A1 Gehörlosigkeit

Gehörlosigkeit kann durch genetische Defekte oder Umwelteinflüsse (z. B. Lärm) ausgelöst werden. 

1 Zwei Beispiele für genetisch bedingte Hörstörungen sind zum einen die Fortschreitende Hörstörung (Stammbaum Familie 1) und zum anderen die Fortschreitende Hörstörung mit zusätzlichem Nierenfunktionsdefekt (Stammbaum Familie 2). Beide Krankheiten werden jeweils monogen vererbt. Das Gen für eine der Erkrankungen liegt auf einem Autosom, das für die andere auf einem Gonosom. Bei den vorliegenden Beispielfamilien tritt jeweils nur eine der Erkrankungen auf.
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Abb. 1: Stammbäume zweier Familien, in denen genetisch bedingte Hörstörungen auftreten (Das Gen für eine der Erkrankungen liegt auf einem Autosom, das für die andere auf einem Gonosom.) 

1.1 Leiten Sie unter Ausschluss der Ihnen bekannten Erbgangstypen sowie unter Angabe der entscheidenden Genotypen die Erbgangstypen bei den Familien 1 und 2 ab! 



8 BE 

1.2. Geben Sie jeweils den Genotyp der Personen 9 und 8* an, die zusammen bereits ein Kind haben, das an beiden Hörstörungen erkrankt ist! Ermitteln Sie mithilfe eines Kombinationsquadrates die Wahrscheinlichkeit dafür, dass ein weiteres Kind dieser Eltern an beiden Krankheiten leidet! Hinweis: In den Familien 1 bzw. 2 tritt jeweils nur eine der Erkrankungen auf. 
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2. Martha's Vineyard ist eine Insel vor der Küste Massachusetts. Im 18. und 19. Jahrhundert war der Anteil an Gehörlosen mit 0,7 % an der Gesamtbevölkerung größer als im Vergleich zu 0,015 % in anderen Gegenden der USA. Erläutern Sie unter Textbezug das gehäufte Auftreten der Gehörlosigkeit bei den Bewohnern von Martha's Vineyard! 
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3. Die Mutation R143W führt zu einer weiteren erblichen Form der Gehörlosigkeit, der NSHL (non-syndromic hearing loss). Die Bezeichnung R143W bedeutet, dass eine Punktmutation vorliegt, durch die an Position 143 der Aminosäurekette des gebildeten Proteins die Aminosäure „R“ gegen die Aminosäure „W“ (W = Tryptophan, Trp) ausgetauscht wird. Im nicht mutierten Gen findet man im codogenen Strang an der entsprechenden Position das Triplett 3' GCC 5'. 

3.1 Beschreiben Sie zwei Eigenschaften des genetischen Codes! 
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3.2 Leiten Sie mithilfe der Code-Sonne (Abb. 2) her, wie der dem Codon 143 zugrunde liegende codogene Strang der DNA durch die Mutation verändert wurde, und schließen Sie daraus auf die Aminosäure 
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3.3 Die Krankheit NSHL wird autosomal-rezessiv vererbt. Um festzustellen, ob Probanden heterozygot bezüglich dieser Mutation sind, wird aus dem Genom ein 521 Basenpaare (bp) langes DNA-Fragment, das den betreffenden DNA-Abschnitt enthält, isoliert, vervielfältigt und mit dem Restriktionsenzym Nci I geschnitten. Anschließend werden die Fragmente durch Gelelektrophorese aufgetrennt. Bei dieser Untersuchungsmethode wandert die DNA durch ein Gel, an dem eine Spannung anliegt. Die Wanderungsgeschwindigkeit der DNA sinkt mit steigender Molekülgröße. Nach dem Auftrennen wird die DNA sichtbar gemacht; es sind Banden zu erkennen. Das gewählte Fragment weist ohne Mutation zwei Schnittstellen für das Restriktionsenzym Nci I auf, mit Mutation nur eine. 
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Abb. 3: Versuchsergebnisse der Gelelektrophorese für drei unterschiedliche Probanden

Geben Sie begründet an, ob die Personen 1-3 gesund oder erkrankt sind! 


6 BE

3.4. Ein wichtiger Ansatz für die zukünftige Behandlung genetisch bedingter Krankheiten ist die Gentechnologie. Restriktionsenzyme spielen auch hier eine wichtige Rolle, nämlich bei der Herstellung von Hybridplasmiden. Beschreiben Sie die wesentlichen Schritte zur Herstellung eines Hybridplasmids! 
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