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Bioinformatiikka on tieteenala, joka tallentaa ja sdilo6 biologisista makromolekyyleistd, kuten
geeneistd ja proteiineista saatua tietoa ja kehittdd vélineitd tiedon késittelyyn, analysointiin ja
esittdimiseen. Molekyylibiologisten tutkimusmenetelmien kehityksen my6td biologisen datan
médrd on kasvanut valtavaksi. Bioinformatiikka tarjoaa tydkaluja suurien tietoméérien
jarjestelmilliseen késittelyyn ja uudenlaisten biologisten analyysien toteuttamiseen.
Bioinformatiikalla on erittdin keskeinen rooli modernissa luonnontieteellisessd ja
ladketieteellisessd tutkimustydssd. Bioinformatiikan merkityksellinen asema on heréttdnyt
keskustelua siitd, pitdisikd bioinformatiikkaa ottaa mukaan toisen asteen biologian opetukseen.
Nuorille pitdisi antaa todenmukaista kuvaa siitd, mitd biologinen data on ja miten suuria
datamiirid hyddynnetddn modernissa biologisessa tutkimuksessa.

Téassd tutkimuksessa tarkastellaan bioinformatiikan tdménhetkistd roolia Suomessa
lukion  biologian  opetuksessa  ja  selvitetdin  bioinformatiikan  kdyttdé-  ja
sovellusmahdollisuuksia sekd sopivuutta lukion biologian opetuksen apuvilineeksi. Tdméan
tutkimuksen aineisto koostuu lukion biologian opetussuunnitelman ja lukion biologian
oppikirjojen analyysistd, lukion biologian opettajille jarjestetystd kyselystd sekd lukiolaisille
jérjestetyistéd biologisten tietokantojen niytetunneista ja niistd saadusta palautteesta.

Tutkimuksen perusteella bioinformatiikan tdménhetkinen rooli lukion biologian
opetuksessa on hyvin vaihteleva. Lukion opetussuunnitelma sisdltdd monia sellaisia tavoitteita,
joiden opiskeluun bioinformatiikka soveltuisi erinomaisesti. Bioinformatiikkaa ei kuitenkaan
suoraan mainita opetussuunnitelmassa. Biologian oppikirjoissa bioinformatiikalle annettu rooli
vaihtelee suuresti. MyGs opettajien vélilld havaittiin suuria eroja heidédn bioinformatiikan
osaamisessaan. Vain suhteellisen harvat opettajat olivat hyddyntdneet bioinformatiikkaa
opetuksessaan. Opiskelijan saama kisitys bioinformatiikasta ja sen roolista biologisen datan
hyodyntdmisessé voikin vaihdella suuresti riippuen siitd, minka oppikirjan avulla hdn opiskelee
ja millaiset bioinformatiikan tietotaidot hénen opettajallaan sattuu olemaan.

Bioinformatiikan havaittiin sopivan erinomaisesti lukion biologian opiskelun
apuvilineeksi. Bioinformatiikkaa hyddyntdmélldi monia opetussuunnitelman madradmia
biologian tiedollisia ja taidollisia tavoitteita voidaan opiskella uusilla tavoilla. Biologisten
tietokantojen ja bioinformatiikan apuohjelmien kéyttiminen ei ole lukiolaisille liian vaikeaa,
mikidli he saavat tehtdvien suorittamiseen hyvidt ohjeet sekd apua ja tukea opettajaltaan.
Opettajat ja opiskelijat osoittivat varsin suurta kiinnostusta bioinformatiikan opetuskiyttod
kohtaan. Tdmén tutkimuksen perusteella bioinformatitkan hyodyntdmistd lukion biologian
opetuksessa  voidaan  suositella.  Bioinformatiikan integroiminen osaksi  lukion
opetussuunnitelmaa ja biologian opettajille jérjestettdvd ammatillinen koulutus ovat
ensimmaisié tirkeitd askelia bioinformatiikan kayttoonotossa.
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Bioinformatics is a branch of science concerned with the recording and storage of information
attained from biological macromolecules such as genes and proteins. Bioinformatics develops
tools and methods to organize, analyze and present biological information. As the molecular
biology research methods have developed, the amount of biological data has become immense.
Bioinformatics offers tools to handle this “big data” and it makes new kinds of analysis
possible. The integral part of bioinformatics in modern life sciences has raised discussion
whether bioinformatics should be integrated into biology education on upper secondary school
level. Students should get a realistic understanding of what biological data is and how this “big
data” is used in modern biological research.

The aim of this study is to investigate the current role of bioinformatics in upper
secondary school biology teaching in Finland and to explore the possible exploitation and
implementation possibilities and applicability of bioinformatics into biology education. The
research was done by analyzing the Finnish upper secondary school biology curriculum and
biology text books, by organizing a questionnaire to biology teachers and by organizing
example lessons of biological databases for upper secondary school students and assessing their
feedback.

The role of bioinformatics in current upper secondary school biology education was
found to be varying. The biology curriculum contains multiple educational aims in which
bioinformatics could be used as a beneficial aid. However, bioinformatics is not directly
mentioned in the curriculum. The role of bioinformatics varied greatly in biology text books.
Significant differences were also found in biology teachers’ understanding of bioinformatics,
with only few teachers applying bioinformatics into their teaching. Students could attain a very
different kind of understanding of bioinformatics and its role in biological research depending
on which text book the school is using and how well their teachers perceive the role of
bioinformatics.

Bioinformatics was found to be an excellent aid to upper secondary school biology
teaching. Multiple curriculum-based knowledge and know-how skills could be studied in new
ways with the help of bioinformatics. The use of biological databases and bioinformatics tools
is not too difficult for the upper secondary school students as long as they get good instructions
and support from their teachers. Both teachers and students presented interest towards the idea
of using bioinformatics as an educational tool. Based on the outcomes of this study, the use of
bioinformatics in upper secondary school biology education can be suggested. The first steps
to achieve this are to integrate bioinformatics into the biology curriculum and to arrange proper
bioinformatics training for biology teachers.
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1 JOHDANTO

Biologinen tutkimus on muuttunut oleellisesti viimeisten vuosikymmenten aikana (Machluf &
Yarden 2013). Uudet geenitekniikan menetelmat ja niiden avulla kerétyt laajat biologiset data-
aineistot ovat tulleet keskeiseksi osaksi monia biologian tutkimusaloja. Biologisen datan
miirdn kasvaessa nopeasti on tirkedd, ettd dataa voidaan tallentaa, organisoida, sdilyttdd ja
hyodyntdd jarjestelmaillisesti. Tétd tarvetta varten kehittyi bioinformatiikka, moderni
tieteenala, joka kehittdd menetelmid biologisen tiedon tallentamiseen ja késittelyyn (mm.
Luscombe ym. 2001, Marques ym. 2014). Biologiset tietokannat ja bioinformatiikan
kehittdmit apuohjelmat ovat keskeisid tyokaluja modernissa biologisessa tutkimuksessa.
Uusien ldédketieteellisten hoito- ja tutkimusmenetelmien, geenitiedon kayttod koskevan
julkisen keskustelun sekd markkinoille tulevien uusien tuotteiden, kuten kaupallisten
geenitestien kautta bioinformatiikka tulee osaksi tavallisten kansalaisten eliméd. Nykyajan
nuoret kasvavat maailmassa, jossa biologisen datan ymmaértiminen on yha tirkedmpéaa.
Nuorten tulee saada todenmukainen kuva siitd, mitd biologinen data on, miten sitd kerdtdin,
sdilytetddn ja hyddynnetédén, jotta he voivat huolehtia omasta yksityisyydestién ja ottaa kantaa
yhteiskunnassa esiin nousevaan keskusteluun biologisen datan kaytosta.

Lukion uuden opetussuunnitelman (Opetushallitus 2015) mukaan lukiokoulutuksen
tulee syventdd opiskelijoiden kiinnostusta tieteisiin ja kehittdd heiddn valmiuksia jatko-
opiskeluun ja tydeldmidn. Ainekohtaisessa opetuksessa opiskelijat tulee tutustuttaa
tieteenaloille tyypillisiin tiedonhankinta ja tutkimusmenetelmiin sekd data-aineistoihin ja
niiden késittelyyn. Bioinformatiikan kasvava rooli ja merkitys on heréttinyt keskustelua siita,
pitdisikod bioinformatiikkaa integroida osaksi toisen asteen biologian opetusta (mm. Wood &
Gebhardt 2013, Machluf ym. 2017). Biologiset tietokannat ja niiden apuohjelmat tarjoavat
uuden digitaalisen oppimisympariston, jossa opiskelijat padsevit késittelemdén aitoa biologista
tutkimusdataa aidoilla tutkijoiden kayttimilld menetelmilld. Bioinformatiikan kautta nuoret
voivat tutustua moderniin biologiseen tutkimukseen ja samalla kehittdd késitystdédn siitd, mitd
biologinen data on ja miten sitd hyddynnetddn. Bioinformatiikan integroimista biologian
opetukseen on testattu jo useissa tutkimuksissa (mm. Gelbart & Yarden 2006, Gallagher ym.
2011, Marques ym. 2014) Bioinformatiikan hyddyntdmisen on havaittu kehittdvin nuorten
tieteellistd ajattelua ja ongelmanratkaisukykyéd sekd edistivén genetiikan oppisiséltdjen ja
tieteellisten tutkimuskdytinteiden ymmarrystd (mm. Gelbart & Yarden 2006, Marques ym.

2014). Bioinformatiikkaan tutustuminen hyddyttdisi kaikkia nuoria, mutta erityisesti siitd
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hyotyisivét ne nuoret, jotka suunnittelevat jatko-opintojaan luonnontieteiden tai lddketieteen
parissa. On tdrkedd, ettd nuoret saisivat todenmukaista ja ajankohtaista kuvaa siitd, millaista
ndiden tieteenalojen opiskelu on ja millaisia uramahdollisuuksia niiden parista voi loytaa.
Tamaén tutkimuksen tarkoituksena on tarkastella bioinformatiikan tdménhetkisti roolia
Suomessa lukiotason biologian opetuksessa sekd selvittdd bioinformatiikan kaytto- ja
sovellusmahdollisuuksia sekd soveltuvuutta lukion biologian opetukseen. Tutkimuksen alussa
tarkastellaan bioinformatiikkaa tieteenalana sekd luodaan katsaus bioinformatiikan
opetuskiytosti tehtyihin tutkimuksiin ja niistd saatuihin tuloksiin. Opinnéytetyon varsinainen
tutkimusosuus koostuu lukion opetussuunnitelman ja lukion biologian oppikirjojen
analyysistd, suomalaisille lukion biologian opettajille jirjestetystd kyselystéd sekd lukiolaisille
pidetyistd bioinformatiikan néytetunneista ja niistd saadusta palautteesta. OpinndytetyOssa
annetaan myos ideoita ja esimerkkejd bioinformatiikan hyodyntdmiseen biologian opetuksen

apuvalineena.

