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2.táblázat: Öt DNS szekvencia a főemlősöktől
	Főemlős
	Szekvencia

	Neander-völgyi (n)
	TGGTCCTGCAGTCCTCTCCTGGCGCCCCGGGCGCGAGCGGTTGTCC

	Emberi (h)
	TGGTCCTGCTGTCCTCTCCTGGCGCCCTGGGCGCGAGCGGATGTCC

	Csimpánz (c)
	TGATCCTGCAGTCCTCTTCTGGCGCCCTGGGCGCGTGCGGTTGTCC

	Gorilla (g)
	TGGACCTGCAGTCATCTTCTGCCCGCCCGAGCGCTTGCCGATGTCC

	Orángután (o)
	ACAACCTGCACTCCTATTCTGCCGAGCCGGGCGCGTGGCAAAGTCC


3.a táblázat: A Neander-völgyi és az emberi szekvencia összehasonlítása
	n
	TGGTCCTGCAGTCCTCTCCTGGCGCCCCGGGCGCGAGCGGTTGTCC

	h
	TGGTCCTGCTGTCCTCTCCTGGCGCCCTGGGCGCGAGCGGATGTCC


Eltérések: 3

3.b táblázat: A Neander-völgyi és az csimpánz szekvencia összehasonlítása
	n
	TGGTCCTGCAGTCCTCTCCTGGCGCCCCGGGCGCGAGCGGTTGTCC

	c
	TGATCCTGCAGTCCTCTTCTGGCGCCCTGGGCGCGTGCGGTTGTCC


Eltérések: 4

3.c. táblázat: A Neander-völgyi és a gorilla szekvencia összehasonlítása
	n
	TGGTCCTGCAGTCCTCTCCTGGCGCCCCGGGCGCGAGCGGTTGTCC

	g
	TGGACCTGCAGTCATCTTCTGCCCGCCCGAGCGCTTGCCGATGTCC


Eltérések: 11

3.d. táblázat: A Neander-völgyi és az orángután szekvencia összehasonlítása
	n
	TGGTCCTGCAGTCCTCTCCTGGCGCCCCGGGCGCGAGCGGTTGTCC

	o
	ACAACCTGCACTCCTATTCTGCCGAGCCGGGCGCGTGGCAAAGTCC


Eltérések: 16

3.e. táblázat: Az emberi és a csimpánz szekvencia összehasonlítása
	h
	TGGTCCTGCTGTCCTCTCCTGGCGCCCTGGGCGCGAGCGGATGTCC

	c
	TGATCCTGCAGTCCTCTTCTGGCGCCCTGGGCGCGTGCGGTTGTCC


Eltérések: 5

3.f. táblázat: Az emberi és a gorilla szekvencia összehasonlítása
	h
	TGGTCCTGCTGTCCTCTCCTGGCGCCCTGGGCGCGAGCGGATGTCC

	g
	TGGACCTGCAGTCATCTTCTGCCCGCCCGAGCGCTTGCCGATGTCC


Eltérések: 12

3.g. táblázat: Az emberi és az orang-utan szekvencia összehasonlítása
	h
	TGGTCCTGCTGTCCTCTCCTGGCGCCCTGGGCGCGAGCGGATGTCC

	o
	ACAACCTGCACTCCTATTCTGCCGAGCCGGGCGCGTGGCAAAGTCC


Eltérések: 17

3.h. táblázat: A csimpánz és a gorilla szekvencia összehasonlítása
	c
	TGATCCTGCAGTCCTCTTCTGGCGCCCTGGGCGCGTGCGGTTGTCC

	g
	TGGACCTGCAGTCATCTTCTGCCCGCCCGAGCGCTTGCCGATGTCC


Eltérések: 11

3.i. táblázat: A csimpánz és az orángután szekvencia összehasonlítása
	c
	TGATCCTGCAGTCCTCTTCTGGCGCCCTGGGCGCGTGCGGTTGTCC

	o
	ACAACCTGCACTCCTATTCTGCCGAGCCGGGCGCGTGGCAAAGTCC


Eltérések: 14
3.j. táblázat: A gorilla és az orángután szekvencia összehasonlítása
	g
	TGGACCTGCAGTCATCTTCTGCCCGCCCGAGCGCTTGCCGATGTCC

