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World Wide Web

Nur wenige Gebiete entwickeln sich so schnell wie
die Biotechnologie. Damit sie stdndig Uberarbeitet,
auf dem neuesten Stand gehalten und dann mdég-
lichst preiswert verbreitet werden kdnnen, werden
die EIBE - Unterrichtseinheiten mit Hilfe elektro-
nischer Medien verbreitet.

Die vorliegenden Seiten (und auch alle anderen
EIBE-Unterrichtseinheiten) stehen in ganz Europa
und weltweit im World Wide Web zur Verfligung. Sie
sind zu finden unter:

www.eibe.org

Alle EIBE Unterrichtseinheiten im World Wide Web
sind Portable Document Format (PDF) - Dateien.
Das bedeutet, daB die hohe Qualitat der Ab-
bildungen, der farblichen Darstellung, des Schriftbil-
des und des Layouts der Materialien unabhéngig von
der Verwendung des Systems erhalten bleibt
(Macintosh - einschlieBlich Power PC, Windows,
DOS oder Unix).

PDF-Dateien sind ebenfalls kleiner als ihre Ur-
sprungsdateien, so dal? sie schneller heruntergeladen
werden kénnen. Damit Sie sich die EIBE Unter-
richtseinheiten ansehen kdénnen, bendtigen Sie
jedoch eine geeignete Kopie des Adobe Acrobat
Leseprogramms.

Das Adobe Acrobat Leseprogramm ist kostenlos
erhltlich. Es kann heruntergeladen werden von:
www.adobe.com

Mit Hilfe dieser Software kdnnen Sie sich die EIBE
Unterrichtseinheiten ansehen oder ausdrucken.
AufRerdem koénnen Sie damit ,,surfen und die
Materialien leicht finden.

BITTE BEACHTEN SIE: Adobe und Acrobat sind
Warenzeichen der Adobe Systems AG, die eventuell
in bestimmten Gerichtsbezirken eingetragen sind.
Macintosh ist ein eingetragenes Warenzeichen der
Apple Computer AG.
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© Copyright

Diese EIBE - Einheit ist urheberrechtlich
geschiitzt. Die Autoren dieser Einheit haben ihr
Recht, als Urheber anerkannt zu werden, bei der
Section 77 of the Designs, Patents and Copy-
right Act, UK (1988) geltend gemacht.

Einsatz im Unterricht

Fur den Einsatz im Unterricht durfen elektroni-
sche Kopien oder Papierkopien dieser EIBE-
Einheit bzw. Teile dieser Einheit hergestellt
werden, wenn sie kostenlos oder zum Selbstko-
stenpreis verteilt werden und wenn die Autoren
dieser Einheit als Urheber genannt werden.

Andere Verwendungsmaglichkeiten
Die Einheit darf zu nichtkommerziellen Zwecken
von Person zu Person weitergegeben werden,
allerdings weder mit Hilfe elektronischer
Verteilungslisten, Postlisten (listserv),
Newsgroups, Nachrichtenbrettern oder nicht-
autorisierten World Wide Web Seiten, noch
irgendwelchen anderen Massenverteilungs-,
Zugriffs- oder Reproduktionsmechanismen, die
ein Bezugsrecht oder einen autorisierten
individuellen Zugang ersetzen, noch auf
irgendeine Weise, die wissentlich gegen diese
Beschrankungen verstoRt.

Kommerzielle Nutzung

Sollten Sie dieses Material als Ganzes oder Teile
davon kommerziell nutzen oder es in irgendei-
ner Form verdffentlichen wollen, wenden Sie
sich bitte an:

EIBE Sekretariat

c/o Institut fur die Padagogik der
Naturwissenschaften (IPN) an der
Universitat Kiel

Olshausenstr. 62

D - 24098 Kiel

Germany

Telephon : + 49 431 880 3132
Fax: + 49 431 880 3132
e-mail: glawe@ipn.uni-kiel.de
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Uber diese Einheit

Diese Einheit enthélt Aktivitaten, Informatio-
nen, Diskussionstexte und Fallstudien, die so
angelegt sind, dal? sie als Teil einer Unterrichts-
reihe oder auch als Einzelmaterial benutzt
werden kdnnen. Die einzelnen Teile wurden
von aktiven Lehrern und Erziehungs-
wissenschaftlern mehrerer europdischer L&nder
entwickelt und mit Hilfe von finanzieller
Unterstitzung und Forderung durch die
DGXII der Européischen Kommission unter
der Federfiihrung von EIBE, der Europdischen
Initiative fir Biotechnologie im Unterricht, zusam-
mengestellt.

Alle EIBE Materialien wurden in Arbeitstreffen
flir Lehrer aus vielen Teilen Europas erprobt.

Diese Einheit besteht aus mehreren Teilen:

Das menschliche Genomprojekt (HGP)
Dieses umfalit grundlegende Informationen fir
Lehrer und Schiler Uber das menschliche
Genomprojekt (HGP), im besonderen Ziel-
setzungen, Methoden sowie ethische und
soziale Auswirkungen, die mit dem HGP in
Zusammenhang stehen. Der Sinn dieser Infor-
mation besteht darin, Einblicke in die Komple-
xitat des HGP zu erméglichen und ein Bewul3t-
sein sowohl fur den Nutzen als auch fiir die
Probleme zu schaffen, die in der Zukunft mit
der Nutzung der Ergebnisse dieses Projektes
verbunden sein kénnten.

Angewandte Techniken im HGP

Durch diese Aktivitat kdnnen die Schiiler zwei
grundlegende molekularbiologische Methoden
kennenlernen, die im HGP angewandt werden.
Sie umfaldt die Methoden zur Genomkartierung
und -Sequenzierung, um Schiilern einen
Einblick in die M&glichkeiten zur Entschliisse-
lung eines so groflen Genoms wie dem mensch-
lichen zu verschaffen.

Soziale und ethische Auswirkungen des
HGP

Es werden zwei Aktivitdten tiber soziale und
ethische Auswirkungen des HGP vorgestellt,
die genauso wichtig fur die Vermittlung dieser
Thematik sind wie die biologischen und techni-
schen Fragestellungen. Eng mit dem HGP
verbunden ist die Frage, wie Versicherungsge-
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sellschaften mit den Informationen umgehen
werden, die durch das Projekt zur Verfiigung
stehen. Schiiler bekommen Informationen, um
mogliche Konsequenzen der Verfiigbarkeit von
Ergebnissen des HGP zu erkennen, eine
Problematik, mit der sie in Zukunft selbst
konfrontiert sein kdnnten. AulRerdem erhalten
sie Hilfen zur eigenen Standortbestimmung in
dieser Frage.

Der darauf folgende Teil der Einheit enthélt
eine Fallstudie Uber den Umgang mit der
Patentierung von DNA-Sequenzen.
Ausgehend von der Fallstudie verwenden die
Schiiler eine ethische Analyse als Modell flr den
Prozess der Entscheidungsfindung. Zunéchst
werden Wege zum Durchdenken eines durch
das HGP aufgeworfenen ethischen Problems
aufgezeigt. Danach wird eine personliche,
begrindete Beurteilung eines mit dem HGP
verbundenen Problems ermdglicht.

