Big Bang
Banan VS menneske

Formal:
Viprgver at illustrere udfordringen i at afggre hvor mange gener mennesket deler andre organismer,
i dette eksempel er det sd i forhold til en banan.

Baggrundsviden:

Det bliver tit sagt at mennesket har 50% af DNA tilfeelles med bananer, og det er nok ikke forkert,
men det preaecise tal afhaenger af hvordan man opggr andelen. Det afhaenger af hvad man veaelger at
inkludere, og hvordan man forholder sig til dele af DNA som er kopier, eller fjernet, eller flyttet og
spejlvendt. En problematik som diskuteres i videoen “Are We Really 99% Chimp” af MinuteEarth.

Menneskets DNA bestar af tre milliarder basepar, kombinationer af de 4 nucleobaser: Cytosin (C),
gluanin (G), adenin (A) og Thymin (T). Disse er fordelt pd 23 kromosomer i mennesker, hvorimod
bananer har 33 kromosomer. Hvilket allerede giver en udfordring i forhold til havd der skal teelles
med. | denne gvelse skal vi dog se pa en staerkt forsimplet illustration.

Fremgangsmade:

lllustrationen nedenfor er en staerkt simplificeret sammenligning af to (opfundne) strenge af DNA fra
mennesket og fra en banan. Hver af menneskets strenge har her blot 42 baser, og bananen har en
streng med 42 baser og en streng med 40 baser.

(Illustrationen er ogsa vedhaeftet i fuld stgrrelse sidst i dokumentet)

De to strenge kan begge forestilles at vaere blevet udsat for mutationer og sendringer i forhold til
deres feelles forfader, men her i eksemplet er det pa forskellig vis.

ACGTCAGACAAGAATTCTCGCTGAATTACGCGACGTCCCA

Streng 1 —#_ L HL_ LI M L LLLE—

AGTTACCGATGATCCCCCGCAGATGTCCCCTAGCTTTAGC

ACGGCTATAGGCGAAGCTGACTGAGCCTCGCGTCGGCAGT

Streng 1 — L HH_H_ LT H I

CCTAGTAGCCGATGTAGACGCCCTATGAATTTTTTAGC

streng2 —_{ HHTH_ L HEHHI_ -

\

S

1/3



Streng 1 (simpel):

Pa streng 1 er der kun sket simple mutationer af enkelt baserne mellem mennesket og bananen, og
disse kan teelles, for at estimerer hvor ens de to strenge er.

Svar: 24 baser er @ndret.

Streng 2 (avanceret):

Pa streng 2 er der udover enkelt udskiftninger ogsa fjernet dele af genomet, nogle sekvenser er byttet
rundt, mens andre er kopieret, i forhold til at se bananen i forhold til mennesket.

Hvordan man teeller antallet af variationer afhaenger af hvad man teaeller for en variation.
Eksempelvis er 5 baser i starten vaek, sekvensen GATGAT (menneske) er spejlvendt til TAGTAG
(banan) og CGCAGATGT (menneske) er rokeret til TGTAGACGC (banan) og TTT (menneske) er
duplikeret til TTTTTT (banan).

Hvis disse blot ignoreres sa efterlader det 20 sammenlignelige baser hvoraf 7 er aendret.

Sa hvor stor andel af de sammenlignelige baser er udskiftet?

Refleksionssp@rgsmal:
e Hvilket svar far man hvis man ikke ignorerer de stgrre, mere 'systematiske’ variationer, men
teeller dem som forandringer? Eller hvis man blot teeller forandringerne af de enkelte baser?
e ’'Mailingen af slaegtskab’ er altsad steerkt afthaengig af hvordan man behandler genet, fgr man
teeller. Kunne andre mal vaere bedre? Eller skal man bare vaere enig om hvad man mener?

Ekstra opgaver

Statens Naturhistoriske Museum har designet en mere avanceret udgave af denne opgave (henvendt
til gymnasier). Med deres online vaerktgj ‘Livets Trae’, kan man sammenligne aegte DNA sekvenser fra
flere forskellige planter. Dette bruges sa til at opbygge fylogenitraeer der afspejler planternes
sleegtsskab. Dette er materiale der tager udgangspunkt i forskning ny medicin, som man fte har
fundet hos dyr og planter i naturen, og ved hjzelp af DNA information er dette blevet gjort endnu
nemmere.
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ACGTCAGACAAGAATTCTCGCTGAATTACGCGACGTCCCA

Streng 1 —# #ILHH_HHHILTLEHIIIH . LU

AGTTACCGATGATCCCCCGCAGATGTCCCCTAGCTTTAGC

Streng 2 —HTH LT LU ML OO —

ACGGCTATAGGCGAAGCTGACTGAGCCTCGCGTCGGCAGT

Streng 1 — L TH I HH_TH_ (HIL UL HIHLHT —

CCTAGTAGCCGATGTAGACGCCCTATGAATTTTTTAGC

Streng 2 LU HHTHL L T T -
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