	o
	ACAACCTGCACTCCTATTCTGCCGAGCCGGGCGCGTGGCAAAGTCC


Eltérések: 14

4. táblázat: Főemlősök közötti szekvencia különbségek
	
	Neander-völgyi
	Emberi
	Csimpánz
	Gorilla
	Orángután

	Neander -völgyi
	0
	3
	4
	11
	16

	Emberi
	3
	0
	5
	12
	17

	Csimpánz
	4
	5
	0
	11
	14

	Gorilla
	11
	12
	11
	0
	14

	Orángután
	16
	17
	14
	14
	0


5. táblázat: Evolúciós távolságok a főemlős ősök és a főemlősök között
	
	Eltérések
	Arányos különbségek

	Neander -völgyi és emberi
	3
	3/46 = 0.065

	Neander -völgyi/emberi és csimpánz
	4.5
	4.5/46 = 0.098

	Neander -völgyi/emberi/csimpánz és gorilla
	11.25
	11.25/46 = 0.245

	Neander -völgyi/emberi/csimpánz/gorilla és orángután
	14.625
	14.625/46 = 0.318


6.a. táblázat: Szekvencia különbségek a Neander-völgyi/ember közös ősének és más főemlősök között

	
	Neander-völgyi/Emberi
	Csimpánz
	Gorilla
	Orángután

	Neander-völgyi

/Emberi
	0
	(4+5)/2 = 4.5
	(11+12)/2=11.5
	(16+17)/2=16.5

	Csimpánz
	(4+5)/2 = 4.5
	0
	11
	14

	Gorilla
	(11+12)/2=11.5
	11
	0
	14

	Orángután
	(16+17)/2=16.5
	14
	14
	0


6.b. táblázat: Szekvencia különbségek a Neander-völgyi/ember/csimpánz közös ősének és más főemlősök között

Ahhoz, hogy kiszámítsuk a Neandervölgyi/emberi/csimpánz ős és a gorilla szekvenciájának távolságát, átlagoljuk a  a Neandervölgyi/emberi ős és a gorilla közötti (11.5, lásd 6.a táblázat) illetve a csimpánz és gorilla közötti szekvencia különbségeket. (11., lásd 4. táblázat).
	
	Neander-völgyi/emberi/csimpánz
	Gorilla
	Orángután

	Neander-völgyi

/emberi/csimpánz
	0
	(11.5+11)/2=11.25
	(16.5+14)/2=15.25

	Gorilla
	(11.5+11)/2=11.25
	0
	14

	Orángután
	(16.5+14)/2=15.25
	14
	0


6.c. táblázat: Szekvencia különbségek a Neander-völgyi/ember/csimpánz/gorilla közös ősének és más főemlősök között
	
	Neander-völgyi/emberi/csimpánz

/gorilla
	Orángután

	Neander-völgyi

/emberi/csimpánz

/gorilla
	0
	(15.25 +14)/2=14.625

	Orángután
	(15.25+14)/2=14.625
	0


Kérdések
Az alább található kérdésekkel letesztelhetjük, hogy a diákjaink megértették-e a tevékenységet. A javasolt válaszokat is megadtuk.

1. Hány év telt el a filogenetikai fádban, mióta a gorilla és az emberek szétváltak közös ősüktől? Mi a helyzet az orángutánokkal és az emberekkel?
Gorilla:

(0.065 + 0.098 + 0.245) * 20 millió

= 0.408 * 20 millió

= 8.16 millió years ago

Orángután:

(0.065 + 0.098 + 0.245 + 0.317) * 20 millió
= 0.725 * 20 millió
= 14.5 millió év telt el. 