Anmerkungen zu diesen Materialien sind
erwiinscht, insbesondere von Lehrern, fur die
sie vorrangig gedacht sind. Bitte senden Sie
Anmerkungen und Riickfragen zu dieser
Einheit zundchst an:

Dr. Ute Harms

Institut fur Didaktik der Biologie
Universitat Miinchen
Winzererstr. 45

80797 Minchen

email: didaktik.biologie@Irz.uni-muenchen.de
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Einleitung

Das menschliche Genomprojekt
Das menschliche Genomprojekt (HGP) ist ein
internationales Programm, das sich ein besseres
Verstandnis der menschlichen Vererbung zum
Ziel gesetzt hat. Es konzentriert sich auf die
vollstdndige Charakterisierung des menschli-
chen Genoms, des gesamten genetischen
Materials mit seinen schatzungsweise in der
menschlichen DNA enthaltenen 50 000 bis 100
000 Genen. Das HGP ist eines von mehreren
Genomprojekten, die begonnen wurden, um
die Genome von Bakterien, Hefezellen, Nutz-
pflanzen und -tieren sowie in der medizinischen
Forschung eingesetzten Organismen zu
beschreiben. Ein zentrales Ziel all dieser
Projekte ist, das grundlegende Verstandnis
biochemischer Prozesse in lebenden Organis-
men zu verbessern. Es ist zu hoffen, dal} die
Ergebnisse des HGP die friihe Diagnose
menschlicher Krankheiten, eine effektive
Praventivmedizin, eine effiziente Entwicklung
von Medikamenten und individuelle Therapien
maoglich machen werden.

Techniken des HGP

Das HGP, das voraussichtlich mindestens 15
Jahre dauern wird, umfaft zwei Hauptbestand-
teile: erstens die Entwicklung von Karten der

23 menschlichen Chromosomenpaare und
zweitens die DNA- Sequenzierung dieser
Chromosomen.

Genetiker benutzen zwei Arten von Karten zur
Charakterisierung des menschlichen Genoms:
genetische Karten und topografische Karten
(s. Abb. 1). Diese Karten zeigen die relative
Lage von DNA-Markern; sowohl von bekann-
ten Genen als auch von DNA-Sequenzen mit
unbekannter Funktion.

Genetische Karten

In der niedrigsten Auflésung zeigen genetische
Karten die relative Lage der DNA-Marker auf
den Chromosomen. Sie werden aufgestellt,
indem man die Vererbung dieser Marker Giber
Familienstammbdume im Vergleich zu anderen
Markern verfolgt.

Topografische Karten

Topografische Karten beschreiben Besonder-
heiten der jeweiligen Chromosomen-DNA und
kdnnen verschiedene Grade der Auflésung
besitzen. Die cytogenetische Karte, die das
Bandenmuster gefarbter Chromosomen zeigt,
hat die niedrigste Auflosung . Héher aufgeldste
topografische Karten gewinnt man durch das
Zerteilen der chromosomalen DNA in kirzere
Fragmente (die auch die Marker der genetischen
Karte einschlielen kdnnen) durch Restriktions-
enzyme. Diese Fragmente werden dann verviel-

Abbildung 1. Chromosomenkartierung

GENETISCHE KARTE

o

ABCD

Gene

geférbtes Chromosom
mit Bandenmuster

<500 kb—
L e = Restriktionsfragmente mit
— — e — genetischen Markern
B B E— . 1 ]

FT T T T T T T T T T T T T T T TT T T T T 1T vollstindige DNA-
ACGTACTACG Basensequenz
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facht und charakterisiert. Die korrekte Lage und
Reihenfolge der Fragmente wird dann aus
Uberlappenden Sequenzen rekonstruiert.

Sequenzierung

Abschliefend werden die Fragmente durch ihre
vollstandige Basensequenz charakterisiert (dies
entspricht der hochsten Auflosung der Karte).
Eine der am haufigsten benutzten Methoden ist
die von Sanger (siehe Seite 8).

Eine wichtige Technik, DNA-Fragmente bei
der Kartierung und Sequenzierung zu vermeh-
ren, ist die Polymerase-Kettenreaktion (PCR). Eine
detaillierte Beschreibung dieser Technik kdnnen
Sie in der EIBE-Einheit 2 "DNA-profiling"
finden.

Soziale und ethische Auswirkun-
gen des HGP

Es ist geplant, das HGP bis zum Jahre 2005
abzuschlieen. Voraussichtlich wird es einen
Fortschritt in der medizinischen und pharma-
zeutischen Forschung sowie in der medizini-
schen Diagnostik und Behandlung in einem
Ausmal ermdglichen, den man vor wenigen
Jahren nicht zu erhoffen wagte. Trotz dieser
Hoffnungen in die Ergebnisse des HGP
ergeben sich jedoch auch verschiedene Beden-
ken hinsichtlich der ethischen, sozialen und
rechtlichen Fragen.

Hauptséchlich wird kritisiert, da3 die hohen
Kosten des HGP nicht gerechtfertigt sind. Das
ganze Projekt wird mindestens 3 Milliarden
Dollar kosten. Die Finanzierung eines so
grofRen Projekts reduziert die Finanzmittel, die
fiir kleinere Forschungsprojekte tibrig bleiben,
die vielleicht effektiver wéren als das HGP.
Darlber hinaus ist es fraglich, ob die erwarteten
Fortschritte in der Behandlung der sogenannten
Zivilisationskrankheiten wie Krebs,
Herzkrankheiten, Parkinsonsche und
Alzheimersche Krankheit von vornherein eine
s0 grofRe Geldausgabe auf Kosten der konven-
tionellen Gesundheitsfiirsorge rechtfertigen
kdnnen.

Die Ergebnisse des HGP werden die Kenntnis
einzelner genetischer Defekte verbessern, ohne
daR sich daraus unbedingt sofort eine
Therapiemdglichkeit ergibt. Da die meisten
Krankheiten polygen und multifaktoriell
bedingt sind, wird der Umgang mit prézisen
Kenntnissen ber Veranlagungen fur bestimmte

EIBE European Initiative for Biotechnology Education 2000

Krankheiten, flr die es noch keine Therapie
gibt, zu einem immer gréReren Problem werden

Die Menge der aus dem HGP gewonnenen
Informationen ist unglaublich groR. Fir die
gesamte Basensequenz der DNA, in kleinen
Buchstaben auf diinnes Papier gedruckt, wirde
man schétzungsweise 220 000 Seiten oder acht
Meter Regalplatz bendtigen. Parallel zu den
Fortschritten in der Biologie und der Metho-
den, die fur die Entzifferung des menschlichen
Genoms notig sind, werden weiterhin Entwick-
lungen in der Computertechnik nétig sein, um
alle diese Daten zu speichern, zu verarbeiten
und zu analysieren. Dar(iber hinaus bleibt
fraglich, wem die Daten gehdren werden, wer
sie nutzen darf und wie ihre Nutzung Gber-
wacht werden wird. Es bleiben auch ethische
und juristische Fragen, ob DNA-Sequenzen
patentiert werden kénnen.

Ein anderes ethisches Problem ist der Zwiespalt
zwischen dem 'Recht des Nicht-Wissen-Wol-
lens' und der Pflicht, sich zu informieren.
Dieses wiirde sich zum Beispiel ergeben, wenn
die Anlage von Genbanken flir Angestellte oder
Schwangere gesetzlich verankert wiirde.

