Nobelpreis zur Palaogenetik —
Fenster in unsere Vergangenheit

Volker Wolff
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Wer sind wir? Woher k@mmen wird - Zwei Fragen, die wir Menschen uns seit jeher
stellen. Lange Zeit waren dntersuchungen an Fossilien die pragende Methode, mit der
Antworten auf dig Frge nachiliBerer biologischen Abstammung gesucht wurden. Die
Entwicklungaer Palipgenetik erdffnete villig neue Moglichkeiten, zumindest unsere
jurgere Stammesgeschichi® zu erforschen. Wenngleich die |dee an sich alter ist, gilt der
sthwedische Biolgge Svante Pddbo als ihr entscheidender Wegbereiter, Im Jahr 2022
wirde PA3bo mit dem Nobelpreis fiir Physiologie oder Medizin ausgezeichnet. Die Unter
richEmaterialiengu diesem Thema geben Ihren Schillerinnen und Schilern einen Einblick
in die MetRBEIK der Paldogenetik und fordern die Anwendung genetischer Kenntnisse im
evolutionsbiologischen Kontext.
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Methodisch-didaktische Hinweise

Wer sind wir? Woher kommen wir? — Zwei Fragen, die wir Menschen uns seit jeher stel-
len und die bis heute nicht abschliefend geklart sind, Auch die Bildungsstandards fur
die allgermeine Hochschulreife weisen die Evolution des Menschen in prominenter Weise
als Inhalt fiir die Biologiekurse auf erhdhtem Anforderungsniveau aus. Lange Zeit waren
vergleichend-anthropologische Untersuchungen an Fossilien die pragende Methode, mi
der Antworten auf die Frage nach unserer biologischen Abstammung gesucht wurden.

netische Verfahren so weit fortentwickelt worden, dass die Extraktion,
Sequenzierung alter DNA aus Fossilien maglich war. Wenngleich die |de

genetischer Kenntnisse im evolutionsbiologischen Ko
Im Material M1 werden zundchst grundlegende An
des Menschen mit ihren Maglichkeiten und Gr schlielt sich eine
Erarbeitung der Versuchsmethodik zur Anal didaktisch so weit
reduziert, dass sie von den Lernenden sell:-ststan i en kann, Alternativ
konnen durch Nutzung weuerfﬂhren i etwa zur Aulhentlzl-

nisiert werden, In diesem Fa
beitsteilig erfolgen. Ein Arbeit! nntnisse zum Neandertaler an, der
andere zum Denisova-Mensche Schwestergruppe des Homo sapiens,
deren Existenz libe alzogenetik bekannt wurde, In beiden Fillen

werden genet a eaktiviert, etwa zu Mutationstypen, zu Besonder-

chromsomalen Geschlecht beim Menschen. Mit
der graﬁs::hen Da Auswertung van Forschungsergebnissen der Paldo-
gen kompetenz weiterentwickelt. Schlieflich werden die Befunde

hichte des Menschen Hypothesen und Erklarungen zu for-
h der Arbeitsergebnisse haben beide Partner Gelegenheit, ihre
er Kommunikation zu trainieren. Das Material M& sicht dann eine

verden Modelle zur Stammesgeschichte des Menschen gegendbergestellt

nd vor dem Hintergrund paldogenetischer Erkenntnisse beurteilt. Eine bereits in den
iden vorhergehenden Materialien thematisierte Frage wird abschliefend vertieft: Die
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Woher kommen wir und was bedeutet unser Erbe?

Unter der Bezeichnung Homo fasst die biologische Systematik alle heutigen und aus-
gestorbenen Menschenarten zusammen. Archdologische Befunde lassen den Schluss
zu, dass diese Gattung vor etwa 3 Mio. Jahren in Afrika entstand, dass nacheinander,
aber auch gleichzeitig, verschiedene Arten existierten und dass wiederholt einige Po
lationen Afrika verliefen und andere Kontinente besiedelten. Die erste Auswanderung

Eurasiens besiedelte und mehrere Eiszeiten (iberlebte, bis er vor etwa 30.000 Jahren v

der Bildflache verschwand. Etwas spater als der Neandertaler in Europa entwickelte sich
aus dem afrikanischen Zweig von Homo heidelbergensis die Artgder
Menschen angehidren, Homo sapiens, der anatomisch mo
tionen dieser Art machten sich vor ca, 100,000 Jahren |
mittleren Osten auf den Weg nach Europa und Asie 7u den anderen
Kontinenten. Im eurasischen Raum lebten sie fur
tig mit anderen Menschenarten und hatten
mit ihnen.
Wahrend der Genfluss von archaischen Mensche i ertaler oder Deniso-
vaner zum Homo sapiens heute als i 5 Interesse nun auf neus
Fragen: Welche Allele haben sich e Genpool etabliert, welche
weniger und warum?
Zur Klarung dieser Fragen Slighen Wi ach Bereichen, die mindestens 30
bis 100 kBp lang sind und de -
weichen bzw. dem Neanderta anergenom stark ahneln. Jeder einzelne
heutige Mensch ] ge Neandertaler-DNA, In der Summe ergeben
die Untersuch 600 Mio bis 1,1 Mrd Nukleotide des Neandertalers
im Genpoal'd 2N 5 wiederfinden, ungleich verteilt in ,Neandertaler-
Wilsten" brw.
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