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Vorwort – Expedition ins Unbekannte

Jede Science Academy hat ihr Motto: Dieses Jahr lautete es „Expedition“. Und so startete
unsere Expedition im Juni auf dem Gelände des Landesschulzentrums für Umweltbildung (LSZU)
in Adelsheim mit 77 neugierigen, hochmotivierten, abenteuerlustigen jungen Menschen. Am
Eröffnungswochenende kam unser Expeditionsteam das erste Mal zusammen und lernte sich kennen.
Jedes Mitglied kam mit eigenen Vorerfahrungen, Talenten, Interessen und Erwartungen. Dieses
Kennenlernen weckte bei allen die Neugier und Lust auf diese Expedition. Begleitet von unserem
28köpfigen Leitungsteam sollten sie schon bald neue Interessen entdecken, wissenschaftliche
Erfahrungen sammeln und Freundschaften knüpfen.

Im Sommer brach unsere Expedition endgültig auf, ausgerüstet mit Zelt und Hut sowie weiteren
wichtigen Gegenständen, die im Laufe der Expedition ihre Bedeutung erhielten. Über zwei
Wochen hinweg forschten die Teilnehmerinnen und Teilnehmer in den sechs Kursen an packenden
Fragestellungen und stießen auf überraschende Erkenntnisse.
Im Kurs Mathematik/Informatik wurde der Klimawandel mithilfe anspruchsvoller Modelle ana-
lysiert, aber auch Machine Learing kam zum Einsatz. Der Pharmaziekurs untersuchte, welchen
Einfluss die Ernährung auf die Aufnahme eines Medikaments hat. Unterdessen testete der Ra-
ketenkurs in einer selbstgebauten Rakete die Schwerelosigkeit im Parabelflug. Der Physikkurs
entwickelte eine effektive Montierung für Solarzellen, die sich nach der Sonne dreht. Die seit
Jahren schwelende Frage, welche der Tiere auf dem Gelände Ziegen oder Schafe sind, konnte der
Genetikkurs durch eine DNA-Analyse endlich klären. Und das Experiment, den Philosophiekurs
mit Theater zu kombinieren, war höchst gelungen, und die abschließende Theateraufführung
von Brechts „Der gute Mensch von Sezuan“ beeindruckte durch Tiefgang und schauspielerische
Leistung.



VORWORT

Neben der Kurszeit haben sich die Expeditionsmitglieder bei Ausflügen und in den KüAs, beim
Sport, im Chor oder als Teil des Orchesters, bei der Wanderung und dem Grillabend besser
kennengelernt und ihre Interessen ausgelebt. So wurde es nie langweilig, und der große Abschlusstag
kam viel zu früh.
Am Dokumentationswochenende bot sich dann die Möglichkeit, auf die gemeinsame Zeit zurück-
zublicken und die während unserer gemeinsamen Zeit gewonnenen Erkenntnisse schriftlich zu
dokumentieren. Zwar war damit nun die Zeit in Adelsheim vorbei, doch unsere Expedition ist
noch lange nicht zu Ende.
Wie bei einem Roman, der irgendwann fertig geschrieben ist, aber in den Lesern weiterlebt, geht
auch unsere Expedition weiter in die Welt, indem wir die Erinnerung an das Erlebte, die Neugier
auf weitere Erkenntnisse und vor allem die neuen Freundschaften bewahren.

Wir wünschen Euch und Ihnen viel Spaß beim Lesen unseres Expeditionsberichts!

Eure/Ihre Akademieleitung

Melissa Bauer (Assistenz) Julian Poschik (Assistenz)

Jörg Richter Dr. Birgit Schillinger
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KURS 1 – GENETIK

Kurs 1 – Genetik: Mit der DNA auf Spurensuche

Unser Kurs

Helia war die tragende Säule unserer Gruppe
und verhalf uns als Kapitänin und Mas-
kottchen zum Sieg beim Sportfest. Sie war
stets bereit, Opfer für den Kurs zu brin-
gen. Außerdem war sie für uns alle eine
Vertrauensperson und man konnte mit ihr
über alles reden. Mit ihren tollen Spielen
und ihrer lustigen Art lockerte sie die Stim-
mung auf und zauberte uns jeden Tag aufs
Neue ein Lachen ins Gesicht. Durch sie wa-
ren wir alle super auf die Präsentationen
vorbereitet.

Katharina hat eine sehr ausgeprägte Expertise,
egal ob beim Programmieren, bei der Theo-

rie oder im Labor. Sie war entspannt, offen
und gab uns ein Gefühl von Sicherheit. Sie
schuf einen Raum, in dem man eigenstän-
dig lernen konnte, gleichzeitig konnte man
sich aber bei Fragen immer an sie wenden.
Sie kümmerte sich um unseren Snackvorrat.
Zudem ist sie auch überaus sportlich, wes-
halb man sie jeden Morgen beim Frühsport
antreffen konnte.

Klaus – unser Kursleiter, der auf alle Fragen
eine Antwort hatte – war immer begeistert
auf der Suche nach Problemen, zu denen
er auch meistens sofort eine Lösung parat
hatte. Er kann supergut erklären, und das
bei jedem noch so komplizierten Themen-
bereich. Zusätzlich ist Klaus ein super lo-
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KURS 1 – GENETIK

ckerer und entspannter Typ, der auch noch
sportlich engagiert ist (er war jeden Tag
beim Frühsport). Er ist sehr motiviert und
übertrug seine Begeisterung für das Thema
auch auf uns. Neben alldem kümmerte er
sich auch darum, dass unser Snackvorrat
im Kursraum aufgefüllt blieb und erfüllte
sogar Helias Wunsch nach Obst (am letzten
Tag des Doku-Wochenendes). Er war viel
als Fotograf tätig.

Alina sieht in Multitasking keine Herausfor-
derung. Mithilfe ihrer besonderen sprachli-
chen Kenntnisse, die sie auch oft zum Lösen
von Worträtseln nutzte, bereicherte sie uns
mit vielen neuen Informationen, während
sie nach Gensequenzen suchte. Sie hat eine
gute Menschenkenntnis und weiß auf fast
jede Frage eine Antwort. Gleichzeitig war
sie aber auch sehr locker und man konn-
te mit ihr über Vieles lachen, was zu einer
guten Arbeitsatmosphäre beitrug. Zudem
ist sie sehr musikalisch, was man am Haus-
musikabend bei ihrem Klaviersolo erleben
konnte.

Amalia war der Ruhepol unseres Kurses. Sie
war stets sehr konzentriert und trug somit
zu großen Fortschritten bei und löste zahl-
reiche Probleme in Eigeninitiative. Gleich-
zeitig ist sie sehr kreativ, wie man an ihren
Häkelskills merkte, und hat einen guten Hu-
mor, der uns oft zum Lachen brachte. Sie
ist sehr wissbegierig und besonders beim
Rätselraten war sie sehr hartnäckig.

Elena kam zwar anfangs gelegentlich zu spät
und erhöhte den durchschnittlichen Snack-
konsum unseres Kurses, aber dann war sie
immer energiegeladen und allzeit bereit für
jede Aufgabe. Darüber hinaus ist sie sehr
sportlich und war nicht nur im Kurs, son-
dern auch bei ihrer Luftartistik-KüA und
beim täglichen Frühsport sehr motiviert
dabei.

Emilia interessierte sich besonders für die La-
borarbeit. Sie war durch ihre entspannte
Art ein Ruhepol in unserem Kurs. In der
Laborgruppe war sie mit großer Motivation
dabei und trieb das Layout unserer Präsen-
tation voran. Sie war zudem ein Teil des
Dreamteams mit Frida und stellte uns für

die Dokumentation bereitwillig ihr iPad zur
Verfügung.

Frida ist offen und kontaktfreudig und war bei
der Arbeit im Labor immer sehr gewissen-
haft dabei. Sie war die gute Seele unseres
Kurses und sorgte durch ihre witzige Art
für Motivation, nicht nur im Labor. Zudem
war sie ein Teil des unzertrennlichen Dream-
teams zusammen mit Emilia und war eine
der tragenden Säulen beim Sportfest.

Hennadii leistete einen großen Beitrag zur Bio-
informatik, denn sein Wille, das Beste aus
allem herauszuholen, spornte uns alle zu
Höchstleistungen an. Darüber hinaus ist er
immer bereit, mit einem über Themen aller
Art zu grübeln und zu diskutieren. Mit sei-
nem außergewöhnlichem Musikgeschmack
verhalf Hennadii uns außerdem zu besserer
Konzentration auf unserer Suche nach Ge-
nen. Er ist neuen Dingen gegenüber sehr
aufgeschlossen. Er war offen und teilte ger-
ne Vieles aus seinem Leben mit uns, wie
zum Beispiel die TikToks seines Opas. Er
ist immer für einen Spaß zu haben.

Johanna war immer sehr organisiert und sorg-
te für Struktur bei unserer Arbeit. Das Er-
lernen von neuen Inhalten fiel ihr sehr leicht.
Wenn sie sich kreativ ausleben kann, blüht
sie besonders auf und steckt alle mit ih-
rem Elan an. Beim Lösen von Rätseln war
sie immer ganz vorne mit dabei, wobei sie
sich erst zufriedengab, wenn sie die richti-
ge Lösung gefunden hatte. Auch bekamen
wir ihre musikalische Begabung zu spüren,
denn sie leistete einen wertvollen Beitrag
zum Chor des Akademieorchesters.

