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Vorwort

Herausforderung Zukunft - die Biologiedidaktik wird im 21. Jahrhundert mehr
denn je als Zukunftsdisziplin an der Schnittstelle zwischen Wissenschaft und
Gesellschaft betrachtet. Zum einen tragen biologische Konzepte zum Verstiandnis
der Herausforderungen unserer Zeit bei. Hier sind beispielsweise Themenfelder
wie Klima und Biodiversitit, Gesundheit, Nachhaltigkeit und Kreislaufwirtschaft
oder auch Erndhrungssicherung zu nennen. Zum anderen spielt die Kompetenz-
forderung mit Bezug auf die sogenannten 21* Century Skills oder Futures Literacy
eine herausragende Rolle fiir den (Biologie-)Unterricht. Heranwachsende sowie die
Offentlichkeit werden in der Gestaltung einer sich wandelnden Welt darin unter-
stiitzt, die Rolle der (Bio-)Wissenschaften in gesellschaftlichen Entscheidungspro-
zessen zu verstehen und kritisch zu hinterfragen. In diesem Zusammenhang geht
es auch darum, interdisziplindre Losungen fiir komplexe Problemstellungen zu
verstehen und deren gesellschaftliche Kommunikation zu bewerten. Insbesondere
die Coronavirus-Pandemie — von der WHO auch als ,,Infodemie® bezeichnet - hat
hierbei die Bedeutung eines Verstindnisses von naturwissenschaftlicher Forschung
und deren Kommunikation, der Digitalisierung und Digitalitit, Datenkompetenz
und Media-Literacy fiir das fachliche Lernen in den Fokus geriickt und wirft neue
Fragen der Integration von digital unterstiitzten Lehr- und Lernprozessen in den
Biologieunterricht und in die Biologie-Lehrkraftebildung auf.

Dariiber hinaus tragen Inklusion und Sprachsensibilitit im Biologieunterricht
dazu bei, dass Menschen, die von Flucht und Migration betroffen sind, in unserer
Gesellschaft beruflich und sozial teilhaben kénnen. Weit iiber den Biologieunter-
richt hinaus beschéftigen sich Biologiedidaktiker:innen heute vermehrt mit Fragen
der Wissenschaftskommunikation und des Transfers zwischen Wissenschaft,
Fachdidaktik und Gesellschaft. Damit erreicht die Biologiedidaktik ginzlich neue
Zielgruppen, erweitert ihr Blickfeld deutlich und hat sich dem Dialog zwischen
Stakeholder-Gruppen gestellt.

In diesem nunmehr elften Band der Reihe ,,Lehr- und Lernforschung in der Biolo-
giedidaktik“ der Fachsektion Didaktik der Biologie (FDdB) im Verband der Biolo-
gie, Biowissenschaften & Biomedizin (VBIO) werden die Friichte einer intensiven
Auseinandersetzung mit diesen aktuellen Fragen und Herausforderungen der Bio-
logiedidaktik vorgestellt. Jeder Beitrag in diesem Band wurde sorgfaltig ausgewihlt
und einem Double-Blind-Peer-Review-Verfahren unterzogen.



Die hier versammelten Beitridge spannen einen weiten Bogen iiber das vielfiltige
Feld der Biologiedidaktik mit Bezug zum Tagungsthema. Sie reichen von der Ent-
wicklung und Evaluation digitaler Lernumgebungen, die das Potenzial haben,
den Biologieunterricht grundlegend zu transformieren, iiber die Erforschung und
Implementierung innovativer didaktischer Ansitze, die das biologische Verstind-
nis und die Motivation der Schiiler:innen férdern sollen, bis hin zur kritischen
Reflexion tiber die erkenntnistheoretischen Grundlagen der Biologiedidaktik und
ihre Rolle in der Ausbildung zukiinftiger Lehrkrifte.

Die Autor:innen dieses Bandes, darunter sowohl erfahrene Forschende als auch
engagierte Nachwuchswissenschaftler:innen, haben ihre Expertise und Leiden-
schaft in diese Beitrige einflielen lassen. Sie laden uns ein, ihre Erkenntnisse zu
teilen, ihre Ideen zu diskutieren und gemeinsam Wege zu beschreiten, um den
Biologieunterricht fiir die Herausforderung Zukunft vorzubereiten.

Dieser Tagungsband bietet eine wertvolle Quelle der Inspiration und Informa-
tion fiir alle jene, die sich fiir die Weiterentwicklung der Biologiedidaktik einset-
zen - sei es in der Forschung, in der Lehrkriftebildung oder in der schulischen
Praxis. Wir wiinschen Ihnen eine anregende und gewinnbringende Lektiire!

Die Herausgebenden

Steffen Schaal (Pddagogische Hochschule Ludwigsburg), Armin Lude (Pddagogische
Hochschule Ludwigsburg), Moritz Krell (Leibniz Institut fiir die Piddagogik der Natur-
wissenschaften und Mathematik Kiel) ¢ Kerstin Kremer (Justus-Liebig-Universitdt
GiefSen)

Wir bedanken uns herzlich fiir die Unterstiitzung durch die Gutachtenden des
elften Bandes ,,Lehr- und Lernforschung der Biologiedidaktik. Ohne diese gemein-
schaftliche Arbeit wére dieser Band nicht méglich gewesen!

o Julia Arnold, Fachhochschule Nordwestschweiz

o Till Bruckermann, Leibniz Universitit Hannover

« Alexander Biissing, Technische Universitit Braunschweig
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Marcus Hammann & Sebastian Brandt

Tracing Trait Formation: Wie erklaren
Lernende der Sekundarstufe IT den Weg
vom Gen zum Merkmal?