2 BIOINFORMATIIKKA TIETEENALANA

Bioinformatiikka on saanut alkunsa proteiinisekvenssien tutkimuksesta (Claverie &
Notredame 2003). Vuonna 1951 saatiin selville ensimmdisen proteiinin, insuliinin,
aminohappojirjestys (Sanger & Tuppy 1951). Tutkijat ympéari maailmaa alkoivat selvittda
proteiinien aminohappokoostumuksia ja tuloksia tallennettiin manuaalisiin tietokantoihin.
Sekvenssidatan kerdys muutti biologista tutkimusta kvantitatiiviseen (mééarélliseen) suuntaan.
Aineiston sdilytyksessd ja tulkinnassa alettiin hyddyntda apuna yhd enemman tilastotiedettd ja
matematiikkaa. Sekvenssitietokantojen koon kasvaessa tiedon manuaalisesta kisittelystad tuli
vaikeaa (Tuimala 2005). Tietokoneiden kehittyminen tarjosi tutkijoille oivan apuvélineen
ongelmaan. Tietokoneita alettiin hyodyntdd sekvenssien tallennukseen ja kaisittelyyn.
Ensimmdisid algoritmeja kehitettiin tiedon analysoimista, etsimistd ja esittdmistd varten.
Ensimmadiset tehokkaat DNA:n sekvensointimenetelmét kehittyivdt 70-luvulla (Claverie &
Notredame 2003). Sekvensointimenetelmien nopea kehitys ja DNA:n sekvenssitiedon
karttuminen kasvatti nopeasti biologisen tutkimustiedon méérda. 90-luvulta lahtien on pystytty
sekvensoimaan lajien kokonaisia genomeja. Ensimmaéinen periméltién kokonaan sekvensoitu
organismi oli Haemophilus influenzaen - bakteeri, jonka geneettinen koodi saatiin selville
vuonna 1995 (Fleischmann ym. 1995). Seuraavan vuonna selvitettiin ensimmaisen
eukaryootin, hiivan (Saccharomyces cerevisiae) genomi (Goffeau ym. 1996). Ihmisen genomin
ensimmadinen versio julkaistiin vuonna 2001 ja lopullinen versio valmistui vain pari vuotta
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myShemmin vuonna 2003 (NIH 2016). 2000 -luvun uudet sekvensointimenetelmét ovat
nopeuttaneet entisestddn sekvensointia ja laskeneet kustannuksia. Biologisen tiedon miiri on
kasvanut niin suureksi, ettd sen késittely ja tulkinta ilman tietokoneita olisi nykydin
kéytdnndssd mahdotonta.

Biologisen tiedon sdilyttdmistd ja késittelyd tietokoneiden avulla alettiin kutsua
bioinformatiikaksi. Bioinformatiikalla viitattiin alunperin nimenomaan biologisten
sekvenssiaineistojen késittelyyn tietokoneavusteisin menetelmin (Tuimala 2005). MyShemmin
bioinformatiikka on laajentunut sisdltimididn muun muassa genomiikkaa, geenikartoitusta,
molekyylimallinnusta ja toiminnallista genetiikkaa. Bioinformatiikan tutkimuskenttd on
nykyddn hyvin laaja, minkd vuoksi bioinformatiikan yksiselitteinen méérittely ei ole helppoa.
Bioinformatiikka voidaan méiiritelld informaatioteknologian alueeksi, jonka tehtdvind on
tallentaa, yllépitd4 ja analysoida biologista informaatiota (Tuimala 2005). Se on tieteenala, joka
pyrkii kehittdmiin informaatio- ja tietoteknisid vélineitd biologisten ongelmien
ratkaisemiseksi. Bioinformatiikka voidaan mdiéritelld myds tieteenalaksi, joka késittelee
makromolekyylien, kuten DNA:n ja proteiinien sisdltimii informaatiota (Luscombe ym.
2001). Bioinformatiikassa biologisia makromolekyylejd ja niiden siséltimdid informaatiota
jarjestellddn, analysoidaan ja tulkitaan kdyttden apuna tietotekniikkaa, matematiikkaa ja
tilastotiedettd. Tassd tutkimuksessa bioinformatiikka mééritellddn tieteenalana, joka tallentaa
ja sdilod biologisista makromolekyyleistd saatua tietoa sekd kehittdd vilineitd tiedon
késittelyyn, analysointiin ja esittimiseen.

Bioinformatiikalla on kolme keskeistd tavoitetta (Luscombe ym. 2001).
1. Bioinformatiikka pyrkii organisoimaan biologista dataa siten, ettd aineisto on helposti
saatavilla ja tdydennettdvissa uusilla tutkimustuloksilla. 2. Bioinformatiikka kehittda tyokaluja,
jotka helpottavat suurien dataméirien kisittelyd ja analysoimista. 3. Bioinformatiikka pyrkii
mahdollistamaan biologisten tutkimusaineistojen uudenlaisen analysoinnin ja biologisten
merkitysten selvittdmisen tarjoamalla tutkijoiden kayttoon tyokaluja ja laajoja tietoresursseja.
Bioinformatiikka kehittdd menetelmid hyvin monimuotoisen biologisen data-aineiston
kidsittelyyn. Bioinformatiikalla on kolme pédasiallista datatyyppid: Sekvenssidata,
makromolekyylien rakennedata ja toiminnallisten genomitutkimusten tuloksena saatu data
(Luscombe ym. 2001). Sekvenssidata koostuu DNA:n ja RNA:n nukleotidisekvensseistd ja
proteiinien aminohapposekvensseistd. Tyypillisid sekvenssidatan analyysimuotoja ovat
erilaiset sekvenssien vertailut sekd DNA:n, RNA:n ja proteiinien toiminnan kannalta
keskeisten sekvenssialueiden tunnistaminen ja kartoittaminen. Makromolekyylien rakennedata

tarkoittaa tietoa DNA:n, RNA:n ja proteiinien ylemmén tason rakenteista. Tdhdn kuuluu
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esimerkiksi makromolekyylien kolmiuloitteisen rakenteen tutkiminen sekd toiminnan kannalta
tarkeiden rakenteiden kartoittaminen. Toiminnallisten genomitutkimusten tuloksiin kuuluvat
puolestaan erilaiset makromolekyylien toimintaa mittaavat tutkimukset, kuten geenien
ilmenemisen ja sithen vaikuttavien tekijéiden hahmottaminen. Nididen kolmen pédéddatatyypin
lisdksi bioinformatiikka késittelee myds monenlaista muuta informaatiota, jota on tuotettu
esimerkiksi genomien ja metabolisten reittien tutkimuksissa. Yksi bioinformatiikan keskeisisti
haasteista on kehittdd menetelmid ja tyokaluja, joiden avulla eri datatyyppien siséltimaa
informaatiota voidaan yhdistdd ja vertailla (Tuimala 2005). Biologiset aineistot liittyvat
toisiinsa monilla tavoilla. Esimerkiksi DNA-sekvenssit toimivat ohjeina aminohappoketjujen
rakentamiselle. Aminohappoketjuista muodostuu toiminnallisia proteiineja niiden laskostuessa
kolmiuloitteiseen muotoonsa. Osa proteiineista voi vaikuttaa toiminnallaan muiden geenien
ilmenemiseen ja siten toisten proteiinien valmistamiseen. Geenien sddtelyverkkojen,
metabolisten reittien ja yleisesti ottaen kaikenlaisten biologisten toimintojen syvéllinen
tutkiminen vaatiikin kykya 16ytd4 yhteyksid eri datatyyppien valilta.

Biologisen tietomiirdn kasvamisen ja jatkuvasti kehittyvien analyysimenetelmien
ansiosta bioinformatiikan avulla ei end vain tulkita tietoa, vaan tietoa voidaan my0s ennustaa
(Tuimala 2005). Suurien data-aineistojen pohjalta voidaan ennustaa esimerkiksi tuntemattomia
geenejd DNA-sekvenssistd sekéd proteiinien rakenteita ja toimintaa aminohapposekvenssien
perusteella. Dataan pohjautuva ennustaminen nopeuttaa ja helpottaa tutkimustyota.

Bioinformatiikan kehittyminen on olennaisesti muuttanut biologista tutkimusta
(Machluf & Yarden 2013). Bioinformatiikka tarjoaa tydkaluja suurien dataméarien késittelyyn
ja analysointiin ja uudenlaisten biologisten ongelmien ratkaisuun. Internetissi olevat avoimet
biologiset tietokannat ovat tirkedssd asemassa nykyajan biologisessa tutkimuksessa
(Joannefox 2006). Niiden kautta tutkimuksissa saatu biologinen tieto on kaikkien
hyodynnettavissid. Biologisen tutkimuksen lisdksi bioinformatiikalla on nykyddn keskeinen
rooli myds muun muassa bioteknologisessa ja lddketieteellisessd tutkimuksessa (Machluf &
Yarden 2013). Uusien keksintdjen ja lddketieteellisten hoitojen myotd bioinformatiikka

vaikuttaa kaikkien kansalaisten elaméaan.



3 BIOINFORMATIIKKA JA BIOLOGIAN OPETUS

3.1 Bioinformatiikka opetuskadytossa

Bioinformatiikan integroiminen toisen asteen biologian opetukseen on saanut alkunsa
yksittdisten  opettajien ja  tutkimusryhmien tyOstd  vuosituhannen  vaihteessa.
Opetussuunnitelmista alettiin etsid sellaisia biologian oppisisdltojd ja opetuksen tavoitteita,
joita voitaisiin toteuttaa bioinformatiikka-avusteisesti (Wefer & Sheppard 2008).
Bioinformatiikan soveltuvuutta toisen asteen biologian opetukseen alettiin testata kdytdnnossa
yksittiisissd kouluissa. Bioinformatiikasta kiinnostuneet biologian opettajat solmivat yhteyksia
tiedemaailmaan ja alkoivat uudistaa opetustaan bioinformatiikan asiantuntijoiden avustuksella
(mm. Gabric 2003, Form & Lewitter 2011). Bioinformatiikan tarjoamia mahdollisuuksia
alettiin selvittdd my0s tutkimusryhmien aloitteesta. Yhdysvaltojen Coloradon yliopiston
tutkijat suunnittelivat ja toteuttivat opintokokonaisuuden, jossa geneettistd evoluutiota
opetettiin lukioikdisille bioinformatiikan avulla (Gallagher ym. 2011). Tutkimusprojektin
tarkoituksena oli tutustuttaa nuoret moderniin tietotekniikan avulla tehtidvdin biologiseen
tutkimukseen sekd tarkastella bioinformatiikan soveltuvuutta lukioikdisten kaytettdvaksi.
Israclissa Weizmann instituutin  tutkijat jérjestivdt bioinformatiikkaa hyddyntdvén
tutkimussimulaation, jossa lukioikiiset opiskelijat tekivat geneettistd tutkimusta jéljittelemalla
aidon tutkimusprosessin eri vaiheita (Gelbart & Yarden 2006). Myohemmin saman instituutin
tutkijat ovat kehittineet web-pohjaista oppimisympaéristdéd “Bioinformatics in the service of
biotechnology”, jonka tavoitteena on sitoa bioinformatiikkaa osaksi tieteiden opetusta toisen
asteen koulutuksessa (Machluf & Yarden 2013, Machluf ym. 2017). Oppimisympériston avulla
on tutkittu myds bioinformatiikan sopivuutta nuorten kiytettivédksi sekd bioinformatiikan
integraation  vaikutuksia nuorten oppimistuloksiin.  Kiinnostusta  bioinformatiikan
hyddyntdmiseen loytyy myOs Euroopasta. Vuonna 2007 Portugalissa kéynnistettiin
Bioinformatics@school -projekti, jonka tavoitteena on levittdd bioinformatiikan tietimysté
kouluihin tarjoamalla opettajille koulutusta ja valmiita ohjeistettuja bioinformatiikkaa
hyddyntdvia tutkimusprojekteja (Marques ym. 2014).