Kilian war unser Spezialist im Bereich Robo-
terbau und LEGO-Technik: Er konstruierte
innerhalb kürzester Zeit einen kompletten
Kranarm mit Seilzug. Er brachte seine viel-
seitigen Ideen ein und war immer konzen-
triert und detailorientiert, sodass er sich so-
gar für Unterschiede im Nanometerbereich
beim zurückgelegten Weg des Roboters in-
teressierte. Auch außerhalb der „Roboter-
Welt“ interessierte er sich sehr für seine
Mitmenschen und setzte sich für sie ein.

Klemens war immer positiv eingestellt, obwohl
er seinen morgendlichen Kaffee sehr ver-
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KURS 1 – GENETIK

misste. Er bereitete die Bilder für unsere
Doku geduldig vor. Zudem war sein Schrift-
bild immer äußerst ansprechend und seine
Aufschriebe zählten zu den besten im Kurs.
Auch über die Akademie hinaus ist er sehr
sozial und immer freundlich.

Lina ist eine sehr kreative und trotzdem orga-
nisierte Person, die immer konsequent mit-
schrieb. Die Designs der Kurs- und Akade-
mie-T-Shirts sind dank ihrer iPad-Zeichen-
künste besonders gelungen. Begeisterung
zeigte sie bei der Programmierung und Na-
mensgebung für unseren Roboter. „Frido-
lin“ war in dieser Hinsicht ein sehr beliebter
Name, der oft genutzt wurde, natürlich auch
für unseren selbstgebauten Thermocycler.

Mariya hatte immer gute Laune und lachte viel
und herzlich. Ihre Aufgeschlossenheit und
Offenheit machten sie zu einem wertvollen
Gruppenmitglied. Sie bereicherte den Kurs
nicht nur mit ihren fantastischen Program-
mierkenntnissen, sondern auch mit ihrer
Leidenschaft für Musik. Sie hatte immer
eine Melodie im Kopf – egal ob bei ihrer
Teilnahme in der Band oder beim Summen
des „Raiders March“ im Kurs.

Nilay war sehr engagiert und half sowohl beim
Roboterbau als auch bei der Laborarbeit.
Darüber hinaus versorgte er uns durch sei-
ne humorvolle und sehr selbstbewusste Art
während der gesamten Akademie mit vielen
Zitaten. Er war außerdem hilfsbereit und
jederzeit begeistert. Aber auch sein Fach-
wissen, zum Beispiel zur Benennung von
„männlichen“ und „weiblichen“ Steckern der
Arduino-Kabel, war erstaunlich.

Noah ist sehr lustig, interessiert und energe-
tisch. Er war immer gut drauf und lockerte
die Stimmung in unserem Kurs auf. Im
Labor stellte er seine Pipettierfähigkeiten
unter Beweis. Präsentieren ist eine seiner
vielen Stärken. Er ist sehr sportlich moti-
viert und man traf ihn oft beim Frühsport
an.

Julian (Ziege) weigerte sich lange, Karotten
zu essen, und bekam sogar einen Brief von
seinem geheimen Freund aus einem anderen
Kurs.

Einleitung
Helia Zigheimat, Emilia
Tannreuther

Abb. 1: Die Tiere auf dem LSZU-Gelände – Schafe
oder Ziegen?

Sind das jetzt Ziegen oder Schafe auf dem Aka-
demiegelände? Oder gar eine Kreuzung aus
beidem? Diese seit langem existierende, unge-
klärte Diskussionsfrage innerhalb der Science
Academy wollten wir als Genetikkurs ein für
alle Mal mit wissenschaftlichen Methoden klä-
ren.
Doch was für Unterschiede kann man zur Un-
tersuchung betrachten und wie stellt man die-
se auf zellulärer oder molekularer Ebene fest?
Dazu erarbeiteten wir uns am Eröffnungswo-
chenende zunächst die biologischen Grundlagen
der Cytologie. Wir bastelten fleißig Zellmodelle
und schauten uns vor allem auch den Zellkern
und die sich darin befindende Desoxyribonu-
kleinsäure (DNA) genauer an.
Nach neun Wochen begann die Akademie im
Sommer dann erneut mit einem Theorie-Block.
Von der Vervielfältigung der wenigen in einer
Probe enthaltenen DNA mithilfe einer soge-
nannten Polymerase Chain Reaction (PCR)
über die Auswertung anhand einer Gel-Elek-
trophorese bis hin zum Umgang mit der Genda-
tenbank des National Center for Biotechnology
Information (NCBI) war alles dabei, was wir
an Grundlagenwissen brauchten.
Wir bauten in kleinen Gruppen LEGO-Ro-
boter, um einen ersten Einblick in das Pro-
grammieren zu erhalten. Unsere „Roboter-
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KURS 1 – GENETIK

Ziegen“ sollten mit einem Sensor eine Lücke
im „Zaun“ erkennen und durch diese entkom-
men. Beim Isolieren unserer eigenen DNA aus
Mundschleimhautzellen lernten wir grundlegen-
de Verfahren der praktischen Arbeit im Bio-
Labor.

Mit diesen Grundlagen ausgestattet definierten
wir nun das klare Ziel, final die Frage klären
zu können, ob es sich bei den Tieren auf dem
Akademiegelände um Ziegen, Schafe oder eine
Kreuzung handelt. Dazu wollten wir von den
Tieren DNA-Proben nehmen, diese mit einem
selbstgebauten Thermocycler und selbst design-
ten Primern vervielfältigen, die PCR-Produkte
mit einer Gel-Elektrophorese auftrennen und
anschließend auswerten.

Abb. 2: Roboterbau zu Beginn der Akademie

Nachdem die geplante Vorgehensweise geklärt
war, teilte sich unser Kurs in drei Gruppen auf,
die sich jeweils mit einem der Bereiche Laborar-
beit, Bioinformatik und Roboterdesign vertieft
beschäftigten. Den Sommer hindurch probier-
ten wir, an DNA-Proben aller Tiere zu kom-
men, lernten unzählige neue Dinge im Labor,
recherchierten intensiv, um eigene Primer zu
designen, und konstruierten und programmier-
ten einen PCR-Roboter. Dabei gab es einen
regen Austausch zwischen den Gruppen, denn
alle brauchten Informationen aus den jeweils
anderen Bereichen, um ihren Teil zur Beantwor-
tung unserer gemeinsamen Frage beizutragen.

Nun laden wir herzlich ein, einen Blick in die
Genetik und unsere Kursarbeit zu werfen und
am Ende die Antwort auf unsere Forschungs-
frage zu erfahren!

Biologische Grundlagen

Aufbau von Zellen
Noah Jehs

Tierische Zellen

Abb. 3: Modell einer tierischen Zelle

Außen sind tierische Zellen von der Zellmem-
bran umgeben. Sie begrenzt die Zelle und regu-
liert den Austausch von Stoffen zwischen Zelle
und Umgebung. Im Inneren der Zelle befindet
sich das Cytoplasma, in dem die Organellen
„schwimmen“. Das auffälligste Organell in der
tierischen Zelle ist der Zellkern, in unserem Mo-
dell in Abb. 3 als schwarze Kugel dargestellt.
Er beherbergt die DNA und mit ihr alle wichti-
gen Erbinformationen eines jeden Tieres. Um
den Zellkern herum befindet sich das Endo-
plasmatische Retikulum, kurz ER. Man unter-
scheidet zwischen dem glatten und dem rauen
ER. Das glatte ER spielt eine wichtige Rolle
bei Stoffwechselprozessen. In Leberzellen trägt
das glatte ER beispielsweise zur Entgiftung
bei. Das raue ER ist mit Ribosomen besetzt,
die dadurch entstehende „raue“ Struktur gibt
ihm seinen Namen. Die Aufgabe des rauen ERs
ist die Proteinsynthese durch die Ribosomen
(mehr dazu im Abschnitt „Vom Gen zum Pro-
tein“, S. 12). Im Inneren des ER werden die
Proteine passend gefaltet und teilweise noch
umgebaut. Ribosomen gibt es aber nicht nur
am rauen ER, sondern auch als freie Riboso-
men in der Zelle.
Ein weiteres wichtiges Zellorganell ist der Golgi-
Apparat. Dieser besteht aus Membransäcken,
die Zisternen genannt werden. Er spielt eine
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KURS 1 – GENETIK

wichtige Rolle bei der Proteinverarbeitung: Pro-
teine werden „sortiert“ und in Vesikeln – klei-
nen, von Membranen umgebenen Bläschen –
an ihren Bestimmungsort transportiert.
Mitochondrien sind die Kraftwerke der Zelle
und für die Energieproduktion verantwortlich.
Im Modell in Abb. 3 sind sie als orange Struktu-
ren dargestellt und teilweise aufgeschnitten. In
den aufgeschnittenen Mitochondrien erkennt
man die Oberflächenvergrößerung durch die ein-
gefaltete innere Membran. Die Mitochondrien
übertragen die in unserer Nahrung enthaltene
Energie unter Verwendung von Sauerstoff auf
Adenosintriphosphat, kurz ATP. Dieser Stoff
wird zum Energietransport für alle zellulären
Prozesse benötigt. Je höher der Energiebedarf
einer Zelle ist, desto mehr Mitochondrien sind
in der Zelle vorhanden. Herzmuskelzellen ha-
ben zum Beispiel weitaus mehr Mitochondrien
als rote Blutkörperchen, die gar keine Mito-
chondrien aufweisen.

