kopieren (Abb. 15.18) und speichern. (Um Probleme beim Auswerten
der Sequenzen zu vermeiden, diese immer in einen Text-Editor speichern. Ansonsten kann es
spater zu Fehlermeldungen kommen.
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Abb. 15.18 Screenshot 5 - Aminosauresequenz von Cytochrom b (Mensch)

B Nach der gleichen Vorgehensweise ldsst sich auch die DNA-Sequenz fiir ein Gen (z.B. fiir
Cytochrom b; Abb. 15.19) recherchieren.

m Klick auf ,,CDS“ (Abb. 15.16)
® Als Anzeigeformat ,,FASTA® auswihlen (Vorgehen Abb. 15.17).

B DNA-Sequenz kopieren und speichern (Vorgehen Abb. 15.18).

1) Homo sapiens mitochondrion, complete genome - Nucleatide result - Mozilla Firefox —[Olx(
Datei Bearbeiten Ansicht  Chronk Lesezeichen Yahoo! Extras Hife

G}.‘exm®ﬁ_m|g: bi.olm. i 0141
| & Homo sapiens mitochondrion, comel... | = | =

Nucleotide Searchi [Nudleotide - Lirits Advanced search Help
Alphabet of Life [ m Clear
Display Settings: (%) FASTA Sent: 9 Change region shown -
o Showing 1.14kb region from base 14747 to 15887. € Whale sequence
® Selected region
Homo sapiens mitochondrion, complete genome fom (14747 |10 [15887 | L

GenBank: J01415.2 Update View

GenBank ~ Graphics

>yi1113200490:14747-15887 Homo sapiens mitochondrion, complete genome e =
g i ustomize view
CATCCAACATCTCCGCATCATGARAC TCACTCCTT TGCCTGATCCTCCARATCACCAC
AGGACTATTCCTAGCCATGCACTACTCACCAGACGCCTCAACCGCCTTTTCATCAATCGCCCACATCACT . =
CGAGACGTARATTATCGCTGARTCATCCOCTACCTTCACGCCAATGGC GCCTCALTATTCTTTATCTGCC Analyze this sequence
TCTTCCTACACATCEGGCGAGGCCTATATTACGGATCATTTC TCTACTCAGARACC TGARACATCGGCAT Run BLAST
T GO TATAGCAACAGCCTTCATAGGCTA TCCCEET TATCATTC P
- o " i Pick Primers
TCTGAGGAGGCTACTCAGTAGACAGTCCCACCCTCACACGATTCTTTACCTTTCACTTCATCTTGCCCTT | ko |eren Find in this Sequer\te
CATTATTGCAGCCCTAGCAACACTCCACCTCCTATTCT! AACGGGATH TAGGA p
ATCACCTCCCATTCCGATAAAATCACCTTCCACCCTTACTACACAATCARAGACGCCCTCGGCTTACTTC
TCTTCCTTCTCTCCTTAATGACATTAACACTATT CCAGACCTCCTAGE AGACAATTATAC i R
CCTAGCCAACCCCTTARACACCCC ATCAAGCCCGAATGATATTTCCT! CACAATT LinkOut to external resources
CTCCGAT A T TTACTATCCATCCTC, GCAATAA BOLD Link [GBHS2144-06]
AACAACRRACCATAATATTT A el L [Barcodes of Life]
CCTAGCCGCAGACCTCCTCATTCTAACCTGAATC! ACCAGTARGCTACCCTTTTACCATCATT EU XX 0245
GGACARGTAGCATCCGTACTATACTTCACAACAATCCTAATCCTAATACCAACTATCTCCCTAATTGAAA [Human Mitochondrial DataBase]
ACARRATACTCARATGGGCCT UCSC Genomne Browser
[UCSC Genome Browser] =l
| Fertia 4

Abb. 15.19 Screenshot 6 - DNA-Sequenz von Cytochrom b (Sequenzpositionen 14747-15887; Mensch)
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15.3 Unterrichtsmaterialien

B Die Schritte zur Ermittlung der Aminosaure- und DNA-Sequenzen fiir ein Protein (z.B. Cyto-
chrom b) fiir die weiteren drei angegebenen Organismen (Schimpanse, Westlicher Flachland-
gorilla, Sumatra-Orang-Utan) wiederholen.

2 Durchfiihrung eines paarweisen Sequenzvergleichs

Anhand der ermittelten Sequenzen lassen sich dann paarweise und multiple Alignments automa-
tisch durchfiihren.

B Die Website des European Bioinformatics Institute (EBI) aufrufen: http://www.ebi.ac.uk/

B Die URL-Adresse erweitern (http://www.ebi.ac.uk/Tools/psa) und unter ,,Global Alignment*,
»Needle (EMBOSS)“ den Button ,,Protein“ auswéhlen (Abb. 15.20).

) Bioinformatics Tools for Pairwise Sequence Alignment | EBI - Mozilla Firefox s o [=] 63
Datei  Bearbeiten Ansicht  Chronk  Lesezeichen Yahoo! Extras Hilfe

C X @ @ & 2 [@]ne: bi.ac.uk{Toolsfpsaf - Iﬁv[caogle 2
Fﬂinﬁnfnrmalics Tools for Pairwise Seq... =

EMBL-EBI 25° 3 it All Databases ~|| Enter Text Here o feet @ . el

Databases | Tools EBl Groups | T g Industry AboutUs Help Stte Index B &

E8l > To irwise Seuence Alignment
=Tools Home 2 2

= Tools AZ Pairwise Sequence Alignment
=Web Sewices v - %
Pairwise Sequence Alignment is used to identify regions of similarity that may indicate funetional, structural

sinowniosd andjor evolutionary relationships between two biological sequences (protein or nucleic acid). . .

) ) ) ) Eingabe dieser URL-Adresse
By contrast, Multiple (MSA) is the ofthree or more biological sequences of
similar length. From the output of MSA applications, homology can be inferred and the evolutionary
relationship hetween the sequences studied.

Glabal Alignment

Global alignment tools create an end-to-end alignment of the sequences to be aligned.

Needle @ EMBOSS Needle reads two input sequences and writes their optimal global sequence
{EMBOSS) alignmentiofile, It uses the Needleman-Wunsch alignment algorithm to find the optimum
alignment (including gaps) oftwo sequences along their entire length.
This tool can be used to align protein or nucleotide sequences:
Q. Progein || Q Mucleotide: . .
Stretcher @ EMBOSS Streicher calculales an optimal global alignment of two protein or nucleotide Klick auf diesen Button
(EMBOSS) sequences using a modification of the classic dynamic programming algorithm which P t R
uses linear space. Jrrotein
This tool can be used to align protein or nucleotide sequences:
Q, Protein || Q Mucleotide

Local Alignment

Local alignment tools find one, or more, alignments describing the most similar region(s) within the
seguences to be aligned.

Matcher EMBOSS Matcher identifies local similarities in two input protein or nucleotide sequences
(EMBOSS) using a rigorous algorithm based on Bill Pearson’s lalign application, version 2.0u4 (Feb.

This Iﬁul can be used to align protein or nucleotide sequences:
QuPratein || Q Nucleatide
Water ©® EMBOSS Water uses the Smith-Waterman algorithm (modified for speed enhancements)

(EMBOSS) to caleulate the local alignment of a segquence to one or more other sequences.
This tool can be used to align protein or nucleotide sequences:

QProtein || Q Mucleotide:
LALIGN © LALIGN finds internal duplicati by i il ting local alignments of

protein or DNA sequences.
This tool can be used to align protein or nucleotide sequences:

QProtein || Q Nucleotide

The tools described on this page are provided using our new bioinformatics analysis tools framework. If you
have anyfeedback or encounter anyissues please let us know via EBIl support.

Terms of Use + EBIFunding | ContactEBl ' @ European Biok ios Institute 2011. EBIis an Outstation of the European Molecular Bioloay Laboratory.

| Fertig

Abb. 15.20 Screenshot 7 - Website des European Bioinformatics Institute (EBI), Vorgehen fiir paarweises
Alignieren von Aminosduresequenzen
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15 Von den Gebeinen Lucys zu dem Genom des Neandertalers

B Nun die zu vergleichenden Sequenzen einfiigen (z.B. Aminosduresequenzen fiir Mensch und
Schimpanse) und das Tool starten (Abb. 15.21).

