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Sissejuhatus

Loodusainete visualiseerimisel on jérjest enam hakatud kasutama animatsioone (Lowe,
2003). Animatsioone saab kasutada mehaaniliste ja bioloogiliste protsesside kujutamiseks
ning nende diinaamilisuse viljatoomiseks. Arvutipdhised multimeedia keskkonnad, mis
sisaldavad pilte ja sonu, pakuvad voimalust Opilaste teadmiste parandamiseks. (Hegarty,
2005). Animatsioonide abil oppimist on uuritud palju ning on leitud, et animatsioonid voi-
vad Opilaste arusaamist diinaamilistest protsessidest nii parandada (Rieber, 1991), halve-
maks muuta (Rieber, 1990) kui ka iildse mitte mdjutada (Price, 2002). Mitmetes uuringutes
on leitud, et diinaamiline esitus kehtestab dpilaste kognitiivsetele voimetele suuremad ndu-
ded ning seepérast on vaja teada, millal on kasulikum rakendada staatilist ja millal diinaa-

milist infot (Ainsworth, 1999; Lewalter, 2003).

Molekulaargeneetika mdistetest ja protsessidest arusaamine on Opilaste jaoks keeruline,
sest nad ei saa neid protsesse ise otseselt kogeda ning need pole silmale ndhtavad (Duncan
& Reiser, 2007). Ka dpetajate jaoks on geneetika Opetamine raske, seda nii keeleliselt kui
ka sisuliselt. Samas on geneetika nii pdllumajanduse, td0stuse, meditsiini kui ka eetika
kaudu seotud ldhedalt meie igapdevaeluga ja seetottu voiks olla Opilaste jaoks huvitav
(Starbek jt., 2010). Arvutimudelite abil saab aga anda tépse ja rikkaliku pildi molekulidest
ja nende vahelistest seostest (Rotbain jt., 2006). Ka giimnaasiumi riiklikus dppekavas
(2010) soovitatakse iihe praktilise toona uurida molekulaarbioloogilisi pohiprotsesse ja

geneetilise koodi rakendusi arvutimudelitega.

Kéesolevas t60s uuritakse arvutimudelite rakendamise mdju Opilaste visuaalse info analiiii-

sioskusele ning arusaamisele geneetilistest protsessidest.

Magistritdole piistitati jairgmised eesmirgid:
1) analiiisida glimnaasiumiopilaste arusaamise arengut molekulaargeneetikast
kasutades arvutipdhiseid mudeleid;
2) selgitada Opilaste visuaalse info analiiiisioskuse arengut mudelikasutuse

tulemusena.



Uuringu eesmarkide tditmiseks viidi 14bi eksperiment, mille kdigus rakendati veebipohise
opikeskkonna ,,Rakumaailm® (http://bio.edu.ee/mudelid) kahte mudelit — geneetiline kood

ja valgusiintees. Uuringus osalesid 11. klassi dpilased.

Vastavalt magistritdo eesmérkidele piistitati uurimiskiisimused.

Esimeseks uurimiskiisimuseks oli: kuidas areneb 11. klassi dpilaste arusaamine geneetilise
info realiseerumises osalevate molekulide iilesannetest? Opilaste arusaamise arengut DNA,

tRNA ja mRNA iilesannetest analiiiisiti eel- ja jarelkiisimustiku vastuste pdhjal.

Teiseks uurimiskiisimuseks oli: kuidas areneb 11. klassi Opilaste arusaamine geneetilise
info realiseerumises osalevate molekulide omavahelistest seostest? Opilaste arusaamise

arengut analiiiisiti eel- ja jarelkiisimustiku vastuste pdhjal.

Kolmandaks uurimiskiisimuseks oli: kuidas areneb Opilaste visuaalse info analiilisioskus
mudelikasutuse tulemusena? Opilaste visuaalse info analiiiisioskusi hinnati eel- ja jirelkii-

simustike joonise pdhjal vastatavate kiisimuste alusel.



1. Kirjanduse tUlevaade

1.1 Visuaalse info esitus ja analtils

Visuaalset infot on kirjeldatud kui ikoonide kogu, mille abil on vdimalik seostada reaalseid
objekte igapdevaeluga (Goodman, 1986). Visuaalse informatsiooni alla kuuluvad pildid,
videod ja animatsioonid (Mayer, 1999). Uuringute tulemusena on leitud, et visuaalse info

esitus aitab Opitavast paremini aru saada (Bucciarelli, 2007).

Visuaalse info saab jagada staatiliseks ja diinaamiliseks. Staatilise informatsiooni esitused
on pildid ja graafikud, diinaamiline informatsioon aga on liikuvad illustratsioonid, videod

ja arvutimudelid (Ainsworth & VanLabeke, 2004).

Jérjest enam on hakatud dpetamisel kasutama multimeedia vahendeid (Mayer, 1999). Ar-
vutipdhised multimeedia opikeskkonnad, mis sisaldavad pilte ja sonu, on efektiivsed va-
hendid dpilaste arusaamiste parandamiseks. Multimeedia Oppimist saab iseloomustada
multimeedia printsiipidega (Mayer & Moreno, 2002):
e mitmikesitluste printsiip (Multiple representation principle) vdidab, et on parem
esitada selgitusi teksti ja piltidega, kui ainult tekstiga;
e ldheduse printsiibi (Continguity principle) jargi on multimeedia selgitusi parem an-
da, kui esitada sonu ja pilte korraga;
e sidususe printsiip (Coherence principle) iitleb, et dpiprotsess on edukam, kui on
vilja jaetud liigsed sonad ja hailed;
e modaalsuse printsiip (Modality principle) vididab, et on parem esitada sonu kui
kuuldavat jutustust, mitte kui visuaalset teksti ekraanil;
e iilearususe printsiip (Redundancy principle) vdidab, et paremini opitakse siis, kui on

esitatud animatsioon ja jutustus, mitte animatsioon, jutustus ja tekst.

Multimeedia abil dppimist kirjeldavad ka mitmed teooriad. Mayer’i (2001) multimeedia
abil oppimise kognitiivne teooria pShineb kolmel printsiibil. Esimese printsiibi kohaselt on

inimesel kaks eraldi info to6tlemise kanalit — verbaalne ja visuaalne. Teiseks, nende kanali-



te maht on piiratud. Kolmanda printsiibi kohaselt toimub aktiivne info to6tlemine, mille

kiigus ehitatakse iihtne vaimne kujutis erinevatest kanalitest saadava info pdhjal.

Multimeedia Sensoorne

. s To6omalu Pikaajaline
esitlus malu malu
1 3 5
Sénad Korvad Hasled Verbaalne
mudel
Eel-
. 2 l T 4 teadmised
Plldld Sllmad
Pildid »  Pildiline
mudel

Joonis 1. Multimeedia Gppimise kognitiivne teooria (Mayer, 2001). Joonisel olevad numb-
rid téhistavad aktiivse tootluse protsesse: 1 — sonade selekteerimine; 2 — piltide selekteeri-

mine; 3 — sonade organiseerimine; 4 — piltide organiseerimine; 5 - integreerimine.

Joonisel 1 on kujutatud multimeedia Oppimise kognitiivse teooria skeem. Multimeedia
Oppimise protsessis on materjal kujutatud viies vormis: sonad ja pildid multimeedia esitlu-
ses, akustilised ja ikoonilised esitused sensoorses milus, hédled ja pildid toomélus, sdnali-
sed ja pildilised mudelid to6mailus ja teadmised pikaajalises milus. Sonad ja pildid tulevad
vilisest keskkonnast multimeedia esitlusena ja sisenevad sensoorsesse méllu ldbi silmade
ja korvade. Sensoorses malus piisivad need liihikest aega. PShiline multimeedia dppimise
to0 leiab aset toomélus. Pikaajalises médlus hoitakse suurtes kogustes teadmisi pikka aega,
aga aktiivseks motlemiseks tuleb pikaajalises méilus olev materjal tuua tooméilusse
(Mayer, 2001). Schnotz’i ja Lowe (2003) arvates on Mayeri loodud mudel aga liiga lihtne,
et seletada, kuidas multimeedia mojutab Opilaste kognitsiooni ja arusaamist. Nad on samuti
loonud oma teooria multimeedia dppimisest. Nende mudel koosneb kirjeldavast ja kujuta-

vast esitusest (Schnotz & Lowe, 2003).

Multimeedia dpikeskkondade disainiprintsiipide efektiivsus soltub Opilaste eelteadmistest:

disainiprintsiibid, mis aitavad viheste teadmistega Opilasi, ei pruugi aidata voi voivad isegi
takistada korgete eelteadmistega Opilaste teadmiste ja oskuste arengut. Peamine probleem
eelteadmiste printsiibi juures puudutab t6omédlu informatsiooni seotust informatsiooniga,

mis paikneb pikaajalises mélus. Esitades iiksikasjalikud selgitavad juhendid korgete eel-
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teadmistega Opilastele, vOib see takistada juba olemasolevate skeemide rakendamist.

(Kalyuga, 2005).

Erinevad uuringud on ndidanud mitmikesitluste (multiple representations) positiivset moju
Oppimise kognitiivsetele protsessidele ja dpilaste probleemilahendamisoskustele.
Mitmikesitlustel on kolm peamist funktsiooni: nad annavad tdiendavat informatsiooni, et
toetada Oppimist. Neid saab kasutada seoste loomiseks ja kolmandaks, nad aitavad konst-

rueerida siigavamat arusaamist (Ainsworth, 1999).

1.2 Animatsioonide abil dppimine

Visuaalse info iiks esitamise vorme on animatsioon (Mayer & Moreno, 2002). Animat-
siooni defineeritakse kui pildilist esitust, mis muudab oma struktuuri voi teisi omadusi aja
jooksul (Schnotz & Lowe, 2008). Animatsioone kasutatakse sageli Opetamisel, et aidata
Opilastel paremini aru saada keerulistest protsessidest, mis muutuvad ajas ja ruumis

(Ainsworth & VanLabeke, 2004).

Animatsioonidel saab eristada kolme osa: pilt, liikumine ja simulatsioon. Pilt on pildilise
esitusviisi vorm ja animatsioon kujutab liikumist. Animatsioon koosneb objektidest, mis on

tekitatud simulatsioonimeetodiga (Mayer & Moreno, 2002).

