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Evolution — Transspezifische Evolution

Ableitung von Stammbaumen - Arbeiten mit Datenbanken

Dr. Horst Lohrer

Die Lernenden erfahren in dieser Datémichtseinheit Sehritt fur Schritt, wie sich Stammbaume
anhand verschiedener Modelle eistellen [a8sen — von einfachen anatomischen Merkmalen
bis hin zu komplexen molekularen Dated. Besonders motivierend ist der Einsatz frei zugang-
licher Datenbankas, wodurch die Lemanden mit echten wissenschaftlichen Tools arbeiten
und Daten eigefstandig @uswerten k@nnen. Praktische Ubungen und Anleitungen unter-
stiitzen die Lerneden dabeipdic Ubungen selbststindig durchzufithren, sodass die Welt der
Evolutionsbiologie@uffanschauliche Weise greifbar wird.
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KOMPETENZPROFIL

Klassenstufe: 11/12f13

Dauer: 10-12 Unterrichtsstunden

Kompetenzen: 1. Deutungskompetenz; 2. Erkenntnisgewinnungs-
kompetenz; 3, Fachkompetenz; 4. Interpretations-
kompetenz; 5. Methodenkompetenz

Methoden: Analyse, Auswertung, Computer- und Softwareeinsat
Datenauswertung

Inhalt: Stammbaum, Evolution, Bicinformatik, Daten

Evolutionshialegie, Population, Phenagram
gramm, Phylogramm

Didaktisch-methodische Hinweise

Dervorliegende Beitrag bietet eine Einfilhrung in die A
delle fir das Erstellen von Stammbaurmen werden in
fachen anatomischen Modellen zu eher anspr
Dabei wird, wenn immer maglich, bei der Er
frei zugangliche Datenbanken zugegriffen.
Evolution basiert auf kleinen, zufalli
Machkommen. Diese Veranderunge
breiten sich in einer Population einer Art
vergieren Populationen lberda
hat jede Art mit einer andert
beiden Arten nur geringfilgig, 'da el letzte gemeinsame Vorfahre nahe in der
Vergangenheit. Untersc haden sich i vielen Merkmalen, dann existierte ihr letzter
gemeinsarmer 1 Wergangenheit. Es sind also Populationen und nicht Indi-
viduen, die & geschichte einer Art beschreibt die Verzweigungen der

yps zwischen Eltern und
Selektion unterworfen und
er verschwinden aus dem Genbestand, Di-
n kinnen neue Arten entstehen. Falglich

: arganger-Art gebildet wird, die in Unter-frten gespalten
iche Wiederholung des Prozesses die Aufzweigung der Aste ergibt.
e Ableitung von Stammbaumen haben versucht, diesen Prozess
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Auf einen Blick

Projekt: Arbeit mit Datenbanken

M1 Evolution

M2 Tazonomie

M3 Phenagramm und Mumerische Taxonomie

M& Kladagramm

ms Sequenzdaten und Berechnungen der Identitdt anhand von
beta

Ma Phylogenie

m7 Ableitung einer molekularen Phylogenie mit der

Bendtigt: O Internetzugang
O Computer/laptop

Erkldrung zu den Symbolen

Dieses symbol markiert differ
befinden sich die Materialien auf mi

10% UNTERRICHTS-MATERIALIEM Biologie Sek Il Dezember 2024



@ RAABE 2024

1237 » Transspezifische Evolution = Ableitung von Stammbsumen 11 wan 50

Taxonomie mz

Mit der Aufkldrung im 18. Jahrhundert wurden viele gewohnheitsmaRige Wahrheiten hinter-
fragt und mussten sich dem Urteil der Vernunft stellen. Museen wurden gegriindet, um die
Schatze der Welt sinem Publikum zu prasentieren. Die erste Enzyklopddie wurde 1751 von
Denis Diderot und lean-Baptiste le Rond D'Alambert in Paris herausgegeben, die in 72.000
Artikeln das Wissen der Welt zusammenfasste.
Was gesammelt und ausgestellt wird, muss auch geordnet sein. Eine Ordnung in der‘u"eL
falt der Lebewesen dieses Planeten zu finden, schien eine der wichtigsten Aufgabe
Dieser Aufgabe filhlte sich Carl von Linné (1707-1778) verpflichtet. Linné war sch
Maturforscher und Mediziner. 1735 veriiffentlichte er das Epochen-Werk 5y
In welcher‘n er 5E|n hierarchisches System fir dne Drd nung der Arten d