EMBOSS Needle | P: ] 4

Datel Bearbeiten Ansicht Chronk Lesezeichen Yahoo! Extras Hife

6)-?7 - C X @ (O Cd 2 [@]htepstiomw.ebiaculTodsipsafemboss_needs]
EMBOSS Needie | Parwisesequence | = |
e gl £ DT TR o

Sequence Alignment | EB

Give us
. feedback

hases T EBIGroups | Tral Industry | AboutUs Help Site Index [
« Help 0SS Neecle
EMBOSS Needle - Pairwise Sequence Alignment
= Similar Applications EMBOSS Meedle reads in or input and writes their optimal global sequence

alignmentto file

EMBOSSleedle (v | yse this tool
related literature

Search for EMBOSS STEP 1-Eniter your protein sequences

Needle related literature in 5

Medine... Enter or paste your first protein sequence in any supported format.

more >gi| 194303445 | gb| AABS8955.3| cytochrome b [Homo sapiens]

MTPMRKTNPLMKL INHSF IDLPTPSNISAUUNF GSLLGACLILQITTGLFLANHYSPDASTAFSSTAHIT
RDVNYGUITRYLHANGASHFF ICLF LHIGRGLYYGSFLYSETUNIGI ILLLATHATAFMGYVLPUGQHSF
WGATVITHLLSAIPYIGTDLVQUIWGGYSVDSP TLTRFF TFHF ILPF ITAALATLHLLFLHE TGSHNPLG
ITSHSDKITFHPYYTIKDALGLLLFLLSLNTLTLFSPDLLGDPDNYTLANPLNTPPHIKPEUYFLFAYTI
LRSVPNKLGGVLALLLSILILAMIPILHMSKQQSMMFRPLSQSLYWLLAADLLILTWIGGQPVSYPFTII Zwel Zuve rg Iei C h en d e
GOVASYLYFTTILILMPTISLIENKMLRWA

Sequenzen einfligen

Or, upload afile: Durchsuchen.. (Z. B Aminoséuresequenzen

AND

Enter or paste your second protein sequence in any supported format: fur das Protein CytOCh rom b)
>gi| 5835134 | ref|NP_008198. 1| CYTB_10550 cytochrome b [Pan troglodytes)

MTPTRKINPLMKL INHSF IDLPTPSNISAUUNF GSLLGACLILQITTGLFLAMHYSPDASTAFSSIAHIT

RDVNYGWIIRYLHANGASNFFICLF LHIGRGLYYGSFLYLETUNIGIILLLTTHATAFHGYVLPUGQUSF

WGATVITNLLSAIPYIGTDLVQUY TLTRFFTFHF ILPFIITALTTLHLLFLHE TGSNNPLG
ITSHSDKITFHPYYTIKDILGLFLFLLILNTLTLFSPGLLGDPDNYTLANPLNTPPHIKPEUYFLFAYTI

LRS IPNKLGGVLALLLSILILTAIPVLHTSKQQSMMFRPLSQLLYWLLATDLL ILTWIGGQPVSYPFITI

GQUASVLYFTTILILHPIASLIENKHLEWT

Or, upload afile: Durchsuchen..

STEP 2. Setyour pairwise alignment options

MATRIX GAP OPEN _ GAP EXTEND OUTPUT FORMAT

[Blosums2 =0 =l[os [ pair =
END GAP END GAP END GAP
PENALTY OPEN EXTEND

[taise — =[[10 ~[os |

STEP 3 - Submit your job
[~ Be notified by email (Tick this box if youw want to be notified by email when the results are available)

m Klick auf ,Submit” 1

Ifyou plan to use these services during a course please contact us. =
4

| Fertig

Abb. 15.21 Screenshot 8 - Eingabe der Cytochrom-b-Aminosauresequenzen von Mensch und Schimpanse in
das EBI-Softwaretool
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15.3 Unterrichtsmaterialien

B Die Sequenzen werden durch ein paarweises Alignment verglichen. Angaben hierzu sowie das
Alignment selbst werden angezeigt (Abb. 15.22).

GR,,‘ S X @ O 4 | bi.ac.uk/T )_emboss_t i ¥ j=emboss 77~ ﬁ [Gmg\e
* EMBOSS Needle - Alignment =] B
z Give us
feedback
EBI Groups | Training index [
EBI > Tools >Pairw Mlignmert > EMBOSS Needle
= Help
EMBOSS Needle - Alignment
= Related Applications UEENE  Submission Details | Submit Another Job
Pairwise Sequence Alignment
Alignment - - =
View Alignment File
Multiple Sequence
Alignment
# Program: needle
# Rundate: Wed 23 Mar 2011 12:38:37
# Coumandline: needle
# -auto
# -stdout
#  -asequence emboss needle-I120110323-123836-0227-43989374-py. asequence
# euboss_needle-120110323-L; 74-pg.
#  -datafile EBLOSUNGZ
#  -gapopen 10.0
# -gapextend 0.5
#  -endopen 10.0
#  -endextend 0.5
# -afornat3 pair
#  -sproteinl
#  -sprotein2
# Align_format: pair
# Report_file: stdout
#
# Aligned_sequences: 2
# l: AABS8955.3 Mensch
# 21 CYTB_10550 4y . il
# Matrix: EBLOSUMGZ Sch|mpanse
# Gap_penalty: 10.0
# Extend_penalty: 0.5
#
# length: 380
# Identity: 355/380 (93.4%)
# similarity:  360/380 (94.7%)
# Gaps: 0/380 { 0.0%)
# Score: 1890.0 Score
#
¥
AAB58955.3 1 WTPMRKTHPLMKLINHSFIDLPTPSNISAWUNFGSLLGACLILOITTGLF 50
FUL T EEEEE TR e e e et
CYTB_10550 1 MTPTRKINPLMKLINHSFIDLPTPSNISAWWNFGSLLGACLILQITTGLF 50
AABSB9S55.3 S1 LAMHYSPDASTAFSSTAHITRDVNYGUIIRYLHANGASMFFICLFLHIGR 100
FEERETEREEEEE e e e e e e ey
CYTB_10550 51 LAMHYSPDASTAFSSIAHITRDVNYGUIIRYLHANGASMFFICLFLHIGR 100 -
AMES8955.3 101 GLYYGSFLYSETUNIGITLLLATMATAFNGVVLPUGQUSFUGATVITNLL 150
R R e A AR
CYTB_10550 101 GLYYGSFLYLETUNIGITLLLTTMATAFMGYVLPUGQUSFUGATVITNLL 150
AAB58955.3 151 SAIPYIGTDLYQUIWGGYSVDSPTLTRFFTFHFILPFITAALATLHLLFL 200
EREEREEEEEE s EEE R P e et L Ly
CYTB_10550 151 SATPYIGTDLVQUVWGGYSVDSPTLTRFFTFHFILPFIITALTTLHLLFL 200 Al Ig nment
AMB58955.3 201 HETGSNNPLGITSHSDKITFHPYYTIEDALGLLLFLLSLMTLTLFSPDLL 250
AR R A T S A AR N e
CYTB_10550 201 HETGSHNPLGITSHSDKITFHPYVTIKDILGLFLFLLILMTLTLFSPGLL 250
AABS89SS.3 251 GDPDNYTLANPLNTPPHIKPEVYFLFAYTILRSVPNKLGGVLALLLSILI 300
FEEREREREEEE e e e ey
CYTB_10550 251 GDPDNYTLANPLNTPPHIKPEVYFLFAYTILRSIPNKLGGVLALLLSILI 300
AMBSB9S5.3 301 LAMIPILHMSKQQSIMFRPLSQSLYWLLAADLLILTWIGGQPVSYPFTII 350
Loa LU ELa LEEEEEEE DT LT R ]
CYTB_10550 301 LTAIPVLHTSKQQSMMFRPLSQLLYWLLATDLLILTWIGGQPVSYPFITI 350
AB58955.3 351 GQVASVLYFTTILILMPTISLIENKNLKUA 380
LR Lz .
CYTB_10550 351 GUMASVLYFTTILILMPIASLIENKMLEUT 380

Abb. 15.22 Screenshot 9 - Ergebnis eines paarweisen Vergleichs (Alignment) der Cytochrom-b-Aminosaure-
sequenzen von Mensch und Schimpanse
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15 Von den Gebeinen Lucys zu dem Genom des Neandertalers

Aufgabe 8

Vergleiche die Aminosdure- und DNA-Sequenzen fiir das Protein Cytochrom b fiir die vier Lebewe-
sen Mensch, Schimpanse, Gorilla und Orang-Utan. Trage deine Ergebnisse in Tabelle 15.3 ein.