Zusammenfassung

Wir untersuchten die Kompetenz von Oberstufenschiiler:innen (n = 47, Alter:
16-17 Jahre), die Ausbildung biologischer Merkmale zu erklaren. Dabei kam eine
neuartige Aufgabe zum Weg vom Gen zum Merkmal unter Beriicksichtigung der
relevanten Strukturen und Prozesse (Tracing Trait Formation) im Kontext der
Drosophila-Genetik zum Einsatz. Als Hauptergebnis wurde ermittelt, dass nur
sehr wenige Lernende die relevanten Strukturen und Prozesse zum Zusammen-
wirken von Genen und Umwelt beschrieben. Eine besondere Lernschwierigkeit lag
dabei in der selbststandigen Herstellung eines Zusammenhangs zwischen Gen und
Genprodukt. Haufig wurden nur die Informationen des Aufgabenmaterials wie-
dergegeben, ohne auf den Weg vom Gen zum Merkmal einzugehen. Eine weitere
Lernschwierigkeit bestand in der unangemessenen Vermischung von Aspekten der
Mendelgenetik und Molekulargenetik. Eine Untergruppe von sieben Schiiler:innen
wurde zu ihren Aufgabenlésungen befragt, um Interpretationen der Aufgabenlé-
sungen zu validieren. Uber die Ergebnisse der Interviews wird an anderer Stelle
berichtet. Wir diskutieren Tracing Trait Formation als Lehr- und Lernstrategie und
empfehlen den Einsatz dieses Aufgabentyps zur Wissensvernetzung.

Abstract

We investigated the competence of secondary school students (n=47, age: 16-17
years) to explain the formation of traits in a novel task on the path from gene
to trait, taking into account the relevant structures and processes (Tracing Trait
Formation) in the context of Drosophila genetics. The learners rarely described
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relevant structures and processes related to the interaction between genes and the
environment. A particular learning difficulty lay in independently establishing a
connection between gene and gene product. Often only the information from the
task material was reproduced without going into detail about the path from gene
to trait. Another learning difficulty was the inappropriate mixing of aspects of
Mendelian genetics and molecular genetics. A subgroup of seven students were
interviewed about their task solutions to validate our interpretations. We report
on the findings from the interview study in a different paper. We discuss Tracing
Trait Formation as a teaching and learning strategy and recommend using tracing
trait formation tasks for knowledge integration.

1 Einleitung

Die Ausbildung biologischer Merkmale beruht auf dem komplexen Zusammen-
wirken von Genen und Umwelt und stellt damit kein monokausales Modell dar,
bei dem Gene unmittelbar zu Merkmalen fithren. Schwierigkeiten von Lernenden
bei der mechanistischen Erklarung der Merkmalsausbildung liegen u. a. in der
Bevorzugung monokausaler Erkldrungen (Gene bzw. Umwelt sind alleine verant-
wortlich) gegeniiber multikausalen und interaktiven Erkldrungen sowie in einem
sozio-kulturellen (und nicht molekularen) Umweltverstandnis, sodass die Wir-
kungen der Umwelt entweder gar nicht erwogen oder rein phanotypisch begriffen
werden (Hammann, Heemann & Zang, 2021). Ein weiteres Problem sind verkiirzte
Erklarungen, in denen Gene direkt mit Merkmalen in Beziehung gesetzt werden,
ohne Genprodukte zu erwdhnen und die Mechanismen unterhalb und oberhalb
der Genprodukte zu beriicksichtigen (Duncan & Reiser, 2007).

Vermutete Ursachen fiir Probleme bei der Erklarung der Ausbildung biologi-
scher Merkmale unter Beriicksichtigung des Zusammenwirkens von Genen und
Umwelt sind fehlende Strukturierung und Vernetzung von Wissen, sodass Wissen
tiber genetische und umweltbezogene Mechanismen - falls erworben - nicht
anwendungsfihig wird (Pavlova & Kreher, 2013). Gestiitzt werden derartige Uber-
legungen durch Strukturdefiziterkldrungen (trages Wissen, Renkl, 1996). Empfoh-
len werden daher Mafinahmen zur Strukturierung und Vernetzung von Wissen
(Pavlova & Kreher, 2013) sowie der Einsatz integrativer Aufgaben zum Zusammen-
hang zwischen Gen, Genprodukt, Umwelt und Merkmal (Heemann & Hammann,
2020). Derartige Aufgaben finden im Genetikunterricht selten Verwendung, wie
eine Analyse von Aufgaben (N = 580) in drei wichtigen Schulbiichern fiir den
Genetikunterricht der Oberstufe ergab (Heemann & Hammann 2020). Lediglich
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6,9 % der Aufgaben (N = 39) waren integrative Aufgaben, die den Zusammenhang
zwischen Gen, Genprodukt und Merkmal adressierten (Heemann & Hammann
2020). Nur zwei dieser Aufgaben thematisierten zusitzlich auch die Wirkungen
der Umwelt auf die Merkmalsausbildung. Eine dieser Aufgaben, nimlich ,,Die
Augenfarbe von Drosophila® (Hausfeld & Schulenberg, 2015), ist Gegenstand der
vorliegenden Untersuchung (vgl. Abb. 5 im Anhang). Sie wurde in dieser Studie
nach dem Halbjahreskurs Genetik eines Leistungskurses und eines Grundkurses
eingesetzt, um sie als Diagnoseaufgabe zu erproben und um die Fragestellung zu
untersuchen, wie gut die Lernenden durch den Unterricht vorbereitet wurden, den
Weg vom Gen zum Merkmal unter Beriicksichtigung der relevanten Strukturen
und Prozesse zu erkldren.