2010 -luvulla keskustelu bioinformatiikan integroimisesta osaksi luonnontieteiden
opetusta on kiithtynyt. Kansainviliset organisaatiot, kuten EMBL - EBI (European Molecular
Biology Laboratory - European Bioinformatics Institute), ja ISCB (International Society for
Computational Biology) ovat alkaneet pohtimaan, miten bioinformatiikkaa voisi tuoda mukaan

toisen asteen koulutukseen (Machluf & Yarden 2013, Wood & Gebhard 2013). Aiheesta on
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kirjoitettu tieteellisid julkaisuja, pidetty konferensseja ja laadittu ensimmadisid ohjeita sille,
miten bioinformatiikkaa pitdisi opettaa nuorille. Opettajille on alettu tarjoamaan koulutusta ja
nettiin on ladattu nuorille sopivaa bioinformatiikan opetusmateriaalia.

Bioinformatiikan on havaittu sopivan hyvin biologian opetukseen. Bioinformatiikan
hyddyntdminen on edistdnyt nuorten genetiikan tietimysti ja geneettisten tekijoiden vélisten
yhteyksien havaitsemista sekd lisdnnyt heiddn luottamusta omaan osaamiseensa (Gelbart &
Yarden 2006, Marques ym. 2014, Machluf ym. 2017). Bioinformatiikan kdyttd on parantanut
nuorten tieteellistd ajattelua, ongelmanratkaisukykyd ja tieteellisten tutkimuskdytdnteiden
ymmarrystd (Gelbart & Yarden 2006, Machluf ym. 2017). Nuorten asenne bioinformatiikkaa
kohtaan on ollut padasiallisesti positiivista. Opiskelijat ovat pitdneet bioinformatiikkaa
mielenkiintoisena ja mukavana opiskelutapana sekd hyvéni kokemuksena (Marques ym. 2014,
Machluf ym. 2017) Osa nuorista on innostunut biologian ja tietotekniikan yhdistdmisestd seka
siitd, ettd he padsivit kiyttdméédn oikeiden tutkijoiden oikeita tutkimusmenetelmié (Gallagher
ym. 2011). Tutkimuksiin ja koulutuksiin osallistuneet opettajat ovat pitdneet bioinformatiikkaa
hyodyllisend (Wood & Gebhardt 2013, Marques ym. 2014). Saatu koulutus on lisdnnyt
opettajien tietoutta bioinformatiikan hyddyntdmismahdollisuuksista, antanut heille uusia
ideoita opetukseen ja lisdnnyt heidédn itseluottamustaan uusien teknologioiden opettamisessa
(Wood & Gebhardt 2013). Koulutusten kautta saatu tieto ja ideat ovat myds levinneet
opettajalta toiselle, mikd kertoo opettajien kiinnostuneisuudesta bioinformatiikan
hyodyntdmistd kohtaan (Marques ym. 2014).

Edistyksestd huolimatta bioinformatiikka ei ole saanut vield laajempaa jalansijaa toisen
asteen biologian opetuksessa (Machluf ym. 2017). Bioinformatiikan kdyttoonottoa hidastaa
erityisesti kaksi asiaa. Ensimméinen ongelma on puute opettajien osaamisessa (Wood &
Gebhardt 2013). Opettajat ovat usein kylld tietoisia uusista tutkimusmenetelmistd ja niiden
tuottamista suurista datamééristd, mutta heillé ei ole osaamista tdllaisen datan hyddyntdmiseen.
Opettajille on vaikeaa pysyd tiedemaailman nopean kehityksen mukana eikd ajankohtaista
ammatillista koulutusta ole aina saatavilla. Toinen ongelma 10ytyy biologian
opetussuunnitelmista (Machluf ym. 2017). Bioinformatiikan hyddyntdminen on véhdista,
koska sitd ei ole integroitu osaksi opetussuunnitelmia. Bioinformatiikan keskeistd roolia ei
vélttimattd ymmarretd ja se jétetddn helposti kokonaan huomiotta muiden, opetussuunnitelman
madrddmien, teemojen ja aihealueiden ohjatessa opetusta. Bioinformatiikan epéselvi rooli on
tullut esiin my0s joidenkin opiskelijoiden negatiivisissa asenteissa. Osa tutkimuksiin

osallistuneista nuorista on pitdnyt bioinformatiikan kayttdd turhana ajan hukkauksena, joka on
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vain vienyt aikaa tdrkedmpien eli loppukokeissa testattavien asioiden opiskelulta (Gallagher
ym. 2011).

Bioinformatiikan integroiminen biologian opetukseen ei ole mydskddn aivan
ongelmatonta. ELLS:n (European Learning Laboratory for the Life Sciences) LearningLAB -
kursseille vuosina 2010 - 2012 osallistuneilta opettajilta keréttiin palautetta heidén
kokemuksistaan bioinformatiikan integroimisesta opetukseen (Wood & Gebhardt 2013).
Opettajien mainitsemat ongelmat liittyivdt erityisesti ajankdyttoon, tekniikkaan ja
kieliongelmiin. Bioinformatiikan tydkalujen oppiminen vie aikaa. Kurssien tuntimédrd on
kuitenkin rajallinen ja opittavia sisdltdjd on paljon. Suurin osa opettajista koki ongelmaksi
bioinformatiikan harjoittelun mahduttamisen kursseihin. Ongelmia koettiin myds teknisen
vélineiston kanssa. Bioinformatiikan hyddyntdminen vaatii hyvin toimivia tietokoneita seka
tehokkaan ja luotettavan netin, joita ei valttdmattd ole aina saatavilla. Liséksi osa opettajista
koki ongelmalliseksi englanninkielisen materiaalin, jota he joutuivat kddntdméin omalle
opetuskielelleen. Bioinformatiikan hyddyntdmisen ongelmiksi on havaittu myos
bioinformatiikan tieteellinen termistd, sovellusten kédyton monimutkaisuus, lukioikdisille
sopivan opetusmateriaalin rajallinen maira ja heikko taso sekd koulutuksen huono saatavuus

(Machluf & Yarden 2013).

3.2 Miksi bioinformatiikkaa pitéisi ottaa mukaan lukiokoulutukseen?

Lukiokoulutuksen tehtdvénd on tarjota nuorille laaja-alaista yleissivistystd, syventdd heidén
kiinnostustaan tieteisiin sekd kehittdd heiddn valmiuksiaan jatko-opiskeluun ja tydeldmédn
(Opetushallitus 2015). Koska bioinformatiikalla on erittdin keskeinen rooli nykyaikaisessa
luonnontieteellisessé ja lddketieteellisessd tutkimuksessa, olisi aiheellista, ettd nuoret saisivat
kosketuspintaa bioinformatiikkaan jo lukioaikana heiddn pohtiessaan omia jatko-opintoihin ja
tydeldmaddn liittyvid vaihtoehtojaan. Bioinformatiikan kdyttdd ja soveltamista opetetaan
nykyddn monissa korkeakouluissa, mutta lukiokoulutuksessa bioinformatiikkaa ei ole
juurikaan huomioitu (mm. Gallagher ym. 2011, Machluf & Yarden 2013). Toisen asteen
biologian koulutuksen jilkeenjddneisyys huolestuttaakin tiedeyhteis6d Nuoria pitéisi
valmentaa tulevaa opiskelu- ja tydeldmidd varten, mutta kouluissa opetetaan tieteitd
vanhanaikaisesti.

Kéytdnnon sovellusten kautta bioinformatiikka tulee osaksi tavallisten kansalaisten

elamdd. Mediassa uutisoidaan uusista geenitekniikkaa hyodyntivistd sairauksien tunnistus- ja
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hoitomenetelmista. Julkista keskustelua kdyddédn muun muassa geenimanipuloidusta ruoasta ja
bakteerien antibioottiresistenssin kasvamisesta. Yritykset tarjoavat kuluttajille geenitestejd
yksilon etnisen alkuperdn, sukuhistorian ja geneettisten tautiriskien kartoittamiseksi. Jotta
nuori pystyisi muodostamaan oman nidkemyksensd asioista ja ottamaan niihin kantaa, hin
tarvitsee ndkemystd sithen, millaista moderni tieteen tekeminen on (Marques ym. 2014).
Bioinformatiikan tuntemus hyodyttdékin nuoria riippumatta siitd, mille alalle he suuntautuvat
jatko-opinnoissaan.

Bioinformatiikan  hyddyntdminen  sopisi monin tavoin lukion uuden
opetussuunnitelman asettamiin yleisiin opetuksen tavoitteisiin. Opetussuunnitelman mukaan
oppimisen tulee tapahtua erilaisissa ymparistdissd monipuolisia menetelmid hyddyntden
(Opetushallitus 2015). Menetelmien ja ympdéristdjen valinnassa tulee ottaa huomioon
oppiaineiden omat erityispiirteet. Bioinformatiikan tietokannat ja apuohjelmat tarjoavat
opiskelijoille uudenlaisia oppimisympdristojd ja opiskelumenetelmii. Bioinformatiikkaa
hyodyntdmalla opiskelijat voivat kdyttdd modernin luonnontieteen aitoja tydkaluja ja tutkia ja
kisitelld aitoja tieteellisid aineistoja (Wood & Gebhardt 2013, Machluf ym. 2017). Opiskelijat
voivat jdljitelld oikeita tieteellisid tutkimuksia tai suunnitella omia tutkimuksiaan suuria
tutkimusaineistoja hyodyntden. Bioinformatiikan kéytto kehittdd opiskelijoiden ymmaérrysti
luonnontieteellisestd tutkimuksesta ja sen avulla he voivat harjoitella jatko-opinnoissa
tarvittavia tutkimustaitoja (Form & Lewitter 2011). Bioinformatiikan hyddyntdminen rakentaa
ndin siltaa koulumaailman ja tutkimusmaailman vilille (Wood & Gebhardt 2013). Se vihentdd
kynnystd ldhestyd tieteellistd tutkimusdataa ja datan analysointiin kdytettdvid sovelluksia.
Bioinformatiikkaan tutustuminen voi my0s innostaa ja motivoida opiskelijoita
luonnontieteelliselle alalle (Machluf & Yarden 2013).