Animatsioonidel kujutatud komponentidega toimub tavaliselt kolme tiilipi muutusi:

e vormi muutused ehk transformatsioonid;

e positsiooni muutused ehk translatsioonid;

e iilemineku muutused ehk transitsioonid.
Transformatsiooni puhul toimuvad muutused objektide kuju, suuruse ja struktuuriga.
Translatsiooni korral toimuvad objekti asukoha muutused. Transitsiooni korral vdivad vi-

suaalselt esitatud osad kaduda ja uuesti ilmuda (Lowe, 2003).

Animatsioonide moju Oppimisele on uuritud palju ning on leitud nii positiivseid kui ka

negatiivseid kiilgi.



Animatsioonide eeliseks on info diinaamilisus (Lowe, 2003). Pildilised kujutavad represen-
tatsioonid (animatsioonid) aitavad vorreldes siimboliliste kirjeldavate representatsioonide-
ga (staatilised pildid) luua Oppijal relevantse sisemise representatsiooni (Schnotz &
Bannert, 2003). Kuna animatsioonid on pidevad, annavad nad rohkem informatsiooni kui
staatilised pildid. Néiteks on animatsioonidel koik protsessides toimuvad muutused niida-
tud viikeste iiksteisele jargnevate ssmmudena (Betrancourt & Tversky, 2000).

Ka on animatsioonide puhul vdimalik protsesse uuesti alustada ja peatada ning tinu sellele

saab keskenduda eri osadele ja tegevustele (Marbach-Ad jt., 2008).

PGhjus, miks animatsioonid voivad olla vdheefektiivsed, on nende lithiaegsus. Paljud ani-
matsioonid esitlavad diinaamilist muutuvat informatsiooni konstantsel kiirusel. Sellisel
juhul voib Oppijal olla keeruline toddelda informatsiooni, mis on ndhtav ainult liihikest
aega (Ainsworth & VanLabeke, 2004). Uhilduvuse printsiibiga (concruence principle)
saab pohjendada animatsiooni vaheefektiivsust, kui opitav protsess ei ole diinaamiline voi
protsessi diinaamilisusest arusaamine pole protsessi modistmiseks vajalik (Tversky jt.,
2002). Animatsioonide puuduseks on ka see, et nende abil dppides vdib Opilasel tekkida
toomailu iilekoormus vdi alakoormus. Ulekoormuse puhul saadakse korraga liiga palju in-
formatsiooni ning voib tekkida vale arusaamine. Alakoormuse korral ei pea dpilased piisa-
valt pingutama, nad teavad animatsioonis ndidatavaid asju juba varem ning nad ei mdtle
kaasa. Sellistel juhtudel pole dpiprotsessi tulemus sugugi parem kui ilma animatsioonideta

oppides (Lowe, 2003).

Kognitiivse koormuse teooria (cognitive load theory) jargi on optimaalsed need dppimis-
tingimused ja metoodikad, mis arvestavad inimese kognitiivse toimimisega. Opilaste t66-
milu on oma mahult ja kestuselt piiratud ning seda tuleks arvesse votta dppematerjalide
koostamisel. Animatsioonid on sageli lithiaegsed ning see tekitab korge kognitiivse koor-

muse toomaélule (Sweller jt., 1998).

Animatsioonide kasutamise kohta Opetamisel ja Oppimisel on antud jargmisi soovitusi
(Barak & Dori, 2011; Hoffler & Leutner, 2007) :
e animatsioone tuleks kasutada juhul, kui on tegemist keeruliste ruumiliste struktuu-
ride ja diinaamiliste protsessidega,
e animatsioone peaks siduma sonaliste selgitustega,
¢ neid tuleks kasutada ainult siis, kui need on otseselt seotud dppekavaga,
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¢ neil peaks olema oluline tdiendav panus dpiprotsessi,
e nad peaksid kaasa aitama aktiivsele Oppimisele,
e neid ei peaks kasutama, kui Opilastel on vdimalik kujutada ette ndhtust ka ilma

animatsioonita.

Mitmetes uuringutes on analiiiisitud ka liikumatute piltide ja animatsioonide erinevusi.
Lewalter (2003) uuris animatsioonide ja liikumatute piltide erinevusi nende mdjust dppi-
misele. Ta leidis, et dliinaamiliste protsesside esitamiseks on animatsioonid paremad, kuid
faktide dppimisel ei olnud vahet, kas kasutati animatsioone voi staatilisi pilte (Lewalter,

2003).

1.3 Geneetikast arusaamine

Molekulaargeneetika muutus aktuaalseks 20. sajandi teisel poolel, kui Watson ja Crick
avastasid DNA struktuuri. Ténu sellisele avastusele tekkisid mitmed uued erialad, nagu
nditeks geenitehnoloogia ning see mdjutas ka mitmeid olemasolevaid erialasid (Marbach-

Ad jt., 2008).

Geneetika Oppimine on paljude dpilaste jaoks keeruline ja see ei motiveeri neid (Tsui ja
Treagust, 2003). Mitmed teadlased arvavad, et geneetikat peaks hakkama Opetama juba
noortele Opilastele, samas kui teised leiavad, et noorematel kui 16-aastastel ei ole kogni-
tiivne tase veel nii arenenud, et geneetikast aru saada (Deadman & Kelly, 1978). On ka
leitud, et paljudel iile 17-aasta vanustel dpilastel ning isegi iilidpilastel on raskusi moleku-
laargeneetika Oppimisel. Hallden (1988) intervjueeris dpilasi evolutsiooni ja geneetika osas
peale nende teemade koolis ldbimist. Opilased olid ka ise iillatunud, et nad ei osanud luua

loogilisi seoseid kromosoomide ja geenide ning Mendeli seaduse ja meioosi vahel.

Teadlased on leidnud mitmeid pohjusi, miks geneetika Gppimine on Opilaste jaoks raske.

Uks pdhjus, miks geneetikast arusaamine on raske, on keerulised abstraktsed mdisted ja
protsessid (Knippels jt., 2005). Kuna protsessid toimuvad erinevatel tasanditel, nagu gee-
nid, rakud, koed, organid, on dpilastel neid raske seostada. Kui geneetikat dpetatakse mak-

rotasandil, siis Opilased saavad sellest aru. Mikro- ja molekulaarsel tasandil nad aga ei



moista seoseid geneetiliste tunnuste ja geneetilise materjali vahel (Hallden, 1988). Aru-
saamatuks muudab asja ka see, et Opilased neid protsesse ise otseselt kogeda ei saa
(Marbach-Ad & Stavy, 2000). Banet ja Ayuso (2000) leidsid, et sisukas arusaamine genee-

tikast nduab teatud tasemel abstraktset motlemist.

Arusaamine molekulaargeneetikast nduab moistmist erinevatest ontoloogilistest tasemetest
— informatsiooni tasand, mis sisaldab geneetilist informatsiooni ja fiilisiline tasand, mis
sisaldab hierarhiliselt organiseeritud biofiiiisikalisi liksuseid nagu valgud, rakud, koed jne.
See kaardistamine nduab arusaamist sellest, mida geneetiline informatsioon méérab ja kui-

das fiiiisiliste iiksuste siisteem vahendab selle moju (Duncan & Reiser, 2007).

Geneetiliste protsesside moistmiseks on vaja tunda kolme omavahel seotud kontseptuaalset
tasandit (Stewart jt., 2005):
e geneetiline mudel — parandumise seaduspirasused;
e meiootiline mudel — protsessid rakus, mis tulemusena toimub geenide
rekombinatsioon ja iilekandumine jargmistele pdlvkondadele;

¢ molekulaarne mudel — geene ja nende bioloogilist tulemit siduvad mehhanismid.

Keeruliste geneetiliste protsesside selgitamiseks kasutatakse sageli arvutimudeleid. Tsui ja
Treagust (2007) on leidnud, et mitmikesitluste kasutamine aitas kaasa Opilaste ettekujutu-
sele geenist. Marbach-Ad, Rotbain ja Stavy (2008) usuvad, et molekulaargeneetika nidhtusi
ja protsesse saab animatsioonide abil paremini moista mitmetel pohjustel. Esiteks saab
animatsioonidega kujutada molekulide struktuuri ja omavahelisi seoseid. Samuti saavad
Opilased arendada oma kujutlemisvdimet ning voimet modelda keemilistest protsessidest

molekulaarsel tasandil.

Ka kidesolev to66 uurib arvutimudelite tulemuslikkust molekulaargeneetikast arusaamisel.
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2. Materjalid ja metoodika

Vastavalt t60 eesmirkidele viidi 11. klasside Opilaste seas 1dbi eksperiment, mille kdigus
kasutati veebipdhise dpikeskkonna ,,Rakumaailm* geneetilise koodi ja valgu siinteesi mu-
deleid. Uuringu jaoks vajalike andmete kogumiseks koostati geneetilise koodi ja valgusiin-

teesi teemalised todlehed ning eel- ja jarelkiisimustikud.

2.1 Uuringu ulesehitus

2012. aasta kevadel viidi 1dbi eksperiment 11. klassi dpilastega kahest Tartu koolist, mille
kéigus rakendati veebipdhise dpikeskkonna ,,Rakumaailm* kahte mudelit: geneetiline kood
ja valgu siintees. Uuring koosnes neljast osast (joon. 1): 1) eelkiisimustik, 2) tund arvuti-
klassis valgu siinteesi mudeli ja todlehega, 3) tund arvutiklassis geneetilise koodi mudeli ja
toolehega ning 4) jarelklisimustiku tditmine. Uuring viidi koolides 1dbi peale vastavate

teemade ldbimist.

Valgusiinteesi mudeli 2., 3. ja 4.

Eelkiisimustik | .| varant Jirelkiisimustik

Geneetilise koodi mudeli 2., 3.
ja 4. variant

4

Toolehed

Joonis 2. Uuringu kavand

Uuringu alguses tditsid Opilased eelkiisimustiku, mille abil tehti kindlaks dpilaste esialgne
arusaamine geneetilise koodi ja valgusiinteesi protsessidest. Eelkiisimustiku tiitmine vottis

aega 20 minutit.