2 Bedeutung von Gen-Umwelt-Interaktionen

Multiple Gene sowie multiple Umweltfaktoren interagieren bei der Ausbildung der
meisten biologischen Merkmale (Rutter 2006). Die Gen-Umwelt-Interaktion ist
daher aus fachlicher Perspektive die Regel und nicht die Ausnahme (Tabery 2014).
Aus fachdidaktischer Sicht ist die Gen-Umwelt-Interaktion ein zentraler Aspekt
von Genetic Literacy (Boerwinkel, Yarden & Waarlo 2017). Trotz seiner fachli-
chen und fachdidaktischen Bedeutung findet das Thema international in Lehr-
planen (McElhinny et al., 2014), Bildungsstandards (Dougherty et al., 2011) und
Schulbiichern (Aivelo & Uitto, 2015; Heemann & Hammann, 2020; Hicks et al.,
2014; Martinez-Gracia et al., 2006) keine geniigende Beachtung. Dariiber hinaus
wird kritisiert, dass die Fokussierung des gidngigen Genetikunterrichts zur Merk-
malsausbildung auf den genetischen Ursachen liegt und der Einfluss der Umwelt
marginalisiert wird (Jamieson & Radick, 2017). Dies fithre zu unangemessenen
genzentrierten und gen-deterministischen Denkweisen (Belief in Genetic Determi-
nism). Letztere werden definiert als die Uberzeugung, dass ,,genetic contributions
to phenotypes are exclusively or at least much more important than the contribu-
tions of other factors such as epigenetic and environmental ones, even in the case
of complex traits such as behaviors and personality“ (Carver et al., 2017). Gefordert
werden daher eine Gleichgewichtung genetischer und umweltbezogener Ursachen
der Merkmalsausbildung sowie eine fachlich angemessene Adressierung von Gen-
Umwelt-Interaktionen im Genetikunterricht (Dougherty 2009; Jamieson & Radick
2017; Todd, Romine & Cook Whitt, 2017).

Uber die Problematik des genetischen Determinismus hinaus ergaben Vorarbei-
ten zu dieser Studie, dass einige der interviewten Lernenden im Alter von 16-17
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Jahren dazu neigten, Merkmale (hauptsachlich Personlichkeits- und Verhaltens-
merkmale, wie z. B. Alkoholmissbrauch) allein auf Umweltfaktoren zuriickzufiih-
ren (Hammann et al., 2021). Ahnlich wie Gen-deterministische Erklirungen waren
derartige umweltbezogene Erklarungen monokausal. Dariiber hinaus beschrie-
ben die Lernenden die Verursachung der Merkmalsausbildung durch Gene und
Umwelt als unabhingig und getrennt (Two-Track Model, vgl. Condit et al. 2009).
Genauer gesagt verstanden die meisten Lernenden die Umwelt als sozial und kul-
turell, sodass sie den Einfluss der Umwelt auf die Ausbildung komplexer Merkmale
und Verhaltensweisen phanotypisch im Sinne von Erziehung und Lernen durch
Vorbilder (und nicht als Gen-Umwelt-Interaktion) beschrieben. Als unterrichtli-
che Implikation dieser Befunde wurde u. a. geschlussfolgert, dass die Lernenden
Beispiele fiir Gen-Umwelt-Interaktionen kennenlernen sollten. Dabei sollte die
Umwelt molekularisiert werden, um Lernende zu befahigen, die Auswirkungen der
Umwelt auf Ebene von Genen und Proteinen molekular-mechanistisch zu erkldren
(Hammann et al. 2021). Mit Molekularisierung der Umwelt ist gemeint, dass ver-
anschaulicht wird, wie die Umwelt ,,unter die Haut geht“ (Estruch 2000). Bei der
Stressreaktion wird beispielsweise durch das Stresshormon Cortisol ein Transkrip-
tionsfaktor aktiviert, was zur Expression von Zielgenen fiihrt, deren Genprodukte
beispielsweise Enzyme der Gluconeogenese sind. So kénnen die Wirkungen des
Umweltfaktors Stress auf den Menschen (organismische Ebene) auf der zelluldren
und molekularen Ebene molekular-mechanistisch erklart werden (Hammann et
al. 2021).

3 Ziele und Fragestellungen

Wir untersuchten die Fragestellung, inwiefern Lernende der Sekundarstufe II nach
einem Halbjahreskurs Genetik die Kompetenz besitzen, im Rahmen einer Aufgabe
zu Gen-Umwelt-Interaktion den Weg vom Gen zum Merkmal unter Beriicksichti-
gung der relevanten Strukturen und Prozesse zu erklaren (Tracing Trait Formation).
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4 Methode