Lukion opetussuunnitelma korostaa tieto- ja viestintdteknologian roolia oppimisen ja
opettamisen tyOvilineend (Opetushallitus 2015). Opiskelijoita tulee ohjata digitaalisten
opiskeluympdristojen, tyovélineiden ja oppimateriaalien kayttoon. Bioinformatiikkaa
hyodyntamalld voidaan kehittdd opiskelijoiden teknologian kéyttotaitoja (Machluf ym. 2017).
Bioinformatiikka tarjoaa opetukseen digitaalisia opiskeluympérist6jd, digitaalista materiaalia
sekd digitaalisia tyovélineitd. Bioinformatiikan hyddyntdminen opettaa muun muassa datan
prosessointia, visualisointia ja mallintamista.

Lukiolaisen tulee opiskeluaikanaan pdastd kehittimddn myos omia tiedonhankinta-,
soveltamis- ja  ongelmanratkaisutaitojaan  (Opetushallitus  2015).  Monipuoliseen
oppimisprosessiin kuuluu eri muodoissa esitetyn informaation tulkinta, analysoiminen,

esittiminen ja arvioiminen sekd uuden tiedon rakentaminen ja osaamisen syventdminen.
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Opiskelijan tulee saada kokemuksia tutkivasta oppimisesta sekd osallisuudesta tieteen ja
tutkimuksen tekoon. Bioinformatiikan tarjoamat data-aineistot ja  apuohjelmat
(analyysityokalut) mahdollistavat monipuolisten tehtdavien tekemisen. Bioinformatiikan avulla
opiskelijat voivat etsid, tulkita, analysoida ja esittdd informaatiota. Biologisten tietokantojen
sisdltdmd biologinen tieto eri muodoissaan tarjoaa lukiolaisille kokemuksia biologian alalle
tyypillisten informaatiomuotojen tulkinnasta ja hyodyntdmisestd. Bioinformatiikka tarjoaa
hyvit mahdollisuudet myds tutkivan oppimisen toteuttamiselle. Bioinformatiikkaa
hyodyntdmalla opiskelijat voivat tarkastella ja ratkoa aitoja nykymaailman ongelmia nykyajan
teknologiaa kéyttden (mm. Form & Lewitter 2011, Machluf & Yarden 2013).
Bioinformatiikka tarjoaa hyvdd materiaalia ja ty0kaluja luonnontieteiden opetukseen,
sillé se liittyy moniin toisen asteen koulutuksen biologian teemoihin (Machluf & Yarden 2013).
Bioinformatiikan hyddyntdminen rikastaa opetusta ja se tukee opiskelijoiden tiedollista ja
taidollista oppimista. Bioinformatiikan hyddyntdminen ei vaadi kouluilta erikoisvélineistdd
(Wood & Gebhardt 2013), miki tasa-arvoistaa opetusta. Bioinformatiikan avulla tapahtuva
oppiminen ja tutkiminen voidaan toteuttaa luokkatilassa, jolloin mydskddn koulun
maantieteelliselld  sijainnilla ei ole merkitystd. Parhaimmillaan bioinformatiikan
hyodyntdminen edistdd biologian oppisisdltdjen oppimista, kehittdd luonnontieteellistd

ymmérrystd ja harjoituttaa tietoyhteiskunnassa tarvittavia taitoja (Machluf & Yarden 2013).

3.3 Miten bioinformatiikkaa tulisi kdyttdd biologian opetuksen apuvilineeni?

Kun bioinformatiikkaa 1dhdetdén soveltamaan lukion biologian opetuksen apuvilineeksi, on
tairkedd pohtia, miten bioinformatiikka saadaan integroitua jirkevédsti osaksi biologian
oppisiséltdjd ja milld tasolla bioinformatiikkaa on aiheellista ottaa mukaan lukion biologian
opetukseen. Monissa tutkimuksissa on havaittu, ettd bioinformatiikan hyvé integraatio
opiskeltaviin aihepiireihin on ensisijaisen tirkedd (mm. Gallagher ym. 2011, Machluf &
Yarden 2013). Yhdysvalloissa Coloradon yliopiston tutkijat opettivat geneettistd evoluutiota
lukioikiisille bioinformatiikkaa hyddyntden (Gallagher ym. 2011). Tutkimuksessa havaittiin,
ettd osa opiskelijoista ei kyennyt ndkemiin yhteyttd opiskeltavan biologian ja tietotekniikan
kayton valilla. Nama opiskelijat pitivit bioinformatiikkaa ajan hukkauksena, silld sen kidyton
osaamista ei testattaisi biologian pédéttokokeissa. Osa nuorista ei siis ndhnyt bioinformatiikkaa
oppimisen apuvilineend vaan pikemminkin ylimdardisend, erillisend ja irrallisena tehtdvéna.
Myos Carletonin college:n (USA) tutkijat havaitsivat integraation tirkeyden yliopisto-

opiskelijoiden parissa toteuttamassaan bioinformatiikan hyodyntdmistd késittelevéssi
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opetuskokeilussa (Singer ym. 2013). He huomasivat, ettd pelkén digitaalisen sekvenssidatan
kisittely aiheutti opiskelijoissa turhautumista eiki se tukenut heitd biologisen tutkimusajattelun
kehittymisessd. Muiden elementtien, kuten aiheeseen liittyvien kdytdnnon laboratoriotdiden
mukaan ottaminen edisti integraatiota ja auttoi opiskelijoita hahmottamaan dataa ja sen
merkitystd. Tehtyjen tutkimusten perusteella on hyvin tirkeédd, ettd bioinformatiikan avulla
tehtdavit harjoitukset sidotaan hyvin osaksi opiskeltavia aihepiirejd, jotta opiskelijat nakisivat
bioinformatiikan merkityksellisend oppimisen apuvélineend eivitkd vain ylimddrdisend
tekniikalla leikkimisend. Lukioikéisille annettavien tehtdvien tulee olla sellaisia, ettd niissd
harjoitellaan ja opitaan opetussuunnitelman mukaisia asioita, mutta uutta tapaa hyodyntien -
bioinformatiikka-avusteisesti (Gallagher ym. 2011).

Yhdysvaltalainen biologian opettaja David Form on yhdessd tietotekniikan
asiantuntijan Fran Lewitterin kanssa kehittdneet opetusta, jossa bioinformatiikkaa on integroitu
osaksi lukiotason biologian opetusta (Form & Lewitter 2011). Artikkelissaan “Ten Simple
Rules for Teaching Bioinformatics at the High School Level” (2011) he esittdvdt kymmenen
suositusta bioinformatiikan hyddyntdmiseen lukioikdisten parissa. Ohjeista kolme ensimmaista
keskittyvdt tehtdvien suunnitteluun. Formin ja Lewitterin (2011) mukaan lukioikaisille
suunnattujen tehtévien tulee olla yksinkertaisia ja niilld tulee olla selked, helposti ymmaérrettdva
tavoite (suositus 1). Biologisten tietokantojen ylitsepursuava tietomééra hikellyttdd helposti
opiskelijoita, joten on tdrkedd, ettd harjoituksissa keskitytddn kerrallaan vain yhteen tai
muutamaan asiaan. Opiskelijoiden ymmarrystd helpottaa lisdksi heille tuttujen aihepiirien
hyodyntdminen (suositus 2). Tehtdvien aiheiden tulisi olla sellaisia, jotka ovat opiskelijoille jo
jollakin tasolla tuttuja. Form ja Lewitter mainitsevat esimerkkind tunnettujen sairauksien, kuten
diabeteksen kehittymiseen vaikuttavien geenien tutkimisen. Tuttujen aihepiirien tarkastelu
helpottaa oppimista, silld bioinformatiikan hyodyntdminen tuo jo itsessddn mukanaan paljon
uutta opittavaa, eikd opiskelijoita ole syytd kuormittaa endd lisdd heille tdysin vierailla
tutkimusaiheilla. Form ja Lewitter (2011) katsovat tirkedksi my0s harjoitusten linkittimisen
olemassa olevaan opetussuunnitelmaan (suositus 3). Opetussuunnitelmaa tukevat harjoitukset
ovat opiskelijoille mielekkddmpid ja opettajan tulee hyodynnettyd niitd useammin
opetuksessaan. Form ja Lewitter antavat esimerkiksi hemoglobiini -proteiinin ja
sirppisoluanemian, joiden tutkiminen bioinformatiikka-avusteisesti tukisi opiskelijoiden
verenkiertojdrjestelmén ja genetiikan oppimista.

Loput Formin ja Lewitterin (2011) antamat ohjeet kisittelevét tehtdvien rakentamista
ja opetustapoja. Hyvit tehtdvipaketit rakentuvat yksittiisid taitoja harjoituttavista tehtévista,

joissa hankittuja taitoja yhdistetéédn ja sovelletaan my6hemmin monimutkaisempien tehtivien
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tekemiseen (suositus 4). Niin opiskelijat voivat keskittyd kerrallaan vain yhden taidon
oppimiseen, mutta pidemmaélld aikavililldi he saavuttavat suuremman osaamisen ja
ymmairryksen tason. Form ja Lewitter (2011) suosittelevat hydodyntdmiin tehtdvid, joissa
opiskelijat padsevit itse tutkimaan asioita (suositus 5). Opiskelijoiden oma tavoitteellinen
tutkimustoiminta ja sen aikana itse 16ydetyt havainnot ja oivallukset lisddvit motivaatiota ja
edistdvdt oppimista. Motivaatiota lisdd my0s tehtdvien yksilollistdiminen (suositus 6).
Opiskelija motivoituu paremmin tehtévisti, joka on hdnen osaamistasolleen sopiva. Form ja
Lewitter esittévit, ettd opiskelijat voisivat esimerkiksi tutkia yksin tai pareittain erilaisia
geenejd, proteiineja tai sairauksia, jotka sopivat kunkin opiskelijan tai ryhmén osaamistasoon.

Opiskelijaryhmin siséltd 16ytyy yhtd monta tapaa oppia, kuin mitd kurssilla on
opiskelijoita. Form ja Lewitter (2011) suosittelevat hyodyntdmiin biologisten tietokantojen ja
apuohjelmien kaikkia erilaisia informaation esitys- ja tulkintamuotoja (suositus 7).
Esimerkkind he kayttdvit NCBL:n (National Center for Biotechnology Information) BLAST
(Basic Local Alignment Search Tool) apuohjelman tuloksia, joita pystyy tulkitsemaan seké
visuaalisena kuvaajana, taulukkona, ettdi my0s sekvenssien rinnastuksina. Monipuolisen
materiaalin kdyttd antaa opiskelijalle mahdollisuuden hyddyntdd hinen oppimistyyliinsad
parhaiten sopivaa materiaalia. Form ja Lewitter katsovat tirkedksi myos opiskelijoiden
voimaannuttamisen (suositus 8). Tehtdvien tulisi olla sellaisia, ettd ne kehittdvit opiskelijoiden
ongelmanratkaisukykyja ja tutkimisen taitoja. Opiskelijoille tulisi antaa mahdollisuuksia 16ytad
ja oppia itsendisesti uutta hydodyntamalla heilld jo olemassa olevaa tieto- ja taitopohjaa.