Jargnevalt toimusid kaks arvutitundi, molema tunni kestvus oli 45 minutit. Uuringus osale-
nud dpilased td6tasid esimeses tunnis valgusiinteesi mudeliga ja teises geneetilise koodi
mudeliga. Mdlemal mudelil lahendati 2., 3. ja 4. varianti. Mudeliga to6tades tdideti samal

ajal ka vastava mudeli to6lehte.
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Arvutiklassi tundidele jdrgnevas tunnis tditsid Opilased jarelkiisimustiku, et kontrollida
rakendatud mudelite mdju arusaamisele nendest protsessidest. Jarelkiisimustiku tditmiseks

kulus dpilastel 20 minutit.

2.2 Valim

Magistritooks vajalike andmete kogumiseks moodustati mugavusvalim (Cohen jt., 2007).
Loppvalimi moodustasid 103 Opilast kahe Tartu kooli 11. klassidest: Tartu Kommertsgiim-
naasiumist (n=36) ja Tartu Kivilinna Glimnaasiumist (n=67). Loppvalimisse kuulusid opi-
lased, kes olid tditnud eel- ja jdrelkiisimustiku ning osalenud mdlemas arvutitunnis. And-

meid koguti 2012. aasta mértsis ja aprillis.

Pilootuuring instrumentide valideerimiseks viidi 14bi 2010. aasta detsembris, valimisse

kuulus 31 dpilast Mart Reiniku Giimnaasiumi 12. klassidest.

2.3 Opikeskkond

Veebipdhine dpikeskkond ,,Rakumaailm* (http://bio.edu.ee/mudelid) on loodud Tartu Uli-
kooli loodusteadusliku hariduse keskuses. Opikeskkonnas saab mudelite vahendusel tutvu-
da paristuumses rakus toimuva 10 bioloogilise protsessiga. Neist enamikku késitletakse ka

koolibioloogia giimnaasiumiosas.

Opikeskkonnas on mudelid jirgnevate protsesside kohta: membraantransport, gliikoosi
lagundamine, fotosiintees, DNA siintees, geenide avaldumine, RNA siintees, valgusiintees,
geneetiline kood, lihasraku kokkutdmbumine ja siinaps. Igal mudelil on neli varianti. Kahe
esimese variandi puhul tuleb lisada mudelile sobivaid molekule voi rakuosi, nii et vastav
bioloogiline protsess {iilesandes esitatud viisil to6le hakkaks. Kahes jdrgnevas variandis
protsess juba to6tab, kuid Opilasel tuleb seda muuta, et saada teistsugune tulemus. Mudeli-

ga tootamisel on Opilasele abiks teoorialeht ja kasutusjuhend.

Opikeskkond ,,Rakumaailm“ koosneb Opilase-, dpetaja- ja administraatorikeskkonnast.

Opetajakeskkonna kasutamiseks on vaja ennast eelnevalt kasutajaks registreerida ning sis-
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se logida. Opetajakeskkonda sisenedes avaneb koolide tabel, kus saab méérata igale klas-
sile sobiva mudeli ja iilesandevariandi. Ulesande valimisega moodustab programm selle-
le viiesiimbolilise koodi, millega Opilased saavad keskkonda siseneda. Selle koodiga si-
senenud Opilaste teostatud operatsioonide tulemused ja lisakiisimuste vastused salvestu-
vad dpetajakeskkonda. Opetajakeskkonnas saab méirata, kas dpilane peab lisakiisimuste-
le vastama. Kiesolevas ts lisakiisimusi ei kasutatud. Ulesannete lahendamise eest pa-

neb programm Opilasele ka hinde.

Opilasekeskkonnas tootavad dpilased dpetaja poolt miiratud mudelivariandiga. Kesk-
konda sisenedes sisestab Opilane oma ees- ja perekonnanime ning Opetaja antud koodi.
Opikeskkonnas saab todtada ka ilma registreerumata, kuid sellisel juhul nende andmed ei

salvestu.
Administraatorikeskkonda kasutavad ,,Rakumaailma* loojad ja arendajad.

»Rakumaailma* mudelid jagunevad kahte ossa: vasakul on hoidla molekulide vdi rakuosa-

dega ning paremal t66laud animatsiooniga (joonis 3).
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Joonis 3. Kuvapilt mudelite iilesehitusest.

Mudeliga t66 alustamiseks tuleb kdigepealt valida sobiv variant ning vajutada nupule

»Kinnita®, peale mida kdivitub animatsioon. Mudeli alumises servas on todiilesanne. Hoid-
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last saab lohistada molekule toédlauale ja vajadusel ka sealt tagasi hoidlasse. Peale sobiva
molekuli todlauale viimist tuleb vajutada nupule ,,Edasi. Kui valitud molekul oli vale, siis
ilmud ekraanile veateade. Siis tuleb viia toodud molekule tagasi hoidlasse ning valida uus.
Kui animatsioon 15peb, siis ndeb dpilane, mitu diget ja valet operatsiooni teostati ning mis

on tema hinne. Hinne moodustus digete ja valede operatsioonide alusel.

Ulesannete lahendamisel on dpilastele abiks teoorialeht ja mudeli kasutusjuhend, nende
kohta on mudelil juures vastavad nupukesed ,,Teooria“ ja ,,Abi“. Teoorialehelt saab vaja-
likke teadmisi mudelil kujutatud protsessidest arusaamisest. Kasutusjuhend selgitab, kuidas

mudelit digesti kasutada.
Kéesolevas uuringus kasutati ,,Rakumaailma* geneetilise koodi ja valgusiinteesi mudeleid.
2.3.1. Valgustunteesi mudel

Valgusiinteesi mudeli abil saab uurida geneetilise info realiseerumist ning seda, kuidas
mRNA nukleotiidide muutmine mdjutab valgu aminohappelist jérjestust.
Sellel mudelil on neli varianti, uuringus osalenud Opilased kasutasid 2., 3. ja 4. varianti.

Teise variandi puhul on molekulide hoidlas kuus erinevat tRNA molekuli (joonis 4).
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» - o
molekulid — BB S® . P ae i;
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Joonis 4. Valgusiinteesi 2. mudelivariandi kuvapilt.
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Mudeli teise variandi tooiilesandes tuli Opilasel jélgida animatsiooni ja selle peatudes lisa-
da vajalik molekul translatsiooni edasiseks toimumiseks. tRNA lisamiseks tuli hoidlast

valida sobiv nukleotiid ja tuua see tdolauale.

Mudeli kolmandas ja neljandas variandis tuli dpilasel jdlgida animatsiooni ja selle 16ppedes
lisada vajalikke molekule, et saada kindla aminohappelise jérjestusega peptiid. Muuta oli
vaja ka koodoni iihte nukleotiidi. 3. ja 4. variandi puhul oli hoidlas seitse erinevat molekuli

— neli tRNA molekuli, kaks ribonukleotiidi ja desoksiiribonukleotiid (joonis 5).
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'*_ juhendit
liigu edasi J lilgu algusse

Joonis 5. Valgusiinteesi 4. mudelivariandi kuvapilt.

Nukleotiidi vahetamiseks tuli teha kldps vahetataval nukleotiidil ja siis tuua hoidlast t66-

lauale sobiv nukleotiid.

Mudeli kasutamisel aitasid Opilast kasutusjuhend ja teoorialeht. Teoorialehelt sai dpilane
teadmisi mudeli kasutamiseks, samuti oli teoorialehel selgitatud pohimdisteid ja protsesse.
Kasutusjuhendis selgitati, mida saab mudeliga uurida ning kuidas vahetada nukleotiide ja

lisada molekule.

2.3.2. Geneetilise koodi mudel

Geneetilise koodi mudeliga saab uurida geneetilise info realiseerumist ja seda, mil viisil

mojutab geneetiline kood siinteesitavaid valke.

15



Mudel jaguneb kaheks osaks — paremal on todlaud animatsiooniga ning vasakul geneetilise

koodi tabel ja hoidla nelja erineva nukleotiidiga (joonis 6).
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Joonis 6. Geneetilise koodi mudeli kuvapilt.

Alustamiseks tuleb klikkida nupul ,,Kinnita®“, mille jérel ilmub to6lavale DNA 15ik ja kéi-
vitub animatsioon. Animatsioon néitab, kuidas siinteesitakse selle DNA iihe ahelaga komp-

lementaarne mRNA molekul ja seejdrel peptiid.

Geneetilise koodi mudelil on neli varianti, igal variandil on kaks raskusastet. Lihtsamates
variantides on to6laual DNA, mRNA ja peptiid. Raskemates variantides kaob mRNA peale

animatsiooni 1dppu.

Mudeliga tootades tuleb Opilasel vahetada nukleotiide DNA ahelas, et saada iilesandes
ndutud jérjestusega peptiid. Vahetada saab neid nukleotiide, mis hakkasid vilkuma. Opilas-
tel on kasutamiseks ka geneetilise koodi tabel, mille jargi saab otsustada, millist nukleotiidi

vahetada.

Uuringus osalenud dpilased kasutasid geneetilise koodi mudeli 2., 3. ja 4. varianti. Teises
variandis tuli Opilasel vahetada DNA ahelas kolmest vilkuvast nukleotiidist kaks, et saada
valgu aminohappelises jirjestuses kaks muutust. Kolmandas variandis oli vaja muuta DNA

ahelas kolmest vilkuvast nukleotiidist kahte, et saada peptiidi aminohappelises jérjestuses
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iiks muutus. Neljandas variandis tuli dpilasel muuta kolmest vilkuvast nukleotiidist kaks, et
saada iiks muutus peptiidi aminohappelises jirjestuses ning valgusiintees 10peks varem.
Sobiva nukleotiidi sai lohistada asendatava nukleotiidi kohale ning vajutada nupule ,,Eda-

{66

S1.

Mudeli kasutamisel aitasid Opilaste kasutusjuhend ja teoorialeht. Kasutusjuhendist sai tea-
da, mida saab mudeliga uurida, kuidas mudelit kasutada ning millised on mudeli osad.

Teoorialeht aitas Opilastel aru saada mudeli protsessidest ja komponentidest.

2.4 Kirjalikud kusimustikud

Kéesoleva magistritoo uurimiskiisimustele vastuste saamiseks koostati eel- (lisa 1) ja jarel-
kiisimustikud (lisa 2). Eelkiisimustikuga selgitati Opilaste esialgne arusaamine vastavatest
protsessidest, jarelkiisimustikuga uuriti mudelite kasutamise tulemuslikkust. Eel- ja jirel-

kiisimustik olid identsed, kuid muudetud oli kiisimuste jérjekorda.