Tab. 15.3: Vergleich der Aminosaure- und DNA-Sequenzen des Cytochrom b von vier Lebewesen

Anzahl Aminosidureunterschiede in der Aminosdurese-
quenz (Gesamtldnge: Aminosduren)
Anzahl Basen- Mensch Schimpanse | Gorilla Orang-Utan
unterschiede in
der DNA- Mensch
Sequenz (Ge-
samtlinge: )
Basenpaare) Schimpanse
Gorilla
Orang-Utan

3 Erstellen eines Stammbaums anhand der ermittelten Sequenzunterschiede

Methoden zur Erstellung eines Stammbaums. Es gibt drei Methoden, nach denen Stammbaume
erstellt werden.

Die erste ist die Maximum-Parsimonie-Methode, nach welcher angenommen wird, dass die Evolution
auf dem Weg der geringsten Anderung verlaufen ist. Hiernach ist der ,kiirzeste“ Stammbaum mit den
wenigsten Evolutionsschritten (= Anzahl an Anderungen) der ,beste” unter allen méglichen.

Die zweite Methode, die Likelihood-Methode, beruht auf Wahrscheinlichkeiten. Sie basiert auf ei-
ner Funktion, die die Wahrscheinlichkeit errechnet, mit der der Baum die beobachteten Daten
produziert.

Die letzte Methode ist die Distanz-Methode. Hierbei werden Distanzen als Sequenzunterschiede
bestimmt und diese zur Stammbaumerstellung benutzt.

UPGMA-Verfahren. Das sogenannte UPGMA-Verfahren (unweighted pair group method with
arithmetic mean) gehort zu den Distanz-Methoden. Als Grundlage dient eine Tabelle, welche die
paarweisen Sequenzunterschiede enthilt. Nachfolgend wird in einem Beispiel ein Stammbaum
Schritt fiir Schritt erstellt (Abb. 15.23):

1 Das Paar mit der geringsten Distanz (mit den geringsten Unterschieden) wird gesucht.
Hier ist der Sequenzunterschied zwischen A und B mit dem Wert 10 am kleinsten. Diese bilden
ein Paar (AB) mit einem gemeinsamen Vorfahren. Die mittlere Distanz von A und B zu einem
gemeinsamen Vorfahren = 5.
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15.3 Unterrichtsmaterialien

2 Nun werden schrittweise immer die Organismen zu Paaren zusammengefasst, die die nichste
geringste Distanz aufweisen. Die Astlinge des Stammbaums zwischen dem vorherigen Paar
und dem ,,neuen Lebewesen wird anhand der Mittelwerte berechnet.

Der erste Mittelwert ergibt sich aus den Werten zwischen dem ,,neuen® Lebewesen und denen,
die bereits zu Paaren zusammengefasst sind. In unserem Beispiel ist der Mittelwert der Se-
quenzunterschiede zwischen A und C sowie zwischen B und C = 16.

Jetzt wird C und die Gruppe AB zu ihrem gemeinsamen Vorfahren verbunden. Um die korrek-
te Distanz zu berechnen, wird die Zahl 16 durch die Zahl 2 geteilt.

Gemeinsamer Vorfahre
von Aund B

Gemeinsamer Vorfahre von
A,Bund C

Abb. 15.23 Stammbaumerstellung mithilfe des UPGMA-Verfahrens

Aufgabe 9

Erstelle einen Stammbaum nach der UPGMA-Methode anhand deiner ermittelten Daten (Tab.
15.3, paarweise Unterschiede der Aminosaure- und DNA-Sequenzen) als Distanzen.

15.3.2 Unterrichtsmaterialien fiir den 2. Unterrichtsabschnitt

Material 7: Vergleich mitochondrialer DNA-Sequenzen

(hypervariable Region I)

Die Auswahl der homologen Sequenzabschnitte erfolgte so, dass ein einfacher Vergleich, ,per
Hand®, erméglicht wird. Konkret heifst das, dass die eigentlichen Sequenzen linger sind und hier
nur Ausschnitte bearbeitet werden.

1 Sequenzen ermitteln

B Website des NCBI (National Center for Biotechnology Information) im Internet aufrufen:
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/

B Nun die Sequenzen der mitochondrialen DNA mithilfe der Accession-Number ermitteln (Abb.
15.14 und Aufgabe 11).

B Auf den Pfeil neben ,,Change region shown* klicken, ,,Selected region® auswéhlen und die Se-
quenzpositionen in die Felder ,,from:“ und ,to:“ eingeben (Abb. 15.24).

B Anschlieffend den Button ,,Update View* klicken und unter ,Display Settings“— ,FASTA®
auswihlen (Abb. 15.17).
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15 Von den Gebeinen Lucys zu dem Genom des Neandertalers

B Die Sequenzen kopieren (Abb. 15.19) und in einem Text-Editor speichern.

) Homo sapiens isolate 36_M1ad(Tor185) mitochondrion... - Nucleotide result - Mozilla Firefox
Datei Bearbeiten Ansicht Chronk  Lesezeichen Yahoo! Extras Hife

G&) C X w (U Cd 2 [ retpswnmnchinim.nin. govinuccore/EFo6nse7

‘2 Homo sapiens isolate 36_M1a4(Tor1.

S NCBI

Nucleotide Searchi| Nudeotide ¥ | Lmits Advanced search Help
Alphabet of Life I m e

GenBank

Display Settings: 0
jisplay Settings: Change region shown e

© Whole sequence

Homo sapiens isolate 36_M1a4(Tor185) mitochondrion, Ot
complete genome from: (16078 t0:[16377 |
GenBank: EF060347.1 I Update View

FASTA  Graphics Sequenzpositionen eingeben

Goto Customize view v

LOCUS EF060347 16570 bp  DHA circular PRI 15-DEC-2006

DEFINITION Homo sapiens isolate 36_Mla4(Tor185) mitochondrion, complete Analyze this sequence -

genone.

ACCESSION  EF060347 Run BLAST

VERSION EF060347.1 GI:116241857 Pick Primers

KEYWORDS % o

SOURCE nitochondrion Homo sapiens (human) Find in this Sequence

ORGANISM Homo sapiens Ll

| Fertig v

Abb. 15.24 Screenshot 10 - Vorgehen zur Ermittlung einer speziellen DNA-Sequenz durch Angabe
der Sequenzpositionen