Vaikka Form ja Lewitter (2011) uskovat vakaasti bioinformatiikan tarjoamiin
opetusmahdollisuuksiin, he kuitenkin katsovat, ettd joskus opetuksessa on hyvé turvautua myds
perinteisiin, vihemmaén teknologisiin menetelmiin. Biologiset tietokannat siséltdvit valtavia
madrid dataa ja apuohjelmat voivat analysoida ja kisitelld kerrallaan suuria aineistoja. Mikali
opiskelijat kasittelevdt dataa vain apuohjelmien avulla, voi heille jadda episelvéksi, miten
datan tulkinta todellisuudessa tapahtuu. Form ja Lewitter suosittelevatkin, ettd opiskelijat
mallintaisivat datan késittelyn ja analysoinnin prosesseja myoOs kyndn ja paperin avulla
(suositus 9). Esimerkkind he antavat sekvenssien rinnastusten yhtdldisyyksien ja erojen
tarkastelun paperille tulostettujen rinnastusten avulla. Viimeisend ohjeenaan Form ja Lewitter
(2011) kannustavat laatimaan tehtévid, joiden pohjalta opiskelijat voivat laatia lopputuotoksen,
jonka he voivat lopuksi esitelld muulle ryhmalle (suositus 10).

Portugalissa Instituto Gulbenkian de Ciéncian tutkijat kehittdvat bioinformatiikkaa
hyddyntivai biologian opetusta Bioinformatics@school -projektin kautta (Marques ym. 2014).

Artikkelissaan “Bioinformatics Projects Supporting Life-Sciences Learning in High School
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(2014)” he lisddavit Formin ja Lewitterin (2011) ohjeisiin vield kaksi omaa kohtaansa, jotka
kisittelevit bioinformatiikan opetuksen kehittdmistd. Marques ym. mukaan opetuksen tehokas
kehitysty0 ei onnistu vain opetuksen suunnittelijoiden toimesta. Kehitystyohon olisi aiheellista
ottaa mukaan niin tavalliset opettajat kuin myos heidén opiskelijansa, silld heilld on paras
kdytdnnon kokemus siitd, millaiset asiat opetustilanteissa toimivat (suositus 11). Osallisuuden
kokemus voisi my0s lisdtd innostusta ja motivaatiota bioinformatiikan kadyttoon ja kayton
kehittdimiseen. Marques ym. kannustavat lisiksi arvioimaan bioinformatiikan hyddyntdmisen
vaikutuksia opiskelijoiden motivaatioon ja oppimiseen, silli tehokkuuden ja hyddyn
osoittaminen on paras keino edistdd bioinformatiikan omaksumista biologian opetuksessa
(suositus 12). Arviointi auttaa myods kehitystydsséd, jolloin bioinformatiikka hyddyntadvista
aktiviteeteista tulee merkityksellisia.

Bioinformatiikan hyddyntamistd koskevat ohjeistukset voi kiteyttdd karkeasti neljaksi

ohjeeksi:

1. Kaisiteltdvien aiheiden on sovittava kurssien aihepiireihin, opiskelijoiden osaamisen
tasoon ja kokemusmaailmaan.

2. Tehtdvit tulee rakentaa siten, etti ne tukevat oppimista pienistd osista suuremmiksi
kokonaisuuksiksi. Bioinformatiikan hyodyntdmisen voi aloittaa hyvin yksinkertaisista
tehtivista.

3. Tehtédvissd on hyvi ottaa huomioon yksildllistdminen, erilaiset oppimistyylit ja
mahdollisuus tutkivaan oppimiseen.

4. Bioinformatiikan hyodyntdmisen vaikutuksia tulee aktiivisesti arvioida ja opetusta
tulee kehittid arvioinnin pohjalta.

4 TUTKIMUKSEN TAVOITTEET

Tamén tutkimuksen tavoitteena on selvittdd, millainen rooli bioinformatiikalla on talla hetkell4
Suomessa lukion biologian opetuksessa ja kartoittaa bioinformatiikan kaytto- ja
sovellusmahdollisuuksia sekd sopivuutta lukion biologian opetukseen. Tutkimuksessa
tarkastellaan bioinformatiikan sopivuutta opetussuunnitelman mukaisten biologian kurssien
siséltéihin sekd tiedollisiin ja taidollisiin tavoitteisiin. Oppikirja-analyysin avulla selvitetdén,
millainen rooli bioinformatiikalla on lukion biologian oppikirjoissa. Kerrotaanko kirjoissa
bioinformatiikasta ja 16ytyyko niistd esimerkiksi bioinformatiikkaa hyddyntdvid tehtdvid?
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Oppikirjojen lisdksi tarkastelun kohteena ovat myos lukion biologian opettajien ndkemykset ja
kokemukset. Opettajille jarjestetyn kyselyn avulla selvitetddn, miten hyvin lukion biologian
opettajat tuntevat bioinformatiikkan ja ovatko he hyddyntineet bioinformatiikkaa
opetuksessaan. Samalla kartoitetaan my0s opettajien tarvetta ja halua saada bioinformatiikkaan
liittyvda ammatillista koulutusta.

Bioinformatiikan sopivuutta lukion biologian opetukseen arvioidaan lukiolaisille
jérjestettyjen ndytetuntien ja niistd saadun palautteen kautta. Néytetuntien avulla testattiin
kdytdnnossd bioinformatiikan soveltuvuutta lukioikdisten kéytettdviksi. Niytetunneista
keréttiin palautetta, jossa lukiolaiset arvioivat omia kokemuksiaan bioinformatiikan
hyodyntdmisen kiinnostavuudesta ja biologisten tietokantojen ja apuohjelmien kéyton

vaikeustasosta.

Tama tutkimus pyrkii vastaamaan seuraaviin tutkimuskysymyksiin:
1. Sopiiko bioinformatiikka lukion opetussuunnitelman mukaisten biologian kurssien
siséltoihin ja tavoitteisiin?
2. Millainen rooli bioinformatiikalla on lukion biologian oppikirjoissa?
3. Miten hyvin lukion biologian opettajat tuntevat bioinformatiikan ja hyddyntivatko he
sitd opetuksessaan?
4. Sopiiko bioinformatiikka (biologiset tietokannat ja niiden apuohjelmat) lukioikdisten

nuorten kaytettdvaksi?

5 AINEISTO JA MENETELMAT

5.1 Biologian opetussuunnitelman tarkastelu

Bioinformatiikan sopivuutta lukion biologian opetukseen arvioitiin lukion opetussuunnitelman
médrddmien biologian opetuksen tavoitteiden ja opetussuunnitelman mukaisten biologian
kurssien oppisisdltdjen kautta. Opetussuunnitelmasta etsittiin opetuksen tavoitteita, joiden
toteuttamiseen bioinformatiikasta olisi hyotyd. Opetussuunnitelman mukaisista biologian
pakollisista ja syventédvistd kursseista etsittiin oppisisdltojd, jotka liittyvit bioinformatiikkaan
ja joiden opiskelua voitaisiin rikastuttaa bioinformatiikkaa hyddyntdmailld. Bioinformatiikan
hyodyntdmiseen keksittiin my0s esimerkkejd eri kursseille ja erilaisten oppisisdltdjen

opiskeluun.
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5.2 Oppikirja-analyysi

Oppikirja-analyysissd analysoitiin  lukion opetussuunnitelman mukaisten biologian
syventdvien kurssien BI3 (Solu ja perinnéllisyys) ja BI5S (Biologian sovellukset) oppikirjoja.
Analyysiin valittiin ndma kurssit, koska bioinformatiikka nivoutuu parhaiten ndiden kurssien
oppisisdltoihin.  Analyysiin otettiin kolme yleisesti lukioissa kéytettdvdd biologian
oppikirjasarjaa: BIOS (SanomaPro 2019), Koralli (Otava 2017) ja Symbioosi (e-Oppi 2017).
Analysoitaviksi otettiin kirjasarjojen sédhkoiset oppikirjat. Téhdn pédddyttiin kahdesta syysta.
Ensinndkin analysoinneista haluttiin vertailukelpoisia eri kirjasarjojen vililld, jonka
varmistamiseksi kirjojen tuli olla samassa muodossa. Koska Symbioosi kirjasarjasta ei ole
olemassa paperista versiota, oli sdhkoisten oppikirjojen valinta selked. Lisdksi sidhkoiset
oppikirjat sisdltdvat yleensd sdhkoistd lisimateriaalia, kuten animaatioita ja linkkejd, joita ei
16ydy perinteisistd paperisista oppikirjoista. Bioinformatiikan sdhkodisen luonteen vuoksi
ennakko-oletuksena oli, ettd sdhkoisistd oppikirjoista voisi l0ytyd suuremmalla
todennikoisyydelld bioinformatiikkaan liittyvdd lisdmateriaalia tai bioinformatiikkaa
hyddyntivid tehtdvid. Séhkoisestd materiaalista analysoitiin vain opiskelijoille suunnattuja
oppikirjoja. Toisin sanoen niitd tekstejd, tehtdvid ja muuta materiaalia, jota sdhkdistd oppikirjaa
kayttava opiskelija pystyisi itse tarkastelemaan opettajasta riippumatta. Muita oppikirjasarjojen
tarjoamia materiaaleja, kuten opettajille suunnattua lisimateriaalia, ei otettu mukaan tihédn
analyysiin.

Oppikirjojen analyysissd kirjojen tekstistd sekd kappaleiden lisdmateriaalista ja
tehtdvistd etsittiin viittauksia bioinformatiikkaan ja biologisiin tietokantoihin. Erityisesti
tarkastelun kohteena olivat suorat viittaukset, joissa mainittiin bioinformatiikka tai biologiset
tietokannat, selitettiin niiden roolia ja merkitysté tai kuvattiin niiden kayttdd jossakin biologian
sovelluksessa. Kirjoista tutkittiin 10ytyiko niiden kisiteluettelosta késitettd bioinformatiikka tai
biologisiin tietokantoihin viittaavia késitteitd (biologinen tietokanta / geenitietokanta /
genomitietokanta). Kisiteluetteloihin on koottu kirjojen keskeiset ja tirkedt kisitteet, joten
bioinformatiikan esiintyminen kisiteluettelossa kuvaisi sitd, ettd kirjan tekijoiden mielesti
bioinformatiikalla on keskeinen ja térked rooli kirjan oppisiséltdjen kannalta. Kirjoista etsittiin
my0s kappaleita, joissa esitellddn bioinformatiikkaa tieteenalana. Kirjojen teksteistd laskettiin,
miten usein bioinformatiikka tai biologiset tietokannat mainittiin eri yhteyksissd. Kirjojen
tehtivistd etsittiin sellaisia tehtdvid, joissa opiskelija médrittelee tai hahmottaa mitd
bioinformatiikka tai biologiset tietokannat ovat tai joissa tehtdvdn ratkaisemisessa

hyddynnetdin bioinformatiikkaa.
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5.3 Kysely lukion biologian opettajille