Eel- ja jérelkiisimustik koosnes neljast kiisimusest, iga kiisimus omakorda koosnes mitmest

alakiisimusest. Koik kiisimused olid vabavastuselised.

Eelkiisimustiku esimese kiisimusega taheti teada kolme geneetilise info realiseerumises
osaleva molekuli peamisi funktsioone. Teine kiisimus tuli vastata joonise pohjal, kust tuli
ara tunda komponendid, millele oli noolega viidatud. Lisaks tuli vastata selle pildi pdhjal
viiele kiisimusele. Kolmandas iilesandes tuli vastata kolmele kiisimusele geneetilise info
realiseerumises osalevate molekulide omavaheliste seoste kohta. Eelkiisimustiku neljandas

ilesandes oli esitatud geneetilise koodi tabel, mille abil tuli vastata kuuele kiisimusele.

Eel- ja jarelkiisimustiku analiilisiga sooviti leida vastus esimesele uurimiskiisimusele: kui-
das areneb 11. klassi Opilaste arusaamine geneetilise info realiseerumises osalevate mole-
kulide iilesannetest? Arusaamist geneetilise info realiseerumises osalevate molekulide
tilesannetest uuriti eelkiisimustiku esimese kiisimusega (jarelkiisimustiku kolmas kiisimus).
Selle kiisimuse juures taheti teda kolme molekuli peamisi funktsioone. Need molekulid

olid tRNA, mRNA ja DNA.
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Teise uurimiskiisimusega taheti teada, kuidas areneb 11. klassi dpilaste arusaamine genee-
tilise info realiseerumises osalevate molekulide omavahelistest seostest. Geneetilise info
realiseerumises osalevate molekulide omavaheliste seoste kohta olid eelkiisimustikus kii-
simused 3 ja 4 (jarelkiisimustikus 1 ja 2). Kolmanda kiisimuse juures oli vaja vastata kol-
mele kiisimusele molekulide omavaheliste seoste kohta. Neljandas kiisimuses oli vaja la-

hendada tilesanded, kasutades geneetilise koodi tabelit.

Kolmanda uurimiskiisimusega taheti selgitada, kuidas areneb Opilaste visuaalse info ana-
liliisioskus mudelikasutuse tulemusena. Opilaste visuaalse info analiiiisioskusi hinnati eel-
ja jarelkiisimustiku joonise pdhjal vastatavate kiisimuste alusel. Eelkiisimustikus késitles
seda 2. kiisimus (jarelkiisimustiku 4), kus oli vaja pildilt dra tunda viidatud molekulid ja

komponendid ning vastata selle pildi pohjal viiele kiisimusele.

2.5 Toolehed

Kéesolevas t60s kasutati mudelitega tootamiseks valgusiinteesi (lisa 3) ja geneetilise koodi

(lisa 4) teemalisi toolehti.

Selleks, et Opilased tutvuksid esmalt mudeli teooriaosaga, oli kummagi todlehe alguses
kolm kiisimust, millele sai vastata teoorialehe pdhjal. Jairgmised iilesanded kasitlesid mu-
delil toimuvaid protsesse ning jagasid Opilasele juhiseid mudelite kasutamiseks. To6lehe
16pus oli kiisimus, millele tuli vastata, kasutades mudeli abil saadud teadmisi. Valgusiin-
teesi todlehel kiisiti Opilastelt selgitust, kuidas mRNA nukleotiidide vahetused mojutavad
valgu aminohappelist jirjestust. Geneetilise koodi todlehel tuli dpilastel viimase kiisimuse

juures selgitada, kuidas DNA jirjestuse muutmine muudab peptiidi jarjestust.

2.6 Andmeanaluus

Eel- ja jarelkiisimustiku andmed kodeeriti ning kanti MS Excel 2007 tabelisse. Opilaste
vastused eel- ja jarelkiisimustikes kodeeriti jargmiselt: 2 — vastus dige, 1 — vastus osaliselt

oige, 0 — vastus vale vdi puudub.
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Andmete edasiseks analiilisiks kasutati statistikaprogrammi IBM SPSS 18 (Statistical
Package of Social Studies) Wilcoxon signed-ranks testi. Wilcoxon signed-ranks testiga
hinnati Opilaste arusaamise ja visuaalse info analiilisioskuse arengut todlehtede ja arvuti-
mudelite rakendamise tulemusena. Kuna andmed ei vastanud normaaljaotusele, kasutati

mitteparameetrilist statistikat (Howitt & Cramer, 2005).
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3. Tulemused ja arutelu

Magistritoole seatud eesmérkide saavutamiseks kasutati eel- ja jarelkiisimustikku, arvuti-
pohiseid geneetilise koodi ja valgusiinteesi mudeleid ning toolehti. Saadud andmed vai-
maldasid hinnata arvutimudelitega teostatud operatsioonide ja todlehtede mdju dpiprotses-

si tulemuslikkusele ja visuaalse info analiilisioskusele.

3.1 Mudelite rakendamise mdju arusaamisele molekulide tlesannetest

Kéesoleva magistritoé esimese uurimiskiisimusega sooviti selgitada, kuidas areneb 11.
klassi Opilaste arusaamine geneetilise info realiseerumises osalevate molekulide {ilesanne-
test. Uurimiskiisimusele vastuse saamiseks analiiiisiti eel- ja jarelkiisimustiku vastuseid

Wilcoxon signed-rank testiga.

Geneetilise info realiseerumises osalevate molekulide iilesannete kohta oli eelkiisimustikus
kiisimus nr. 1. Selle kiisimuse juures oli vaja teada kolme molekuli — DNA, tRNA ja
mRNA — funktsioone. Maksimaalselt andis iga kiisimus kaks punkti. Tulemused on esita-

tud tabelis 1.

Tabel 1. Opilaste (n=103) arusaamise areng molekulide funktsioonidest eel- ja jérelkiisi-

mustiku vastuste alusel analiitisituna Wilcoxon signed-rank testiga.

Molekul Eelkisimustik | Jarelkisimustik 7
(max=2) (max=2) P
DNA 1,61 (81%) 1,79 (89%) -1,732 <0,05
tRNA 1,42 (71%) 1,67 (84%) 2,137 <0,05
mRNA 1,03 (51%) 1,44 (72%) -3,063 <0,05
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Tabelis 1 on toodud keskmised punktisummad, mis molekulide funktsioonidele vastates
saadi. Oige vastus andis kaks punkti, kokku oli vdimalik saada selle iilesande eest kuus
punkti. Pdrast mudelite ja toolehtedega todtamist oli Opilaste arusaamine nii DNA, tRNA
kui ka mRNA funktsioonidest arenenud statistiliselt olulisel mééral. Kdige vihem arenes
Opilaste arusaamine DNA funktsioonist (Z=-1,732; p<0,05), kuid selle kiisimuse eest saa-
dav punktisumma oli juba eelkiisimustikus kdige suurem, selle eest saadi keskmiselt 1,61
punkti ehk 81% maksimumist. Jarelkiisimustikus saadi keskmiselt 1,79 punkti, mis on 89%
maksimumist. Jérelikult paranesid tulemused 8%. Kdige vdhem punkte nii eel- kui ka ja-
relkiisimustikus saadi mRNA funktsioonile vastamise eest. Samas oli dpilaste areng selle
kiisimuse puhul kdige suurem (Z=-3,063; p<0,05). Eelkiisimustikus saadi mRNA funkt-
sioonile vastates keskmiselt 1,03 punkti ehk 51% maksimumist ja jarelkiisimustikus 1,44
ehk 72% maksimumist. Tulemused paranesid seega 21%. tRNA funktsioonile vastates saa-
di eelkiisimustikus keskmiselt 1,42 punkti ja jarelklisimustikus 1,67 punkti. Selle kiisimuse

puhul arenesid tulemused 13%.ning areng oli statistiliselt oluline (Z=-2,137; p<0,05).

Keskmine saadud punktisumma kolme molekuli kohta summeerituna on néidatud joonisel

7.

4,89 (82%)

4,06 (68%)

Keskmine punktisumma (max=6)
w

Eelktsimustik Jarelklsimustik

Joonis 7. Opilaste (N=103) arusaamine molekulide funktsioonidest eel- ja jarelkiisimusti-

ku vastuste alusel analiitisituna Wilcoxon signed-rank testiga (Z=-3,234; p<0,01).

Joonisel 7 on ndha keskmine tulemus, mis saadi, vastates kolme molekuli funktsioonile.
Kuna iga dige vastus andis kaks punkti, siis maksimaalselt oli voimalik saada kuus punkti.

Eelkiisimustikus saadi sellele kiisimusele vastates keskmiselt 4,06 punkti, mis on 68%
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maksimumist ning jérelkiisimustikus 4,89 punkti ehk 82% maksimumist. Seega tulemused
paranesid 14%. Mudelite ja toolehtedega todtanud Opilaste arusaamine molekulide funkt-

sioonidest arenes statistiliselt olulisel médral (Z=-3,234; p<0,01).

Opilaste eel- ja jarelkiisimustike vordlusest selgus, et mudelite ja toolehtede rakendamine
aitas kaasa Opilaste arusaamisele geneetilise info realiseerumises osalevate molekulide
iilesannetest. Opilaste arusaamises toimus statistiliselt oluline areng. Ka varasemates
uuringutes on joutud jareldustele, et arvutimudelite kasutamine aitab kaasa Opilaste aru-

saamisele geneetilistest protsessidest (Tsui & Treagust, 2003; Marbach-Ad jt., 2008).

3.2 Arusaamise areng molekulide omavahelistest seostest

Magistritdo teise uurimiskiisimusega taheti teada, kuidas areneb 11. klassi Opilaste arusaa-
mine geneetilise info realiseerumises osalevate molekulide omavahelistest seostest. Uuri-
miskiisimusele vastuse saamiseks analiilisiti eel- ja jarelkiisimustiku vastuseid Wilcoxon

signed-rank testiga.

Geneetilise info realiseerumises osalevate molekulide omavahelistest seostest arusaamist

uuris eelkiisimustiku kiisimus nr. 3. Tulemused selle kiisimuse kohta on ndidatud tabelis 2.