Abb. 4: Die Aminosäuren-Reihenfolge bestimmt die
Proteinfaltung; Praktikum am EMBL

Pflanzliche Zellen

Pflanzenzellen haben ebenfalls einen Zellkern,
glattes und raues ER, Golgi-Apparate, Mito-
chondrien, Ribosomen, Vesikel und eine Zell-
membran. Diese Organellen haben in pflanz-
lichen Zellen die gleichen Funktionen wie in
tierischen Zellen. Doch die Pflanzenzelle weist
auch einige Unterschiede zur Tierzelle auf. Jede
Pflanzenzelle hat zusätzlich zur Zellmembran
eine weitere Begrenzung, die Zellwand. Die-
se umschließt die komplette Zelle und trägt
zusätzlich zur Stabilität und Formgebung bei.
Bei Tieren ist diese Struktur überflüssig, da

Abb. 5: Modell einer Pflanzenzelle

Tiere zum Beispiel ein inneres Skelett aus Kno-
chen oder auch ein äußeres Skelett aus Chitin
besitzen, das ihnen Form gibt.

Außerdem besitzen pflanzliche Zellen eine Va-
kuole, die vermutlich das auffälligste Zellorga-
nell bei Pflanzen ist (in Abb. 5 stellt der weiße
Luftballon die Vakuole dar). Die Vakuole ist
von einer Membran umgeben und speichert
Wasser, Farb-, Nähr- und Abfallstoffe in ihrem
Inneren. Bei krautigen Pflanzen übernimmt
die Vakuole zusätzlich eine wichtige Rolle: Sie
drückt von innen gegen die nicht dehnbare Zell-
wand und gibt der Pflanze damit Form und
Stabilität.

Ein weiterer wesentlicher Bestandteil der
pflanzlichen Zelle sind die grünen Chloroplas-
ten. Diese sind für die Photosynthese wichtig.
Dabei entsteht in den grünen Pflanzenteilen
aus Kohlenstoffdioxid und Wasser zusammen
mit der Energie aus dem Sonnenlicht (einge-
fangen vom grünen Farbstoff Chlorophyll) die
energiereiche Glucose (Traubenzucker) und als
Abfallprodukt der für uns lebensnotwendige
Sauerstoff. Die gewonnene Glucose nutzt die
Pflanze als Energiequelle. Ein Teil der Glucose
wird direkt verbraucht, der andere Teil wird in
Form von Stärke zum Beispiel in den Wurzeln
der Pflanze als Energiereserve gespeichert. Der
Sauerstoff wird an die Umgebung abgegeben
und steht anderen Lebewesen zur Verfügung.
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KURS 1 – GENETIK

Vom Gen zum Protein
Noah Jehs

Aufbau der DNA

Abb. 6: Aufbau eines DNA-Doppelstrangs1

Wir wissen bereits, dass sich die DNA im
Zellkern der Zelle befindet. Sie enthält zum
Beispiel den Bauplan für Proteine. Doch da-
zu später mehr. Die DNA liegt in Form von
X-förmigen Chromosomen vor. Jedes Chro-
mosom hat zwei „Beine“, die man Chromati-
den nennt. Jedes Chromatid wiederum besteht
aus einer aufgewickelten DNA-Doppelhelix. Ei-
ne DNA-Doppelhelix besteht aus zwei DNA-
Einzelsträngen, die durch Wasserstoffbrücken
zwischen den Basen miteinander verbunden
sind. Die Basen heißen Adenin (A), Thymin
(T), Guanin (G) und Cytosin (C). Es kann sich
immer nur Adenin mit Thymin und Guanin
mit Cytosin zu einem Basenpaar verbinden.
Zusammengehalten werden die beiden Basen
eines Paares durch Wasserstoffbrücken (gestri-
chelte Linien in Abb. 6). Zwischen Adenin und
Thymin gibt es zwei, zwischen Guanin und
Cytosin drei Wasserstoffbrücken. Daraus folgt,
dass Guanin und Cytosin stärker miteinander
verbunden sind als Adenin und Thymin.

1Abb.: Wikimedia-User Matt nach Wikimedia-User
Madprime, CC BY-SA 3.0.

Jeder DNA-Strang ist aus einzelnen Nukleo-
tiden (Base mit Desoxyribose und Phosphat)
aufgebaut. Diese werden so miteinander ver-
bunden, dass es ein Zucker-Phosphat-Rückgrat
mit zwei unterschiedlichen Enden gibt, näm-
lich dem 5′-Ende mit einer Phosphatgruppe
und dem 3′-Ende mit einer OH-Gruppe. Die
Basen hängen an den Zuckermolekülen. Die bei-
den über Wasserstoffbrücken zwischen den Ba-
sen verbundenen Einzelstränge sind im DNA-
Doppelstrang gegenläufig orientiert. Wichtig
ist es, zu wissen, dass das Zucker-Phosphat-
Rückgrat wegen der Phosphatgruppen negativ
geladen ist, was dazu führt, dass die DNA als
Ganzes ebenfalls negativ geladen ist. Das ist
für uns zum Beispiel wichtig, da genau wegen
dieser Eigenschaft Farbstoffe, die positiv gela-
den sind, an der DNA anhaften können. Auch
für die Gel-Elektrophorese ist die Ladung des
Rückgrats wichtig, da die DNA deshalb im Gel
wandert.

Genexpression bei Eukaryoten

Abb. 7: Genexpression bei Eukaryoten

Wie bereits erwähnt, findet die Genexpression
im Zellkern und im rauen ER statt. Dazu
wird der DNA-Doppelstrang im ersten Schritt,
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KURS 1 – GENETIK

der Transkription, aufgespalten und in die prä-
mRNA umgeschrieben. Das passiert im Zell-
kern. In Abb. 7 ist die DNA als blauer Doppel-
strang, die RNA in rot dargestellt. Im nächsten
Schritt, der Prozessierung (Reifung), werden –
ebenfalls noch im Zellkern – aus der prä-mRNA
die Introns herausgeschnitten. Diese RNA-Ab-
schnitte codieren nicht für Aminosäuren, tra-
gen also keine Information über das Protein.
Die übriggebliebenen codierenden Exons wer-
den direkt aneinandergefügt. Nachdem am 5′-
Ende noch eine Kappe und am 3′-Ende ein Po-
ly-A-Schwanz aus vielen aneinandergereihten
Adenins hinzugefügt wurde, ist die sogenann-
te Messenger-RNA, kurz mRNA, fertig. Diese
verlässt nun den Zellkern.

An der Proteinsynthese ist eine weitere Art
von RNA, die Transfer-RNA (tRNA) beteiligt.
Es gibt viele verschiedene tRNAs. Diese befin-
den sich im Cytoplasma der Zelle und können
spezifisch mit Aminosäuren „beladen“ werden.
Aminosäuren stellen den Grundbaustein für
die Proteine dar. Es gibt über 100 verschiede-
ne Aminosäuren, aber nur 20 von ihnen treten
als Bausteine von Proteinen auf.

Abb. 8: Praktikum zu Aminosäuren und Proteinen
im EMBL

Der letzte Schritt auf dem Weg vom Gen zum
Protein ist die Translation. Hierbei übersetzen
Ribosomen die Basenreihenfolge der mRNA in
eine Aminosäurereihenfolge. Dazu docken die
beiden Ribosomen-Untereinheiten (in Abb. 7
lila dargestellt) an den mRNA-Strang an und
verbinden sich zu einem fertigen Ribosom. Die-
ses wandert die mRNA entlang und tRNAs
lagern sich an passende Abschnitte der mRNA
(Codons) an. Die von den tRNAs transpor-
tierten Aminosäuren werden vom Ribosom zu
einer langen Kette zusammengefügt. Wenn die

Translation abgeschlossen ist, trennen sich Ri-
bosom und Aminosäurekette von der mRNA.
Das normalerweise mehrere tausend Aminosäu-
ren lange Protein ist fertig und kann jetzt seine
Aufgabe, zum Beispiel beim Stofftransport, als
Hormonregulierung oder Strukturprotein erle-
digen.

DNA-Replikation
Nilay Kathirvel

Abb. 9: DNA-Replikation2

Die DNA-Replikation ist ein Prozess, der vor
der Zellteilung passiert. Bei diesem wird die
Erbinformation der Zelle verdoppelt. Das ist
notwendig, damit bei der Zellteilung jede Toch-
terzelle eine Kopie des genetischen Materials
erhält. Der Prozess beginnt an bestimmten
Stellen auf der DNA, den Replikationsursprün-
gen. Dort entwindet das Enzym Helikase die
DNA-Doppelhelix, indem es die Wasserstoff-
brücken zwischen den Basenpaaren löst. Da-
durch entstehen zwei Einzelstränge, die jeweils
als Vorlage für den Bau eines neuen DNA-
Strangs dienen. Ein weiteres Enzym, die Prima-
se, setzt kurze Primer auf einen Einzelstrang.
Die durch die Primer entstandenen, kurzen
doppelsträngigen Bereiche ermöglichen es der
DNA-Polymerase, mit der Ergänzung der neu-
en DNA-Stränge zu beginnen. Die DNA-Poly-
merase fügt passende Nukleotide komplemen-
tär zum vorhandenen Einzelstrang an. Da die
DNA-Polymerase nur in eine Richtung arbeiten
kann – sie kann neue Nukleotide immer nur an
freie 3′-OH-Gruppen anbauen – entstehen die
zwei neuen Stränge auf unterschiedliche Art:
Der Leitstrang (in Abb. 9 der obere Strang)

2Abb.: Wikimedia-User VWALevi2020
(Ausschnitt), CC BY 4.0.
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wird kontinuierlich verlängert. Die DNA-Po-
lymerase folgt hier der Helikase, während der
Folgestrang in kurzen Abschnitten, den soge-
nannten Okazaki-Fragmenten, gebildet wird
(die DNA-Polymerase bewegt sich in die entge-
gengesetzte Richtung zur Helikase). Diese Frag-
mente werden anschließend durch das Enzym
DNA-Ligase zu einem durchgehenden Strang
verbunden. Am Ende des Prozesses liegen zwei
identische DNA-Doppelstränge vor. Beide ent-
halten die gleiche genetische Information wie
der ursprüngliche Strang.