4.1 Stichprobe

An der Erhebung nahmen 20 Lernende (Gruppe A) eines Grundkurses und 27
Lernende (Gruppe B) eines Leistungskurses im Alter von 16-17 Jahren teil. Diese
hatten im Halbjahr vor der Erhebung den Halbjahreskurs Genetik absolviert. Dieser
beschiftigte sich laut Lehrplan (MSW NRW, 2013) mit den folgenden Themen:
Meiose und Rekombination, Analyse von Familienstammbaumen, Proteinbiosyn-
these, Genregulation, Gentechnik und Bioethik. Speziell sind die Lehrplédne nach
den drei Basiskonzepten System (z. B. Merkmal, Gen, Allel, Genwirkkette, DNA),
Struktur und Funktion (z. B. Proteinbiosynthese, genetischer Code, Genregulation,
Transkriptionsfaktor, Mutation) und Entwicklung (z. B. Epigenese) strukturiert.
Dariiber hinaus spezifizieren die Lehrplidne Standards. In einem der Standards zum
Umgang mit Fachwissen wurde festgelegt, dass von den Lernenden erwartet wird,
dass sie die Auswirkungen verschiedener Gen-, Chromosom- und Genommutati-
onen auf den Phénotyp (u. a. unter Beriicksichtigung von Genwirkketten) erkliren
konnen (MSW NRW, 2013, 36). Aus Kurzinterviews mit den Lehrkriften vor der
Erhebung ging hervor, dass die Genwirkkette als solche nicht explizit unterrichtet
wurde, sondern implizit anhand beispielhafter enzymatischer Stoffwechselreakti-
onen, an denen die Genwirkung deutlich gemacht wurde. Eine integrative Nach-
verfolgung des Wegs vom Gen zum Merkmal (z. B. iiber eine Genwirkkette) fand
demnach unterrichtlich nicht statt. Auch durch das schulinterne Curriculum sei
dieser Lerninhalt nicht vorgesehen. Dennoch erwarteten wir von den Lernenden
beider Kurse, dass sie den Weg vom Gen zum Merkmal beschreiben kénnen, da
die Lehrpléane alle zur Losung der Aufgabe erforderlichen Aspekte abdecken (z. B.
Gen, Mutation, Proteinbiosynthese, Enzym, Merkmal).

4.2 Die Aufgabe Tracing Trait Formation

Wir verwendeten eine neuartige fiir die Zwecke dieser Studie entwickelte Auf-
gabe, in der die Lernenden aufgefordert wurden, den Weg vom Gen zum Merk-
mal unter Beriicksichtigung der Strukturen und Prozesse zu beschreiben, die fiir
die Merkmalsausbildung relevant sind (Abb. 5 im Anhang, speziell Teilaufgabe 2
der Diagnoseaufgabe). Die Eignung dieser Diagnoseaufgabe im Hinblick auf diese
Intention soll demnach auch im Rahmen dieser Studie erprobt werden. Die Auf-
gabe orientiert sich am Tracing-Konzept der Aufgabentypen Tracing Matter and
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Tracing Energy (Parker et al., 2012). Der verwendete Operator Verfolge ist nicht Teil
des aktuellen Grundstocks an Operatoren (IQB, 2022). Im Fokus der bisherigen
Analysen dieser Aufgabe standen die physiologischen, genetischen und umweltbe-
zogenen Mechanismen, die die Lernenden nutzten, um in der ersten Teilaufgabe
die Ursachen des Auftretens der roten Augen bei der Cn-Mutante von Drosophila
zu erklaren (Hammann & Brandt, 2022).

Ein Hauptergebnis dieses Auswertungsschritts war, dass nur wenige Lernende
molekularmechanistische Uberlegungen zur Umwelt (13 %) und zum Zusammen-
spiel von Genen und Umwelt (13 %) anstellten, da die genetischen und umwelt-
bedingten Mechanismen aus den Materialien schlussfolgernd abgeleitet werden
mussten. Speziell wurde im Aufgabenmaterial zwar der Begriff Mutante verwendet,
es wurde aber nicht explizit geschrieben, dass Gene fiir Enzyme codieren und
dass die Mutation das Enzym betrifft, das im abgebildeten Biosyntheseweg die
Umwandlung von Kynurenin zu 3-Hydroxykynurenin katalysiert. Diese Schluss-
folgerung musste von den Lernenden eigenstdndig gezogen werden, was aber selten
erfolgte. Im Gegensatz dazu konzentrierten sich die meisten Lernenden auf die
Reproduktion der in den Aufgaben-Materialien prisentierten Informationen zur
Ommochrom-Synthese und zu den Auswirkungen verschiedener Aminosiurezu-
gaben im Futter der Wildform und der Mutante. Diese nutzten die Lernenden fiir
kausale Uberlegungen zum Futter (21 %), mechanistische Uberlegungen zum bio-
chemischen Ommochrom-Syntheseweg (11 %) und eine nicht integrierte (23 %)
oder integrierte Kombination (17 %) von kausalen Uberlegungen zum Futter und
mechanistischen Uberlegungen zum Ommochrom-Syntheseweg. An dieser Stelle
werden die Ergebnisse zur zweiten Teilaufgabe berichtet, in der die Lernenden auf-
gefordert wurden, den Weg vom Gen zum Merkmal zu beschreiben. Die Erhebung
erfolgte in der Mitte des zweiten Schulhalbjahres der Qualifikationsphase 1. Die
Bearbeitung der Aufgabe dauerte ca. 30 Minuten.