Datei Bearbeiten Ansicht Chronk  Lesezeichen Yshoo! Extras Hife
C X w (O Cd 2 [@]epmm.ebisckiTodsipsal y3
it All Databases | Enter Text Here Bo Reset @ . el
AboutUs | Help Site Index [ &
= Tools Home
= Tools A-Z Pairwise Sequence Alignment
= Web Senvices 5
Pairwise Sequence Alignment is used to identify regions of similarity that may indicate functional, structural
S CIOVAIDEG! andior evolutionary relationships hetween two biological sequences (protein or nucleic acid).
By contrast, Multiple Sequence Alignment (MSA) is the alignment of three or more biological sequences of
similar length. From the outout of M3A applications, homology can be inferred and the evolutionary
relationship between the sequences studied.
Global Alignment
Global alignmenttoals create an end-to-end alignment of the sequences to be aligned.
Needle © EMBOSS Needle reads two input sequences and writes their optimal global sequence
(EMBOSS) alignmentto file. It uses the Needleman-Wunsch alignment algorithm to find the optimum
alignment (including gaps) of two sequences along their entire length.
This tool can be used to align protein or nucleotide sequences:
Q Protein || Q Nugleotide . .
Stretcher ®  EMBOSS Stretcher calculates an optimal global alignment of two protein or nucleotide Klick auf diesen Button
(EMBOSS) sequences using a modification of the classic dynamic programming algorithm which sy
uses linear space. +Nucleotide
This tool can be used to align protein or nucleotide sequences:
QPratein || Q Nuclectide
Local Alignment
Local alignmenttools find one, or more, alignments deseribing the most similar region(s) within the
sequences to be aligned
Matcher © EMBOSS Matcher identifies local similarities in two input protein or nucleotide sequences
(EMBOSS) using a rigorous algorithm based on Bill Pearson’s lalign application, version 2.0u4 (Feh.
1996).
This tool can be used to align protein or nucleotide sequences:
QProtein || Q Nucleotide
Water © EMBOSS Water uses the Smith-Waterman algorithm (modified for speed enhancements)
(EMBOSS) to calculate the local alignment of a sequence to one or more other sequences.
This tool can be used to align protein or nucleotide sequences:
Q Protein | (A, Nucleatide
LALIGN ® LALIGN finds internal by calculating local of
protein or DNA sequences.
This tool can be used to align protein or nucleotide sequences:
QProtein || Q Nuclecide
The tools described on this page are provided using our new bioi i Ifyou
have any feedback or encounter any issues please let us know via EBI support,
Terms of Use © EBI Funding | Contact EBI © @ European Bioi I 2011, EBI ion of the Biology Laboratory.
| Fertig V.

Abb. 15.25 Screenshot 11- Vorgehen fiir paarweises Alignieren von DNA-Sequenzen im EBI-Softwaretool

Dreesmann D, Graf D, Witte K (2011) Evolutionsbiologie - Moderne Themen fiir den Unterricht.
Spektrum Akademischer Verlag, Heidelberg




15.3 Unterrichtsmaterialien

2 Sequenzen paarweise vergleichen

B Die Website des European Bioinformatics Institute (EBI) aufrufen: http://www.ebi.ac.uk/

B Die erweiterte URL-Adresse (http://www.ebi.ac.uk/Tools/psa) eingeben und unter ,,Global
Alignment®, ,Needle (EMBOSS)“ nun den Button ,,Nucleotide® auswéhlen (Abb. 15.25).

Aufgabe 10

Ermittle die DNA-Sequenzen der unten aufgefithrten Lebewesen, und zwar fiir die angegebenen
Sequenzpositionen. Vergleiche die DNA-Sequenzen mithilfe des EBI-Softwaretools und trage dei-
ne Ergebnisse in die Tabellen ein. Berechne nun die Unterschiede in Prozent.

Aufgabe 11

Vergleiche deine Ergebnisse und tiberlege, ob der Neandertaler ein direkter Vorfahre des moder-
nen Menschen ist (multiregionales Modell versus Out-of-Africa-Modell). Begriinde deine Mei-
nung.

Gruppe 1: Drei Menschen verschiedener Kontinente

B Somalia: EF060347, Sequenzpositionen 16078-16377
B Vietnam: DQ981474, Sequenzpositionen 16078-16377
B Deutschland: AF346983, Sequenzpositionen 16077-16376

Tab. 15.4: Gruppe 1: DNA-Sequenzvergleiche zwischen drei Menschen verschiedener Kontinente

Sequenzen Sequenzldange Anzahl Unterschied
Unterschiede (%)

Somalia Vietnam

Somalia Deutschland

Vietnam | Deutschland

Gruppe 2: Drei verschiedene Europier
B Deutschland: AF346983, Sequenzpositionen 16077-16376
B Frankreich: AF346981, Sequenzpositionen 16078-16377
B Spanien: AF382011, Sequenzpositionen 16076-16375

Tab. 15.5: Gruppe 2: DNA-Sequenzvergleiche zwischen drei Europaern

Sequenzen Sequenzldange Anzahl Unterschied
Unterschiede (%)

Deutschland | Frankreich

Deutschland | Spanien

Frankreich Spanien
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15 Von den Gebeinen Lucys zu dem Genom des Neandertalers

Gruppe 3: Drei verschiedene Neandertaler

B Neandertaler 1 (Feldhofer Hohle, Deutschland): AY149291, Sequenzpositionen 55-355
B Neandertaler 2 (Okladnikov Hohle, Sibirien:): EU078680, Sequenzpositionen 43-343

B Neandertaler 3 (El Sidron, Spanien): DQ859014, Sequenzpositionen 1-301

Tab. 15.6: Gruppe 3: DNA-Sequenzvergleiche zwischen drei Neandertalern

Neandertaler 1 | Neandertaler 2
Neandertaler 1 | Neandertaler 3
Neandertaler 2 | Neandertaler 3

Gruppe 4: Moderner sowie fossiler Europier und Neandertaler

B Deutschland: AF346983, Sequenzpositionen 16077-16376

B Cro-Magnon (fossiler Europder, 23000 Jahre alt): AY283027, Sequenzpositionen 54-353
B Neandertaler 1 (Feldhofer Hohle, Deutschland): AY149291, Sequenzpositionen 55-355

Tab. 15.7: Gruppe 4: DNA-Sequenzvergleiche zwischen eines modernen sowie fossilen Européers und eines Nean-

dertalers

Deutschland | Cro-Magnon
Deutschland | Neandertaler 1
Cro-Magnon | Neandertaler 1

Gruppe 5: Moderne Menschen verschiedener Kontinente, Neandertaler und Schimpanse

Somalia: EF060347, Sequenzpositionen 16078-16377

B Vietnam: DQ981474, Sequenzpositionen 16078-16377

B Neandertaler 1 (Feldhofer Hohle, Deutschland): AY149291, Sequenzpositionen 55-355
B Neandertaler 2 (Okladnikov Hohle, Sibirien:): EU078 680, Sequenzpositionen 43-343

B Schimpanse: DQ367612, Sequenzpositionen 63-360
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15.3 Unterrichtsmaterialien

Tab. 15.8: Gruppe 5: DNA-Sequenzvergleiche zwischen modernen Menschen verschiedener Kontinente, Neander-
talern und einem Schimpansen

Somalia Neandertaler 1
Vietnam Neandertaler 2
Vietnam Schimpanse
Neandertaler 1 | Schimpanse

Material 8: Erstellung eines Stammbaums und einer molekularen Uhr
mithilfe von Sequenzvergleichen

Aufgabe 12

Trage in Tabelle 15.9 die aus den Sequenzvergleichen ermittelten prozentualen Unterschiede ein.
Verwende fiir den Vergleich ,,moderne Menschen - Neandertaler” die Mittelwerte aus den Tabel-
len 15.7 und 15.8.

Tab. 15.9: Sequenzvergleiche der prozentualen Unterschiede aus den Tabellen 15.7 und 15.8

moderne Menschen

Neandertaler

Aufgabe 13

Erginze den Stammbaum (Abb. 15.26, Daten aus Tab. 15.9). Verfahre nach der UPGMA-Methode
(Abb. 15.23).

L J

1

Abb. 15.26 Stammbaum fir prozentualen Sequenzvergleich
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15 Von den Gebeinen Lucys zu dem Genom des Neandertalers

Aufgabe 14

Berechnung einer molekularen Uhr: Archdologen benutzen eine Vielzahl unterschiedlicher Tech-
niken, um das Alter von Fossilien zu bestimmen. Bei der Datierung von Menschenfossilien in Af-
rika haben Wissenschaftler herausgefunden, dass die ersten modernen Menschen vor ca. 200000
Jahren dort auftraten. Diesen Wert und die mittlere Abweichung von modernen Menschen unter-
einander kann man benutzen, um eine ,molekulare Uhr* zu bestimmen.