Labortechniken

Abb. 10: Übungen zum Pipettieren

DNA isolieren
Emilia Tannreuther

Wenn man mit DNA arbeiten möchte, muss
sie zunächst aus Proben isoliert werden. Das
heißt, sie wird aus den Zellen extrahiert und
von anderen Zellbestandteilen sowie Zelltrüm-
mern getrennt. Dazu haben wir zwei unter-
schiedliche Vorgehensweisen angewendet. Bei
der „klassischen“ Methode mit Haushaltschemi-
kalien wird die Probe mit einer Spülmittel-Salz-
Wasser-Lösung und Protease (z. B. aus Flecken-
teufel gegen Eiweißflecken) in einen Mörser ge-
geben und mit einem Pistill zerstampft. Das
Zermörsern der Substanzen dient dazu, die Zell-
wände mechanisch zu zerstören, was allerdings

ausschließlich bei pflanzlichen Zellen notwendig
ist, da tierische Zellen über keine Zellwände ver-
fügen. Im Spülmittel befinden sich fettlösende
Tenside, die dafür sorgen, dass die Zellmem-
bran zerstört wird. In Zellen sind immer auch
DNasen enthalten, DNA-abbauende Enzyme.
Damit die DNA für weitere Versuche stabil
bleibt, gibt man ein paar Tropfen Fleckenteufel
hinzu. Die im Fleckenteufel enthaltene Pro-
tease (ein Enzym) verhindert, dass die vorhan-
dene DNA von DNasen zerstört wird, indem
sie die DNasen abbaut. Die fünf Minuten lang
zerstampfte Masse wird nun in ein Becherglas
gefüllt und anschließend für zehn Minuten in
ein warmes Wasserbad (50 ◦C) gegeben, was
alle stattfindenden Reaktionen beschleunigt.
Daraufhin kommt das gefüllte Becherglas noch
weitere fünf Minuten in ein Eisbad, damit die
DNA nicht durch zu lange Temperatureinwir-
kung beschädigt wird. Nach dem Entnehmen
aus dem Eisbad wird die Mischung in ein Rea-
genzglas filtriert, bis die Flüssigkeit etwa 4 cm
hoch im Reagenzglas steht. Als nächstes wird
das Ganze erneut für fünf Minuten im Eisbad
abgekühlt. Zuletzt überschichtet man die DNA-
Wasser-Mischung mit eiskaltem Ethanol. Nach
kurzem Warten flockt die DNA aus, da sie in
eiskaltem Ethanol nicht löslich ist. Die DNA-
Stränge ballen sich zusammen und werden als
feste, weißliche Masse sichtbar (siehe Abb. 11).
Wenn man einige Minuten wartet, steigt die
DNA auf und man kann sie aus dem Ethanol
fischen und für weitere Versuche verwenden.

Abb. 11: DNA fällt in eiskaltem Ethanol aus
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Abb. 12: Ablauf einer PCR3

Die zweite Variante zum DNA-Isolieren mit
InstaGeneTM Matrix funktioniert hingegen so:
Bei InstaGeneTM Matrix handelt es sich um
negativ geladene Polyresin-Kügelchen, welche
sich in einer Pufferlösung befinden. Die Lösung
mit den Kügelchen wird zur Probe hinzuge-
fügt, dann wird das Gemisch für zwei bis zehn
Minuten – je nach verwendetem Probenma-
terial – auf 95 ◦C erhitzt. Dabei werden die
Zellen zerstört und die DNA gelangt in die
Flüssigkeit. Die negativ geladene DNA wird
von den negativ geladenen Kügelchen abgesto-
ßen, während die restlichen Bestandteile der
Zellen angezogen werden. Zentrifugiert man
dann die Suspension, sammeln sich am Gefäß-
boden die Polyresin-Kügelchen mit den nicht
erwünschten Zellbestandteilen. Die DNA ist
im Überstand gelöst und kann zum Beispiel
für eine PCR benutzt werden.

Polymerase-Kettenreaktion (PCR)
Nilay Kathirvel

Die PCR ist ein Verfahren zur gezielten Ver-
vielfältigung bestimmter DNA-Sequenzen. Die
PCR basiert auf dem im Körper ablaufenden
Prozess der DNA-Replikation, der schon be-
schrieben wurde. Sie läuft in mehreren Zyklen

3Abbildung nach Wikimedia-User Enzoklop,
CC BY-SA 3.0.

ab, die aus je drei Phasen bestehen: Denatu-
rierung (Auftrennen der Doppelstränge), An-
nealing (Primer-Anlagerung) und Elongation
(Kettenverlängerung). Für die Vervielfältigung
von DNA gehören in einen PCR-Ansatz: der
zu vervielfältigende DNA-Abschnitt, Primer
(kurze einzelsträngige DNA-Stücke), ein En-
zym, welches die Vervielfältigung durchführt
(Taq-Polymerase), und Bausteine für die neuen
DNA-Stränge (Nukleotide).

In der Denaturierungsphase – in Abb. 12 mit ➀

bezeichnet – wird die DNA-Doppelhelix durch
Erhitzen bei etwa 90 ◦C in zwei Einzelsträn-
ge aufgetrennt. Dies geschieht, weil die Was-
serstoffbrücken zwischen den Basenpaaren bei
hohen Temperaturen die Einzelstränge nicht
mehr zusammenhalten können.

Darauf folgt die Annealingphase ➁, also die
Phase, in der sich die Primer anlagern. In die-
ser Phase wird die Temperatur primerabhängig
auf etwa 50 bis 65 ◦C gesenkt, sodass die Primer
an die spezifischen Zielsequenzen auf den Ein-
zelsträngen binden können. Primer sind kurze
DNA-Stücke, meist zwischen 18 und 25 Ba-
sen lang, und bestimmen durch ihre Sequenz
den Start- und Endpunkt des zu kopierenden
DNA-Abschnitts. Die exakte Temperatur in
der Phase der Primeranlagerung hängt von der
Basenzusammensetzung und Länge der Primer
ab.
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In der Elongationsphase ➂ wird die Tempe-
ratur auf 72 ◦C erhöht, bei dieser Temperatur
arbeitet die Taq-Polymerase am besten. Dieses
Enzym stammt aus Bakterien, die in heißen
Quellen leben, und ist hitzebeständiger als die
DNA-Polymerase in unserem Körper. Deshalb
funktioniert es auch noch, nachdem der PCR-
Ansatz auf 95 ◦C erhitzt wurde. Die Taq-Poly-
merase stellt neue Doppelstränge her, indem
sie freie Nukleotide komplementär zur Vorlage
an die Primer anlagert. Auch die Taq-Polyme-
rase baut immer an freie 3′-OH-Enden an. Sie
beginnt also am 3′-Ende des Primers und er-
gänzt von dort aus komplementär zur Vorlage
den Doppelstrang. Damit ist ein PCR-Zyklus
abgeschlossen.
Ein Zyklusdurchgang dauert etwa zwei bis drei
Minuten. Bei einer PCR wird dieser Zyklus 35-
bis 40-mal wiederholt. Dabei verdoppelt sich in
jedem Zyklus die Anzahl der DNA-Stränge. Es
handelt sich also um eine exponentielle Verviel-
fältigung. Die PCR macht so aus einer Kopie
des gewünschten Abschnitts in circa zwei Stun-
den 240 – etwa eine Billion – Kopien. Mit dieser
Menge an DNA kann man dann weiterarbeiten
und die vervielfältigte DNA zum Beispiel mit
einer Gel-Elektrophorese auswerten.

Gel-Elektrophorese
Emilia Tannreuther

Abb. 13: Gel mit Kämmen in Elektrophoresekam-
mer, noch ohne Puffer

Um Aussagen über die vervielfältigte DNA
machen zu können, wird im Labor eine Aga-
rose-Gel-Elektrophorese angewendet. Hierfür
wird zunächst ein Gel gegossen. Man stellt

eine Lösung aus Agarose, einem Kohlenhy-
drat, und Tris-Acetat-EDTA-Puffer (TAE-Puf-
fer) her. Diese Agarose-Lösung kocht man dann
auf. Beim Abkühlen entsteht ein Gel, die Aga-
rose bildet ein dreidimensionales Netz, durch
das die DNA wandern kann. Vor dem Aushär-
ten des Gels wird ein sogenannter Kamm (siehe
Abb. 13) in die Gelgießkammer gegeben, der
im ausgehärteten Gel nach Entnahme Taschen
hinterlässt.
Das fertige Gel wird dann in eine Gelkam-
mer gestellt, welche mit TAE-Puffer aufgefüllt
wird, bis das Gel vollständig übergossen ist.
Als nächstes werden die DNA-Proben in die
Taschen hineinpipettiert. Daraufhin wird eine
Spannung (zum Beispiel 100 V wie in Abb. 14)
angelegt. Diese bewirkt, dass die negativ gela-
denen DNA-Stränge durch das Gel in Richtung
Plus-Pol wandern. Dabei gilt: Kurze Stränge
wandern schneller als lange. Die DNA-Proben
werden im Gel der Länge nach aufgetrennt.