4.3 Kategorienbildung und Codierung

Induktiv wurden die drei Kategorien integrativer Weg unter Beriicksichtigung von
Gen und Umwelt, integrativer genzentrierter Weg und stark verkiirzter Weg entwi-
ckelt. Schiiler:innenantworten, die die biologischen Strukturen Gen, Genprodukt
und Merkmal unter Beachtung der Umwelt {iber biologische Prozesse verbinden,
wurden der Kategorie integrativer Weg unter Beriicksichtigung von Gen und Umwelt
zugeordnet. Die Antworten der Lernenden wurden dann der Kategorie integrativer
genzentrierter Weg zugeordnet, wenn die biologischen Strukturen Gen, Genpro-
dukt und Merkmal tiber biologische Prozesse verbunden wurden, die Wirkung der
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Umwelt aber nicht in den Weg integriert wurde. Zur Kategorie stark verkiirzter Weg
wurden die Antworten der Lernenden zugeordnet, wenn die biologischen Struktu-
ren Gen und Merkmal mit und ohne Beriicksichtigung der Umwelt und des Gen-
produktes iiber diffuse biologische Prozesse in Verbindung gesetzt wurden.

Diese Kategorien wurden durch die vier aus den Daten entwickelten Typen Adap-
tation des Stoffwechselmodells, Adaptation des Versuchsschemas, Adaptation eines
Mendelmodells und Proteinbiosynthese erganzt. Die Antworten der Schiiler:innen
wurden dann dem Typ Adaptation des Stoffwechselmodells zugeordnet, wenn die
schematische Zeichnung oder der erginzende Text auf dem Syntheseweg der
Ommochrom-Synthese (Abb. 1 der Aufgabe im Anhang) basierte. Dem Typ Adap-
tation des Versuchsschemas wurden Antworten der Lernenden zugeordnet, wenn
die schematische Zeichnung bzw. der ergédnzende Text auf dem Versuchsschema
des Experiments (Abb. 2 der Aufgabe im Anhang) beruhte. Antworten der Ler-
nenden, die dem Typ Adaptation eines Mendelmodells zugeordnet wurden, zeigten
Begriffe und erkldrende Konzepte der klassischen Genetik. Sie waren beispielsweise
dadurch gekennzeichnet, dass die schematischen Zeichnungen auf Kreuzungs- und
Stammbaumschemata beruhen. Dem Typ Proteinbiosynthese wurden solche Ant-
worten zugeordnet, die schematische Zeichnungen oder Texte beinhalteten, die
die Proteinbiosynthese mit seinen Teilprozessen beschrieben.
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5 Ergebnisse

Tabelle 1: Darstellung des Kategoriensystems der Studie mit absoluter Anzahl und anteiligem
Prozentsatz zugeordneter Schiiler:innenduflerungen sowie Ankerbeispielen.

Kategorie Anzahl (%) | Ankerbeispiel

Integrativer Weg unter 5
Beriicksichtigung von (10.6 %)
Gen und Umwelt

m}
forosAcl
(erowra Augan / ouer ott !
Integrativer gen- 1 »Die DNA wird durch die Transkription ,ko-
zentrierter Weg (2,1 %) piert’ {Die Prozesse der Proteinbiosynthese

und Enzymbildung werden erklirt}. Kommt
es zu einem Fehler bei der Proteinbiosynthese,
so ist bei der Entstehung von einem Gen zu
einem Merkmal ein Fehler unterlaufen, der

zu eben diesem Ergebnis bei der Drosophila
fithren kann.“
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Kategorie Anzahl (%) | Ankerbeispiel

Proteinbiosynthese 3
(6,4 %) : ;
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Die meisten Lernenden beantworteten Teilaufgabe 2 (Tracing Trait Formation)
der Diagnoseaufgabe (Abb. 5) mit einem identifizierbaren Weg vom Gen zum
Merkmal. Dieser hatte jedoch héufig einen stark verkiirzten Charakter, sodass die
Begriffe Gen und Merkmal meist iiber diffuse Beziehungen verbunden wurden.
Daneben zeichneten zahlreiche Lernende fiir die Abbildung des Wegs vom Gen
zum Merkmal erkennbare Adaptationen aus den Abbildungen der beiden Mate-
rialien der Diagnoseaufgabe. Dariiber hinaus ist festzuhalten, dass etwa ein Vier-
tel der Lernenden zur Beantwortung der Teilaufgabe 2 die verwendeten Prozesse
und Strukturen erkennbar im Sinne der klassischen Genetik auslegte. Im Folgenden
werden anhand der Analyse der Wege vom Gen zum Merkmal die verschiedenen
Typen von Erklarungsversuchen néher dargestellt und charakterisiert.

Insgesamt zogen 17 Lernende (36,1 %) zur Beantwortung dieser Aufgabenstel-
lung Modellschemata aus den beiden Aufgabenmaterialien der Diagnoseaufgabe
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Abb. 1: Beispiele fiir Adaptationen des Versuchsschemas (links; A6) und des Stoffwechselmo-
dells (rechts; A12).
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(Abb. 5) heran. Speziell wurden die schriftlichen Auflerungen von neun Lernenden
(19,1 %) als Adaptation des Versuchsschemas und die schriftlichen Auflerungen
von acht Lernenden (17,0 %) als Adaptation des Stoffwechselmodells codiert. Bei-
spielhaft sind die schematischen Zeichnungen von A6 und A12 in Abb. 1 dargestellt.