Einige der oben genannten Auswirkungen
erfordern eine juristische Antwort, zum Beispiel
die Sicherheit der Daten, ihre Kommerziali-
sierung und Patentierung. Andere berihren
dagegen ethische Werte jedes Einzelnen und
der Gesellschaft als Ganzem. Sie betreffen
grundsétzliche ethische Fragen und sogar die
Frage des sozialen Pluralismus.

Diese Einheit ermdglicht Schiilern, sich mit den
verschiedenen Aspekten des HGP auseinander-
zusetzen, indem sie mit Fallstudien konfrontiert
werden, die diese Schlusselfragen beinhalten.
Zielsetzung ist auch, ihnen mit Hilfe eines
Modells zur ethischen Analyse persdnliche und
begriundbare Entscheidungen Gber wenigstens
einige dieser Fragestellungen zu ermdglichen.
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Abbildung 2:

Die DNA-Sequenzierung nach Sanger

Bei der Sanger-Methode wird die Synthese radioaktiv markierter DNA-Strénge
verwendet, die zu dem untersuchten einstréngigen DNA-Fragment komplementér sind.

Die komplementére DNA wird
synthetisiert mit Hilfe von:

einem kurzen radioaktiv markierten
Startermolekdil (Primer);

dem Enzym DNA- Polymerase;

vier Nukleotiden;

einem Didesoxynucleotid.

Es werden parallel vier
verschiedene
Reaktionsgemische
verwendet, wobei jedes
eines der vier Didesoxy-
nucleotide enthéilt.

Durch Gelelektrophorese
werden dann die
Fragmente der Gréf3e nach
aufgetrennt.

- = —
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didesoxynucleotide (dd*TP)

+ddATP
+ddCTP
+ddGTP

+ddTTP

DNA polymerase

dATP+ +dGTP+dTTP

®_O‘CH O\ base*

H

H
H

H
H

H

Wenn ein Didesoxynucleotid in das DNA-Molekiil (an die Stelle des
entsprechenden Nucleotids) eingebaut wird, endet die Kette an
dieser Stelle , so dal3 Fragmente unterschiedlicher Lénge gebildet
werden, die so lange wachsen, bis das dd*TP die Kette an der
Stelle unterbricht, an der die entsprechende Base eingebaut wurde.
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H
I A22292222 22222222 268CET
I o T T T T T T T T T O IO IO |[)(_
: 1 H| AD2DPDDDD2D DDYP 26C@T
| I Ha 111 111 |[)(_
| ; H
| I 1 H A?2?2?2?22?2GCGT
| I T T O I A |||"_
+ddATP | : I H7
L | 12277969 Ty
| | H
v Yoy vy
O)
T ]
A o
| I | I 1
R | I I
| I | I 1
1 I | 1 1
R O S Y I
| I [ [ [
I I I I I
\4 \ A / Y |V 3
TT T T T T T T T T T T T T T T T T T TT T TTTTITTI]
GACTAGGGTGGTG ACGTACTACGCGCA

Die radioaktive Markierung zeigt die Lage der Fragmente an. Aus der Grol3e
der Fragmente in jedem Gemisch |46t sich die Basensequenz des
komplementéren und dadurch auch die des Original-DNA-Fragments ableiten.
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Das menschliche
Genomprojekt

Der herausragende britische Molekularbiologe
Sydney Brenner brachte seine Zuhdrer herzhaft
zum Lachen, als er sagte, dal in der Zukunft ein
Student eine Maus als ,ATC, GCC, AAG, GGT,
GTA, ATA ..." definieren konnte. Die Vorstel-
lung, einen Organismus durch seine DNA-
Basensequenz zu definieren, erscheint uns
jedoch Jahr fiir Jahr weniger weit hergeholt
(siehe www.gene.com/ae/AB/IE/
Future_Of_Genetic_Research.html). Dies trifft
auch auf den Menschen zu, weil in der Mitte
der achtziger Jahre ein riesiges Projekt, das
menschliche Genomprojekt (HGP), begonnen
wurde, das sich zum Ziel gesetzt hat, die
gesamte menschliche DNA zu entschliisseln.
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Als vor ungeféhr vierzig Jahren bewiesen
wurde, dass die DNA-Molekle fir die Verer-
bung verantwortlich sind, kamen zwei Gruppen
von Forschern zusammen: einige interessierten
sich fur die Lokalisation und Funktion der

Abbildung 3. Drei menschliche Chromosomen
mit bekannten Orten fur Erbkrankheiten

Chromosomenpaar 7

(I I 1IN T X HNTED

(I T 1IN T X HNT
*

Gen fir Cystische Fibrose

Chromosomenpaar 11

A TINIENH I ND

_TINENIT A D
*

Gen fir Sichelzellenandmie

Chromosomenpaar 14

ANIT X0
AHIT EEXD0
*

Gen fiir eine Form der
Alzheimerschen Krankheit
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Gene, wahrend andere die Struktur der Molek-
le kennenlernen wollten, die die Information
tber die Kontrolle biochemischer Prozesse
enthalten. Als Folge dieses groRen Interesses
wurden in den nachsten Jahren immer mehr
verbesserte Techniken der Isolierung, Vervielfa-
chung, Manipulation und Analyse der DNA-
Fragmente entwickelt. Ein zentrales Ergebnis
war die sogenannte Rekombinante DNA-
Technologie, die die medizinische und biologi-
sche Forschung revolutioniert hat. Sie ermdg-
lichte die ldentifizierung von Genen, die fur
verschiedene Erbkrankheiten verantwortlich
sind. Durch die mit Hilfe dieser Technik
erworbenen Kenntnisse konnte man die Ent-
schlisselung des gesamten menschlichen
Genoms und die Lokalisation aller Gene ein
groRes Stiick voranbringen. Das Erreichen
dieser beiden Leistungen wurde das erklarte
Ziel des HGP.

Die beiden Satze von je 23 Chromosomen in
den menschlichen Zellen enthalten ungefahr 50
000 bis 100 000 Gene, die nicht mehr als 5 %
der gesamten DNA ausmachen. Das erste Ziel
des HGP ist die Lokalisation aller Gene auf den
23 Chromosomenpaaren, genauer gesagt, auf
den 44 Autosomen und den 2 Gonosomen.
Danach erfolgt die Bestimmung der Basen-
sequenz, die eine sehr wichtige Information fiir
die Bestimmung der besonderen Genfunktion
darstellt. Die Lokalisierung der Gene ist als
Kartierung bekannt, die Bestimmung der
Basensequenz als Sequenzierung. Letztendlich
ist die Sequenzierung der gesamten menschli-
chen DNA einschliellich der nicht codierenden
Anteile das Ziel des HGP.

Die Forschungsergebnisse werden zu neuen
Erkenntnissen tUber menschliche Krankheiten,
neue Mdglichkeiten der Diagnose und Behand-
lung dieser Krankheiten fuhren. Dartiber hinaus
werden die Ergebnisse uns weitere Erkenntnis-
se Uber den Ursprung verschiedener Volker-
gruppen und der menschlichen Evolution
bringen.