Abb. 14: Gel-Elektrophorese, man erkennt wandern-
de Farbstoffe im Gel

DNA im Gel färben
Frida Coers

Um die DNA im Gel sichtbar zu machen, müs-
sen wir einen Farbstoff hinzufügen. Zuerst ver-
wendeten wir dafür Methylenblau. Dieser Farb-
stoff ist positiv geladen und kann sich an das
negativ geladene Zucker-Phosphat-Rückgrat
der DNA binden. Wir badeten das Gel für drei
Minuten in einer Methylenblau-Lösung. Methy-
lenblau färbt auch das Gel, deshalb mussten
wir es danach wieder entfärben. Wir legten es
für zwei Stunden in frisches Wasser, das wir
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immer wieder wechselten, bevor wir das Gel
auswerten konnten. Da die DNA sich weni-
ger schnell entfärbt als das Gel, war sie nach
den zwei Stunden Entfärben stärker gefärbt
als das Gel und dadurch in Form von blauen
Banden sichtbar. Man konnte die DNA und
den Längenstandard bei dieser zeitaufwendigen
Methode allerdings nur sehr schlecht sehen.
Deshalb suchten wir nach einem anderen Farb-
stoff und entschieden uns für SYBR Green.
SYBR Green bindet an das DNA-Molekül, in-
dem es sich zwischen die Basenpaare einlagert.
Das in die DNA eingelagerte SYBR Green
fluoresziert grün, wenn es mit blauem Licht
angeregt wird. SYBR Green bindet nicht an
das Gel. Deshalb muss man das Gel – anders
als beim Methylenblau – nicht entfärben, was
viel Zeit spart. Wir wählten diesen Farbstoff
aus, weil er im Gegensatz zu Ethidiumbromid,
das in der Forschung häufig verwendet wird,
weniger mutagen (schädlich für die DNA) ist
und damit ungefährlicher. Außerdem muss man
ihn nicht mit UV-Licht anregen, sondern kann
blaue LEDs verwenden. Die fluoreszierenden
Banden sieht man in Abb. 15.

Abb. 15: DNA-Banden im Gel, gefärbt mit SYBR
Green

Gel auswerten
Frida Coers

Um die Länge der vervielfältigten DNA-Stücke
in den Banden des Gel bestimmen zu können,
pipettierten wir in eine weitere Tasche einen
Längenstandard. Das ist eine Lösung, die DNA-
Stücke bekannter Länge enthält. In Abb. 15 ist
der Längenstandard in der Spur ganz rechts zu
sehen. Durch den Vergleich mit dem Längen-
standard konnten wir die Gel-Elektrophorese
auswerten, indem wir eine Kalibrierkurve er-
stellten. Dazu maßen wir, wie weit die einzelnen

Banden des Längenstandards von den Taschen
entfernt waren. Auf der x-Achse der Kalibrier-
kurve trugen wir die Anzahl der Basenpaare
ein, auf der y-Achse die Strecke, die die DNA
gewandert war (in Zentimetern). Für jede Ban-
de trugen wir die entsprechenden Werte in das
Diagramm ein.

Abb. 16: Kalibrierkurve zum SYBR-Green-Gel aus
Abb. 15

Durch Verbinden der Punkte entstand eine
Kalibrierkurve (siehe Abb. 16). Anschließend
konnten wir mithilfe der Kalibrierkurve bestim-
men, wie viele Basenpaare unsere DNA-Stücke
aus der PCR lang waren. Dazu maßen wir von
den Taschen aus, wie weit unsere Proben ge-
wandert waren. Aus der Kalibrierkurve konnten
wir ablesen, wie vielen Basenpaaren diese Wan-
derstrecke entsprach. Die ermittelten Werte
passten gut zu denen, die das Team Bioinfor-
matik bestimmt hatte.

Bioinformatik

Arbeit mit Gendatenbanken
Amalia Lemmer

Im Team Bioinformatik wollten wir zunächst
Unterschiede zwischen Schafen und Ziegen auf
genetischer Ebene finden. Anschließend wollten
wir zu diesen Genen passende Primer designen,
um letztendlich bestimmen zu können, ob es
sich bei unseren gesammelten DNA-Proben
um Schaf- oder Ziegen-DNA handelt. Dafür
verglichen wir zahlreiche Gene, deren Basense-
quenz vollständig bekannt ist. Diese Sequenzen
sind in sogenannten Gendatenbanken enthal-
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ten. Wir nutzten die Gendatenbank des NCBI.
Die Datenbank des NCBI enthält nicht nur In-
formationen über sequenzierte Gene, die aus
Datenspargründen nicht als Doppelstrang, son-
dern als Einzelstrang hinterlegt sind, sondern
zum Beispiel auch wissenschaftliche Publika-
tionen. Als wir die Website des NCBI aufrie-
fen, konnten wir zwischen verschiedenen Da-
tenbanken wie „Nucleotide“, „Genome“ oder
„PubMed“ wählen. Bei PubMed findet man
Veröffentlichungen. Wir beschäftigten uns aber
hauptsächlich mit Gensequenzen und verwen-
deten deshalb vor allem „Nucleotide“, da man
dort gut mit den Gensequenzen arbeiten konn-
te.

Abb. 17: Recherche in Gendatenbanken

Nachdem wir nach einer Tierart gesucht hatten,
tauchten Vorschauen von vielen verschiedenen
Genen auf. Wenn wir dann eine davon öffneten,
gab es immer eine FASTA-Datei mit einer kur-
zen Beschreibung zu dem Gen und der Sequenz.
Mithilfe der Programme in der Gendatenbank
konnten wir verschiedene Funktionen ausfüh-
ren. Zum einen gab es die Alignments, mit de-
nen wir zwei Gensequenzen miteinander oder
auch nur eine mit der gesamten Datenbank ver-
gleichen konnten. Das entsprechende Tool heißt
Basic Local Alignment Search Tool (BLAST).
Unter „Graphics“ konnten wir anhand einer
Grafik herausfinden, wo sich die Introns und
Exons eines Gens befinden. Mit „get Primers“
konnten wir dem Programm Anweisungen über
unsere Primer geben und es erstellte sie dann
schnell. Diese Funktion probierten wir nur kurz
aus, verwendeten sie aber nicht zum Primerde-
signen, da wir das selbst machen wollten. Die

Gendatenbank hat natürlich noch zahlreiche
andere Funktionen, die für uns aber nicht rele-
vant waren, weswegen wir sie nicht benutzten
oder besprachen.

Konkrete Gene finden und darin nach
Sequenzunterschieden suchen

Alina Schwalbe

In der Gendatenbank des NCBI mussten wir
als erstes ein Gen finden, das zahlreiche Unter-
schiede zwischen den zwei Tierarten aufwies,
die wir vergleichen wollten (in unserem Fall
Schaf und Ziege). Dazu gingen wir wie folgt
vor: Als erstes suchten wir ein Gen, das wir
vorher mithilfe von Recherchearbeit als zum
Vergleichen und Unterscheiden geeignet einge-
stuft hatten. In der zugehörigen FASTA-Datei,
welche die Abfolge der Basen G, C, A und T
vom 5′- zum 3′-Ende angibt, ist die Sequenz des
DNA-Strangs hinterlegt, der die gleiche Basen-
sequenz hat wie die mRNA (also der codierende
Strang).

Abb. 18: Suche nach geeigneten Sequenzen für Pri-
mer

Letztendlich verglichen wir die beiden FASTA-
Dateien der Gene mithilfe eines Alignments.
Nun waren alle Übereinstimmungen der Ba-
senpaare zwischen den beiden Tierarten deut-
lich durch einen Strich und alle Unterschie-
de durch eine Lücke gekennzeichnet (siehe
Abb. 19). Hierbei konnte man bei einigen Gen-
Alignments, wie beispielsweise bei scd, ghi und
fgf5, sofort feststellen, dass sie für unsere Fra-
gestellung ungeeignet waren, da die Anzahl an
Sequenzunterschieden zu gering war. Am bes-
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Abb. 19: Alignment und mögliche Primer beim Gen mhc-II ;
blau: Sequenzen für Schafprimer, gelb: Sequenzen für Ziegenprimer

ten geeignet waren die Gene für MHC-II (über-
nimmt Funktionen im Immunsystem), Cyt-b
(übernimmt den Elektronentransport in den
Mitochondrien) und MUC1 (ein Protein, das
dem Schutz von epithelialen Oberflächen dient).
Das Gen muc1 wies die meisten Sequenzunter-
schiede auf.