Lukion biologian opettajille jérjestettiin kysely, jonka avulla haluttiin kartoittaa, mikd on
opettajien tdminhetkinen tietimys ja nikemys bioinformatiikasta ja ovatko he hyddyntidneet
bioinformatiikkaa opetuksessaan. Kyselyn kautta pyrittiin myos selvittiméan ovatko opettajat
saaneet koulutusta bioinformatiikan hyddyntdmiseen ja kokevatko he tarvetta aiheeseen
liittyvin ammatillisen koulutuksen jarjestimiseen. Kysely (liite 1) laadittiin tutkimuksen
tekijdn toimesta juuri titd tutkimusta varten ja kyselyn eri osat tehtidvineen suunniteltiin
tutkimuksen tarpeisiin sopiviksi. Kysely toteutettiin sdhkodisen E-lomakkeen avulla.
Tutkimuksen tekijd jakoi linkkid kyselyyn kaksi kertaa syys-lokakuun vaihteessa 2018
Biologian ja maantieteen opettajien liiton BMOL:in séhkopostilistojen kautta seké
facebookissa olevan opettajien “BiGeTt-materiaalit” suljetun ryhmén kautta. Lisédksi
tutkimuksen tekijd jakoi kyselyn myos sdhkdpostin kautta muutamille kollegoilleen.
Kyselystd saatuja tuloksia Kkaésiteltiin LibreOffice Calc ja Microsoft Excel
taulukkolaskentaohjelmilla sekd SigmaPlot (13.0) ohjelmalla. Muuttujien vélisid yhteyksié
tarkasteltiin ristiintaulukoinnin avulla. Muuttujien vilisid mahdollisia riippuvuuksia testattiin
Khiin nelidtestilld ja mahdollisia korrelaatioita tarkasteltiin Spearmanin jarjestyskorrelaation
avulla. Khiin nelidtestit laskettiin Excel taulukkolaskentaohjelmalla CHISQ.TEST -funktion
avulla. Muuttujien viliset riippuvuudet tulkittiin tilastollisesti merkitseviksi mikéli niiden P -
arvo oli < 0,05 (5,0%). Spearmanin jirjestyskorrelaatio laskettiin  Excel
taulukkolaskentaohjelmalla luokittelemalla aineisto ensin havaintoarvojen mukaiseen
suuruusjérjestykseen ja tdmin jilkeen havaintoarvojen vilistd korrelaatiota etsittiin CORREL
-funktion avulla. Tdssé tutkimuksessa merkittavéksi katsottiin korrelaatio, joka oli r > 0.5 tai r
< - 0.5. SigmaPlot ohjelmalla tehtiin yksi Kruskal-Wallis analyysi, jonka avulla tutkittiin

opettajien opiskeluyliopiston mahdollista yhteyttd opettajien bioinformatiikan osaamiseen.

Kysely jakautui neljdén osioon, joita olivat:

1. Vastaajan taustatiedot

2. Bioinformatiikan tuntemus

3. Bioinformatiikan hyddyntdminen opetuksessa

4. Bioinformatiikan kiinnostavuus ja tiydennyskoulutuksen tarve.
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Taustatietoina kartoitettiin  opettajien sukupuolta, koulutustaustaa (oppilaitos,
valmistumisvuosi ja opintojen péddaine) sekd opetuskokemuksen madrdd lukion biologiassa
Vastaajia pyydettiin arvioimaan omaa bioinformatiikan osaamistasoaan ja lisdksi heille
esitettiin kysymyksid, joiden kautta pyrittiin selvittdméédn, miten opettajat todellisuudessa
hahmottavat bioinformatiikan ja sen roolin osana biologista tutkimustoimintaa. Opettajille
tarjottiin joukko biologiaan liittyvid termejd ja heiltd kysyttiin, mitkd annetuista termeistd
liittyvét heiddn mielestddn bioinformatiikkaan. Termit olivat: evoluutio, ilmastonmuutos,
otsonikato, geeni, populaatio, alzheimerin tauti ja mikromuovi. Annetuista termeisté erityisesti
evoluutio, geeni, populaatio ja alzheimerin tauti liittyvdt selkedsti ja yksiselitteisesti
bioinformatiikkaan, silld bioinformatiikan avulla tutkitaan geenien ja geenituotteiden
merkityksid ja vaikutuksia yksiloihin ja sitd kautta populaatioiden keskindisiin eroihin,
kehitykseen ja lajien evoluutioon. Termit ilmastonmuutos, otsonikato ja mikromuovi eivit liity
yhtd selkedsti bioinformatiikkaan, joskin ndidenkin vililtdi voidaan 16ytdd yhteyksid
tarkastelemalla esimerkiksi ilmastonmuutoksen aiheuttamien ympdéristdolojen muutosten,
otsonikadon aiheuttaman UV séteilyn lisddntymisen tai mikromuoveista vapautuvien
kemikaalien vaikutuksia lajien geeniperimiin. Téssa tutkimuksessa suurin painoarvo annettiin
bioinformatiikkaan selkedsti liittyvien termien tunnistamiselle. Mikili vastaaja tuntee hyvin
bioinformatiikan, pitdisi hinen valita ainakin ndmé neljd termid. Mikili vastaaja valitsee vain
osan ndista termeistd tai kenties vain heikommin bioinformatiikkaan liittyvia termejd, voidaan
olettaa, ettd hin ei ymmaérrd kunnolla, miti bioinformatiikka on. Kaikkien vastaajien kohdalla
laskettiin, kuinka monta bioinformatiikkaan vahvasti liittyvéa termid (0 - 4) kukin vastaaja oli
valinnut.

Opettajille esitettiin myds kuusi biologista ongelmaa ja heiltd kysyttiin voidaanko

ongelmiin etsid ratkaisua bioinformatiikan avulla. Opettajille esitetyt ongelmat olivat:

1. Miten sademetsdstd 16ydetty uusi kasvilaji pitéisi luokitella?

2. Onko jérvi happamoitunut?

3. Onko henkil6ll laktoosi-intoleranssille altistava geeni?

4. Onko Suomesta 10ydetty kovakuoriainen samaa lajia kuin Saksassa elidva
samannékoinen kovakuoriainen?

5. Miki maanisdkés on valaiden 1dhin sukulainen?

6. Miten paljon elohopeaa pyydykseen jddneessd hauessa on?
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Kaikkiin ongelmiin pystyi vastaamaan joko “kylld”, “ei” tai “‘en tiedd”. Ongelmat 1, 3,
4 ja 5 ovat sellaisia, joiden ratkaisemiseksi bioinformatiikasta on selkedsti apua. Lajien
luokittelussa (ongelma 1) uuden lajin perimii verrataan jo tunnettujen lajien periméén ja
vertailemalla perimien yhtéildisyyksid ja eroja yritetddn hahmottaa lajin paikka elidkunnassa.
Laktoosi-intoleranssille altistavan geenin etsimisessd (ongelma 3) potilaan perimésti etsitdan
tunnettuja, tietokantoihin tallennettuja geneettisid markkereita, jotka kertovat lisddntyneesta
riskistd laktoosi-intoleranssiin. Kahden yksilon samankaltaisuuden tarkastelussa (ongelma 4)
yksildiden perimét voidaan sekvenssoida ja bioinformatiikan apuohjelmien avulla yksildiden
DNA:ta voidaan verrata toisiinsa ja selvittdd kuuluvatko yksilot samaan vai eri lajiin. Valaalle
lahimmin maanisdkkain etsimisessd (ongelma 5) valaan periméé voidaan verrata tietokannasta
16ytyviin maanisékkédiden perimiin ja etsid vertailujen kautta valaalle geneettisesti 14dhin laji
maanisdkkiiden joukosta. Ongelmien 2 ja 6 ratkaisemiseksi bioinformatiikasta ei ole selkedsti
apua. Jarven happamuuden tutkimisessa (ongelma 2) bioinformatiikkaa voisi ehkd soveltaa
esimerkiksi tutkimalla lajiston perimistd ominaisuuksia, jotka voisivat kertoa lajien
sopeutumisesta happamaan elinymparistoon. Téllaiset ldhestymistavat eivit kuitenkaan ole
ensisijaisia jarvien happamuuden tutkimuskeinoja. Hauen elohopeapitoisuuden selvittdmisessé
(ongelma 6) bioinformatiikasta ei ole hyotyd. Mikali vastaaja ymmartdé, millaisten ongelmien
ratkaisuun bioinformatiikka tarjoaa apuvélineitd, on hén vastannut ongelmiin 1, 3, 4 ja 5 kylla
ja ongelmiin 2 ja 6 ei. Mikéli vastaaja oli jittdnyt vastaamatta johonkin ongelmaan hénen
vastauksekseen tulkittim  “En  tiedd”. Opettajien antamia vastauksia tulkittiin
ongelmakohtaisesti ja vastaajakohtaisesti. Ongelmakohtaisessa tarkastelussa opettajien
tekemdt valinnat koottiin yhteen taulukkoon siten, ettd jokaiselle biologiselle ongelmalle
laskettiin erikseen opettajien antamien eri vastauksien lukumadadrdt. Vastaajakohtaisessa
tulkinnassa vastaajien tekemait valinnat pisteytettiin siten, ettd kustakin oikeasta vastauksesta
annettiin vastaajalle yksi piste.

Opettajien bioinformatiikan tuntemusta kartoittavista kysymyksisté laskettiin kullekin
vastaajalle kokonaispisteméérd sen perusteella, miten monta bioinformatiikkaan keskeisesti
liittyvdad kasitettd (0 - 4) he olivat tunnistaneet ja kuinka moneen biologiseen ongelmaan (0 -
6) he olivat vastanneet oikein. Opettajien saamat kokonaispisteméadrit jakautuivat néin viélille
0 - 10. Kokonaispistemaéria tulkittiin seuraavalla tavalla:

Pisteméérd 10 = Hahmottaa bioinformatiikan erittdin hyvin

Pistemadrd 9 - 8 = Hahmottaa bioinformatiikan hyvin

Pisteméérd 7 - 6 = Hahmottaa bioinformatiikan kohtalaisesti

Pistemaéri alle 6 = Hahmottaa bioinformatiikan heikosti
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Ristiintaulukoinnin  avulla tarkasteltiin oliko opettajien kokemalla omalla
bioinformatiikan osaamisen tasolla yhteyttd heiddn vastauksiensa perusteella arvioituun
bioinformatiikan hahmottamisen tasoon. Erikseen tarkasteltiin niitd biologisia ongelmia, joissa
opettajien vastauksissa oli suurinta hajontaa eli ongelmia “2. Onko jarvi happamoitunut” ja “6.
Miten paljon elohopeaa pyydykseen jdéneessd hauessa on?”. Lisdksi tarkasteltiin, vaikuttiko
bioinformatiikkaan heikommin liittyvien termien valinta opettajan tekemiin valintoihin
biologisten ongelmien tehtévissd. Eli vastasivatko ne opettajat, jotka olivat valinneet
késitetehtdvassd bioinformatiikkaan heikommin liittyvid termejd biologisiin ongelmiin eri
tavalla kuin ne, jotka olivat valinneet késitetehtivdssd vain bioinformatiikkaan vahvasti
liittyvid termejé.