Die Dimensionen des Projekts sind schwer
vorstellbar. Wenn man zum Beispiel die Gréi3e
der menschlichen Zelle mit dem Erdumfang
vergleicht, dann hétte ein Chromosom die
Grolie eines Landes, ein Gen die Grofie einer
Stadt und die Basen wéren den Einwohnern
vergleichbar. In dieser 'Welt einer Zelle' suchen
die am HGP arbeitenden Forscher nach minde-
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Tabelle 1. Chronologie der Forschung am menschlichen Genom

1953 James D. Watson und Francis F. Crick entdecken die Doppel-Helix-Struktur der DNA.
1966 Der genetische Code ist entschliisselt: drei Basenpaare bilden ein Triplett und
codieren eine Amino in einem Protein.
1973 Herbert Boyer und Stanley Cohen beweisen, dal3 aufgetrennte und rekombinierte
DNA in der Zelle aktiv ist.
1977 Das erste menschliche Gen wird isoliert; es ist das Gen fiir Insulin.
1985 Renalto Dulbeco schlégt die Sequenzierung des gesamten menschlichen Genoms
vor.
1988 Die ,Human Genome Organisation‘ (HUGO) wird in Cold Spring Harbour (USA) ge-
grundet. Ihr gehéren weltweit mehr als hundert Mitglieder in vielen Ldndern an.
1990 Das menschliche Genomprojekt wird mit einem Etat von 3 Milliarden US Dollar und
einer Zeitplanung von 15 Jahren offiziell in den USA begonnen.
1995 Das deutsche HGP wird mit einem j&hrlichen Etat von 50 Millionen DM begonnen.
1996 85% - 90 % aller menschlichen Gene sind identifiziert.
stens 50 000 Genen (Stadten). Letzten Endes 5. Wie konnte dieses Wissen Ihrer
soll die Sequenz eines Abschnitts von 3 Billio- Meinung nach am sinnvollsten zum
nen Basen (oder Einwohnern) herausgefunden Wohle der gesamten Menschheit
werden. eingesetzt werden?
Fragen und Ubungen 6. Alle Daten werden von HUGO (die

1. Wasist das HGP?

Human Genome Organisation) in eine
Datenbank eingegeben, die 1989

2. Warum arbeitet man am HGP? eingerichtet wurde, um die

10 ‘UNTERRICHTSEINHEIT 14: DAS MENSCHLICHE GENOMPROJEKT

verschiedenen Arbeiten in den
Teilnehmerléandern zu koordinieren.
Wem sollten ihrer Meinung nach diese
Daten gehdren und wer sollte Zugang
zu ihnen haben?

Setzen Sie sich zu dritt oder viert
zusammen. Versuchen Sie, moglichst
viele Ideen zu den folgenden Fragen zu
sammeln und zu formulieren.
Schreiben Sie lhre Ideen auf.

Das HGP soll ungefahr 12 Milliarden 7. Solite die durch dieses Projekt

DM kosten, ungefahr ein Zehntel gewonnene Information fur
dessen, was die Landung des Menschen kommerzielle Zwecke genutzt werden?

auf dem Mond kostete. Glauben Sie, 8. Madchten Sie gerne Einzelheiten Ihres
daR diese Geldausgabe gerechtfertigt eigenen Genoms kennen? Wer sollte
ist? noch etwas darlber wissen? Wer sollte

Konnen Sie sich irgendeinen Nutzwert auf keinen Fall Kenntnis davon haben?

der zur Verfuigung stehenden
Information vorstellen?
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Im HGP angewandte
Techniken

Genkartierung und Sequenzierung
Das HGP ist moglicherweise das wichtigste,
interessanteste und verlockendste wissen-
schaftliche Projekt der heutigen Zeit. Wir
werden Gberschwemmt mit diesbeziiglichen
Informationen in den Medien, die die
Schiler oft zu Fragen anregen. Diese bieten
einen guten Ausgangspunkt fur die Behand-
lung des HGP im Unterricht.

Bei der Diskussion der Genkartierung und
der Sequenzierung des menschlichen
Genoms fragen die Schiiler immer wieder,
wie diese erarbeitet werden. Es ist relativ
einfach, allgemein uber diese Thematik zu
sprechen, aber die Grundlagen sind schwer
zu erklaren. Durch das Schaffen einer
aktiven Lernsituation bietet man den Schi-
lern deshalb einen besseren Zugang diese
zu erlernen. Obwohl die praktischen Tech-
niken der Forschung auf Schulen nicht
anwendbar sind, sind wir inzwischen so
weit, dal} Schulern Material zur Verfligung
steht, um DNA mit Restriktionsenzymen
zu schneiden und die gewonnenen Frag-
mente in einer Gelkammer zu trennen. Das
National Centre for Biotechnology
Education (NCBE) in Reading hat
beispielsweise in Zusammenarbeit mit dem
IPN einen solchen Kit hergestellt, der
Gelkammern, Mikropipetten, DNA und
Restriktionsenzyme zu einem Preis von
ungeféhr 450 DM enthalt.

Eine sehr kostengtinstige Alternative ist die
Simulation der Praxis, die nicht nur die
angewandten Prinzipien verdeutlicht,
sondern den Schiilern auch Mdglichkeiten
zum Nachdenken und zur Problemlésung
eroffnet.

Das Ausmal} des Problems

Man schatzt die GroRe des menschlichen
Genoms auf 4 Gb (1 Gigabase = 10°
Basen). Man schétzt aber auch, dal3 unge-
fahr 95 - 98% des Genoms 'junk’ sind , d.h.
nicht-codierende DNA-Abschnitte. ‘Junk’
bedeutet hier 'Trodel' und nicht ‘Mull'. Mall
werfen wir weg, wahrend wir Troédel in der
Hoffnung aufbewahren, dal} er uns eines
Tages von Wert sein konnte. Die Forscher
teilen sich in zwei Lager. Die einen meinen,
man sollte sich auf die Kartierung und
Sequenzierung der 2 - 5 % codierender
DNA konzentrieren (ungeféahr 100 000
Gene), wahrend die anderen eher das
gesamte Genom betrachten méchten, weil
in einem grofRen Teil der nicht codierenden
DNA wichtige Funktionen wie die Gen-
regulation gefunden werden kdnnten.
Interessanterweise hat man herausgefun-
den, dafl? Lebewesen mit kurzem
Generationszyklus, wie z. B. einzellige
Mikroben und einige Mehrzeller wie Nema-
toden, keine 'junk’- DNA besitzen. Offen-
sichtlich halten sie inre Genome klein, so
dass der Prozess der Zellteilung beschleu-
nigt wird.

Unglucklicherweise gibt es heute keine
einfachen und preiswerten Methoden zur
Sequenzierung der DNA. Auch wenn es
eine Maschine gébe, die pro Tag eine Folge
von einer Million Nukleotidpaaren bearbei-
ten kdnnte, wirde es immer noch 20 Jahre
dauern, um das gesamte menschliche
Genom zu sequenzieren. Das ist ungefahr
hundert mal so viel wie die gegenwartige
Sequenzierungsleistung von Forschungs-
zentren in der ganzen Welt. Daher ist es
wahrscheinlich, daR die wichtigsten Gene
zuerst sequenziert werden. Mit der Verbes-
serung der Technologien wird man dann
das ubrige Genom nach und nach ergénzen.
Auch wenn das Jahr 2005 als Zielvorgabe
fur die Fertigstellung des HGP gilt, ist
dieses Ziel eher optimistisch, auch wenn
sich der vermehrte Einsatz automatisierter
Methoden dabei als sehr hilfreich erweisen
konnte.
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Die Basensequenzierung, eine
praktische Ubung

In dieser Papieriibung wird DNA unter
Verwendung von Restriktionsenzymen
(Restriktionsendonucleasen) aufgebrochen
oder geschnitten. Wie kann die Basen-
sequenz nun in der urspriinglichen Reihen-
folge angeordnet werden? Die gewonnenen
kurzen Abschnitte der geschnittenen DNA
werden nach berlappenden Abschnitten
durchsucht und diese werden dann zusam-
mengefugt.