Sieben Lernende (14,8 %) beschrieben den Weg vom Gen zum Merkmal mit den
Begriffen und Konzepten der klassischen Mendelgenetik. Als Beispiel ist in Abb. 2
die Zeichnung der Probandin B21 dargestellt. Die Lernende schrieb: ,,Beim Kreu-
zen von 2 Fliegen hat man zunéchst 4 Allele, von denen sich 2 auf die Larve tiber-
tragen wie oben. Dann kommt es zur Ausbildung des Merkmals durch Synthesen/
Proteinbiosynthese.*

Ein anderer Lernender (B14) fertigte keine Zeichnung an, sondern schrieb: ,,Das
Merkmal der roten Augen ist beim Wildtyp rezessiv, wohingegen das Merkmal
beim Mutanten dominant ist. Der Grund dafiir ist wohl eine Mutation beim roten
oder beim braunen Farbstoff.“
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Abb. 2: Beispiel fiir eine Adaptation des mathematischen Modells der Mendelschen Regeln
von B21.
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Weit weniger als die Halfte der Lernenden (n = 18; 38,3 %) stellte in ihren Zeich-
nungen mit zugehorigem Text einen Weg vom Gen zum Merkmal dar. Dazu zdhlen
die stark verkiirzten Wege von zwolf Lernenden (25,5 %), der integrative genzen-
trierte Weg einer Lernenden (2,1 %) und die integrativen Wege unter Beriicksich-
tigung von Gen und Umwelt von funf Lernenden (10,6 %). Die stark verkiirzten
Wege benannten zwar das Gen, das Merkmal und meist auch die Umwelt und die
Enzyme, jedoch wurden die Begriffe tiber biologische Prozesse nicht integrativ in
Verbindung gesetzt. In den schematischen Zeichnungen wurde dies oft offenbar,
indem strukturverbindende Pfeile nicht mit Begriffen bzw. Prozessen beschriftet
werden. Die Schiiler:innenerkldrung im Rahmen eines integrativen genzentrierten
Wegs beleuchtete die Entstehung des Enzyms anhand der Proteinbiosynthese und
Enzymreifung sehr ausfiihrlich, fithrte dieses Enzym dann jedoch schliefilich als
alleinigen Ausl6ser fiir die Augenfarbe an: ,,Kommt es zu einem Fehler bei der Pro-
teinbiosynthese [sic] so ist bei der Entstehung von einem Gen zu einem Merkmal
ein Fehler unterlaufen [...]“ (Zitat B4).

Die integrativen Wege unter Berticksichtigung von Gen und Umwelt lassen sich
anhand der genannten Prozesse in ihrer Detailliertheit analysieren. Vier der fiinf
betrachteten Lernenden beschrieben die Mutation als einen Prozess, der auf das
genetische Material wirkt. Eine Schiilerin nannte nur die Proteinbiosynthese auf
dem Weg zum Stoffwechselprozess, wihrend vier Lernende die Prozesse Trans-

Gen
Zn
Gxow .
A FHON
-+
NG
\_}p) ®hin Oiop
2 ¥ mipdlptriies
b(“()..-\)\ﬂ—é. e /(,(,E RKIN AL
Avceniotiee
eI

Abb. 3: Beispiel fiir einen stark verkiirzten Weg vom Gen zum Merkmal von B5.
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Abb. 4: Beispiel fiir einen integrativen Weg vom Gen zum Merkmal von B1.

o

A

lation und Transkription differenziert mit einbezogen. Zwei von ihnen nannten
jedoch die Proteinbiosynthese zusitzlich als Oberbegriff. Ein Lernender impli-
zierte die Prozessierung der mRNA, indem er zwischen einer ,unbearbeiteten®
und , fertigen mRNA" differenzierte (B1). Die Enzymreifung beschrieben zwei
Lernende, indem sie die Veranderung einer Aminosaurekette hin zum Enzym
abbildeten (B1) oder die Bildung von Enzymen aus Aminosiuren explizit benann-
ten (B4). Alle Lernenden beriicksichtigten in ihren Ausfithrungen die Enzymwir-
kung im Stoftwechselprozess unter Einfluss der Nahrung und die Merkmalsaus-
pragung. Als Merkmalsauspragung wurde das Entstehen des Augenfarbstoftes als
auch die Entwicklung der gefarbten Augen codiert. Beispielhaft werden im Fol-
genden die schematischen Zeichnungen eines stark verkiirzten Wegs und eines
sehr detaillierten integrativen Wegs unter Beriicksichtigung von Gen und Umwelt
gegeniibergestellt.

Die Au8erungen von vier Lernenden (8,5 %) liefSen sich nicht eindeutig zuord-
nen. Die Probandin A14 gab in ihrer Antwort, die als Adaptation des Stoftwech-
selmodells identifiziert wurde, an, dass sie die Aufgabenstellung nicht verstehe.
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Neben der Gestaltung von Modellen im Sinne der klassischen Genetik verwen-
deten elf Lernende (23,4 %) bei der Formulierung einer Lésung zum Weg vom Gen
zum Merkmal Begriffe der klassischen Genetik oder legten Begriffe der modernen
Genetik klassisch aus. Dabei nutzten viele Proband:innen den Begriff des Allels.
Dieses wurden von einer Probandin als Struktur auf den Genen bezeichnet:
»Auf dem Gen liegen die Allele fiir das Merkmal ,Augenfarbe’ Das Allel steht fiir
braune Augen [...]“ (Zitat B24). Daneben wurden die Allele auch als dominant
oder rezessiv bezeichnet: ,,[...] und sich somit das rezessive Allel durchsetzen kann®
(Zitat B15).

Das eigenschaftsbeschreibende Gegensatzpaar dominant/rezessiv wurde neben
den Allelen auch fiir die Beschreibung der Farbe (A9) bzw. des Farbstoffs (B10), des
Gens (A20; B9) und des Merkmals (B14) benutzt.