Berechne anhand deiner Daten aus Tabelle 15.4 die Zeit in Jahren, die es dauert, damit 1 % Unter-
schied zwischen den untersuchten mtDNA-Sequenzen (mtDNA = mitochondriale DNA) auftritt.

Aufgabe 15

Aufspaltung von Homo sapiens und Homo neanderthalensis: Fossilien des Neandertalers wurden
in Europa und im Mittleren Osten entdeckt. Anhand der Radiokarbon-Methode wurde die diinne
Besiedlung von Europa durch die Neandertaler auf eine Zeit vor etwa 28 000 Jahren datiert. Der
Zeitpunkt des ersten Auftretens von Homo neanderthalensis beziehungsweise Homo sapiens in
Europa kann so aber nicht genau bestimmt werden.

Betrachte deine Ergebnisse und gib an, vor wie vielen Jahren ein gemeinsamer Vorfahre der bei-
den Arten lebte.
Aufgabe 16

Gemeinsamer Vorfahre von Schimpanse und Menschenarten: Auf Fossilien basierend sind Wis-
senschaftler zu der Erkenntnis gelangt, dass sich die Entwicklungslinien, die zu Schimpansen und
Menschenarten fithrten, vor etwa 8 Millionen Jahren getrennt haben.

Berechne anhand deiner Daten aus Tabelle 15.9 und mithilfe der molekularen Uhr (Aufgabe 14),
wann ein gemeinsamer Vorfahre von Schimpansen und Menschenarten gelebt hat.

Wiirde die molekulare Uhr ,,schneller oder ,langsamer® gehen, wenn du die Zeit von 8 Millionen
Jahren als Grundlage zur zeitlichen Bestimmung der Entstehung des modernen Menschen be-
nutzt hittest?

Zusatzaufgabe

Neuste Untersuchungen haben anhand der Analyse der Genom-DNA des Neandertalers gezeigt,
dass Neandertaler und moderne Menschen sich doch vermischen konnten.

Recherchiere Fakten hierzu im Internet und stelle die Ergebnisse dieser Analyse zusammen.
Nimm anhand der Ergebnisse Stellung zu der Frage, ob der Neandertaler eine eigene Art darstellt.
Erweitere das entsprechende Modell zur Entstehung des modernen Menschen unter Berticksich-
tigung dieser Erkenntnisse (Aufgabe 11).

Material 9: Simulation einer molekularen Uhr

verandert nach: Westerling 2008

Material pro Gruppe (3 Personen)

B Karten aus Fotokarton in 4 Farben (Kartengrofle 3 x 4 cm in rot, blau, gelb, griin)

B 20-seitiger Wiirfel

Dreesmann D, Graf D, Witte K (2011) Evolutionsbiologie - Moderne Themen fiir den Unterricht.
Spektrum Akademischer Verlag, Heidelberg




15.3 Unterrichtsmaterialien

B 4-seitiger Wiirfel
B Wiirfelbecher

B Unterlage mit Positionen

Vorbereitungen
B Legt die Karten in beliebiger Farbe in Reihe auf die 20 Positionen der Unterlage.

B Bildet darunter eine zweite Kartenreihe als identische Kopie der ersten (Tab. 15.10).
Jede Kartenreihe modelliert eine DNA-Sequenz.

B Legt eine verantwortliche Person fiir jede Reihe und fiir das Notieren der Ergebnisse fest.

Tab. 15.10: Beispiel fiir die Anordnung der Karten

Position |1 |2 |3 |4|5|6|7|8|9|10{11(12|{13({14(15(16(17(18(19(|20 Unterschiede
la
1b

Simulationsverlauf

Jede Runde entspricht einem Zeitabschnitt der molekularen Uhr (einem Mutationsereignis) und
besteht aus folgenden Schritten:

B Wirfelt das Mutationsereignis fiir die erste Reihe (a). Das Ergebnis des 20-seitigen Wiirfels gibt
die Position, das Ergebnis des 4-seitigen Wiirfels die Farbe an.
Hierbei gilt fiir den 4-seitigen Wiirfel: 1 = rot; 2 = gelb; 3 = blau; 4 = griin
An der gewiirfelten Position wird die Karte gegen eine Karte der gewiirfelten Farbe ausge-
tauscht. Wird die gleiche Farbe gewiirfelt, passiert nichts.

B Wirfelt das Mutationsereignis fiir die zweite Reihe (b) und tauscht entsprechend die Karte aus.

B Zihlt die Anzahl an Unterschieden zwischen beiden Reihen (Abweichungen zwischen den
»DNA“-Sequenzen) und notiert diese in Form einer Tabelle.

Tab. 15.11: Mdgliche Wiirfelergebnisse

Beispiel fir die erste Reihe (1a). 20-seitiger Wiirfel: 10; 4-seitiger Wiirfel: 4
Beispiel fur die zweite Reihe (1b). 20-seitiger Wiirfel: 13; 4-seitiger Wirfel: 3
Unterschied nach dieser Runde: 1

Position [ 1 |2 |3 [(4|5|6|7|8
la
1b

Unterschiede

B Die Wiirfelergebnisse bleiben bestehen. Nun wird weiter gewtirfelt und die Karten entspre-
chend ausgetauscht. Die Unterschiede zwischen der ersten und zweiten Reihe werden pro Run-
de jeweils notiert.
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Aufgabe 17

Fithrt 30 Runden der Simulation durch. Tragt in eine Tabelle die Anzahl der Unterschiede gegen
die Runden (Mutationsereignisse) auf.

Aufgabe 18

Zeichnet mithilfe eurer Ergebnisse eine Kurve (X-Achse = Runde, Y-Achse = Unterschiede zwi-
schen 1. und 2. Reihe) und erklart den Kurvenverlauf.

Aufgabe 19

Folgert, fiir welchen Zeitabschnitt diese molekulare Uhr ,richtig geht.

Aufgabe 20

Erklare mithilfe deines Wissens iiber molekulare Uhren nun Abbildung 15.27.

Ursprungssequenz 2 homologe DNA-Sequenzen
12 Mutationsereignisse AATGAAAGAATCGC

ACTGAACGTAACGC
ACTGTAGGAATCGC

Abb. 15.27 Verdnderung einer Ursprungssequenz nach 12 Mutationsereignissen

15.3.3 Unterrichtsmaterialien fiir den 3. Unterrichtsabschnitt

Material 10: Meine DNA - Extraktion von DNA aus Mundschleimhautzellen
nach: Krings et al. 1997, PBS Nova Teachers 2010

Versuchsmaterial

kleiner Papp- oder Plastikbecher (Einweg)

grofles Schnappdeckelglas (oder grofies Reagenzglas mit Stopfen)

kleines Schnappdeckelglas (oder kleines Reagenzglas)

2 TL (10 ml) 0,9%ige Salzlosung (2 TL Salz in ¥4 1 Wasser gelost)

1 TL (5 ml) 25%ige Spiilmittellosung (1 Teil Seifenlosung und 3 Teile Wasser)
2 TL (19 ml) 95%iges Ethanol, eisgekiihlt

diinner Glas- oder Plastikstab
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15.3 Unterrichtsmaterialien

Durchfiihrung
1 Stelle die Salz- und Spiilmittellésung her.

2 Nimm 2 TL (10 ml) der Salzlésung in den Mund und bewege diese 30 Sekunden lang im Mund
hin und her. Reibe die Salzlosung auch mit der Zunge am Gaumen. Hierdurch werden abge-
storbene Mundschleimhautzellen abgeldst.

3 Spucke die Salzlgsung in den Becher. Gib die Spucke in ein Schnappdeckelglas, welches 1 TL
(5 ml) 25%ige Spiilmittellosung enthilt.

4 Verschliefle das Glas und schwenke es fiir 2-3 Minuten behutsam auf der Seite hin und her. Du
darfst dabei nicht heftig schiitteln, ansonsten bricht das lange DNA-Molekiil durch die wirken-
den Scherkrifte.