Diese Ubung ahmt die folgenden
Restriktionsenzyme nach, die die DNA an
den spezifischen markierten Basen-
sequenzen schneidet. Es ist jeweils nur die
einstrangige DNA gezeigt:

Enzym Ort Farbe
Hae 1l GG [CC rosa
EcoR | G [AATTC grin
EcoR I [CCTGG gelb
Hpa ll C [CGG blau

Die Basensequenz im Anhang wird auf vier
verschiedenfarbige Bogen kopiert, wie oben
angegeben. Diese werden dann an den
punktierten Linien auseinander geschnitten,
so dass man gentigend viele DNA-Stréange
von jeder Farbe erhdlt. Achten Sie darauf,
daf die Enden dicht an den gedruckten
Basen abgeschnitten werden, so dal} man
die Enden nicht sofort erkennen kann.

Jeder Schiiler erhdlt eine Kopie des
Arbeitsblattes 1, eine Schere und zwei
Einzelstrange DNA mit verschiedenen
Farben - so kdnnte einer einen griinen und
einen gelben Strang erhalten, ein anderer
grin und blau usw. (es gibt sechs mogliche
Kombinationen). Geben Sie Arbeitsblatt 2
zu diesem Zeitpunkt noch nicht aus.

Hinweise zum Schiler-
Arbeitsblatt 1

Stellen Sie sicher, dal? Schiiler zu Beginn
nicht die Basensequenz der Strange ab-
schreiben und dal? sie verstehen, wie die

12 "UNTERRICHTSEINHEIT 14: DAS MENSCHLICHE GENOMPROJEKT

Strédnge an den besonderen Restriktions-
stellen geschnitten werden mdssen. Die
Farbe der Strdnge bestimmt, welches
Restriktionsenzym jeweils benutzt wird. Flr
Hae 111 sind die Restriktionsorte beispiels-
weise:

CCTGGEUKCGGECTGGICCTG

GAATTCCGGICCTGGAATTC
CGGAATTCCGGATTCCTGG

Achten Sie darauf, daR jeder Schiler die
Strange vermischt, so daf die urspriingliche
Reihenfolge nicht mehr zu erkennen ist.

Danach sollten sie zwei verschiedenfarbige
Satze mit verschieden langen Fragmenten
haben. Wenn dieser Schritt richtig ausge-
fuhrt wurde, geben Sie Arbeitsblatt 2 aus.

Hinweise zum Schiler-
Arbeitsblatt 2

Mit Hilfe der Gberlappenden Sequenzen
mussen die Schiiler dieses Problem selbst
|6sen. Geben Sie ihnen keine Hilfen. Den-
ken Sie daran, dal? sie keine Basenpaare
erstellen; die Basen jeden Stranges mussen
wie folgt passen:

GGAATTCCTGG
CCTGGAATT
passende
Sequenz

Die DNA-Basensequenz wurde so ausge-
wahlt, dal3 je nach verwendeten
Restriktionsenzymen verschiedene Schwie-
rigkeitsgrade geschaffen werden:
o Blau + griin Ziemlich einfach
o Gelb + blau /
Gelb + grun Schwieriger
o Rosa + blau/
Rosa + grun Noch schwieriger

o Gelb + rosa Unmdglich
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Bei der Wiederholung der Ubung mit
anderen Farbkombinationen lernen die
Schiiler das Verfahren und schaffen den
zweiten Versuch gewohnlich schneller. Es
ware sinnvoll, die leichteren Kombinatio-
nen zuerst zu verwenden. Weil es mehr als
eine mogliche Sequenz fiir gelb und rosa
gibt, kdnnen Sie bei Bedarf einen Extra-
strang ausgeben.

Maoglicherweise mdchten Sie ihre eigenen
Basensequenzen herstellen, vielleicht sogar
l&ngere, und andere Restriktionsenzyme
verwenden. Die Probleme bei der Kartie-
rung menschlicher Gene wirft viele interes-
sante und anregende Fragestellungen auf.

Natiirlich ist diese Ubung eine starke Ver-
einfachung der realen Situation, aber sie
gibt den Schilern eine Vorstellung von den
angewandten Prinzipien und der Komplexi-
tat des Problems. Inzwischen wurden
Methoden entwickelt, die zur Auffindung
von Uberlappenden Sequenzen Computer
einsetzen. Weitere neue Techniken zur
Verbesserung und Beschleunigung der
Gensequenzieung werden standig entwik-
kelt, so auch der Einsatz von Fluorenszenz-
markierten Genproben und dem Scanner-
Tunnel-Elektronenmikroskop.
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DNA - Sequenzierung 1

1. Sehen Sie sich die beiden DNA-Strange, die Ihnen gegeben wurden, genau an.
Beginnen Sie auf der linken Seite und identifizieren sie die Restriktionsorte, an
denen die Restriktionsenzyme schneiden wirden. Verwenden Sie das
passende Restriktionsenzym fir den farbigen Strang gemal dem Farbcode:

—
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<
|
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=
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<

Enzym Restriktionsort Farbe

Hae Il rosa
EcoR | GAATTC griin
ECoR I CCTGG gelb
Hpa Il CCGG blau

Schneiden Sie die DNA-Stréange vorsichtig und so sorgfaltig wie maglich mit
einer Schere an den Restriktionsstellen auseinander.

Sie sollten nun eine Reihe von DNA-Abschnitten verschiedener Lange haben.
2. Wiederholen Sie Vorgang Nr. 1 mit dem zweiten DNA-Strang.

3. Wenn Sie damit fertig sind, vermischen Sie die Abschnitte und beginnen Sie
mit dem Arbeitsblatt 2.
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DNA - Sequenzierung 2

4. Ihre nachste Aufgabe besteht darin, die urspriingliche Sequenz (Reihenfolge)
der Basen (A, T, G und C) zu rekonstruieren. Suchen Sie nach dafur hilfreichen
Uberlappenden Sequenzen. Denken Sie daran, dal’ Sie keine Basenpaare
erstellen. Die Basen jedes verschiedenfarbigen Stranges muissen
folgendermafen passen:

(@
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<
-
(at)]
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=
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<

GGAATTCCTGG
CCTGGAATT

Durch Verschieben der Teile und Ausprobieren verschiedener Kombinationen
sollten Sie die urspringliche Sequenz rekonstruieren kdnnen. Wenn Sie fertig
sind, Uberprifen Sie die Sequenz mit Ihrem Lehrer.

Man hat heute Methoden entwickelt, die zur Auffindung von Uberlappenden
Sequenzen Computer einsetzen. Auf diese Weise wird die vollstandige
Basensequenz aller Gene des menschlichen Genoms erarbeitet werden.
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Die Kenntnis des menschlichen Genoms und Versiche-
rungsunternehmen - eine ethische Zwickmiihle?