Opettajien saamien kokonaispistemdirien avulla tutkittiin myos vaikuttiko opettajien
opintojen pddaine, valmistumisen ajankohta, opiskeluyliopisto, vastaajan sukupuoli tai
tietotekniikan kéyttotaito opettajan bioinformatiikan osaamisen tasoon. Pddaineen vaikutusta
tutkittaessa mukaan otettiin vain ne opettajat, joiden padaine oli joko biologia tai maantiede.
Ne opettajat, joiden pddaine oli jokin muu tai joiden péddaineena oli sekd biologia, ettd
maantiede, jitettiin pois tisti vertailusta. Yliopistojen vertailussa pois jitettiin Abo Akademi,
koska sieltd oli valmistunut vain yksi opettaja. Sukupuolen vertailussa vaihtoehto “Muu”
jétettiin pois, koska tdmén vaihtoehdon oli valinnut vain yksi vastaaja.

Kyselyn kolmannessa osiossa kartoitettiin olivatko opettajat koskaan kéyttaneet
bioinformatiikkaa opetuksensa apuvilineend. Osion alussa vastaajille kerrottiin lyhyesti, mita
bioinformatiikka on ja heille annettiin esimerkkejd siitd, miten bioinformatiikkaa voisi
hyodyntdd lukion biologian opetuksessa. Tdmé informaatio annettiin vastaajille siitd syysti,
jotta kaikki vastaajat osaisivat varmasti arvioida ovatko he hyddyntdneet opetuksessaan
bioinformatiikkaan liittyvdd materiaalia tai tyovilineitd, kuten biologisia tietokantoja. Jos
vastaaja ei tunne bioinformatiikka-késitettd ei hén ehkd osaisi yhdistdd sitd esimerkiksi
biologisiin tietokantoihin vaikka hén olisi niitd kdyttdnyt. Opettajilta kysyttiin ovatko he
koskaan hyddynténeet opetuksessaan mitddn biologista tietokantaa. Tietokantoja kayttaneitd
opettajia pyydettiin kertomaan tarkemmin kédyttokokemuksistaan kolmen avoimen
kysymyksen avulla. Opettajilta kysyttiin, mité tietokantoja he ovat kéyttidneet ja mité kautta he
ovat tutustuneet kéyttdmiinsd tietokantoihin ja niiden kayttoon. Liséksi opettajia pyydettiin
antamaan muutamia esimerkkejd siitd, miten he ovat kdyttineet tietokantoja. Opettajien
antamat kdyton esimerkit luokiteltiin ryhmiin. Luokittelussa otettiin huomioon vain suorat
viittaukset tiettyihin toimintoihin. Opettajan on tulkittu kdyttdneen tietokantoja esimerkiksi

tiedon etsimiseen vain silloin, jos hdn on suoraan vastauksessaan ilmaissut, ettd hén tai hinen
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opiskelijansa ovat etsineet tietokannasta jotakin. Todellisuudessa monet tietokantojen
kayttotavat linkittyvat toisiinsa. Esimerkiksi geenin rakenteen tarkasteleminen vaatii ensin
geenin etsimisté tietokannasta, ellei opettaja ole jakanut opiskelijoille suoraa linkkié kyseiseen
geeniin. Koska on mahdotonta péételld, mitd kaikkia toisiinsa linkittyvid toimintoja opettajat
ovat kidyttineet, otettiin tulosten tulkinnassa huomioon vain ne kdyttotavat, jotka opettajat

suoraan mainitsivat. Vastausten perusteella muodostettuja ryhmia syntyi kuusi:

1. Tiedon etsiminen

2. Sekvenssien vertailu

3. Biomolekyylien rakenteiden visualisointi
4. Tietokantojen esittely

5. Vastaavien geenisekvenssien etsiminen

6. Tutkimuksiin tutustuminen

Tiedon etsiminen viittaa siihen, ettd opettaja tai opiskelijat ovat kdyttineet tietokantoja
etsidkseen tietoja esimerkiksi tietystd geenistd tai sairaudesta. Sekvenssien vertailu tarkoittaa
kahden tai useamman nukleotidi- tai proteiinisekvenssin samankaltaisuuksien ja erojen
tarkastelua. Biomolekyylien rakenteiden visualisointi tarkoittaa kromosomien, geenien tai
proteiinien rakenteen tarkastelemista, kuten geenin nukleotidijdrjestyksen havainnointia.
Tietokantojen esittely viittaa siihen, ettd opettaja on ndyttanyt opiskelijoilleen, millaisia tietoja
ja/tai toimintoja biologisista tietokannoista 10ytyy. Tédssad yhteydessd opiskelijat eivét ole itse
kéyttaneet tietokantoja. Vastaavien geenisekvenssien etsiminen tarkoittaa toimintoa, jossa
tunnetulle geenisekvenssille etsitddn samankaltaisia (vastaavia) sekvenssejd tietokannasta.
Tédmin toiminnon avulla voidaan esimerkiksi selvittdd onko joltakin muulta lajilta 16ydetty
thmisen tietylle geenille samankaltaista geenid. Tutkimuksiin tutustumisessa opettaja ja/tai
opiskelijat ovat etsineet ja tutustuneet tietokannasta 10ytyviin biologisiin tutkimusjulkaisuihin.

Kyselyn viimeisessd osiossa kartoitettiin opettajien tietotekniikan kéyttdd sekd heiddn
kokemustaan bioinformatiikan kiinnostavuudesta. Opettajilta kysyttiin myds ovatko he
koskaan saaneet koulutusta biologisten tietokantojen kiyttoon ja kokevatko he tarvetta ja halua

saada bioinformatiikkaan liittyvdda ammatillista koulutusta.
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5.4 Bioinformatiikan ndytetunnit

Bioinformatiikan soveltuvuutta lukioikdisten kayttoon testattiin kiytdnnossd jarjestimalld
opiskelijaryhmille ndytetunteja biologisista tietokannoista. Néytetuntien sisdlto, tehtivét ja
kaikki tehtdvien ohjeet suunniteltiin ja tehtiin juuri titi tutkimusta varten tutkimuksen tekijan
toimesta. Naytetunnit pidettiin tammi- helmikuun aikana kahdella itd-suomalaisella lukiolla
(Kuopion lyseon lukio ja Kuopion taidelukio Lumit). Néaytetunteihin osallistui viisi
lukioryhmda, yhteensd 87 lukiolaista. Kahden lukiolaisen palautteet jouduttiin poistamaan
aineistosta epdselvien vastausten vuoksi. Tédstd syystd tutkimuksen aineisto koostuu 85:n
lukiolaisen palautteista. Tutkimukseen osallistui yksi BI3-kurssin ryhmad, yksi BIS ryhmi ja
kolme BI4 ryhmaéa.

Jokainen ryhmi osallistui yhteen 75 minuutin mittaiseen ndytetuntiin. Naytetunnin
aluksi lukiolaisille annettiin yleisesittely biologisista tietokannoista (liite 2). Heille kerrottiin,
mitd biologiset tietokannat ovat, mihin niité tarvitaan ja millaista tietoa tietokannoista 16ytyy.
Heille esiteltiin my0s joitakin tietokantojen apuohjelmia, joiden avulla tietoa voidaan etsié,
analysoida ja esittdd. Témaian jdlkeen opiskelijoille annettiin lyhyt kidytdnnon demonstraatio
siitd, miten NCBI:n (The National Center for Biotechnology Information,
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/) tietokannasta voidaan etsid tietoa geeneistd. Esittelyn jilkeen
opiskelijat alkoivat tutustumaan itse tietokantojen kayttoon ndytetuntia varten kehitettyjen
tehtdvien avulla (Liite 3). Tehtdvissd opiskelijat etsivit tietokannasta tietoa CFTR-geenisti
(Gene ID: 1080, https://www.ncbi.nlm.nih.gov/gene/1080) sekd kystisestéd fibroosista, CFTR-
geenissd esiintyvidn mutaation aiheuttamasta sairaudesta. CFTR -geeni koodaa proteiinia, joka
toimii solukalvolla kloridikanavana sdddelleen ionien ja veden kulkua solukalvon ldvitse
epiteelikudoksissa (NCBI 2019). Geenistéd esiintyy yleinen mutaatio DeltaF508 (GenBank:
S64640.1, https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/S64640.1/), jossa kolme nukleotidia on
hdvinnyt johtaen yhden aminohapon hividmiseen proteiinista. Tdmid mutaatio saa aikaan
kystisen fibroosin, perinndllisen aineenvaihduntasairauden, jossa potilaan elimistd tuottaa
sitkedd paksua limaa, joka haittaa sisdelinten toimintaa ja altistaa yksilon erilaisille
tulehduksille (Halme & Kajosaari 2006). Tehtdvissd opiskelijat pddsivit myos kayttdimaan
sekvenssien rinnastukseen (EMBOSS needle, https://www.ebi.ac.uk/Tools/psa/emboss
needle/) ja samankaltaisten sekvenssien etsimiseen liittyvid apuohjelmia (NCBI Blast,
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi).

Néytetunteja varten laaditussa tehtdvdmonisteessa oli tehtidvid enemméin kuin mitd

keskiméadrdisen opiskelijan arvioitiin ehtivdn ndytetunnin aikana tekeméén. Tehtdvit alkoivat
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yksinkertaisista tiedon etsintd tehtdvistd ja muuttuivat loppua kohti vaikeammiksi,
apuohjelmien kayttdd ja tulosten tulkintaa harjoittaviksi tehtdviksi. Tehtdvid laadittiin useita,
silld ennakko-oletuksena oli, ettd opiskelijoiden vililld on suuria eroja heiddn englannin kielen
osaamisessaan ja tietotekniikan kéyttotaidoissaan. Osa opiskelijoista saattaisi siis edetd
tehtdvissd varsin sujuvasti, kun taas osalla jo pelkkd vieraalla kielelld tyoskentely saattaisi
viedd paljon aikaa. Lisdksi ndytetuntiin haluttiin sisdllyttdd yksinkertaisten tiedon etsintd
tehtdvien lisdksi my0s monimutkaisempia, apuohjelmien kaytt0d vaativia tehtivi.
Néytetunnin rakenteessa paddyttiin sellaiseen jdrjestelyyn, jossa kaikki opiskelijat aloittivat
tietokantojen tietosiséltoon tutustuttavilla tehtdvilld ja opiskelijat etenivdt sitten omaan
tahtiinsa apuohjelmia hyddyntdviin tehtidviin. Ndin kaikki opiskelijat tutustuivat ainakin
tietokantojen tietosisdltoon ja osa opiskelijoista ehtisi todenndkdisesti kokeilla myos
apuohjelmien kayttoa.