artigkeit der gattlichen Schapfung sichtbar zu machen, Fiirihn war
einmaliges Ereignis und folglich die Unverdnderlichkeit der Arte
scheidend fur die internationale Wirkung der 3Systema Natur
zwei lateinischen Namen basierende) Nomenklatur fiir |
zeichnung beschrieb die engere Gruppe (Gattung), zu
ahnlichen Objekten zugerechnet werden konnte. Die
identifizierte die Art innerhalb der Gattung auf rschiedlichen
al giiltigen ersetzt
Forscher weltweit
s wahrscheinlich eine Neuent-
enschen als Homo sapiens in
, Drang-Utans.

net. Je hiher die Kategorie, desto gri-
ste Kategorie das Reich: Eine Art ge-
ich der Tiere. Ein Reich lie sich durch
e Staimme unterteilen. Die Stimme wiede-
aus Ordnungen, Ordnungen aus Familien, Familien
ie Gattung und die Art sind real existierende Kate-
te Konstruktionen,

deckung. Widerspruch bekam Linné du
die Reihe der Primaten, zusammen mit Echi
Linnés hierarchisches System jst.|
RBer die Zahl der zugeordneten
héirte entweder zum Reich der
Gemeinsamkeiten unter den Arte
rum bestanden a

ind diesa
3 ateqa

gorien. Alle
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Aufgaben

1. Wespen und Bienen besitzen Stacheln, mit deren Hilfe sie Gifte in ihre Angreifer in-
jizieren kinnen, Jedach besitzen nur die weiblichen Tiere Stacheln, Sind Stacheln von
Wespen und Bienen hemolog? Recherchieren und notieren Sie, aus welchen Strukturen
sich die Stacheln jeweils entwickelt haben.

2. Gelegentlich gibt es Berichte lber die Geburt von einem Kalb mit zwei Kopfen.
Beurteilen Sie, ob dieses Tier das erste einer neuen Rinder-Art darstellt,

3. Molekulare Homolagie: Vion Spezies A und Spezies B wurden aus dem codierenden
Bereich eines Proteins folgende DNA-Sequenzen gefunden:
Sequenz A =TCT TTG CCT CGT und Sequenz B = AGC CTA GGA AGG (Angabe je

|

entsprechend dem Leseraster).
Ordnen Sie die Sequenzen biindig dbereinander an (Alignment) und eren Sie
identische Positionen.
Beantworten Sie die folgenden Fragen schriftlich:
a) Sind die Sequenzen homolog?
b} Mit der Mutation einer Base wiirde sich eine héhere Identi rSe

einstellen; wie grof ist die Wahrscheinlichkeit, dassi Base

Sequenz gegen eine bestimmte andere Base au
¢) Liefert die Translation der Sequenzen Erkenntni
handeln konnte?

S
Ko
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weitergegeben werden, im Gegensatz zum spateren und mehrmaligen Erscheinen der
gleichen Veranderung.

3. Maximum likelihood ist eine Methode, basierend auf statistischen Berechnungen, deren
Kriterien der Benutzer bestimmt. Zunachst wird ein Evolutionsmodell ausgewahlt, wel-
ches die Grundlage fir die Bewertung von Aminosaure- ader DNA-Austauschen bildet.
Danach wird fur jede eingegebene Sequenz die Wahrscheinlichkeit der Homologie be-
rechnet und diese mit einer gleich langen computergenerierten Sequenz verglichen. De
Stammbaurm, der die hichsten Wahrscheinlichkeiten fir die Ubereinstimmungen a
den Einzelpositionen zeigt, wird als der richtige” ausgegeben. Maximum Likeli
eine aufwendige Rechenprozedur, Bei der Darstellung des Stammbaurmes wi
Verzweigungen (Knotenpunkten) der einzelnen Aste die Wahrscheinlichkei
Abspaltung angegeban.

von DNA-Diaten zur Verfligung. Das wohl am haufigsten einge
welches auch in der Datenbank des National Center for Biot
eingesetzt wird. Die gebrauchlichen Versionen basieren a
Sequenz-Alignment-Werkzeug entwickelt wurde und ej
einer molekularen Phylogenie auf der Basis der Berech
halt.
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