2. Vajon a becsléseink helyesek a filogenetikai fában?
A számok az épített törzsfában többnyire megegyeznek a hivatalosan elfogadott szétválási időkkel. Habár az emberi neandervölgyi és az ember-csimpánz eltérésnek nagyobbnak kellene lennie. Az elfogadott szétválási idők körülbelül:

Emberi-Neander-völgyi: 500 000 évvel ezelőtt

Emberi-csimpánz: 6-7 millió évvel ezelőtt

Emberi-gorilla: 8-10 millió évvel ezelőtt

3. Why may phylogenetic trees constructed using different regions of the DNA look different? 

A genom különböző részei eltérő sebességgel változtak meg a törzsfa különböző ágainál. Az segíthet, ha elgondolkodunk ismét egy nyelvi példán. Fontoljuk meg a "hello" szó különböző nyelvekben előforduló változatait.
Spanyol: Hola

Francia: Bonjour

Olasz: Buon giorno

Lengyel: Czesc

Orosz: Zdravstvuite

A lengyel és az orosz szó a ‘hello’-ra nagyon különböző, habár ezek a nyelvek általában nagyon hasonlóak, mivel közeli rokonok. Hasonlóan, a genom egyes részeinek változása eltérő sebességű.
Egy szélsőséges példa erre egy olyan régió az emberi genomban amit úgy neveznek, hogy „polimorf régió". A DNS ebben a régióban olyan gyorsan változik, hogy használják a kriminalisztika és az apasági vizsgálatok során is. Evolúciós fa helyett családfát is készíthetünk összehasonlítva a DNS-szekvenciákat ebben a régióban.

Egy másik érdekes hatás jöhet létre a a transzpozonok és vírusok által okozott DNS inszerciók miatt, ami a távoli fajoknál hasonló megjelenésű szekvenciákat okozhat. Mit jelentene ez  a nyelvi metaforában? A legtöbb nyelvben nagyon hasonló szót használnak a "computer” szóra. A japán nyelvben, ez a szó majdnem azonos az angollal, bár e nyelvek egyébként nagyon különbözőek. Ez azért van, mert a számítógép egy új fogalom, ami a közelmúltban insertálódott - "beillesztődött" a nyelvekbe a világ minden táján, és még nem volt elég ideje megváltozni.
4. A DNS mely régiói használhatók arra, hogy megállapítsuk a különböző élőlények közeli rokonságát? 

Azok a régiók, amelyek gyorsan megváltoztak, és amelyek a DNS nem kódoló részein találhatók.

5. Mely géneket kellene összehasonlítani, ha evolúciós távolságokat szeretnénk az élőlények között meghatározni? 

Alapvető gének, melyek a fehérjék kódolásában fontosak. Ezek a régiók nagyon lassan változnak, mert minden mutáció valószínűleg negatív hatással van a szervezet túlélési arányára, úgy, hogy kevésbé valószínű, hogy olyan utód jön létre, amely örökli a változást. A távoli rokonságban lévő szervezetek összehasonlításához, a citokróm C-t (ami alapvető eleme az elektron transzport láncnak) kódoló gént lehet használni.

6. Mi a teendőnk akkor, ha két szekvencia összehasonlításakor azt vesszük észre, hogy az egyik üres helyeket tartalmaz deléciók miatt (vagy inszerció miatt a másik szekvenciában)? 

Az üres helyeknek adhatunk ‘büntetés’ értékeket, amikor a genetikai távolságokat számítjuk, de egy üres helyeket tartalmazó szekvencia elrendezése is egy egész tanfolyam önmagában.
a) Gondoljuk végig annak a lehetséges okait, hogy miért nem használhatjuk a nukleotid különbségek számának egyszerű összehasonlítását olyan esetben, ha nagyon eltérő élőlényeket kell összehasonlítanunk? Emlékeztetőül: a szekvencia mutációja során minden nukleotid változáshoz körülbelül 20 millió évre van szükség.
7. A modell “lerobban”, ha a szekvencia eltérés elég régen történt ahhoz, hogy átlagosan több, mint egy mutáció következett be az egyes helyeken. Minél távolabbi rokona egyik szervezet a másiknak, annál nagyobb lesz az alábecslés az evolúciós távolságukban.

8. Milyen más okai vannak annak, hogy nem használható ez a módszer az evolúciós távolságok számítására? Milyen egyszerűsítéseket tettünk?