Primerdesign
Johanna Spitzer

Damit bei einer PCR die einzelnen DNA-Strän-
ge so vervielfältigt werden, dass am Ende zur
Auswertung geeignete DNA-Fragmente entste-
hen, muss man passende Primer designen. Dazu
verglichen wir, nachdem wir geeignete Gene ge-
funden hatten, diese mithilfe eines Alignments
und suchten nach Stellen, bei denen möglichst
viele Unterschiede vorhanden waren. Das war
nicht immer ganz einfach, denn auch wenn sich
Gene von verschiedenen Tierarten stärker un-
terscheiden, müssen die Unterschiede relativ
nah beieinander sein, da ein Primer besten-
falls nur 18 bis 25 Basenpaare (bp) lang sein
sollte. Die nah beieinander gelegenen Sequenz-
unterschiede brauchen wir, damit ein Primer
beispielsweise nur für die Basensequenz im Gen

einer Ziege passt, bei der Sequenz im entspre-
chenden Gen eines Schafes aber nicht. Dann
kann er sich bei einer PCR nur bei der Probe
der Ziege anlagern (siehe Abb. 20). Schaf-DNA
würde dann bei der PCR nicht vervielfältigt
werden. Hierbei müssen nicht beide Primer (al-
so Forward- und Reverse-Primer) unterschied-
lich sein, da einer der beiden Primer sich dann
zwar anlagern könnte, man aber immer beide
Primer braucht. Die DNA würde nicht weiter
vervielfältigt werden, wenn zum Beispiel nur
der Forward-Primer passt.

Man könnte auch in Erwägung ziehen, nach
Stellen zu suchen, bei denen das Gen der einen
Tierart deutlich mehr Basen hat als das der
anderen. Bei einem Alignment würden dabei
größere Lücken entstehen. Bei einer PCR hätte
man dann unterschiedlich lange DNA-Stücke,
die man auch durch eine Gel-Elektrophorese
unterscheiden könnte. Bei einer Kreuzung aus
Schaf und Ziege müsste es dann zwei Banden
geben.

Als wir geeignete Stellen für die Primer gefun-
den hatten, überprüften wir, ob die Primer,
die wir für diese Stellen designt hatten, auch
weitere wichtige Anforderungen erfüllten. Die
beiden Primer mussten weit genug voneinan-
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Abb. 20: Die Primer-Sequenz muss zur DNA-Vorla-
ge komplementär sein, damit sich Primer anlagern
können

der entfernt sein, wobei die minimale Entfer-
nung nicht kleiner sein sollte als die kürzesten
DNA-Stränge, die unser Längenstandard bein-
haltete, da wir die Anzahl der Basenpaare der
späteren DNA-Stränge sonst nicht bestimmen
könnten. Außerdem mussten wir auch beach-
ten, dass der Anteil von jeder Basenpaar-Sorte
(also Adenin–Thymin beziehungsweise Guanin–
Cytosin) im Bereich, in dem der Primer liegen
sollte, zwischen 40 % und 60 % lag. Sobald wir
das überprüft hatten, konnten wir die Schmelz-
temperatur unserer Primer mit folgender Nä-
herungsformel ausrechnen:

Tm in ◦C = 4 · Anzahl(G + C)
+ 2 · Anzahl(A + T) .

Guanin und Cytosin leisten einen höheren
Beitrag zur Schmelztemperatur, da sie durch
drei Wasserstoffbrücken miteinander verbun-
den sind, Adenin und Thymin aber nur durch
zwei. Ausgehend von der Schmelztemperatur
bestimmten wir die Annealing-Temperatur für
die PCR, indem wir 3 ◦C subtrahierten.
Nachdem wir die Schmelztemperaturen für For-
ward- und Reverse-Primer einer Tierart mög-
lichst nah beieinander hatten (zum Beispiel
durch Weglassen oder Hinzufügen einzelner
Basen am Anfang oder Ende der Sequenz),
wiederholten wir den Vorgang erneut für die

Sequenz der anderen Tierart, sodass es möglich
war, die PCR mit Primern für beide Tierarten
bei derselben Temperatur durchzuführen.
Beim Bestellen der Primer bemerkten wir, dass
dort die Schmelztemperaturen offensichtlich an-
ders berechnet wurden, weil stark abweichen-
de Werte angegeben wurden, obwohl wir im-
mer auf ähnliche Schmelztemperaturen geach-
tet hatten. Für unsere muc1 -Primer lagen diese
Werte dann einmal bei 50 ◦C und einmal bei
70 ◦C, sodass wir diese Primer nicht bestellten.

Abb. 21: Sequenzen unserer selbst designten Primer
mit Schmelztemperatur Tm und erwarteter Frag-
mentlänge

Vorab bestellte Primer
Hennadi i Krylov

Um den selbstgebauten PCR-Roboter testen
zu können, konnten wir wegen der langen Lie-
ferzeit nicht auf unsere selbst designten Primer
warten. Deshalb hatten unsere Kursleiter vor-
ab Primer bestellt. Die Sequenzen diese Primer
stammen aus einer Veröffentlichung (Rodríguez
et al., 2004 4). Es handelt sich um Primer für
ein anderes Gen, nämlich für das 12S-rRNA-
Gen. Die 12S-rRNA findet man in Mitochon-
drien, wo sie für die Synthese von mitochon-
drialen Proteinen wichtig ist. Dieses Gen ist
gut für die Identifizierung von Tierarten geeig-
net, weil es sowohl artübergreifend identische
als auch artspezifische Bereiche hat. Das er-
möglicht die Verwendung eines gemeinsamen
Forward-Primers und verschiedener Reverse-

4Rodríguez, M. A., García, T., González, I., Asensio,
L., Hernández, P. E., Martín, R. (2004): PCR Identi-
fication of Beef, Sheep, Goat, and Pork in Raw and
Heat-Treated Meat Mixtures. Journal of Food Protec-
tion 67(1), 172–177. DOI: 10.4315/0362-028x-67.1.172.
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Primer. Wir bestimmten anhand der veröffent-
lichten Sequenzen mithilfe von Alignments die
erwarteten Fragmentlängen. Bei Verwendung
dieser Primer ist die erwartete Länge der am-
plifizierten Produkte bei Ziegen (Capra hircus)
142 bp und bei Schafen (Ovis aries) 371 bp. In
Abb. 22 sieht man, an welchen Stellen im 12S-
rRNA-Gen die Primer an die Ziegen-DNA bin-
den. Aus der Differenz erhält man die erwartete
Fragmentlänge.

Abb. 22: Bestimmung der erwarteten Fragmentlänge
bei den Ziegenprimern aus der Veröffentlichung

Anhand der berechneten Längen der PCR-Pro-
dukte konnten wir die benötigte Elongations-
zeit für die PCR bestimmen (50 s). Außerdem
konnten wir für die Gel-Elektrophorese die be-
nötigte Agarose-Konzentration (2 %) abschät-
zen und einen geeigneten Längenstandard (Län-
gen 100–1000 bp) auswählen. Diese Informatio-
nen waren für die Gruppen Roboterbau und
Laborarbeit wichtig, damit wir gemeinsam eine
erfolgreiche PCR durchführen konnten.

Bau eines eigenen Thermocyclers

Roboter-Konstruktion
Kilian Ernst

Um eine PCR durchzuführen, braucht man
ein Gerät, das die notwendigen Temperatur-
änderungen für die einzelnen Phasen schnell
und genau durchführt. Solche Geräte heißen
Thermocycler und sind teuer. Um eine PCR
selbst durchführen zu können, haben wir un-
seren eigenen Thermocycler gebaut. Da bei
einer PCR in wenigen Sekunden die Tempera-
tur um bis zu 35 ◦C verändert werden muss,
beschäftigten wir uns zuerst mit der Frage, wie
wir eine so schnelle Temperaturveränderung
überhaupt mit den uns zur Verfügung stehen-
den Mitteln herbeiführen können. In einem
normalem Thermocycler wird dazu ein Peltier-

Element verwendet, also ein elektrothermischer
Wandler, der bei Stromdurchfluss entweder er-
hitzt oder kühlt. So können schnelle und auch
sehr präzise Temperaturänderungen ermöglicht
werden. Zusätzlich werden die Proben in einen
Probenblock aus Aluminium, der sehr gut Wär-
me leiten kann, gesteckt. So kann die Wärme
sehr schnell und ohne große Verluste direkt an
die Proben weitergegeben werden.

Wir konnten keine Peltier-Elemente benutzen,
deswegen erhitzten wir Wasser und hielten die
Proben dort hinein. Allerdings brauchten wir
für das Erhitzen des Wassers um 23 ◦C und
für die darauffolgende Abkühlung um 35 ◦C
jeweils weitaus mehr als eine Minute, obwohl
wir das Wasser teilweise vollständig austausch-
ten. Dies lag daran, dass sich zu viel Wärme in
den Gefäßen für das Wasser sammelte, die von
unseren Heizplatten beheizt wurden. Deshalb
entschieden wir uns dazu, drei unterschiedliche
Wasserbäder auf jeweils einer konstanten Tem-
peratur zu halten und die Proben von einem
Wasserbad in das nächste zu transportieren.

Dafür bauten wir aus einem programmierbaren
LEGO Mindstorms NXT-Baustein und LEGO-
Technik-Steinen einen Roboter, der die Proben
autonom von einem Wasserbad in das nächs-
te transportierte. Um sicherstellen zu können,
dass der Roboter nicht von seiner Spur abwich,
ließen wir ihn auf Schienen fahren. Außerdem
hatte er einen Kranarm, der über die Wasser-
bäder gehalten wurde. Im Kranarm verlief ein
Seilzug, an dem die Halterung für die Proben
befestigt war. Zur Stabilisierung des Krans ver-
sahen wir ihn mit zwei Stützrädern, die nicht
angetrieben wurden.