Tabel 2. Opilaste (n=103) arusaamise areng molekulide vahelistest seostest eel- ja jarelkii-

simustiku vastuste alusel analiiiisituna Wilcoxon signed-rank testiga.

Seos Eelkisimustik Jarelkisimustik 7
(max=2) (max=2) P
DNA-mRNA 0,77 (38%) 1,34 (67%) -3,873 <0,05
mRNA-valk 0,49 (24%) 0,65 (28%) -1,396 >(0,05
DNA-valk 0,37 (18%) 0,84 (40%) -3,565 <0,05

Iga Gige seose eest oli voimalik saada kaks punkti. Tabelis 2 on toodud keskmised saadud
punktisummad. Eelkiisimustikus oskasid dpilased kdige paremini vastata kiisimusele, kui-
das DNA jirjestuse muutmine mdjutab mRNA jérjestust (tabel 2). Eelkiisimustikus oli

keskmine saadav punktisumma selle kiisimuse eest 0,77. Jarelkiisimustikus saadi sellele
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kiisimusele vastates keskmiselt 1,34 punkti. Selle kiisimuse puhul oli ka dpilaste arusaami-
se areng koige suurem (29%) ja statistiliselt oluline (Z=-3,873; p<0,05). Kdige vdhem,
statistiliselt mitteolulisel médiral, arenes Opilaste arusaamine mRNA-valk seose kohta (Z=-
1,396; p>0,05). Kiisimuse eest, kuidas mRNA nukleotiiidse jarjestuse muutumine mojutab
valgu aminohappelist jirjestust, saadi eelkiisimustikus keskmiselt 0,49 punkti ehk 24%
maksimumist ja jérelkiisimustikus 0,65 punkti ehk 28% maksimumist. Kolmest seosest
koige vihem oskasid Opilased eelkiisimustikus vastata DNA-valk seose kohta. Selle eest
saadi eelkiisimustikus keskmiselt 0,37 punkti ning jérelkiisimustikus 0,84 punkti ning eri-
nevus oli statistiliselt oluline (Z=-3,565; p<0,05).

Keskmine saadud punktisumma kolme molekuli kohta summeerituna on niidatud joonisel

8.

3 2,83 (47%)

6)

2,5

1,61 (27%)
1,5

Keskmine punktisumma (max

Eelkisimustik Jarelktsimustik

Joonis 8. Opilaste (n=103) arusaamine molekulide vahelistest seostest eel- ja jirelkiisimus-

tiku vastuste alusel analiitisituna Wilcoxon signed-rank testiga (Z=-3,821, p<0,01).

Joonisel 8 on néha, et dpilaste arusaamine molekulide vaheliste seoste kohta eelkiisimusti-
ku kiisimuse nr. 3 pdhjal arenes statistiliselt olulisel médéral (Z=-3,821, p<0,01). Maksi-
maalselt oli voimalik saada kuus punkti. Eelkiisimustikus oli keskmine saadud punkti-
summa 1,61 ehk 27% maksimumist ja jarelkiisimustikus 2,83 ehk 47% maksimumist. See-

ga paranesid tulemused 20%.
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Arusaamist molekulide omavahelistest seostest uuris ka eelkiisimustiku neljas kiisimus,
kus tuli vastata kiisimustele geneetilise koodi tabeli pohjal. Kooditabeli pohjal vastatavate

kiisimuste tulemused on naidatud tabelis 3.

Tabel 3. Opilaste (n=103) arusaamise areng geneetilise koodi tabeli pdhjal vastatavatele

kiisimustele eel- ja jarelkiisimustiku vastuste alusel analiitisituna Wilcoxon signed-rank

testiga.
) Eel- Jarel-
Kusimus ) ] ) ]
. L . kusimustik | kisimustik 4 p
(ktsimuse nr. eelksimustikus)
(max=2) (max=2)
Peptiidi Jarjestljs? moodustamine DNA 0.60 (30%) 0.92 (46%) | -2.530 <0,05
pohjal (4.1.a)
DNA jirjestuse muutmine nii, et peptiid
jadks samaks (4.Lb) 0,66 (30%) 0,92 (45%) | -2,088 <0,05
DNA jérjestuse muutmine kolmeamino-
happelise peptiidi saamiseks (4.1.c) 0,24 (12%) 1,06 (53%) | -6,484 | <0,001
Kindla jdrjestusega peptiidi saamiseks o 0
vajalikud tRNA antikoodonid (4.11.a) 0,74 37%) | 1,58 (77%) | -6,021 ) <0,001
Kindla jérjestusega peptiidi saamiseks 0 R
vajalik mRNA jarjestus (4.ILb) 0,44 (22%) | 1,32(66%) | -6,301 | <0,001
mRNA jérjestuse muutmine kindla o 0
jérjestusega peptiidi saamiseks (4.11.c) 0,22 (11%) 0,92 (45%) | -6,390 | <0,001

Maksimaalselt oli iga kiisimuse eest vOimalik saada kaks punkti. Tabelis 3 on niha, et aru-
saamise areng oli kdige suurem kiisimuse puhul, millele vastamiseks pidid dpilased viima-
seks koodoniks stoppkoodoni jérjestuse (Z=-6,484, p<0,001). Eelkiisimustikus saadi selle
kiisimuse eest 0,24 punkti ehk 12% maksimumist ja jarelkiisimustikus 1,06 punkti ehk
53% maksimumist. Tulemused paranesid jérelikult 41%. Kodige vidiksem oli arusaamise
areng kiisimuse puhul, kus taheti teada, millist DNA nukleotiidi saaks muuta, et valgu jér-
jestus ei muutuks (Z=-2,088, p<0,05). Eelkiisimustikus saadi selle kiisimuse eest keskmi-
selt 0,66 punkti ja jarelkiisimustikus 0,92 punkti. Kdige vdiksem keskmine punktisumma,
0,22 ehk 11% maksimumist, saadi eelkiisimustikus kiisimuse puhul, kus taheti teada, mil-
list mRNA nukleotiidi on vaja vahetada, et saada peptiid etteantud jérjestusega. Jarelkiisi-

mustikus oli sama kiisimuse eest keskmine tulemus 0,92, mis on 45% maksimumist. Tule-
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mused paranesid seega 34%. Areng oli statistiliselt oluline (Z=-6,390, p<0,001). Ka koigi

teiste kiisimuste puhul oli arusaamise areng statistiliselt oluline.

Keskmine saadud punktisumma geneetilise koodi tabeli pohjal vastatavate kiisimuste kohta

summeerituna on ndidatud joonisel 9.

7 6,6 (55%)

2,88 (24%)

Keskmine punktisumma (max=12)

Eelklisimustik Jarelklisimustik

Joonis 9. Opilaste (n=103) digete vastuste osa kooditabeli pdhjal vastatavatele kiisimustele

analiiiisituna Wilcoxon signed-rank testiga (Z=-6,778; p<0,001).

Joonisel 9 on néha, et vorreldes kooditabeli pdhjal vastatavate kiisimuste tulemusi eel- ja
jarelkiisimustiku pohjal, on Opilaste arusaamine arenenud statistiliselt olulisel mééral (Z=-
6,778; p<0,001). Maksimaalselt oli vdimalik saada 12 punkti. Eelkiisimustikus oli keskmi-
ne saadav punktisumma 2,88, mis oli 24% maksimumist ja jarelkiisimustikus 6,6 ehk 55%

maksimumist. Tulemus paranes 31%.

Opilaste eel- ja jérelkiisimustike vastuste analiiiisimisega selgus, et mudelite ja tddlehtede
rakendamise tulemusena Opilaste arusaamine geneetilise info realiseerumises osalevate
molekulide omavahelistest seostest arenes statistiliselt olulisel méaéral. Statistiliselt mitte-
oluline areng oli ndha vaid iihe kiisimuse juures, mis uuris mRNA jérjestuse muutumise
mdju valgu jarjestusele, ent ka selles kiisimuses olid jérelkiisimustiku tulemused parane-

nud.

25



Mudelite kasutamist geneetika oppimisel on uurinud ka Starbek ja teised (2010), kes vord-
lesid Opilasi, kes Oppisid arvutimudelitega ja neid, arvutimudeleid ei kasutanud. Tulemus-

test selgus, et arvutimudelitega dppimine oli efektiivsem.

3.3 Visuaalse info analltitisioskuse areng

Kolmanda uurimiskiisimusega taheti uurida, kuidas areneb Opilaste visuaalse info analiiii-
sioskus mudelikasutuse tulemusena. Selleks analiitisiti Opilaste eel- ja jdrelkiisimustike

visuaalse info analiilisioskust uurivate kiisimuste vastuseid Wilcoxon signed-rank testiga.

Visuaalse info analiiiisioskust uuriti eelkiisimustiku kiisimusega nr. 2. Sama kiisimus oli
jarelkiisimustikus nr. 4. Selle kiisimuse juures oli vaja tunda dra pildilt kaheksa moleku-
li/lkomponenti, millele oli nooltega viidatud ning seejérel vastata selle pildi pdhjal kiisimus-

tele.

Tabel 4. Opilaste (n=103) keskmised punktisummad molekulide/komponentide kohta ana-

luiisituna Wilcoxon signed-rank testiga.

Molekul/komponent | Eelkisimustik | Jarelktsimustik Z p
(max=2) (max=2)
tRNA 0,64 (32%) 1,24 (62%) -3,515 <0,001
mRNA 0,22 (11%) 0,88 (44%) -5,246 <0,001
peptiidside 0,78 (39%) 1,24 (62%) -3,159 <0,01
peptiid 0,62 (31%) 1,26 (63%) -4,450 <0,001
aminohape 0,76 (38%) 1,36 (68%) 4,431 <0,001
koodon 0,56 (28%) 1 (50%) -3,592 <0,001
antikoodon 0,80 (40%) 1,24 (62%) -3,101 <0,01
vesinikside 0,42 (21%) 0,64 (32%) -1,677 0,05

Tabelis 4 on vilja toodud tulemused iga molekuli/komponendi kohta eraldi. Iga dige mole-
kuli/komponendi eest oli voimalik saada kaks punkti. Suurim statistiliselt oluline areng oli
toimunud mRNA puhul (Z=-5,246; p<0,001). mRNA puhul oli keskmine punktisumma

eelkiisimustikus 0,22, mis on 11% maksimumist ja jarelkiisimustikus 0,88 ehk 44% mak-
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simumist. Tulemused paranesid seega 33%. Suur areng oli toimunud ka peptiidi puhul
(Z=-4,450; p<0,001). Eelkiisimustikus oli peptiidi eest saadav keskmine punktisumma 0,62
ja jarelkiisimustikus 1,26. Kdige vdiksem, statistiliselt mitteoluline areng oli toimunud ve-
siniksideme puhul (Z=-1,677; p>0,05), kus eelkiisimustikus oli keskmine saadav punkti-
summa 0,42 ja jarelkiisimustikus 0,64. Statistiliselt mitteoluline areng voib olla pdhjusta-

tud sellest, et arvutimudelite puhul ei olnud vaja vesiniksidemetega opereerida.