Ziele

Die Ziele dieser Einheit sind:

o die Schiler an die Losung moralischer
Probleme heranzufiihren;

o zu verdeutlichen, daf es fir manche
Probleme keine eindeutigen und objektiven
Losungen gibt, sondern dafl Gefiihle und
Emotionen haufig den Prozess der
ethischen Entscheidungsfindung
bestimmen;

e  zuzeigen, daf} wissenschaftliche
Entdeckungen Folgen fir die gesamte
Gesellschaft haben.

Planung

Nach einer ausgewogenen Einfiihrung in das
HGP konnte man als nachstes den Ubungstext
(Seite 19) als Einflihrung in einige moralische
Probleme, die mit genetischen Defekten und
Lebensversicherungen verkniipft sind, einset-
zen.

Zu Beginn konnten die beiden Félle und
dhnlich gelagerte Probleme in Kleingruppen
diskutiert werden, gegebenenfalls mit Hilfe
weitergehender Informationen (z.B. von
Versicherungsgesellschaften), um dann
Losungsansétze zu finden. Die Ergebnisse
kdnnten dann der gesamten Gruppe in einer
Plenumssitzung prasentiert werden.

Hintergrundinformation
Versicherungen

Eine Versicherungsgesellschaft setzt bei der
Pramienkalkulation die aktuelle Situation in
Relation zum zu versichernden Risiko. Die
Pramien fur eine Gruppenversicherung unter-
scheiden sich von denen einer Privatversiche-
rung. Die Pramien fiir eine Gruppenversiche-
rung werden auf der Basis einer Durchschnitts-
bevolkerung mit einem vorhersehbaren Risiko-
faktor erstellt, wobei der Versicherer jedes
Mitglied der betroffenen Gruppe versichern
muf. Bei einer privaten Lebensversicherung
gibt es viel mehr Alternativen: jeder potentielle
Versicherungsnehmer kann {iber den Zeitpunkt
der Versicherung, die Hohe der Prémie und
tiber die Versicherungsdauer entscheiden. Aber
auch der Versicherer hat Wahlmdglichkeiten
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und kann vor Versicherungsabschluf3 einige
medizinische Untersuchungen verlangen.
Durch diese Vorgehensweise kénnen die
Versicherer homogene Risikogruppen schaffen,
in denen jeder den gleichen Betrag fiir das
gleiche Risiko zahlt.

Genetische Diagnostik

Mit den heute mdglichen Techniken der geneti-
schen Diagnostik wird ein Patient, bei dem der
Verdacht auf Huntingtonsche Krankheit
besteht, nur hinsichtlich dieser Krankheit
untersucht, und nicht auf cystische Fibrose
oder andere bekannte Erbkrankheiten. Durch
die mit Hilfe des HGP gewonnenen Erkennt-
nisse und der automatisierten DNA-Unter-
suchungstechniken wird es in der Zukunft
jedoch moglich sein, einen vollstandigen
'‘Genom-Check' anzubieten.

Ist dies der Zweck des HGP?

Wie ist es um das Recht auf die Privatsphdre
bestellt?

Kdnnte dieses Recht auf Privatsphare ein Mittel
sein, um einer \ersicherungsgesellschaft die
Ablehnung eines Lebensversicherungsantrages
unmaglich zu machen?

Warum sollte jemand einen Blick in eine
Kristallkugel werfen wollen, wenn er dadurch
eventuell beunruhigende Neuigkeiten tiber seine
Zukunftsaussichten erfahrt?

Einer der Vorbehalte gegeniiber der geneti-
schen Diagnostik besteht darin, dass sie eine
Vielzahl von mdglichen Erbkrankheiten identi-
fizieren kann. Eine solche Kenntnis kann
jedoch als Hilfe bei wichtigen Entscheidungs-
prozessen sehr wertvoll sein. So kénnten
Eheleute, in deren Familien eine Erbkrankheit
aufgetaucht ist, mehr dariiber wissen wollen,
bevor sie sich flir Kinder entscheiden. Ein
Sportler, in dessen Familie erbliche Muskel-
krankheiten aufgetaucht sind, wird vor der
Aufnahme eines intensiven Trainings mehr Gber
solche Krankheiten erfahren wollen. Es kdnnte
sinnvoll sein, Personen auf eine bestimmte
genetische Disposition zu untersuchen, die
ohne Kontrolle zu einer ernsten Erkrankung
fuhren kénnte. Unsicherheiten hinsichtlich
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eines Risikos sind haufig schwerer zu ertragen
als die GewilBheit, Trager eines bestimmten
Gens zu sein.

Derzeit werden Genuntersuchungen an einzel-
nen Genmutationen, wie z. B. der
Huntingtonschen Krankheit, der cystischen
Fibrose, der Muskeldystrophie Duchenne und
anderen vorgenommen. Multifaktorielle
Erkrankungen wie Herzanomalien, Diabetis,
Asthma usw. kommen in der Bevolkerung
héufiger vor, sind aber schwerer bestimmten
Genen und verantwortlichen &ulReren Faktoren
zuzuordnen. Zusammen mit verbesserten
DNA-Untersuchungstechniken wird die
Kenntnis des menschlichen Genoms die
Entdeckung der beteiligten Gene erleichtern.
Korreliert mit einer bestimmten Lebensflihrung
konnte diese Information die zu erwartende
Lebensqualitat und Lebenserwartung vorher-
sagbar machen.

Welche Auswirkungen hat dies auf die
L ebensversicherung?

Da der Kenntnisstand weiterhin anwéchst, sind
nicht nur genetische Stérungen (als hohe
Risikokategorie) fur die Versicherer von Bedeu-
tung. Der héhere Wissensstand ber die erbli-
chen Komponenten des Brust- und Darmkreb-
ses und uber die Entwicklung von Herz- und
Geféalerkrankungen fihren vermehrt zu einem
Ausschlul? betroffener Personen - entweder der
Ablehnung einer Lebensversicherung oder aber
zu einer enormen Erhdhung der Versiche-
rungspramien.

Was konnte die Folge dieser Situation sein?

Je mehr die Offentlichkeit tiber genetische
Stérungen und ihre Verbindung mit anderen
Risikofaktoren ( Hypertonie, Rauchen, Uberge-
wicht) hinsichtlich des Ausbruchs bestimmter
Krankheiten weil, desto gréRer sind die Be-
flrchtungen der Versicherungsgesellschaften,
daB Einzelpersonen und Familien mit einem
hohen Risikostatus einen hohen Versicherungs-
schutz anstreben werden. Dieses Phdnomen ist
in der Branche als Anti-Selektion bekannt.

Wohin konnte dies flihren? Was wiirden Sie als
\ersicherungskaufmann tun?

Man kodnnte vermuten, dald es sich fir die
Versicherungsgesellschaften rentieren wiirde,
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das Risiko auf die Versicherungsnehmer
abzuwaélzen. Ist die Selektion als Gegenmittel
zur Anti-Selektion ein lukratives Geschéaft fur
Versicherungsgesellschaften?

Medizinische Ethik

Die Auswahl der Bewerber um eine Lebensver-
sicherung ist von einer Untersuchung eines
Arztes abhangig, der von der Versicherungsge-
sellschaft angestellt ist. Ergibt sich dadurch ein
Konflikt zwischen medizinischen und ethischen
Prinzipien und dem Hippokratischen Eid?