5 Offne das Glas und fiige vorsichtig 1 TL eiskaltes Ethanol hinzu, indem du das Glas schrig
hiltst und die Losung am Rand herunterlaufen lasst. Das Ethanol bildet dann eine Schicht auf
der Losung. Lass das Glas fiir mindestens 1 Minute ruhig stehen.

6 Versuche mit dem Stab die DNA aufzuwickeln, die sich an der Phasengrenze ansammelt. Ver-
mische hierbei méglichst nicht die Schichten. (Manchmal bilden sich auch ,,nur® Klumpen auf-
grund kleiner Fragmente.)

7 Uberfiihre die DNA in ein kleines Glas, welches das restliche Ethanol enthilt. Die DNA stellt
ein Gemisch aus genomischer und mitochondrialer DNA dar.

Material 11: Woher stammt die DNA?
»Meine“ mtDNA - ,Einschicken“ der Probe

Da es nicht méglich ist, DNA im Unterricht zu sequenzieren, miissen wir uns zur Simulation eine
»eigene” Sequenz aus einer Datenbank aussuchen:

B Jeder Schiiler lost zu Beginn der Untersuchung eine Nummer (z.B. 12).

B Die Website der Uppsala-Universitdt Schweden und hier die Datenbank ,,mtDB - Human Mi-
tochondrial Genome Database“ im Internet aufrufen:
http://www.genpat.uu.se/mtDB/

B Klick auf ,Download mtDNA sequences®

B Jeder Schiiler sucht sich eine beliebige Sequenz aus. Herkunft und Zugriffsnummer werden no-
tiert (Abb. 15.28).
Beispiel: Accession-Number AY882386; Herkunft Spanien
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&) mtDB - Human Mitochondrial Genome Database - Mozilla Firefox

Datei Bearbeten Ansicht Chronik Lesezeichen Yshoo! Extras Hife
C X o (U Cd D [ Ol mdiopuse 77 | [$8=]cooate P
(©) mtDB - Human Mitochondrial Genom... | =

= = 3

3
L) 7 . .
R KQ Complete Human Mitochondrial Sequences

Africa

[Population Reference GenBank

|lgeria 2 EF064331

[Batnileke 1 AF346067

[Bisks Preny 1 AF34068

[Bika Pyemy 1 AF346969

[Canary [slands 2 AF381982

ICanary [slands 2 AF382000

[Canary [slands 2 AF382010

[Canary Tstands 12 AVT5528

[ConaryTstonds 18 AYZI5533

[Canary Istands 18 AV275537 nach unten scrollen —
[Efic [ 1 [ amem

= [ 1 [ amawn Bl

4

[Saami 1 AF347005 ﬂ
[eoni 2 AVEEA03

[Saami 21 AY3R2404

[Seami 2 AVEB2406

Bpain 21 AV8%238)

[Bosin 2 AV +— zuféllige Accession-Number 5
[Spain 21 AV3%) .
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Abb. 15.28 Screenshot 12 — Auswahl einer Accession-Number aus der mtDNA-Datenbank
der Uppsala-Universitat Schweden

B Durch Klick auf die Zugriffsnummer wird man auf die Website des National Center for Bio-
technology Information (NCBI) weitergeleitet. Dort wahlt man als Anzeigeformat ,FASTA®
aus (Abb. 15.29). In den Beschreibungen der mtDNA kann man bereits die genaue Haplogrup-
pe und das Herkunftsland erkennen.

B Nachdem die Sequenz im sogenannten FASTA-Format angezeigt wird, kopiert man diese und
fiigt sie in eine Datei eines Textverarbeitungsprogramms (z.B. Word) ein.

B Nun dndert man die ersten beiden beschreibenden Zeilen (nicht die Sequenz!), indem man die
Information tiber die Sequenz durch die zugeloste Nummer ersetzt.

® Hinweis: Das ,,>“-Zeichen muss zur Erkennung des FASTA-Formats stehen bleiben.

® Die Datei wird unter der entsprechenden Nummer gespeichert und an die Lehrkraft ,,einge-
schickt® (iibermittelt). Die mtDNA wird also anonymisiert.
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Beispiel

>gi|57903842|gb|AY882386.1| Homo sapiens isolate 8_U4a(Tor60)
mitochondrion, complete genome
GATCACAGGTCTATCACCCTATTAACCACTCACGGGAGCTCTCCATGCATTTGGTATTTTCGTCTGGGGG
GTGTGCACGCGATAGCATTGCGAGACGCTGGAGCCGGAGCACCCTATGTCGCAGTATCTGTCTTTGATTC

wird zu

>12
GATCACAGGTCTATCACCCTATTAACCACTCACGGGAGCTCTCCATGCATTTGGTATTTTCGTCTGGGGG
GTGTGCACGCGATAGCATTGCGAGACGCTGGAGCCGGAGCACCCTATGTCGCAGTATCTGTCTTTGATTC

beispielsweise speichern unter: ,DNA_12.doc*

) Homo sapiens isolate 8_U4a(Tor60) mitochondrion, ... - Nucleotide result - Mozilla Firefox O =[olx]
Ootel Beatbolon st Gronk Losesshen Yohoo!| ExtiesHife
;«.—.m,w. c X @ O &) prrp——, ¥ 77 - | [#=]cooge P
_[ 22 Homo sapiens isolate 8_U4a(Tor60) . -
S NCBI  Resources [ ( My NCBI Sign In
Nucleotide Search; | Nucleotide - Limits ~ Advanced search ~ Help
Alphabet of Life | B ce =
Display Settings: () GenBank Send: (¥ i
. s Change region shown S
Hier das Format,FASTA” wihlen. 92129
Homo sapiens isolate 8_U4a(Tor60) mitochondrion, complete P <
genome
SEQE:HKGAY?ZSBE 1 Analyze this sequence =)
raphics
Run BLAST
Goto: Pick Primers
LOCUS A¥862386 16572 bp  DHE circular PRI 20-AUG-2000 Find in this Sequence
DEFINITION Homo sapiens isolate 8_U4a(Tor0) mitochondrion, complete genome.
ACCESSION  AYBBZ386
VERSION AY882386.1 G6I:57903842 LinkOut to external resources =)
KRTHORDY . EU_ES_ 0018
SOURCE mitochondrion Homo sapiens (human) {Human Mitochondrial DataBase]
ORGANISM Homo sapiens

Eukaryota; Metazoa; Chordata; Craniata; Vertebrata; Euteleostowi; UCSC Genome Browser
Marmalia; Butheria; Euarchontoglires; Primates; Haplorrhini;
Catarrhini; Hominidae; Homo.
REFERENCE 1 (bases 1 to 16572}
AUTHORS  Achilli,A., Rengo,C., Batteglia,V., Pala,M., Olivieri,d., All links from this record -
Fornarino,S., Magri,¢., Scozzari,R., Babudri,N.,
Santachiara-Benerecetti,A.5., Bandelt,H.J., Semino,0. and

[UCSC Genome Browser]

Related Sequences

Torroni,A. Full text in PMC
TITLE Saami and Berbers--an unexpected mitochondrial DNA link Gene
JOURNAL ~ 2m. J. Hum. Genet. 76 (5), 883-886 (2005)
PUBMED 15791543 Gene Genotype
REFERENCE 2 (bases 1 to 16572) PopSet

AUTHORS  Aechilli,A., Rengo,C., Battaglias,V., Pala,M., Olivieri,A.,

Fornarino,S., Magri,C., Seozzari,R., Babudri,N., Protein
Santachiara-Benerecetti,A.S., Bandelt,H.-J., Semino,0. and PubMed
Torroni, 2.