Joonisel 10 on toodud tulemused pildil viidatud molekulide/komponentide kohta summee-

rituna.

10 1

9 | 8,8 (55%)
©
i
L5
©
£E 7
©
3 4,8 (30%)
2 g -
£
2 4
£ 3
€
% 2
]
~

1 —

0

Eelklsimustik Jarelkisimustik

Joonis 10. Opilaste (n=103) digete vastuste osa kiisimusele molekulide/komponentide

kohta analiitisituna Wilcoxon signed-rank testiga (Z=-5,970; p<0,001).

Maksimaalselt oli voimalik saada 16 punkti. Tulemustest on niha, et eelkiisimustikus oli
keskmine punktisumma 4,8 ehk 30% maksimumist ja jarelkiisimustikus 8,8 punkti, mis on
55% maksimaalsest punktisummast. Tulemused paranesid jirelikult 25%. Opilaste visuaal-

se info analiiiisioskus paranes statistiliselt olulisel mééral (Z=-5,970; p<0,001).

Lisaks molekulide ja komponentide pildilt tundmisele, tuli vastata selle pildi pdhjal ka

viiele kiisimusele. Tulemused on naidatud tabelis 5.
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Tabel 5. Opilaste (n=103) keskmised punktisummad kiisimustele pildi kohta analiiiisituna

Wilcoxon signed-rank testiga.

Eel- Jarel-
Kusimus (ktsimuse nr. eelkisimustikus) | kisimustik | kisimustik Z p
(max=2) (max=2)
Aminohapete arv peptiidis (2.a) 0,86 (43%) | 1,06 (53%) | -1,640 | >0,05
Molekul, mille informatsiooni pohjal o o
peptiid siinteesitakse (2.b) 0,72 (36%) | 0,84 (42%) | -0,949 | 0,05
Antikoodoni jarjestus tRNA-I, mis trans- o o
portis aminohapet Ala (2.c) 0.6 (30%) 1,24 (62%) | 4,533 | <0,001
Antikoodoni jarjestus tRNA-1, mis trans- o o
portis aminohapet Arg (2.d) 0,36 (17%) | 1,24 (62%) | -6,018 | <0,001
Aminohapete arv peptiidis valgusiinteesi 022 (11%) | 0.44 (22%) | -2.121 | <0,05
16ppedes (2.¢)

Iga Gige vastuse eest oli vdoimalik saada maksimaalselt kaks punkti. Suurim areng oli toi-
munud kiisimuse juures, kus taheti teada, mis on antikoodoni jarjestus tRNA molekulil,
mis t0i aminohappe Arg ribosoomi (Z=-6,018; p<0,001). Selle kiisimuse eest saadi eelkii-
simustikus keskmiselt 0,36 punkti ehk 17% maksimumist ja jérelkiisimustikus 1,24 punkti
ehk 62% maksimumist. Tulemused paranesid 45%. Kdige vihem osati vastata eelkiisimus-
tikus kiisimusele, et mitu aminohapet on peptiidis valgusiinteesi 10ppedes (Z=-2,121;
p<0,05). Selle kiisimuse eest saadav keskmine punktisumma eelkiisimustikus oli 0,22 ning
jarelkiisimustikus 0,44. Tulemused paranesid seega 11%. Kiisimuse juures, kus taheti tea-
da, mitu aminohapet on peptiidis (Z=-1,640; p>0,05) ja kiisimuse puhul, kus kiisiti, mis
molekuli informatsiooni pohjal peptiid siinteesitakse (Z=-0,949; p>0,05), oli areng statisti-
liselt mitteoluline. Samas saadi nende kahe kiisimuse eest juba eelkiisimustikus vorreldes
teiste kiisimustega korgemad tulemused. Teiste kiisimuste puhul oli toimunud arusaamise

areng statistiliselt oluline.

Joonisel 11 on esitatud tulemused pildi pdhjal vastatavate kiisimuste kohta summeerituna.
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4,8 (48%)

2,7 (27%)

Keskmine punktisumma (max=10)
w

Eelktsimustik Jarelklsimustik

Joonis 11. Opilaste (n=103) digete vastuste keskmine punktisumma pildi pdhjal vastatava-
tele kiisimustele eel- ja jarelkiisimustiku vastuste alusel analiiiisituna Wilcoxon signed-rank

testiga (Z=-4,922; p<0,001).

Maksimaalselt oli vdimalik saada kiimme punkti. Joonisel 11 on niha, et keskmiselt saadi
nende kiisimuste eest eelklisimustikus 2,7 punkti ja jarelkiisimustikus 4,8 punkti. See té-
hendab, et eelkiisimustikus saadi 27% maksimumist ja jérelkiisimustikus 48%. Tulemused

paranesid 21%. Arusaamise areng oli statistiliselt oluline (Z=-4,922; p<0,001).

Magistritod kolmanda uurimiskiisimusega taheti uurida, kuidas areneb Opilaste visuaalse
info analiiisioskus mudelikasutuse tulemusena. Eel- ja jdrelkiisimustikus visuaalse info
analiilisioskust uurivate kiisimuste analiiiisimisel selgus, et tulemused olid paranenud. Kai-
gile kiisimustele vastati jarelklisimustikus paremini, kui eelkiisimustikus, kuigi mone kii-
simuse puhul polnud toimunud areng statistiliselt oluline. Arvutipohiste mudelite mdju
visuaalse info analiiiisioskusele on uurinud ka Piks6ot ja teised (2012), kes leidsid, et mu-
delikasutuse tulemusena paranes margatavalt dpilaste visuaalse info analiiiisioskus translat-
siooni ja geneetilise koodi mudeli rakendamisel. Vordlusuuring Eesti ja Prantsuse giimnaa-
siumidpilastega kinnitas, et dpikeskkonna ,,Rakumaailm* rakendamine arendas visuaalse

info analiilisioskusi ka Prantsuse Opilastel (Castera jt, 2012).
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Kokkuvote

Kéesoleva magistritdoga uuriti 11. klassi Opilaste arusaamise arengut molekulaargeneeti-

kast rakendades geneetilise koodi ja valgusiinteesi mudeleid.

Magistritodle piistitati jirgmised eesmirgid
1. Analiiiisida giimnaasiumi dpilaste arusaamise arengut molekulaargeneetikast
kasutades arvutipohiseid mudeleid.
2. Selgitada dpilaste visuaalse info analiiiisioskuse arengut mudelikasutuse

tulemusena.

Vastavalt magistritod eesmirkidele viidi 18bi eksperiment, mille kdigus kasutati
veebipohise opikeskkonna ,,Rakumaailm® (http://bio.edu.ee/mudelid) kahte mudelit — ge-
neetiline kood ja valgusiintees. Andmete kogumiseks koostati eel- ja jarelkiisimustik. Sa-

muti koostati geneetilise koodi ja valgu siinteesi teemalised todlehed.

Magistritdo jaoks vajalike andmete kogumiseks moodustati mugavusvalim, kuhu kuulusid
kahe Tartu kooli 11. klassi opilased. Loppvalimisse kuulus 103 Spilast. Andmeid koguti

2012. aasta martsis ja aprillis.

Uuringu alguses téitsid dpilased eelkiisimustiku, millega saadi teada Opilaste esialgne aru-
saamine kdsitletavatest protsessidest. Jirgmisena toimus kaks arvutitundi (2x45 minutit),
kus Opilased todtasid valgusiinteesi ja geneetilise koodi mudelitega. Samal ajal tuli neil
vastata ka vastava teema t06lehe kiisimustele. Uuringu 10pus tditsid dpilased jarelkiisimus-
tiku, millega sai hinnata arvutimudelite ja todlehtede rakendamise mdju kisitletavatest

protsessidest arusaamisele ja visuaalse info analiiiisioskusele.

Vastavalt magistritod eesmarkidele piistitati uurimiskiisimused.

Esimese uurimiskiisimusega taheti teada, kuidas areneb 11. klassi Opilaste arusaamine ge-
neetilise info realiseerumises osalevate molekulide iilesannetest. Opilaste arusaamise aren-
gut DNA, mRNA ja tRNA iilesannetest analiiiisiti eel- ja jérelkiisimustike vastuste pdhjal.

Eel- ja jarelkiisimustiku analiilisist selgus, et arvutimudelite kasutamisel dpilaste arusaami-

30



ne geneetilise info realiseerumises osalevate molekulide iilesannetest arenes statistiliselt

olulisel maaral.

Teiseks uurimiskiisimuseks oli: kuidas areneb 11. klassi Opilaste arusaamine geneetilise
info realiseerumises osalevate molekulide omavahelistest seostest? Opilaste arusaamise
arengut analiiiisiti eel- ja jarelkiisimustiku vastuste pdhjal. Tulemuste analiiiisimisel selgus,
et mudelite ja toolehtede rakendamise tulemusena Opilaste arusaamine geneetilise info rea-
liseerumises osalevate molekulide omavahelistest seostest arenes statistiliselt olulisel maa-
ral. Statistiliselt mitteoluline areng oli ndha iihe kiisimuse juures, mis uuris mRNA-valk
seost, kuid ka sellele kiisimusele vastamise 0igsus oli péarast mudelite rakendamist siiski

paranenud.