Például:

b) Nem vesszük figyelembe azt a tényt, hogy a purin (A vagy G) nagyobb valószínűséggel purin helyére és pirimidin (T vagy C) pirimidin helyére kerül.

c) Néha a gének duplikálódnak tehát a szelektív nyomás az egyik másolaton lecsökken.
Megjegyzés: Erről szól a transzpozon játék (‘Mobile DNS’), amely letölthető az ELLS weboldalrólw1.
d) Vannak olyan események, amelyek képesek megváltoztatni annak az arányát, hogy mely mutációk terjednek el ez egész populációban (megváltoztatva a szelektív nyomást a környezetből).

9. Milyen okai vannak annak, hogy a nagyobb távolságokra lévő élőlények tanulmányozásához jobb, ha az aminosav szekvenciákat hasonlítjuk össze és nem a DNS szekvenciákat? 

Megnézve az aminosav-szekvenciákat kapunk egy funkcionális értelmet a mutációra, amit a DNS-szekvenciák nem biztosítanak számunkra. Például, a DNS csendes mutációi semmilyen különbséget nem okoznak az aminosavakban, amiből az következik, hogy a harmadik nukleotid a kodonban (egy változás, amely nem feltétlenül változtatja meg a keletkező fehérjét) nagyobb valószínűséggel eltérő lesz két fajban, mint az első vagy a második nukleotid.

e) Ennek a feladatnak az elkészítése során mi az öt főemlős faj elkülönülésére koncentráltunk (a fa beosztása). Gyakran, nem ismerjük a sorrendjét annak, hogy melyik élőlény melyiktől vált szét (a fa alakja). Hogyan tudjuk azt megmondani, hogy emberek és a csimpánzok közelebbi rokonok, mint a gorillák és a csimpánzok? Ha ez utóbbi állításunk igaz, hogyan térnek el a szekvenciák egymástól? (5. táblázat)?

Tudjuk, hogy az emberek és a csimpánzok állnak közelebbi rokonságban egymással, mint a gorillák és a csimpánzok, mert a szekvenciáik jobban hasonlítanak. Nézzük meg a 4. táblázatot, és láthatjuk, hogy gorilla és a csimpánz szekvenciák között már 11 különbség, míg az emberi és a csimpánz szekvenciák között csak öt különbség van. Ha az evolúciós fánk eltérő alakú lenne, és a csimpánzok és a gorillák közelebbi kapcsolatban lennének egymással, akkor azt várjuk, hogy a kisebb számú eltérés lenne a szekvenciáik között.

Használhatjuk a szekvencia különbségek számát arra, hogy megtudjuk, a különböző fajok hozzávetőlegesen milyen sorrendben alakultak ki. Például, ha megnézzük az "emberi" sort a 4. táblázatban, akkor a fajokat sorba rendezhetjük az eltérések magasabb vagy alacsonyabb  száma alapján, hogy újrakészítsük annak a sorrendjét, ahogy ezek szétváltak az embertől: orangután, gorilla, csimpánz és neandervölgyi. Azonban nem mindig könnyű meghatározni a sorrendet, ha megnézzük a "orangután" sorban a számokat akkor ezt látjuk: ember, neandervölgyi, gorilla és a csimpánz, de a számok a 14-17-ig tartományban vannak, ahol csimpánz és gorilla holtversenyben mindkettő 14. 
Ez a fa alakjának köszönhető: a orángután elágazik a saját és az összes többi fajnak az ősétől mintegy 14.500.000 évvel ezelőtt, így az is szorosan kapcsolódik az összeshez. Ez azt jelenti, hogy a szekvencia eltérések az orángután és más fajok esetén mintegy egyenlő lesz.

Web hivatkozások
w1 – Európai Élettudományi Oktató Laboratórium (The European Learning Laboratory for the Life Sciences (ELLS)) egy oktatási létesítmény, mely beviszi a középiskolai tanárokat a kutató laboratóriumokba egy egyedi gyakorlati találkozásra a csúcs molekuláris biológiai technikákkal. Az ELLS megadja annak a lehetőségét is, hogy a kutatók együtt dolgozzanak a tanárokkal, segítve egy híd kialakítását a tátongó szakadék felett, ami a kutatás és az iskolák között alakult ki. A cikkben leírt tevékenységet arra tervezték, hogy oktatási forrás legyen az ELLS európai tanárok számára készülő professzionális fejlesztési programjában. További információkért az ELLSről, lásd: www.embl.org/ells