Wiirde eine solche Untersuchung im Wider-
spruch zu dem Prinzip stehen, daB der Arzt
zum Wohle des Patienten handeln sollte?

Es ergibt sich dabei weniger das Problem, dem
Patienten keinen Schaden zuzufligen, obwohl
ein bestimmter Grad von Schaden unvermeid-
bar ist, z. B. die Verletzung des Rechtes auf
Privatsphére.

Das Prinzip der Gerechtigkeit ist komplizierter.
Man mag eine Erhéhung der Lebensversich-
erungspramien als ungerecht ansehen, aber die
Versicherungsgesellschaft halt es fur richtig, alle
Mitglieder einer homogenen Risikogruppe
gleich zu behandeln.

Der prinzipielle Respekt vor der Autonomie
oder den eigenen begriindeten Entscheidungen
des Patienten setzt voraus, daft dieser Uber den
geplanten Ablauf der Behandlung voll und ganz
informiert ist. Die Entscheidung liegt beim
Patienten, eine problematische Situation, wenn
es bei einer medizinischen Untersuchung um
den Abschlul? einer Lebensversicherung geht!

Was wéren die Konsequenzen, wenn zum Beispiel
Versicherungsgesellschaften das Down-Syndrom
oder andere genetischen Probleme auf die Liste der
nichtversicherbaren Krankheiten setzen miiften?
Wie wiirde ein solches \orgehen unsere Gefihle
gegentiber Behinderten beginflussen?

Was genau muf eine \ersicherung tber eine Person
oder eine Familie wissen und wie kann ein faires
System geschaffen werden, das den Bedtirfnissen der
gesamten Gesellschaft gerecht wird?

EIBE European Initiative for Biotechnology Education 2000




Die Kenntnis des menschlichen Genoms und Versiche-

Zusammen mit neuen Testverfahren wird die
schnell anwachsende Kenntnis des menschli-
chen Genoms die Diagnose bestimmter
genetischer Dispositionen erleichtern. Wie
verhalten wir uns, wenn die Diagnose auf
frihen Tod oder lebenslange geistige Behin-
derung hinauslauft? Ist ein Testverfahren in
diesem Fall sinnvoll? Denken Sie Uber die
folgenden Beispiele nach.

SCHULERTEXT 1

Beispiel 1

Sie haben eine Lebensversicherung beantragt.
Sie haben die Formulare ausgefllt, die die
Versicherung lhnen zugeschickt hat, in denen
nach ihrer medizinischen Geschichte und
Krankheiten in Ihrer Familie gefragt wurde.
Aullerdem wurde bei Ihnen eine medizinische
Untersuchung durchgeftihrt.

Letzte Woche erhielten Sie einen Brief von der
Versicherungsgesellschaft. Man teilte Ihnen mit,
daR eine personliche Lebensversicherung nur
abgeschlossen werden kénnte, wenn ein DNA-
Test bestétigte, dal keinerlei Erbkrankheiten
ihre Lebenserwartung verkiirzen konnten.

Dieses Schreiben kam vollig Gberraschend flr
Sie. Vor der Entscheidung zu einem Test haben
Sie sich dann an einen Genetiker der ortlichen
Universitat gewandt. Als er erfuhr, dad Ihr
Sohn an Katarakt (grauer Star) leidet, wollte der
Genetiker mehr uber die tibrige Familie wissen
und entwarf einen Familienstammbaum. Dieser
wies drei Personen mit Katarakt auf. Dann
erzéhlten Sie ihm von den motorischen Proble-
men lhres Sohnes und daR er Krankengymna-
stik machen miRte. Nach Auskunft des
Genetikers kdnnten die Kombination von
Katarakt und motorischen Stérungen auf
Myotonische Dystrophie oder Steinertsche
Krankheit hinweisen. Diese ist durch eine
fortschreitende Muskelschwéche und Krémpfe
gekennzeichnet.

Maoglicherweise existiert diese Krankheit in
einer Familie, ohne daR sie als solche erkannt
wird. Wenn die Diagnose stimmt, mu3 man mit
Komplikationen wie Herzrhythmusstérungen,
Glucoseintoleranz und damit verbundenen
Problemen bei der Ausbildung und der Karriere
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rungsunternehmen - eine ethische Zwickmiihle

rechnen. Auch ist damit zu rechnen, daf3 sich
dieses Problem in zukiinftigen Generationen
noch verschlimmert. Dieses Phdanomen ist als
Antizipation bekannt.

Der Genetiker erklart, daB Sie vor einem
riesigen Zwiespalt stdinden, wenn der DNA-
Test das Vorhandensein dieser autosomal
dominanten Disposition ergébe! Die
Myotonische Dystrophie stehe auf der Liste der
Erkrankungen, die Sie von einer Lebensversi-
cherung ausschlieBen wiirde. Eine bestétigte
Diagnose wirde bedeuten, daf? Sie und einige
ihrer Familienmitglieder nicht mehr akzeptabel
fur eine Lebensversicherung seien!

Ilhre Zwickmiuhle:
Was passiert, wenn Sie den DNA-Test
ablehnen?

Mit welcher Wahrscheinlich geben Sie die
Krankheit an zuktinftige Generationen weiter?

Welche Behandlungsmdglichkeiten gibt es?

Ist es akzeptabel fiir Sie, wenn die
Versicherungsgesellschaft auf andere
Familienmitglieder Druck ausiibt, einen DNA-
Test durchzufiihren, um sie als Merkmalstrdger
festzustellen (und sie so auch nicht akzeptabel
fiir eine Lebensversicherung werden [1&3t)?

Beispiel 2

Viele Firmen und Organisationen bieten ihrem
Personal den Abschluf3 einer Lebensversiche-
rung an. Haufig erfordern diese Ablaufe keine
detaillierte Information tber die Gesundheit
der Familie oder gar Uber die zu versichernde
Person. Unter der Bedingung, daf3 ein bestimm-
ter Prozentsatz der Angestellten eine Versiche-
rung abschlieR3t, akzeptiert die Versicherungsge-
sellschaft jeden, auch ohne medizinische
Untersuchung.

Folglich wére ein an Myotonischer Dystrophie
Leidender durch die kollektive Versicherung
eines Arbeitnehmers versichert, auch wenn er
als privater Antragsteller von dieser Versiche-
rung ausgeschlossen wirde.

Ist die Kollektivierung, das grundlegende
Prinzip der Versicherung, der Ausweg aus der
in Beispiel 1 geschilderten Sackgasse?
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Die Patentierung von DNA-Sequenzen -

eine ethische Frage

Ziele

Das Schulermaterial bietet eine Fallstudie, die

als Grundlage fir eine ethische Analyse dient.

Das Ziel dieser Analyse besteht darin, daf die

Schler

o die Notwendigkeit erkennen, in
Diskussionen zwischen deskriptiven und
normativen AuRerungen zu differenzieren
(weitere Informationen in der EIBE-
Einheit 10: Transgene Pflanzen:
Wirtschaftlichkeit, Umwelt und Ethik);

o die ethischen Werte verstehen, die ihren
Argumenten und Entscheidungsfindungen
zugrunde liegen.