Kolmandaks uurimiskiisimuseks oli: kuidas areneb Opilaste visuaalse info analiilisioskus
mudelikasutuse tulemusena? Opilaste visuaalse info analiiiisioskusi hinnati eel- ja jarelkii-
simustike joonise pdhjal vastatavate kiisimuste alusel. Tulemuste analiiiisimisel selgus, et
koigile kiisimustele vastati jarelkiisimustikus paremini kui eelkiisimustikus ning enamike

kiisimuste puhul oli see areng ka statistiliselt oluline.
Kokkuvbtteks voib 6elda, et magistritdd on oma eesmaérgid tditnud. Arvutimudelite ja t66-

lehtedega Oppimisel arenes Opilaste arusaamine molekulaargeneetikast. Samuti paranes

Opilaste visuaalse info analiilisioskus.
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Tanuavaldused

Soovin tdnada oma juhendajat Jaanika Pikso6ti. Samuti tahan tdnada kdiki uuringus osale-

nud Opilasi ja dpetajaid.
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The effectiveness of web-based learning environment ,,Cell
World* in developing students’ understanding of

molecular genetics

Liisa Kiibar

Summary

The aim of the present study was to investigate the development of students’ understanding
molecular genetics as a result of the application of the models of genetic code and

translation.

The following aims were set to the study:

1. Analyze the development of secondary school students’ understanding of molecular
genetics by using computer-based models.
2. Clarify the development students’ skills of analyzing visual information by using

the computer-based models.

According to the aims of the study, an experiment was conducted by using two models
from the web-based learning environment “Cell World” (http://bio.edu.ee/mudelid) —
genetic code and protein synthesis. Pre- and post-tests were composed in order to collect
data. Genetic code and protein synthesis themed worksheets were also composed in order

to support the usage of the models..

103 students from the 11™ grade of two secondary schools from Tartu participated in the

study. The data were collected in March and April 2012.

At the beginning of the study students answered to the questions of the pre-test, which
helped to find out students’ preliminary understanding of the molecular genetics. The next
two lessons were carried out in a computer class, where students worked with the models
of genetic code and protein synthesis. At the same time they had to answer to the

worksheet questions about the processes that take place in the models. At the last part of
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the study, the students answered to the questions of post-test, which reflected the
effectiveness of the application of the computerized models and worksheets on students’

understandings.

The following research questions were raised according to the aims of the study.

The first research question was to find out, how the 11™

grade students understandings
about the functions of molecules involved in the realization of the genetic information
develops. The development of students’ understanding of DNA, mRNA and tRNA
functions was analyzed on the basis of answers in pre- and post-tests. The analysis of the
pre- and post-tests revealed that the understanding of the functions of molecules involved

in the realization of the genetic information improved statistically significantly due to the

use of computer-based models and worksheets.

The second research question was: how the 11" grade students’ understandings about the
interaction of the molecules involved in the realization of the genetic information
develops? The development of students’ understanding was analyzed on the basis of pre-
and post-tests answers. The analysis of the pre- and post-tests revealed that the
understanding of the interaction of molecules involved in the realization of the genetic
information improved statistically significantly as a result of the application of computer-
based models and worksheets. Statistically non-significant development was seen only in
one question, which examined the mRNA-protein interactions. The understanding about

these interactions, however, had still improved, although in a non-significant way.

The third research question was: how the students’ skills of analyzing visual information
develop when using computer-based models? Students visual information analysis skills
were assessed on the basis of answers to pre- and post-test picture-based questions. The
results of the analysis showed that all questions were answered better in post-tests and in

most of these questions, this improvement was statistically significant.
In summary, it can be said, that this study has fulfilled its aims. Students’ understanding of

molecular genetics developed significantly by using computer-based models. Students’

skills of analyzing visual information developed as well.
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Lisa 1. Eelkiisimustik.

Nimi: Kool: Klass: Kuupiev:

Eelkisimustik
Palun vastake kisimustikule!

1. Mis on jargnevate molekulide peamised funktsioonid?
a) tRNA:

b) mRNA:

c) DNA:

2. Kirjutage, millistele molekulidele v6i komponentidele on pildil nooltega viidatud!

1. ﬁiﬂ.“‘&,—‘l ®‘.J 5

@
: &
2. _... “h n '] I~— 3 ' $
@
L

| _‘ 8 ‘ I - -";_HT
: RIBOSOOM ﬁ'. "_,.:\
/. . Gle N { '|I
3 Y Arg \
A ":.I. ALY ‘-—8-
1 2.
3 4.
5. 6.
7. 8.

Vastake pildi péhjal jargnevatele kiisimustele!
a) Mitu aminohapet on hetkel peptiidis?

b) Mis molekuli informatsiooni pdhjal peptiid siinteesitakse?

¢) Mis on antikoodonijérjestus tRNA molekulil, mis t6i aminohappe Ala ribosoomi?
d) Mis on antikoodonijérjestus tRNA molekulil, mis tdi aminohappe Arg ribosoomi?
e) Mitu aminohapet on peptiidis valgusiinteesi 10ppedes (vt ka geneetilise koodi tabelit)?
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3. Vastake jargnevatele kisimustele!
a) Kuidas DNA jérjestuse muutmine mdjutab mRNA jarjestust?

b) Kirjutage vihemalt kaks voimalust, kuidas mRNA nukleotiidse jarjestuse muutmine
mojutab valgu aminohappelist jérjestust?

c¢) Miks DNA iiksiku nukleotiidi muutus ei pohjusta alati aminohappe asendumist valgu
molekulis?

4. Kasutades geneetilise koodi tabelit lahendage jargnevad tlesanded!
u c A G I. On antud DNA nukleotiidse jérjestusega
UUU Phe UCU Ser UAU Tyr UGU Cys TGG-CTG-ACG-GTT.
T P A L a) Millise aminohappelise jdrjestusega peptiidi

UUA Lew UCA Ser UAA Stop UGA Stop
UUG Leu UCG Ser UAG Stop UGG Trp saab siinteesida selle DNA jérjestuse alusel?

CUU Lew CCU Pro CAU His CGU Arg
¢ CUC Lew CCC Pro  CAC His CGC Arg
CUA Lew CCA Pro  CAA GIn  CGA Arg
CUG Lew CCG Pro CAG GIn CGG Arg

b) Millist DNA nukleotiidi saaks muuta, et
valgu jdrjestus ei muutuks? Nimetage iiks ja
pohjendage!

AL lle ACL Thr  AAU Asm  AGU Ser
A AUC lie ACC Thr AAC Asn AGC Ser
ALA e ACA Thr  AAA Lys  AGA Arg

AUG Met ACG Thr AAG Lys AGS Arg

GUU Val GCU Ala  GAU Asp GGU Gly
GUC Val GCC Ala GAC Asp GGC Gly
GUA Val GCA Ala  GAA Glu  GGA Gly
GUG Val GCG Ala  GAG Glu GGG Gly

c¢) Millist DNA nukleotiidi tuleks muuta, et
saaks kolme aminohappelise peptiidi? POhjen-
dage!

@PFPOC @PFPOC QPOC QPFPOC

II. a)Milliste antikoodonitega tRNA molekule oleks vaja, et siinteesida peptiid jarjestusega
Gly-Thr-Asp-Ile?

Gly: Thr:
Asp: Ile:
b) On antud peptiid jarjestusega Gly-Thr-Asp-Ile. Kirjutage liks voimalik mRNA
nukleotiidne jirjestus, millelt saaks siinteesida sellise peptiidi!

c¢) Millist mRNA nukleotiidi on vaja vahetada, et saada peptiid jirjestusega Gly-Thr-Glu-
Ile? PShjenda-
ge!

Andke taidetud kisimustik Gpetajale. Aitah!
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Lisa 2. Jarelkiisimustik.

Nimi:

Kool:

Klass: Kuupiev:

Palun vastake kisimustikule!

Jarelkisimustik

1. Vastake jargnevatele kiisimustele!

a) Kuidas DNA jérjestuse muutmine mdjutab mRNA jérjestust?

b) Kirjutage vihemalt kaks voimalust, kuidas mRNA nukleotiidse jirjestuse muutmine
mojutab valgu aminohappelist jérjes-

tust?

c¢) Miks DNA iiksiku nukleotiidi muutus ei pohjusta alati aminohappe asendumist valgu

moleku-
lis?

2. Kasutades geneetilise koodi tabelit lahendage jargnevad tlesanded!

u

Uul Phe
UUC Phe
UUA Leu
UUG Leu

u

CUU Leu
CUC Leu
CUA Leu
CUG Leu

C

AL lle
ALC lle
ALA e
ALG Met

A

GUU Val
GUC Val
GUA Val
GUG Val

G

c

UCU Ser
UCC Ser
UCA Ser
UCGE Ser

CCU Pro
CCC Pro
CCA Pro
CCG Pro

ACU Thr
ACC Thr
ACA Thr
ACG Thr

GCU Ala
GCC Ala
GCA Ala
GGG Ala

A

UAL Tyr
UAC Tyr

UAA Stop
UAG Stop

CAL His
CAC His
CAA Gin
CAG Gin

AAL Asn
AAC Asn
AAA Lys
AAG Lys

GALU Asp
GAC Asp
Gas Glu
GAG Glu

G

UGU Cys
UWGC Cys
UGA Stop
UGG Trp

CGU Arg
CGC Arg
CGA Arg
CGG Arg

AGU Ser
AGC Ser
AGA Arg
AGG Arg

GGU Gly
GGC Gly
GGA Gly
GGG Gly

QEFOC @POC @PFPOC QFOC

I. On antud DNA nukleotiidse jarjestusega
CAT-CGA-ATG-TCA.

a) Millise aminohappelise jarjestusega peptiidi
saab siinteesida selle DNA jérjestuse alusel?

b) Millist DNA nukleotiidi saaks muuta, et
valgu jarjestus ei muutuks? Nimetage iiks ja
pohjendage!

c¢) Millist DNA nukleotiidi tuleks muuta, et
saaks kolme aminohappelise peptiidi? Pohjen-
dage!