Die Probenhalterung musste wasser- und hitze-
beständig sein. Nach einigen Tests mit verschie-
denen Materialien entschieden wir uns für Alu-
minium. Die Probenhalterung hatte Platz für
acht Proben, die in einem Drei-mal-drei-Qua-
drat angeordnet waren, mit einem Massestück
in der Mitte. Das Massestück war nötig, weil
die Gefäße mit den Proben hauptsächlich mit
Luft gefüllt waren und somit auf dem Wasser
schwimmen würden. Dies sollte vermieden wer-
den, da sonst das Gefäß ungleichmäßig erhitzt
würde. Dadurch würde Flüssigkeit innerhalb
des Gefäßes verdampfen, was zur Folge hätte,
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Abb. 23: Unser fertiger PCR-Roboter, die Proben-
halterung befindet sich gerade in einem der drei
Wasserbäder

dass die Stoffkonzentration in der restlichen
Flüssigkeit unten im Gefäß nicht mehr mit der
benötigten übereinstimmen würde. Bei unserer
ersten PCR sprangen zwei Probengefäße aus
der Halterung und schwammen dann im Was-
serbad. Für unsere zweite PCR optimierten wir
deshalb die Probenhalterung: Wir konstruier-
ten einen „Deckel“ aus Aluminium, damit die
Gefäße mit den Proben sicher in der Halterung
blieben.
Dem Ganzen bauten wir noch ein Grundgerüst
aus Holz, auf dem der Roboter erhöht fuhr, um
Höhenunterschiede zwischen Roboter und Was-
serbädern auszugleichen. Zusätzlich fertigten
wir eine Kabelführung und eine Wand an, an
der sich der Roboter orientierte. Diesen Aufbau
sieht man in Abb. 23.

Roboter-Programmierung
Lina Bangert

Parallel zum Roboterbau beschäftigten wir uns
mit der Programmierung, damit unser Roboter
am Ende der Science Academy einen vollstän-
digen PCR-Ablauf durchführen konnte. Wir
begannen mit der Grundlage: dem Vor- und
Zurückfahren. Dabei mussten wir die Motoren
der Räder so ansteuern, dass sie sich fünfmal
drehten. So erreichten wir, dass der Roboter
immer mit dem gleichen Abstand zu den jewei-
ligen Wasserbädern fuhr.
Ein weiterer Programmbestandteil war das An-
heben und Ablassen der DNA-Proben. Hier-

zu war eine Ansteuerung des Motors für den
Seilzug notwendig. Zuerst drehte sich dieser
2,7 Umdrehungen vor und wickelte damit das
Seil ab. Anschließend drehte er sich wieder
2,7 Umdrehungen zurück, wodurch das Seil
hochgezogen wurde. Zwischen dem Abwickeln
und dem Hochziehen des Seiles wurde beim ers-
ten Mal 30 Sekunden, beim zweiten Mal erneut
30 Sekunden und beim letzten Mal 50 Sekun-
den gewartet. Diese Intervalle entsprachen der
Denaturierungs-, Annealing- und Elongations-
zeit bei unserer ersten PCR. Die Zeiten ließen
sich im Programm leicht verändern, um an
die jeweiligen PCR-Anforderungen angepasst
werden zu können. Danach fuhr der Roboter
zurück zum Startpunkt.

Damit der Roboter auch bei jedem Zyklus an
derselben Stelle von vorne begann, bauten wir
einen Tastsensor ein. Wurde dieser an der Rück-
wand ausgelöst, startete ein neuer Zyklus.

Abb. 24: Die Aktionen unseres PCR-Roboters in
einem Zyklus, der 35- bis 40-mal wiederholt wird

Allgemein wird dieser gesamte Prozess 35- bis
40-mal wiederholt, je nachdem, wie viele DNA-
Kopien benötigt werden und in welchem Zu-
stand die DNA für weitere Untersuchungen
vorliegen muss. Bei unserer ersten PCR war es
unpraktisch, dass wir während der laufenden
PCR nicht sehen konnten, in welchem Zyklus
sich der Roboter befand. Deshalb optimierten
wir unser Programm für die zweite PCR so,
dass der aktuelle Zyklus auf dem Display des
Roboters angezeigt wurde. Dazu verwendeten
wir eine Variable, die nach jedem Zyklus, also
immer nach dem Auslösen des Tastsensors, um
eins erhöht und dauerhaft ausgegeben wurde.
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Temperaturmessung mit einem Arduino
Mariya Ludwig

Ein weiteres Ziel des Teams Thermocycler war
es, die benötigten Temperaturen in den drei
Wasserbädern einzustellen und konstant zu hal-
ten. Wir wollten die Temperatur mit wasser-
dichten Temperatursensoren erfassen und über
einen Arduino auf einem LC-Display ausgege-
ben. Die Temperatureinstellung an den Heiz-
platten vom LSZU für die Wasserbäder muss-
ten wir manuell anpassen.

Abb. 25: Ausschnitt aus unserem Arduino-Pro-
gramm

Nach einer kurzen (Wieder-)Einführung in den
Arduino und seine Programmierung ging es
auch schon los: Unser Plan war es, einen Tem-
peratursensor einzubauen und die gemessene
Temperatur auf einem Display und dem seriel-
len Monitor anzeigen zu lassen. Das gestaltete
sich aber schwieriger als gedacht. Zwar war
das Programm schnell fertig geschrieben, doch
die Werte waren entweder unrealistisch oder
wurden gar nicht erst angezeigt.

Abb. 26: Überprüfen der Temperaturmessung

Infolgedessen setzten sich einige aus unserem
Kurs an den Computer und versuchten, heraus-
zufinden, warum das Ganze nicht funktioniert

hatte. Am Schluss fand Katharina, unsere Kurs-
leiterin und Expertin für den Arduino, den Feh-
ler. Es stellte sich heraus, dass wir verschiedene
Variablentypen vermischt und das Display im-
mer wieder gelöscht hatten. Die falschen Werte
resultierten aus einem Fehler in der Umrech-
nung von Spannung in Temperatur. Der Sensor
ändert temperaturabhängig seinen Widerstand.
Der Arduino misst daraufhin eine Spannungs-
änderung. Diese muss dann wiederum in die
Temperatur in Grad Celsius umgerechnet wer-
den.

Am Tag darauf ging es um die Ausweitung auf
drei Sensoren, da wir uns für drei Wasserbecken
entschieden hatten und in jedem die Tempe-
ratur messen wollten. Abgesehen von einem
kleinen Tippfehler im Programm funktionierte
dies zuverlässig. Zum Testen der Sensoren gin-
gen wir anschließend ins Labor. Als Vergleich
nutzen wir analoge Thermometer. Tatsächlich
zeigten am Ende alle digitalen Thermometer
die Temperaturen sinnvoll an (siehe Abb. 27).

Abb. 27: Temperaturanzeige mit dem Arduino auf
einem LC-Display

Zum Schluss brachten wir noch ein mobiles
Thermometer an der Probenhalterung an, um
den Temperaturverlauf unserer eigenen PCR
verfolgen zu können. Dies funktionierte ähn-
lich wie im ersten Versuch, allerdings ließen
wir uns zusätzlich im „Serial Plotter“ ein Dia-
gramm zur gemessenen Temperatur erstellen.
In Abb. 28 ist der Temperaturverlauf für zwei
Zyklen dargestellt. Man kann sehr gut die typi-
schen Temperaturen für die drei Zyklus-Phasen
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sehen: 95 ◦C für die Denaturierung, 66 ◦C zur
Primeranlagerung und 72 ◦C für die Elongation.
Leider waren die Temperatursensoren etwas
träge, deshalb sieht es so aus, als ob die 95 ◦C in
der Denaturierungsphase nur sehr kurz vorherr-
schen würden und nicht für die eingestellten
40 Sekunden. In unseren Probengefäßen mit
42 µL Flüssigkeitsvolumen hat sich die Tem-
peratur aber vermutlich wesentlich schneller
geändert.

Abb. 28: Mit dem Arduino aufgezeichneter Tempe-
raturverlauf für zwei PCR-Zyklen

Schaf oder Ziege?
Elena Zwingmann

Proben von Tieren nehmen

Abb. 29: Entnahme von Mundschleimhautzellen mit
Karotten

Um an die DNA der vier Tiere auf dem LSZU-
Gelände zu kommen, verwendeten wir Karot-
ten. Mit der Karotte berührten wir die Mund-

schleimhaut der Tiere und zogen sie dann wie-
der aus dem Maul heraus. Anschließend spülten
wir den Speichel der Tiere mit etwas Wasser
von der Karotte in ein Becherglas und überprüf-
ten mit dem Mikroskop, ob sich Mundschleim-
hautzellen in den Proben befanden. Danach
isolierten wir die DNA für unsere PCR mit
InstaGeneTM Matrix.