Hintergrundinformation

Das hier beschriebene Modell der ethischen
Analyse stutzt sich auf Bayrhuber (1994) und
Hoessle (Dissertation am IPN / Kiel, 1999).
Das Modell ist hilfreich bei der Losung eines
moralischen Problems und der Darstellung der
verschiedenen Alternativen, so daf3 eine Bewer-
tung der Argumente und ihrer ethischen
Grundlage maglich wird (z. B. der Bezug auf
die Wirde oder das Wohlergehen des Men-
schen als grundlegende, Uibergeordnete
Argumentationskategorien).

Die ethische Analyse besteht aus mehreren
Schritten.

1. Formulieren der
Entscheidungssituation

Die Schiler formulieren die zu entscheidende

Frage, z. B.: Sollte die Patentierung von DNA-

Sequenzen legalisiert werden oder nicht?

2. Benennung der verschiedenen
Handlungsoptionen in dieser Situation

Die Schiler zeigen Handlungsmdglichkeiten

auf. In dem oben genannten Beispiel wdren

diese Moglichkeiten:

() DNA-Sequenzen diirfen nicht patentiert werden;

(i) nur DNA-Sequenzen mit bekannten Funktionen
dirfen patentiert werden;

(iii) alle DNA-Sequenzen durfen patentiert werden.
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3. Zuordnung der méglichen Handlungen

zu Werten, die hiervon berthrt werden
Im genannten Beispiel konnten solche Werte z.
B. Gesundheit, Recht auf Selbstbestimmung
oder 6konomischen Profit sein.

4. Treffen einer begrindeten
Entscheidung

Indem sie sich auf die in Schritt 3 festgestellten

Werte beziehen, entscheiden sich die Schiler

fuir eine der in Schritt 2 genannten Handlungs-

maoglichkeiten.

5. Zuordnung der Grinde flr die
verschiedenen Entscheidungen zu den
Ubergeordneten Argumentationskategorien

Siehe oben.

6. Die Folgen der Entscheidung
beschreiben

Die Schiler diskutieren (iber die Folgen ihrer

Entscheidung fiir den Einzelnen und die

Gesellschaft.

Planung

Vorbereitende Hausaufgabe

Als einleitende Aufgabe sollten die Schiler sich
mit Hilfe verschiedener Quellen wie Informa-
tionen aus der Bucherei, Zeitungsartikeln oder
Eltern Uber Patente informieren.

Sitzung 1

Sammeln Sie zu Beginn der ndchsten Stunde
das von den Schiilern zusammengetragene
Material. Entscheiden Sie dann in einer Diskus-
sionsrunde in der Klasse, in welche sinnvollen
Kategorien das Material eingeteilt werden kann,
so z. B. Definitionen, Beispiele und Probleme
bei der Patentierung. In Vierergruppen werden
die Materialien von den Schiilern dann in
geeignete Kategorien aufgeteilt. Diskutieren Sie
die Ergebnisse in einer Plenumssitzung mit der
ganzen Klasse. Fassen Sie die Charakteristika
eines Patents zusammen und stellen Sie sie der
Gruppe vor.

Sitzung 2
Fallstudie (siehe Schiilertext 2).
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Die Patentierung von DNA-Sequenzen -

eine ethische Frage

Die Fallstudie
Lesen Sie die Fallstudie auf der rechten Seite
zweimal durch.

Als Molekularbiologe hatte Rick H. offensicht-
lich kein Problem mit der Patentierung mensch-
licher DNA-Sequenzen. Haben Sie Einwendun-
gen?

Versuchen Sie zu einer eigenen abgewogenen
Meinung Uber diesen Fall zu kommen.

Fragen

1. Welche sind die zu beachtenden
ethischen Fragen?

2. Welche moglichen Entscheidungen
kdnnten getroffen werden?

3. Welche Werte werden nach Ihrer
Meinung durch die verschiedenen
Maoglichkeiten beruhrt?

4. Treffen Sie unter Einbeziehung aller
moralischer Bedenken Ihre eigene
individuelle Auswahl aus den in Frage 2
genannten Maglichkeiten.

5. Inwelche der beiden folgenden
Kategorien fundamentaler ethischer
Prinzipien wirden Sie die Werte
einordnen, die fir Sie bei Ihrer
Entscheidungsfindung am wichtigsten
waren:

a) die Wirde des Menschen;
b) das Wohlergehen des Menschen?

6. Beschreiben Sie die Folgen Ihrer
Entscheidung fur Sie selbst und fiir die
Gesellschaft.
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Rick H. ist einer von vielen Forschern, die an dem
menschlichen Genomprojekt, dem gréfiten jemals
durchgefuhrten internationalen Forschungs-
programm, arbeiten. Er ist ein herausragender Mole-
kularbiologe und leitet als junger Mann von 35 Jahren
bereits ein Institut, das sich auf die Sequenzierung von
Genomen spezialisiert hat. Uber das menschliche
Genomprojekt hinaus beschaftigen sich einige seiner
Forschungsgruppen mit der Sequenzierung des Ge-
noms verschiedener Organismen wie Bakterien, Nutz-
pflanzen und Tieren, die fur die pharmazeutische und
medizinische Forschung von Interesse sind. Sie mis-
sen alle hart arbeiten. Doch als Forscher miissen Sie
auch Idealisten sein, weil Ihr Arbeitsaufwand nicht im-
mer in Relation zu Ihrem Gehalt steht.

Eines Tages las Rick in einer wissenschaftlichen Zeit-
schrift, dal} bestimmte Sequenzen eines Mausgenoms
in den USA patentiert worden waren. Diese Informa-
tion machte ihn nachdenklich. Die Patentierung einer
DNA-Sequenz wiirde bedeuten, daR3 die beteiligten
Forscher oder das Institut, das die Sequenzierung
durchgefuhrt hatte, fiir viele Jahre die Rechte an die-
sen Sequenzen besélen. Das wiirde bedeuten, dal? die
Patentinhaber als erste diese Information kommerzi-
ell nutzen durften und keinerlei Wettbewerb flirchten
miiRten, wenn diese Sequenzen fiir die Produktion von
therapeutischen Wirkstoffen oder fur die Diagnose
einer bestimmten Krankheit von Wert sein sollten.

Rick sal bis spét in die Nacht an seinem Schreibtisch
und ging alle Sequenzen durch, die sie im vergange-
nen Jahr gefunden hatten. Fir einige von ihnen kann-
ten sie schon die Funktion bzw. wuf3ten, welches Pro-
tein sie kodierten. Aber alle diese Gene wurden be-
reits auf verschiedene Weise in der pharmazeutischen
Industrie genutzt. Pl6tzlich hatte er eine Idee: Warum
sollte er nicht die menschlichen DNA-Sequenzen pa-
tentieren lassen, die sie gefunden hatten, auch wenn
ihre Funktionen noch unbekannt waren?

Am néchsten Tag meldete Rick ein Patent flr eine
menschliche DNA-Sequenz an, die sie vor zwei Wo-
chen entdeckt hatten. Bei einer Patentvergabe konnte
das Institut viel Geld verdienen, wenn sich die Sequenz
in der Zukunft als medizinisch wichtig erweisen soll-
te. Als er den Brief abgeschickt hatte, war er sehr stolz
auf seine Idee. Er konnte die Antwort auf seinen
Patentantrag kaum abwarten.
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