II. a)Milliste antikoodonitega tRNA molekule oleks vaja, et siinteesida peptiid jarjestusega
Arg-Thr-Ile-Tyr?

Arg:

Ile:

Thr:
Tyr:

b) On antud peptiid jarjestusega Thr-Ile-Ala-Gly. Kirjutage tiks voimalik mRNA
nukleotiidne jirjestus, millelt saaks siinteesida sellise peptiidi!

c¢) Millist mRNA nukleotiidi on vaja vahetada, et saada peptiid jarjestusega Thr-Ile-Asp-

Gly? Pdhjendage!
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3. Mis on jargnevate molekulide peamised funktsioonid?
a)tRNA:

b)mRNA:

c)DNA:

4. Kirjutage, millistele molekulidele vdi komponentidele on pildil nooltega viidatud!

1. ﬁiﬂ.“‘&.—‘l ﬁ‘.w 5.

e
Ao RIS of 'E;
e/

._‘_.,-—""-‘

ou® -1
RIBOSOOM LRETD
r S |
3. '@ e \
A ":.I. AR '-_3-

1 2.
3 4.
5 6.
7. 8

Vastake pildi péhjal jargnevatele kiisimustele!
a) Mis molekuli informatsiooni pdhjal peptiid siinteesitakse?

b) Mitu aminohapet on hetkel peptiidis?

¢) Mis on antikoodonijérjestus tRNA molekulil, mis tdi aminohappe Arg ribosoomi?

d) Mis on antikoodonijérjestus tRNA molekulil, mis tdi aminohappe Ala ribosoomi?

e) Mitu aminohapet on peptiidis valgusiinteesi 10ppedes (vt ka geneetilise koodi tabelit)?

Andke taidetud kisimustik dpetajale. Aitah!
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Lisa 3. Valgusiinteesi to6leht.

Nimi: Kool: Klass: Kuupéev:

Valgusuntees

Sissejuhatus

Ténases tunnis tegelete valgusiinteesi teemaga. Selle toolehe tditmiseks on teil kasutada
mudel, mille leiate Internetiaadressilt http://bio.edu.ee/mudelid. T66lehe tditmiseks on aega

40 minutit.

Veebilehe avanedes valige vasakul olevast meniiiist ,,Opilane®, sisestage oma ees- ja perekon-
nanimi tekstikastidesse, lisage 2. mudelivariandi kood HU6pX ja kldpsake nupul ,,Kinnitan®.

Enne mudeli kdivitamist lugege 14bi valgusiinteesi mudeli teoorialeht ia kasutusjuhend —
need leiate mudeli paremal allservas olevatel nupukestel klikkides( 7 ja & ).

Vastake teoorialehe pdhjal jargmistele kiisimustele.

1. Millises raku osas toimub valgusiintees?

2. Mis iilesanne on initsiaator- ja stoppkoodonitel?

3. Mida nimetatakse peptiidiks?

2.variant
Mudeli kdivitamiseks vajutage nupul ,,Kinnita®. Paralleelselt mudeliga t66tamisel tditke t606-
lehte.

Jalgige animatsiooni ja lisage vajalikud molekulid translatsiooni edasiseks toimumi-
seks!

Mis toimus animatsiooni alguses?
Niitid hakkas vilkuma koodon . Protsessi edasiseks toimumiseks lisasite
tRNA molekuli, mille antikoodoniks on

Milline on initsiaatorkoodon, millest algab valgusiinteesil mRNA nukleotiidse _]ar_]estuse lu-
gemine? .
Jargmisena lisasite molekuli antikoodoniga
Kolmandana lisasite mudelile

Millise aminohappe tdi see molekul valgusiinteesi kohta?
Neljandana lisasite mudelile
Milline side moodustub valgusiinteesil aminohapete vahele?
Jargmisena lisasite mudelile
Millistest osadest koosneb tRNA molekul?
Jargmisena lisasite mudelile
Mis toimus animatsioonil pérast selle molekuli lisamist?

Animatsiooni I6ppedes néete ekraanil oma tulemust. Kldpsake nupul ,,OK* ning sulge-
ge mudel!

3.variant
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Sisestage oma ees- ja perekonnanimi ning 3. mudelivariandi kood mCsPQ ja kldpsake
nupul ,,Kinnitan“. Mudeli kéivitamiseks vajutage nupul ,,Kinnita“. Paralleelselt mudeliga
tootamisel téitke todlehte.

Jalgige animatsiooni ning lisage to6lauale vajalikud molekulid, et ,,stinteesida* to6-
Ulesandes ndutud jarjestusega peptiid! Juhul, kui hoidlas ei ole sobivat molekuli, tu-
leb teil muuta mMRNA jarjestust.

Esimesena lisasite animatsioonile molekuli, mis paardus
koodoniga

Niitid hakkas vilkuma mRNA koodon .

Sellele koodonile vastab antikoodon Mis aminohappe peab viima valgu-
stinteesi kohta jargmisena? . Millist nukleotiidi on vaja muuta?

Mille vastu peaks selle nukleotiidi Vahetama? . NB! Lugege hoolikalt mudeli ka—

sutusjuhendit, et saada teada, kuidas nukleotiidi vahetada!
Kirjutage pildi alla, milline neist nukleotiididest on RNA ja milline DNA nukleotiid:

Pérast nukleotiidi vahetamist lisasite tRNA molekuli antikoodoniga

Jargmisena lisasite

Jargmisena lisasite , mis td1 valgusiinteesi kohta aminohappe
Jargmisena lisasite Millised on translatsiooni Ioppu tdhistavad
koodonid?

Animatsiooni I6ppedes sulgege mudel!

4.variant

Sisestage oma ees- ja perekonnanimi ning 4. mudelivariandi kood bas4i ja kldpsake nupul
»Kinnitan®“. Mudeli kdivitamiseks vajutage nupul ,,Kinnita“. Paralleelselt mudeliga to6ta-
misel tditke toolehte.

Jalgige animatsiooni ning lisage t06lauale vajalikud molekulid, et ,,stinteesida® t60-
Ulesandes ndutud jarjestusega peptiid! Vajadusel muutke mRNA jarjestust.
Esimesena lisasite

Jargmisena lisasite Miks on tRNA molekul valgusiinteesil vaja-
lik?

Kolmandana lisasite

Neljandana peate animatsioonile viima amlnohappe . tRNA molekulil, mis
transpordib seda aminohapet, on antikoodon .Millist mRNA nukleotiidi on vaja
muuta? . Selle asemel toite

Pérast nukleotiidi vahetamist lisasite

Niiiid lisasite , mis transportis valgusiinteesi kohta amlnohappe

Animatsiooni I6ppedes sulgege mudel
Kasutades mudeli abil saadud teadmisi selgitage, kuidas mRNA nukleotiidide vahetused
mdjutavad valgu aminohappelist jérjestust!

Andke taidetud tooleht dpetajale. Aitah
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Lisa 4. Geneetilise koodi to0leht.

Nimi: Kool: Klass: Kuupiev:

Geneetiline kood

Sissejuhatus

Ténases tunnis tutvute geneetilise koodi mudeliga. Selle to6lehe tditmiseks on teil kasutada
mudel, mille leiate Internetiaadressilt http://bio.edu.ee/mudelid. T66lehe tditmiseks on aega
40 minutit.

Avage veebileht ning valige vasakul olevast meniiiist ,,Opilane“. Sisestage oma ees- ja
perekonnanimi tekstikastidesse, lisage 2. mudelivariandi kood K4bun ja klopsake nupul
,.Kinnitan®,

Enne mudeli kdivitamist lugege 1dbi geneetilise koodi mudeli teoorialeht ia kasiifisju-
hend — need leiate mudeli paremal allservas olevatel nupukestel klikkides ( ™ ja 7 ).
Vastake teoorialehe pdhjal jargmistele kiisimustele.

1. Millises raku osas toimub transkriptsioon?

2. Millist valku nimetatakse peptiidiks?

3. Mida nimetatakse koodoniks?

2. variant

Mudeli kdivitamiseks kldpsake nupul ,,Kinnita“. Paralleelselt mudeliga to6tamisel téitke
toolehte.

Jalgige animatsiooni ja asendage kolmest vilkuvast nukleotiidist kaks, nii et saaksite
tooulesandes ndutud aminohappelise jarjestusega peptiidi.

Vorrelge algset ja tooiilesandes ndutud peptiidi jarjestust. Millised on erinevu-
sed?

Millised nukleotiidid on vaja vahetada?
Pdhjendage, miks on vaja asendada just need
nukleotiidid!

Milliste nukleotiididega te need nukleotiidid asendasite ?

Kuidas muutus esialgne aminohappeline jérjestus nende nukleotiidide muutmi-
sel?

Animatsiooni I6ppedes néete ekraanil oma tulemust. Kldpsake nupul ,,OK* ning sul-
gege mudel.

3. variant
Sisestage oma ees- ja perekonnanimi ning 3. mudelivariandi kood 3fg5J ja kldpsake nupul

,,Kinnitan“.
Mudeli kidivitamiseks kldpsake nupul ,,Kinnita“.
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Jalgige animatsiooni ja asendage kolmest vilkuvast nukelotiidist kaks, et saada t60-
Ulesandes ndutud aminohappelise jarjestusega peptiid.

Varrelge algset ja todililesandes ndutud peptiidi jarjestust. Millised on erinevu-

sed?

Millised nukelotiidid on vaja asendada?

Pohjendage, miks on vaja asendada just need nukleotiidid!

Milliste nukleotiidide vastu te need vahetasite?

Kuidas muutus aminohappeline jérjestus nende nukleotiidide asendami-
sel?

Animatsiooni I6ppedes néete ekraanil oma tulemust. Kldpsake nupul ,,OK* ning sul-
gege mudel.

4. variant

Sisestage oma ees- ja perekonnanimi ning selle mudelivariandi kood EJnNCX ja klopsake
nupul ,,Kinnitan®.

Mudeli kiivitamiseks kldpsake ,,Kinnita“.

Jalgige animatsiooni ja asendage kolmest vilkuvast nukleotiidist kaks, nii et saaksite
tooulesandes ndutud aminohappelise jarjestusega peptiidi.

Millised nukelotiidid on vaja asendada?

Pohjendage, miks on vaja asendada just need nukleotiidid!

Milliste nukleotiididega te need asendasite?

Kuidas muutus esialgne aminohappeline jarjestus nende nukleotiidide asendamisel?

Animatsiooni I6ppedes néete ekraanil oma tulemust. Kldpsake nupul ,,OK* ning sul-
gege mudel.

Kasutades mudeli abil saadud teadmisi, selgitage, kuidas DNA jérjestuse muutmine muu-
dab peptiidi jarjestust. Nimetage vihemalt kolm erinevat vGimalust!

Andke taidetud tooleht dpetajale. Aitah!
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