TITLE  Direct Submission LU D)

JOURNAL ~ Submitted {10-JAN-2005) Genetica e Microbiologia, Universita' di RefSeq Genome for Species
Pavia, Via Ferrata 1, Pavia, PV 27100, Italy Taxonarny

FEATURES Location/Qualifiers
source 1..16572 GEOQ Profiles

/organism="Homo sapiens"

Jorganelle="nitochondrion"”
/mol_type="genomic DNA" Recent activity -
/isolate="8_Uda (Tor60) Tumof Clear

Adb_; xref="taxon: 9606"
Anzeige der exakten B Homo sapiens isolate &_Uda(Toi50)

/haplotype="Uda" +—
ountry="gpain" mnm:hnndrmn complete genome Nuclectitle

b-loop complement (join(1..577,16027..16572) ) Haplogruppe SRR
tRNA 578..648 A . d H k ft | d
/product="tRNA-Fhe” nzeige des Herkunttslanaes B
[ Fertig 4

Abb. 15.29 Screenshot 13 - Auswahl des Anzeigeformats FASTA auf der Website des National Center
for Biotechnology Information (NCBI)
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?) Bioinformatics Tools for Pairwise Sequence Alignment | EBI - Mozilla Firefox B =101 x|

Datel Bearbeiten Ansicht Chronik  Lesezsichen Yahoo! Extras Hife

GL,}- C X (U i 2 0] bepsee.etiscfTosksipss) 77 - | [*8=]cooge P

| Bioinformatics Tools for Pairwise Seq... : -
eveLes i o TS CITCTTTTR - [, S

Dat Tools EBI Groups Training Industry About Us. Help index [ &

EBI > Tools > Pairwi

= Tools Home: 5
= Tools A-Z Pairwise Sequence Alignment
=Web Services

WDSIEEE Pairwise Sequence Alignment is used to identify regions of similarity that may indicate functional, structural

andior evolutionary relationships between two biological sequences (protein or nucleic acid).
By contrast, Multiple Sequence Alignment (MSA) is the alignment of three or more biological sequences of

similar length. From the output of MSA applications, homology can be inferred and the evolutionary
relationship between the sequences studied

Global Alignment

Global alignment tools create an end-to-end alignment of the sequences to be aligned.

Needle ® EMBOSS Needle reads two input sequences and writes their optimal global sequence
(EMBOSS) alignmentto file. It uses the Needleman-Wunsch alignment algorithm to find the optimum
alignment (including gaps) of two sequences along their entire length.
This tool can be used to align protein or nucleotide sequences:
QProtein | |G Nucleatide

Stretcher @ EMBOSS Stretcher calculates an optimal global alignment of two protein or nucleotide
(EMBOSS) seguences using a modification of the classic dynamic programming algorithm which
uses linear space
This tool can be used to align protein or nucleotide sequences:

Q Protein | | Q Nucleatide
Local Alignment

Local alignment tools find ane, or more, alignments describing the most similar region(s) within the
sequences to be aligned.

Matcher & EMBOSS Matcher identifies local similarities in two input protein or nucleotide sequences
(EMBOSS) using a rigorous algorithm based on Bill Pearson's lalign application, version 2.0u4 (Fek.

This tool can be used to align protein or nucleotide sequences:
Q Protein | | Q Nuclectide
Water © EMBOSS Water uses the Smith-Waterman algorithm (modified for speed enhancements)

(EMBOSS) to calculate the local alignment of a sequence to one or more other sequences.
This tool can be used to align protein or nucleotide sequences:

Q Protein | | Q Nucleotide

LALGNG  LALGN fnds ineriTaTeaiors s remesageeaigmesa—— Klick auf diesen Button

protein or DNA sequences. . "
This tool can be used to align protein or nucleotide sequences: nN Ud eoti de

Q Protein || Q Nuclestide

The tools described on this page are pravided using ournew bioi i i Ifyou
have any feedback or encounter any issues please let us know via EBI support.

Terms of Use « EBIFunding - Contact EBI ioi i te 2011. EBlis an i Biology Laborator

| Fertig

Abb. 15.30 Screenshot 14 - Vorgehen fiir paarweises Alignieren von DNA-Sequenzen im EBI-Softwaretool

DNA-Analyse
Die Aufgabe eines jeden Schiilers ist es nun, eine unbekannte mtDNA zu analysieren.

B Lose erneut eine Nummer. Passend zu dieser zweiten Nummer erhiltst du eine Datei mit ent-
sprechender DNA-Sequenz.

B Die unbekannte DNA-Sequenz wird jetzt mit der Referenzsequenz (revised Cambridge Refer-
ence Sequence [rCRS], NC_012920) verglichen. Dieser Vergleich wird anhand eines paarweisen
Alignments durchgefiihrt (Abb. 15.20-15.22).

Die Datenbank des European Bioinformatics Institute (EBI) aufrufen: http://www.ebi.ac.uk/

Die erweiterte URL-Adresse eingeben und dieses Mal unter ,,Local Alignment®, ,,Water (EM-
BOSS)“ den Button ,,Nucleotide“ auswahlen (Abb. 15.30).

B Nun fiige die beiden Sequenzen in das Softwaretool ein (Referenzsequenz, unbekannte DNA-
Sequenz). Klicke auf ,,Submit® (Abb. 15.31).
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1) EMBOSS Water | Paitwise Sequence Alignment | EBI - Mozilla Firefox o [u] 3
Datei Bearbeiten Ansicht Chronk Lesezeichen Yahoo! Extras Hife

@ c x . O G © Ol :

MBOSS Water | Pairwise Sequence ...

EMBL-EBI:: 3f ¢ e TR || Enter Text Here Go Rt @ oveus,

Databases. .TDUIE‘ EBI Groups Training Industry AboutUs Help site Index @ &

EBI > Tools > Pairwise Sequence Alignment > EN fater
= Help i s

EMBOSS Water - Pairwise Sequence Alignment

= Similar Applications EMBOSS Water uses the Smith-Waterman algorithm (modified for speed enhancments) to calculate the local

alignment of two nucleotide or protein sequences.

EMBOSSWater (v | yse this tool

related literature

Search for EMBOSS Water STEP 1 - Enter your nucleotide sequences

;f;‘;‘imm‘m 2 Enter or paste your firstnucleotide sequence in any supported farmat

more >gi|251831106|ref|NC_012520.1| Homo sapiens witochondrion, conplete il
genome

GATC ACAGGTCTATCACCCTATTAACC ACTCACGGGAGCTCTCCATGCATTTGGTATTTTCGTCTGGGGG

GTATGCACGCGATAGCATTGCGAGACGC TGGAGCCGGAGCACCCTATGTCGCAGTATCTGTCTTTGATTC
CTGCCTCATCCTATTATITATCGCACCTACGTTCAXTATTACAGGCG CATACTTACTI LG TaTeTTa +—— Referenzse quenz
ATTAATTAATGCTTGTAGGACATAATAATAACAATTGAATGTCTGCACAGCCACTTTCCACACAGACATC
ATAACARAAAATTTCCACCARACCCCCCCTCCCCCGCTTCTGGCCACAGCACTTARACACATCTCTGCCA

| AACCCCAARAACAAAGAACCCTAACACCAGCCTAACCAGATTTCARATTTTATCTTTTGGCGGTATGCAC x|

Or, upload afile: Durchsuchen...
AND
Enter or paste your second nucleotide sequence in any supported format:

>12 i"
(GATCACAGGTCTATCACCCTATTAACCACTCACGGGAGCTCTCCATGCATTTGGTATTTTCGTCTGGGGG
(GTGTGCACGCGATAGCATTGCGAGACGCTGGAGCCGGAGCACCCTATGTCGCAGTATCTGTCTTTGATTC

CTGCCTCATCCCATTATTTATCGCACC TACGTTCAATATTACAGGCGAMC ATACCTACTARAGTGTGTTA
ATTAATTARTGCTTOTAGGACATAATAATAACAATTG AATGTCTOCAC AGCCOCTTTCC ACAC GacaTe  +—— UNbekannte DNA—Seq uenz
ATARCAAARRATTTCCACCARACCCCCCCTCCCCCCGCTTCTGGCCACAGC ACTTARACACATCTCTGCC

[ LAACCCCARRAACAALGAACCCTAACACCAGCCTAACCAGATTTCALATTTTATCTTTTGGCGGTATGCA
CTTTTAACAGTCACCCCCCAACTAACACATTATTTTCCCCTCCCACTCCCATACTACTAATC TCATCAAT:I

Or, upload afile: Durchsuchen...