Zusammenfassend ist anhand der Antworten zu Aufgabe 2 festzuhalten, dass
der Aufgabentyp Tracing Trait Formation allgemein dazu dienen kann, Vorstellun-
gen von Lernenden zum Weg vom Gen zum Merkmal abzubilden, da die meisten
Lernenden als solches zu charakterisierende Wege konstruieren. Unter den Wegen
vom Gen zum Merkmal der Lernenden haben jedoch nur die wenigsten integ-
rativen Charakter, tendieren also zu einem verkiirzten Charakter. Es ist erstaun-
lich, dass zahlreiche Lernende als Abbildung fiir den Weg vom Gen zum Merkmal
aus dem Aufgabenmaterial adaptieren, obwohl in ihnen weder die Begriffe ,,Gen"
noch ,Merkmal® vorkommen. Die relativ hdufige Verwendung von Strukturen
und Prozessen im Sinne der klassischen Genetik gibt Anlass zur Diskussion, dem
im folgenden Abschnitt nachgekommen wird.

6 Diskussion

Inwiefern vermittelt der Genetikunterricht den Lernenden die Kompetenz, die Aus-
bildung biologischer Merkmale unter Beriicksichtigung von Genen und Umwelt
zu erkldren? Die Ergebnisse der vorliegenden Studie konnen diese Fragestellung
zumindest fiir die beiden untersuchten Grund- und Leistungskurse beantworten.
Die Analysen der Aufgabenlésungen belegen, dass ein Grofiteil der Lernenden
Schwierigkeiten bei der Bearbeitung der Tracing-Trait-Formation-Aufgabe hatte,
obwohl die Lernenden im Rahmen eines Grund- bzw. Leistungskurses mit den
Grundlagen der Genetik vertraut gemacht worden waren. Obwohl diese Aufgabe
neuartig ist und fiir die Zwecke dieser Studie entwickelt wurde, entspricht sie im
Typ den integrativen Aufgaben, die im Rahmen einer Schulbuchanalyse identi-
fiziert werden konnten und von denen erwartet wurde, dass sie das Denken in
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Zusammenhingen und ein integratives Verstdndnis der Ausbildung biologischer
Merkmale fordert (Heemann & Hammann 2020). Die Erprobung einer integrati-
ven Aufgabe zur Ausbildung biologischer Merkmale lasst zwar aufgrund der Stich-
probengrofie keine allgemeinen Aussagen iiber die Kompetenzen von Lernenden
zu, transportiert aber zumindest normative Erwartungen, welches Zusammen-
hangswissen und welche darauf bezogene Kompetenzen anzustrebende Outco-
mes des Genetikunterrichts der Oberstufe sein sollten. Dariiber hinaus liefern die
Ergebnisse eher bestiirzende Einblicke in fragmentiertes Wissen und fehlendes
Zusammenhangswissen bei einer erheblichen Zahl der untersuchten Lernenden.

Weniger als die Halfte der 47 untersuchten Lernenden zeigte ein grundlegendes
Verstandnis von Strukturen und Prozessen, die an der Ausbildung biologischer
Merkmale beteiligt sind, um den Weg vom Gen zum Merkmal zu beschreiben.
Vielmehr reproduzierte ein Grofiteil der Lernenden, die die Tracing- Trait-Forma-
tion-Aufgabe im Grunde nicht angemessen loste, die Informationen der beiden
Aufgabenmaterialien, obwohl diese fiir die Beschreibung des Wegs vom Gen zum
Merkmal wenig relevant waren. Fiir diese Lernenden diirften die Neuartigkeit der
Aufgabe bzw. unvernetztes Wissen iiber die Ursachen der Ausbildung von Merk-
malen Hiirden gewesen sein, sodass sie moglicherweise die ihnen vertraute - viel-
leicht auch antrainierte - Vorgehensweise nutzten, alles, was zur Losung einer
Aufgabe benétigt wird, in den bereitgestellten Aufgabenmaterialien zu suchen.
Andere Lernende in dieser Gruppe nutzten die Mendel-Genetik (und nicht die
Molekular-Genetik), um den Weg vom Gen zum Merkmal nachzuverfolgen. Diese
Lernschwierigkeit belegt die Argumentation, dass die verschiedenen - aber parallel
vermittelten — Genmodelle fiir Lernende verwirrend sind (Gericke & Hagberg,
2007), und zeigt, dass es wichtig ist, den Lernenden explizit zu vermitteln, welche
unterschiedlichen Fragestellungen mit den jeweiligen Genmodellen beantwortet
werden kénnen. Mit den Erklarungen der Mendel-Genetik lasst sich jedenfalls
nicht der Weg vom Gen zum Merkmal, sondern lediglich Phanomene der Verer-
bungslehre beschreiben.