PCR-Ergebnisse

Abb. 30: Der Roboter wird für die PCR vorbereitet

Von jedem Tier gaben wir je zwei Proben
in unsere PCR: Eine mit den vorab bestell-
ten Ziegenprimern und eine mit den entspre-
chenden Schafprimern. Bei Ziegenprimern war
die erwartete Länge der vervielfältigten DNA-
Sequenzen 141 Basenpaare, bei den Schafpri-
mern 371 Basenpaare. Nachdem unser eigener
PCR-Roboter die Proben erfolgreich vervielfäl-
tigt hatte, führten wir eine Gel-Elektrophorese
durch und färbten die Proben mit SYBR Green
ein. Im Gel konnte man dann bei den Proben,
die den Primer der richtigen Tierart enthielten
(dort, wo die DNA also vervielfältigt wurde),
Banden sehen. Wenn also bei einer Probe mit
Schafprimern eine Bande zu sehen war, handel-
te es sich bei dem Tier um ein Schaf. Sah man
bei einer Probe mit Ziegenprimern eine Bande,
handelte es sich um eine Ziege. Daran und an-
hand der Strecke, welche die DNA durch das
Gel gewandert war (also der Länge der DNA-
Sequenzen), konnten wir feststellen, welche der
Tiere Ziegen und welche Schafe sind.
Unsere Ergebnisse sieht man in Abb. 31. In den
beiden zum schwarzen Tier 1 gehörenden Spu-
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ren erkennt man eine Bande nur in der linken
Spur. Die DNA mit dem Schafprimer wurde
also vervielfältigt, die mit dem Ziegenprimer
nicht. Das Tier ist ein Schaf. Bei Tier 2 ha-
ben wir ausprobiert, Schaf- und Ziegenprimer
gleichzeitig in einem Reaktionsgefäß zu verwen-
den. Das hat funktioniert: In der linken Spur
mit beiden Primern sieht man eine Bande. Die-
se ist auf der gleichen Höhe wie die Bande in
der rechten Spur von Tier 2. Beide Male ist die
DNA weiter gewandert als die bei Tier 1. Es
handelt sich also um Ziegen-DNA, die bei die-
sen Primern zu kürzeren Stücken führt. Tier 2,
„Barty“, ist also eine Ziege. Entsprechend ist
Tier 3 ein Schaf und Tier 4 eine Ziege. Damit
haben wir unsere Fragestellung beantwortet:
Am LSZU gibt es zwei Schafe und zwei
Ziegen!

Abb. 31: PCR-Ergebnisse; S: Schafprimer, Z: Zie-
genprimer

Ergebnisse mit eigenen Primern
Kurs Genetik

Pünktlich zum Ende der Sommerakademie hat-
ten wir mit unserem eigenen PCR-Roboter das
Mysterium um die Tiere auf dem Akademiege-
lände gelöst. Mit Spannung warteten wir auf
das Dokuwochenende, um unsere selbstdesign-
ten Primer testen zu können. Wir führten eine
PCR durch, bei der wir die DNA der Tiere
jeweils mit dem mhc-II -Primerpaar für Schaf
beziehungsweise Ziege und dem cyt-b-Primer-
paar für beide Tierarten vervielfältigten. Die
Auswertung bestätigte unsere Ergebnisse vom

Sommer. In Abb. 32 sieht man den Gelaus-
schnitt für die DNA von Barty (Ziege).

Abb. 32: PCR-Ergebnisse Ziegen-DNA mit eigenen
Primern

In Spur 1 ist ein Längenstandard aufgetragen.
In den Spuren mit Schaf-Primern (2 und 4)
erkennt man keine Banden, in den Spuren mit
Ziegenprimern (3: cyt-b und 5: mhc-II ) sieht
man, dass DNA vervielfältigt wurde. Die DNA-
Stücke im Ansatz mit den cyt-b-Primern sind
länger, wie wir es erwartet haben (vergleiche
Abb. 21). In Spur 2, beim cyt-b-Schafprimer,
gibt es keine deutliche Bande, es scheinen aber
viele unterschiedliche, kurze DNA-Stücke ent-
standen zu sein. Vermutlich hat der Primer un-
spezifisch an die DNA an verschiedenen Stellen
gebunden. Hier müssten wir weitere Versuche
machen, um die Annealing-Temperatur zu opti-
mieren. Dafür hatten wir am Dokuwochenende
aber leider keine Zeit mehr. Trotzdem sind wir
sehr stolz, dass auch unsere selbstdesignten Pri-
mer funktionieren.

Exkursion ans EMBL
Klemens Lehmann

Am Montag, den 8. September, fuhren wir
schon frühmorgens mit einem gecharterten Bus
zum Europäischen Laboratorium für Moleku-
larbiologie (EMBL) in Heidelberg. Am EMBL
angekommen, wurden wir im Imaging Centre
von unserem Guide empfangen und ins ATC-
Gebäude (Advanced Training Centre) geführt.
Dieses Gebäude ist nach dem Vorbild der Struk-
tur der DNA, also einer Doppelhelix, aufgebaut.

25



KURS 1 – GENETIK

In dem zylinderförmigen Gebäude ist das Trep-
penhaus, welches aus zwei gegenläufigen Ram-
pen besteht, deshalb in der Mitte angebracht
und die Büroräume zeigen nach außen. Im Ge-
bäudenamen kommen drei der vier Basen der
DNA vor: Adenin, Thymin und Cytosin. Das
„G“ für die letzte Base Guanin befindet sich vor
dem Gebäude in Form einer Statue. Im ATC-
Gebäude erhielten wir einen Vortrag über die
Bildung und Faltung von Aminosäureketten.
Wir lernten, dass jede Aminosäure aus dem glei-
chen Grundgerüst besteht. Es gibt ein zentra-
les Kohlenstoffatom, dieses ist verbunden mit
der Aminogruppe (NH +

3 ), einem Wasserstof-
fatom (H), der Carboxylgruppe (COO– ) und
einer Seitenkette (Rest, R). Letztere ist je nach
Aminosäure unterschiedlich aufgebaut. Die Sei-
tenkette kann nur aus einem Atom oder auch
aus komplexen Atomstrukturen bestehen. Sie
ist ausschlaggebend für die Eigenschaften der
Aminosäure. Wesentlich für die Struktur von
Proteinen ist die Anordnung der Aminosäuren
in der Aminosäurekette. Diese bestimmt die
räumliche Struktur der Kette. Hierfür gibt es
bestimmte Regeln, wie die räumliche Struktur
auszusehen hat. Je nachdem, welche Amino-
säuren vorhanden sind, ergibt sich ein anderes
Protein, welches zum Beispiel für den Stoff-
transport zuständig oder an Regulationspro-
zessen beteiligt sein kann. Anschließend bauten
wir mit Modellen unsere eigenen Aminosäure-
ketten und falteten sie entsprechend der Reste
der eingebauten Aminosäuren zu dreidimensio-
nalen Proteinen. Das war sehr interessant.

Nach dem praktischen Teil bekamen wir von
einer Wissenschaftlerin, die am EMBL arbei-
tet, einen Einblick in ihren Berufsalltag und
in die Arbeitsweise in der wissenschaftlichen
Forschung. Am Schluss hatten wir alle eine
sehr gute Vorstellung von diesem Berufsfeld,
was uns sehr geholfen hat. Im neuesten Gebäu-
de des EMBL, dem Imaging Centre, verbrach-
ten wir unsere verbleibende Zeit. Dort gibt es
eine Ausstellung, die von den aktuellen For-
schungsergebnissen des EMBL handelt. Durch
interaktive Bildschirme, VR-Brillen und viele
detailreiche Animationen konnten wir noch wei-
ter in die Welt der DNA und Molekularbiologie
eintauchen. Es gab unter anderem Stationen
über genetisch bedingte Krankheiten, Zelltei-

lung, Microglia-Zellen, welche die Neuronen im
Gehirn „reparieren“, Licht- und Elektronenmi-
kroskope und viele weitere spannende Themen.

Abb. 33: Picknick vor dem EMBL

Nachdem wir unser Vesper bei leichtem Regen
vor dem EMBL gegessen hatten, liefen wir als
Kurs noch gemeinsam runter in die Innenstadt
von Heidelberg. Nach einem kleinen Aufenthalt
in einer der längsten Fußgängerzonen Europas
gingen wir zum Heidelberger Bahnhof und fuh-
ren zurück nach Adelsheim. Wir hatten einen
schönen und sehr interessanten Tag in Heidel-
berg und am EMBL und sind sehr dankbar für
die schönen Erfahrungen und die interessanten
Einblicke in die Welt der molekularbiologischen
Forschung, die wir dort bekamen.

Schluss
Kurs Genetik

Während der zwei Wochen Sommerakademie
lernten wir nicht nur fachlich Vieles dazu, son-
dern wuchsen auch als Kurs zusammen. So ge-
lang uns dann der glorreiche Sieg beim Sport-
fest. Unsere Zeit in Adelsheim lässt sich su-
per mit unserem Schlachtruf zusammenfassen:
„Veni – vici – Ziegi!“

Abb. 34: Üben für die Vorträge
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Zitate

Ich WAR Noah (Noah)
Drei ist da, wo die drei steht (Klaus)
Habt ihr wirklich keine Probleme? (Klaus)
7 Handys lang und 1,5 Handys breit (Helia)
Es wird kein Chaos geben, ihr habt doch mich
(Nilay)
War das Banane? Nein, das war Noah. (Emilia
und Frida)
Das Leben ist hart, doch die Karotte ist härter
(Helia)

Ist okay, ich habe ja einen geilen Arsch
(Anonym)
Wo ist Elena? (Der gesamte Kurs, immer)
Der Whiskeymixer mixt Whiskey
Denkt an die Korken (Helia)
Meine Baaabys (Helia)
Alles nur Probleme im Nanometerbereich
(Kilian)
Unterschiede im Immunsystem und Verdau-
ungstrakt (Alle, während der Übungspräsen-
tationen auf die Frage: „Welche Unterschiede
zwischen Schaf und Ziege kann man auf diesem
Bild erkennen?“)
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