STEP 2 - Setyour pairwise alignment options

The clafault settings will AUl the needs of most users and, for that reason, are not visible.
(Click heve, if you want to view or change the dafault settings.)

STEP 3 - Submit your job

[~ Be notified by email (Tick this box if you want to be notified by email when the resuits are available)

m Klick auf ,Submit”

Ifyou plan to use these services during a course please contact us.

Terms of Use © EBIFunding ¢ Contact EB| ' © European Bicinformetics Institute 2011. EBIis an Outstation of the European Molecular Biology Laborsatory.

| Fertig

Z

Abb.15.31 Screenshot 15 - Eingabe der Referenzsequenz (rCRS) und der unbekannten mtDNA-Sequenz in das
Softwaretool des European Bioinformatics Institute (EBI)

B Anhand der Abweichungen zur Referenzsequenz (rCRS) kann man die Haplogruppe ermitteln,
zu der die unbekannte mitochondriale DNA (mtDNA) gehort. Hierfiir geht man folgenderma-
Ben vor (Abb. 15.32):

m Kopiere das Alignment in ein extra Textdokument (Schrifttyp CourierNew, Grofie 9, kaum
Seitenrand).

B Vergleiche nun schrittweise jede Abweichung der unbekannten Sequenz von der Referenz-
sequenz.

Beispiel: In der Referenzsequenz wurde der DNA-Baustein ,,A“ gegen den Baustein ,,G" aus-

getauscht, und zwar an Position ,,73%. Damit lautet eine Abweichung zur Referenzsequenz
~A73G.

® Notiere alle Abweichungen.
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EBI > Tools > Pairwise Sequent
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Submission Details | | Submit Another Joh

= Related Applications

Pairwise Sequence Alignment
Alignment
View Alignment File
Multiple Sequence
Alignment
# Program: water
# Rundate: Thu 24 Mar 2011 11:55:48
# Commandline: water
# -auto
# -stdout
# -asequence enboss_water-I20110324-115504-0639-14057751-py. asequence
# -bsequence emboss_water-I20110324-115504-0639-14057751-py.bsequence
# -datafile EDNAFULL
# -gapopen 10.0
# -gapextend 0.5
#  -aformat3 pair
# -snucleotidel
# -snucleotide2 g
# Align_format: pair (1) = Position 73
# Report_file: stdout . " "
Austausch des DNA-Bausteins ,A” gegen ,G
Abweichung zur Referenzsequenz = A73G
#
# Aligmed_sequences: 2 _ e
$LI3 fig oT2es0%: (2) = Position 152
#:2: 12 B 1" "
# Matrix: EDNAFULL Austausch des DNA-Bausteins ,T” gegen ,C
# Gap_penalty: 10.0 .
R Abweichung zur Referenzsequenz =T152C
#
# Length: 16573
# Identity: 16536/16573 (99.8%) 3) = i =
fitacln LSS oE (3) = Abweichung zur Referenzsequenz = T195C
# Gaps: 5716573 ( 0.0%)
# Score: 82521.0
#
#
NC_012920.1 1 GATCACAGGTCTATCACCCTATTAACCACTCACGGGAGCTCTCCATGCAT 50
(RN NN RN RN RN R AR RR RN RN
12 1 GATCACAGGTCTATCACCCTATTAACCACTCACGGGAGCTCTCCATGCAT 50 (.I )
¥
NC_012920.1 51 TTGGTATTTTCGTCTGGGGGGT: GCATT TG 100
(RN RN RN P AR NN RN R RN RRRRNN RN}
b 51 TTGGTATTTTCGTCTGC GGT GCATT TG 100
NC_012920.1 101 GAGCCGGAGCACCCTATGTCGCAGTATCTGTCTTTGATTCCTGCCTCATC 150
(AR RN RN RN RN NN R RN RN RN R RRRNRRRRRN]
12 101 GAGCCGGAGCACCCTATGTCGCAGTATCTGTCTTTGATTCCTGCCTCATC 150 (2)
¥
NC_012920.1 151 CTATTATTTATCGCACCTACGTTCAATATTACAGGCGAACATACTTACTA 200
[N R RN RN RN RN RN NN R RN RN RN RRRRA R RRAN]
12 151 CCATTATTTATCGCACCTACGTTCAATATTACAGGCGAACATACCTACTA 200 (3) _I
L S -
| Fertig J

Abb.15.32 Screenshot 16 — Alignment der Referenzsequenz und der unbekannten mtDNA-Sequenz, Vergleich
der Abweichungen
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Abb. 15.33 Ermittlung der Haplogruppe der unbekannten mtDNA-Sequenz anhand eines ,Stammbaums”
menschlicher mtDNA und ihren Abweichungen zur Referenzsequenz (rCRS; nach MAMMAG Web 2010b)

B Eine Moglichkeit, die Haplogruppe der unbekannten mtDNA herauszufinden, bietet sich mit
Abbildung 15.33. Allerdings kénnen hier nur die Haplogruppen aus Europa, Afrika und Asien
ermittelt werden. (Von hier aus haben sich aber Nachfahren in die ganze Welt ausgebreitet.)
Die Referenzsequenz (in Abb. 15.33 mit einer Sonne markiert) weist die Haplogruppe H auf.
Jede Haplogruppe hat eine spezifische Kombination an Abweichungen zu dieser Referenzse-
quenz. Schritt fiir Schritt miissen die Abweichungen an jeder ,,Abzweigung® (Haplogruppe)
uberprift werden.

In unserem Beispiel der unbekannten mtDNA lauten die gesamten Abweichungen zur rCRS:
A73G * T152C * T195C * A263G * 315insC ® G499A * A750G ® T961C * 965insC ® 965insC
965insC ® A1438G ® A1555G * A1811G ® A2706G ® A4562G * T4646C * A4769G *T5999Ce
A6047G * C7028T * C8818T » A8860G ® C11332T * A11467G * G11719A » A12308G *
G12372A * A12937G * C14620T * C14766T * A15326G ® T15693C ® C16134T * T16356C ®
T16519C

»ins“ bedeutet, dass es eine Insertion einer Base gibt (z.B. 315insC oder 315.1C)

Nur bei der Haplogruppe U kommen die Abweichungen C7028T, C14766T und A12308G vor.

anderes Beispiel: Eine mtDNA der Haplogruppe D weist unter anderem die folgenden Ab-
weichungen (spezifische Kombination) auf: C7028T, C14766T, C12705T, T10873C
C10400T und C5178A.

Nach dem gleichen Prinzip kann man auf der Website von genebase (2011) (http://www.ge-
nebase.com/doc/mtdnaHaplogroupTree_Ref.pdf) die etwas genaueren Haplogruppen einer
unbekannten mtDNA ermitteln. Hier sind allerdings nur die Positionen der Abweichungen
(und nicht die abweichenden Basen) angegeben, was v6llig ausreicht.
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Aufgabe 21

Analysiere deine unbekannte mtDNA wie beschrieben und finde ihre Haplogruppe heraus.

Ein Zertifikat entwerfen - ,,Ergebnisiibermittlung“
Aufgabe 22

Recherchiere tiber ,,deine“ Haplogruppe im Internet.

Erstelle anhand deiner Ergebnisse ein ansprechend gestaltetes Zertifikat, welches mindestens fol-
gende Informationen enthélt: Probennummer (z.B. 12), Abweichungen zur Referenzsequenz, zu-
geordnete Haplogruppe, Informationen iiber die Haplogruppe, Weg der Haplogruppe aus Afrika
(Karte). Anregungen hierzu findest du bei deiner Internetrecherche.

Das Zertifikat wird nun tiber die Lehrkraft an den ,,Einsender” zuriickgeschickt, welcher das Rat-
sel der Sequenz auflésen kann.

Vergleich der Ergebnisse
Aufgabe 23

Die Ergebnisse sollen miteinander verglichen und diskutiert werden. Hierbei solltet ihr auch Sinn-
haftigkeit, Nutzen und Risiken von solchen mtDNA-Analysen und eine damit verbundene Daten-
sammlung thematisieren.
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