Ein erheblicher Teil der Lernenden hatte Schwierigkeiten in dieser Aufgabe,
die Schlussfolgerung zu ziehen, dass die Auswirkungen der Mutation in der Cn-
Mutante von Drosophila ein bestimmtes Enzym betreffen, sodass die Ommo-
chrom-Synthese an dieser Stelle abbricht. Urséchlich hierfiir diirfte sein, dass vielen
Lernenden die Rolle der Enzyme als Vermittler zwischen Genen und Merkmalen
unklar war (Hammann & Brandt, 2022). Eben diese Lernschwierigkeit zeigte sich
auch in den stark verkiirzten Wegen vom Gen zum Merkmal, bei denen Gen und
Merkmal direkt miteinander verkniipft wurden (vgl. Aufgabenlésung in Abb. 3
oben). Die kleine Gruppe von Lernenden, die nicht verkiirzte integrative Aufga-
benlosungen erstellten, hatten die Vermittlerrolle der Enzyme zwischen Gen und
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Merkmal klar erkannt (vgl. Aufgabenlosung in Abb. 3 unten) und konnten daher
auch zum Teil die kompensatorische Wirkung der Umwelt erkléren. Die Schliissel-
rolle von Enzymen als Genprodukt bei der Realisierung genetischer Information
sollte daher im Unterricht betrachtet und die sich anschlieflende Enzymwirkung
zur Erklarung von Merkmalsentstehungen stets mit herangezogen werden, sonst
bleibt der mechanistische Weg vom Polypeptid als Genprodukt zum untersuchten
Merkmal eine Blackbox.

Als Diagnoseaufgabe erlaubt der eingesetzte Aufgabentyp Einblicke in qualita-
tiv unterschiedliche Verstdndnisstufen in einem Bereich hoher inhaltlicher Kom-
plexitét. Dariiber hinaus lasst sich vermuten, dass der Einsatz von Tracing-Trait-
Formation-Aufgaben zur Wissensvernetzung und Wissensflexibilisierung beitragt.
Derzeit gibt es zu wenige Aufgaben dieses Typs, sodass hier ein Potenzial zur Wei-
terentwicklung der Aufgabenkultur des Genetikunterrichts liegt. Da Wissensan-
wendung eine Kompetenz ist, die eingeiibt werden sollte (Renkl 1996), empfehlen
wir den Einsatz von Tracing Trait Formation nicht nur in Form von Aufgaben, son-
dern auch als Lehr-Lern Strategie zur Férderung von verstindnisvollem Lernen. Es
kann eine Tracing-Trait-Formation-Aufgabe nach dem Erlernen der Teilprozesse
der Proteinbiosynthese und des Einflusses der Umwelt auf die Merkmalsentste-
hung zur Wissensintegration genutzt werden. Daneben kann im Unterricht aber
auch der Weg vom Gen zum Merkmal selbst durch eine Tracing-Trait-Formation-
Aufgabe als Lernausgangspunkt in einem Gesamtzusammenhang kontextualisiert
werden, sodass dann innerhalb dieser Aufgabe die Prozesse der Proteinbiosynthese
in Abhéngigkeit mit der Umwelt untersucht und vernetzt erlernt werden.

Dariiber hinaus vermuten wir in dem Operator Verfolge ein grofies Potenzial
zum Einiiben und Abrufen komplexer mechanistischer biologischer Prozesser-
kldrungen auch auflerhalb der Genetik in der Sekundarstufe IT. Weitere mogliche
sinnvolle Einsétze des Operators konnten z. B. das Verfolgen der Erregungsleitung
im Rahmen der Neurobiologie oder das Verfolgen von Stoften (tracing matter) in
der Stoftwechselphysiologie sein, wo die Tracer-Methode als fachliches Verfahren
selbst auch laut Lehrplan behandelt werden muss (MSB NRW, 2022).
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7 Anhang

Die Augenfarbe von Drosophila

Die Taufliege Drosophila gehort zu den am besten untersuchten Organismen. Der normale Wildtyp hat
braune Augen. Enzyme katalysieren den Syntheseweg des braunen Augenfarbstoffes (Abbildung 1).
Ein roter Augenfarbstoff wird gleichzeitig {iber einen anderen unabhéngigen Syntheseweg hergestelit.
Der rote Augenfarbstoff wird bei dem Wildtyp jedoch durch den braunen Augenfarbstoff iiberdeckt.
Die Mutante mit dem Namen Zinnoberrot (zn) hat rote statt braune Augen. Die Untersuchung der
Mutante ergibt folgende Ergebnisse:

Die Mutante zn bildet normale braune Augen aus, wenn dem Futter der Larven 3-Hydroxykynurenin
zugegeben wird. Bei der Zugabe von Kynurenin oder Tryptophan sind die Augen rot. Das
Versuchsschema und die Beobachtungen sind in Abbildung 2 dargestelit.

1. Beschreibe in ganzen Sitzen, von was die Augenfarbe bei Drosophila abhéngt.

2. Verfolge fiir die Mutante Zinnoberrot (zn) den Weg vom Gen zum Merkmal unter
Beriicksichtigung aller relevanten biologischen Strukturen und Prozesse. Fertige zundchst eine
schematische Zeichnung an. Erkliire zusiitzlich diesen Weg in einem zusammenhéngenden

Text.
; [Enzym A]
Tryptop » Ky
[Enzym B]

Ommochrom, [Enzym C]

brauner ~f———————  3.Hydroxykynurenin

Augenfarbstoff

Abbildung 1: Synth g der Ommoch
) Mutante
Wildtyp Zinnoberrot (zn)
+ 3-Hydroxykynurenin + Tryptophan oder | + 3-Hydroxykynurenin + Tryptophan oder
(Zugabe) + Kynurenin (Zugabe) + Kynurenin
(Zugabe) (Zugabe)

braune Augen braune Augen braune Augen rote Augen

Abbildung 2: Versuchsschema und Beobachtungen
Abb. 5: Diagnoseaufgabe ,Die Augenfarbe von Drosophila“
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