Tehtédvien tekemisen avuksi opiskelijoille laadittiin kaikista tehtévistd yksityiskohtaiset
kirjalliset ohjeet ja lisdksi jokaiseen tehtdvddn tehtiin sithen ohjeistava tutoriaalivideo
(ohjevideo). Tutoriaalivideoiden laatimiseen paddyttiin ndytetunnin rajallisen keston vuoksi.
Bioinformatiikan apuohjelmien kéytto ja tulosten tulkinta ei ole helppoa ja yksisselitteista ja
siksi hyvien ohjeiden tarjoaminen koettiin ensisijaisen tirkedksi. Koska jokaiselle
opiskelijaryhmélle pidettiin vain yksi ndytetunti, oli oppitunnin aikana mahdotonta kéydé lépi
yhteisesti kaikkia tehtdviin liittyvid apuohjelmia ja tulosten tulkintoja. Naytetunnin aluksi
opiskelijoille annettiinkin ohjeistus ja demonstraatio vain ndytetunnin ensimmaisiin tehtdaviin
liittyvistd asioista. Soveltavissa tehtdvissd opiskelijoita ohjeistettiin  hyddyntdméiin
tutoriaalivideoita. Tutoriaalivideoiden eduksi koettiin myds se, ettd opiskelijat voivat
keskeyttdd videot tarvittavissa kohdissa ja edetd tehtdvissd siten omaan tahtiinsa.
Tutoriaalivideot ladattiin Youtubeen (Linkki: goo.gl/polCyE) ja suorat linkit videoihin
liitettiin opiskelijoiden tehtdvad- monisteeseen. Video-ohjeiden ja kirjallisten ohjeiden lisdksi
opiskelijoilla oli tietysti aina mahdollisuus myds kysyd apua suoraan asiantuntijalta
(ndytetunnin pitdjaltd eli timén tutkimuksen tekijaltd). Opiskelijoita kehotettiin hyddyntdmaan
kaikkia tarjolla olevia ohjeita.

Néaytetunnin lopuksi opiskelijat antoivat palautetta siitd, millaiseksi he kokivat
biologisten tietokantojen kdyton. Palautelomakkeen (liite 4) kysymykset oli suunniteltu juuri
tatd tutkimusta varten ja se toteutettiin sdhkoiselld E-lomakkeella. Opiskelijat arvioivat eri
toimintojen ja tehtdvien vaikeusastetta ja kiinnostavuutta, tietokantojen kayttod vaikeuttaneita
tekijoitd sekd omaa kiinnostuneisuuttaan biologisten tietokantojen kdyttdd kohtaan.

Néytetunnin palautelomake oli laadittu siten, ettd opiskelijat pystyivdt antamaan palautteen
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niiden tehtdvien perusteella, mitkd he ehtivit nédytetunnin aikana tekemaéén.

Palautteen kautta saatua aineistoa kisiteltiin LibreOffice Calc ja Microsoft Excel
taulukkolaskentaohjelmilla. Muuttujien vilisid mahdollisia riippuvuuksia testattiin Khiin
neliotestilld ja korrelaatioita Spearmanin jérjestyskorrelaation avulla. Muuttujien véliset
riippuvuudet tulkittiin tilastollisesti merkitseviksi mikéli niiden P -arvo oli < 0,05 (5,0%) tai
Spearmanin korrelaatio oli r > 0.5 tai r<-0.5.

Opiskelijoiden taustatietoina  palautelomakkeessa kartoitettiin  opiskelijoiden
suorittamien biologian kurssien maari4 ja opiskelijoiden mahdollista aikaisempaa tutustumista
biologisiin tietokantoihin. Suoritettuihin kursseihin laskettiin mukaan myds se biologian
kurssi, jolla he silld hetkelld olivat osallistumassa niytetuntiin.

Varsinaiset biologisten tietokantojen kéyttokokemukseen liittyvit kysymykset
aloitettiin tiedustelemalla opiskelijoilta, miten mielenkiintoiseksi he kokivat biologiset
tietokannat sekd niytetunnilla tehdyt eri tehtdvatyypit. Opiskelijat arvioivat myds tietokantojen
kdyton vaikeustasoa ja erikseen eri tehtdvien ja joidenkin tehtdvdnosien vaikeutta.
Opiskelijjoiden  tekemien tehtdvien —mddrdn  arvioiminen  osoittautui  oletettua
haasteellisemmaksi, silld opiskelijoiden vastauksissa esiintyi epdloogisuuksia. Opiskelija
saattoi esimerkiksi kertoa tietyn tehtivin olleen hidnen mielestdén mielenkiintoinen, mutta
myO6hemmin kysyttdessd saman tehtivin koettua vaikeustasoa hén oli ilmoittanut, etti ei ollut
tehnyt tehtdvéi. Tehtyjen tehtdvien maard paitettiin laskea tehtdvien vaikeustason arviointiin
liittyvdn palautteen avulla. Opiskelijoilta kysyttiin lisdksi, mitkd asiat vaikeuttivat heidan
mielestddn merkittdvésti biologisten tietokantojen kéyttod ja millaiset ohjeet he kokivat
hyodyllisimmiksi.

Aineistosta tarkasteltiin vaikuttiko opiskelijoiden suorittamien kurssien mééra
opiskelijoiden ndytetunnin aikana tekemien tehtdvien méédrddn tai heiddn kokemuksiinsa
biologisten tietokantojen kdyton kiinnostavuudesta ja vaikeustasosta. Erikseen tarkasteltiin BIS
(Biologian sovellukset) kurssin suorittamisen mahdollisia vaikutuksia tietokantojen kdyton
vaikeustason kokemiseen, silld kyseisen kurssin oppisisdllot liittyvdat 1dheisesti
bioinformatiikkaan.

Palautekyselyn lopussa kartoitettiin vield opiskelijoiden halukkuutta kiyttda biologisia
tietokantoja jatkossa biologian opiskelussa. Heitd pyydettiin my0s sanallisesti tarkentamaan,

miksi he haluaisivat tai eivét haluaisi kdyttdd jatkossa biologisia tietokantoja.
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6 TULOKSET

6.1 Bioinformatiikan sisdllyttdminen opetussuunnitelman mukaiseen lukion biologian

opetukseen.

Lukion opetussuunnitelman mukaan biologian opetuksen keskeisend tavoitteena on kehittdd
nuorten luonnontieteellistid ajattelua (Opetushallitus 2015). Opetuksen tulee edistdd nuorten
ymmaérrystd biologiasta tirkednd ja nopeasti kehittyvdnd tieteenalana, jonka sovellukset
tarjoavat monia mahdollisuuksia ihmiskunnan kohtaamien ongelmien ratkaisemiseksi.
Opetussuunnitelma mairdd, ettd biologian opetusta tulee toteuttaa myds digitaalisissa
oppimisympdristdissd.  Opetuksessa  tulee  hyddyntdd  aktivoivia  tydtapoja  ja
tutkimuksellisuutta. Opiskelijat tulee perehdyttdd biologiseen tiedonhankintaan ja biologisen
tutkimuksen erilaisiin menetelmiin. Opiskelijoiden tulee saada kokemusta tutkimusaineistojen
kasittelystd, analysoinnista, tulkinnasta ja esittdmisesta.

Bioinformatiikka tarjoaa materiaalia ja menetelmid opetussuunnitelman mukaisen
biologian opetuksen jérjestimiseksi. Biologiset tietokannat ja niiden apuohjelmat toimivat
digitaalisina oppimisympéristdind, joiden kautta opiskelijat padsevit tutustumaan moderniin
biologiseen tutkimukseen ja aitoon tutkimusdataan. Bioinformatiikkaa hyddyntivien tehtdvien
kautta opiskelijat voivat késitelld, analysoida, tulkita ja esittdd biologista tietoa.
Bioinformatiikan laajat data-aineistot mahdollistavat myos tutkimuksellisten tehtdvien
tekemisen, joissa opiskelijat padsevit harjoittelemaan omia tutkimustaitojaan.

Bioinformatiikan avulla lukion opetussuunnitelman méairdédmié biologian oppisisaltdja
voidaan opiskella uusilla tavoilla. Bioinformatiikka soveltuu erityisesti opetussuunnitelman
mukaisiin syventiviin BI3 (Solu ja perinndllisyys) ja BIS (Biologian sovellukset) kursseihin.
Seuraavaksi tarkastellaan ldhemmin nédiden kurssien oppisisdltdjd ja tavoitteita ja pohditaan,

miten bioinformatiikkaa voisi hyddyntdd ndiden kurssien toteutuksessa.

6.1.1 BI3 Solu ja perinnodllisyys

Valtakunnallinen syventdavd BI3 kurssi keskittyy solujen rakenteen ja toiminnan tarkasteluun
(Opetushallitus  2015). Kurssin oppisisdltdihin - kuuluu  solu- ja genomitutkimukseen
tutustuminen, solujen ja biomolekyylien rakenteen ja toiminnan tarkastelu, epigeneettinen
sadtely ja proteiinisynteesi, solujen elinkierron ja lisddntymisen késittely, perinnéllisyyden

perusteisiin ja lainalaisuuksiin tutustuminen sekd solubiologisen tutkimuksen tekeminen.
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Kurssin tavoitteena on, ettd opiskelija pdésee syventdmédn ymmarrystddn solujen, solun osien
ja biomolekyylien toiminnasta ja merkityksestd. Opiskelijan tulee pddstd kéyttdméaan
solubiologiaan ja perinndllisyyteen liittyvid teorioita, malleja ja késitteitd. Hanen pitdd padsta
tekeméddn solubiologista tutkimusta ja hénelle tulee antaa tyokaluja solu- ja geenitiedon
merkityksen arvioimiseen sekd yksilon, ettd yhteiskunnan ndkdkulmasta.

Bioinformatiikka sopii erittdin hyvin BI3 kurssin oppisisdltoihin ja tavoitteisiin.
Bioinformatiikan  kautta opiskelijat péddsevdt tutustumaan moderniin solu- ja
genomitutkimukseen. He voivat hyddyntdi aitoa tutkimusdataa ja kisitelld aineistoa samoilla
tyokaluilla, joita myos tutkijat kayttdvat. Bioinformatiikkaa hyodyntdamalld voidaan syventiaa
opiskelijoiden ymmarrystd biomolekyylien rakenteesta ja toiminnasta sekd niiden
merkityksestd solujen ja koko elimiston toiminnalle. Bioinformatiikan hyodyntdminen tukee
biologisten késitteiden oppimista, silld opiskelija joutuu kiyttimédin biologian kisitteistdd
tiedon etsinndssé, kdsittelyssd, analysoinnissa ja tulkinnassa. Bioinformatiikan kayttd edistda
my0s biologisten mallien ja teorioiden oppimista. Biologista dataa kisitellessddn opiskelija
joutuu yhdistelemdén ja analysoimaan tietoa sekd hahmottamaan osista suurempia
kokonaisuuksia. Opiskelija joutuu siis soveltamaan oppimaansa ja samalla hdn oppii uutta.

BI3 kurssilla bioinformatiikan soveltamisen voi aloittaa tietokantoihin tutustumisesta.
Geeniteorian opiskelun yhteydessd opettaja voi johdattaa opiskelijat etsimdén ja
tarkastelemaan tietokantoihin tallennettuja geenitietoja. Tietokannoista opiskelijat voivat
havainnoida muun muassa tutkittavan geenin sijaintia, rakennetta ja sekvenssid.
Soveltavammissa tehtdvissd opiskelijat voivat havainnoida mm. mutaatioiden vaikutuksia,
lajien sukulaisuuksia tai vaikkapa yksiloiden tunnistamista sekvenssierojen (snippien, SNP =
Single Nucleotide Polymorphism) avulla. BI3 kurssilla tehtdvin tietokantapohjaisen
tutkimuksen tulisi olla yksinkertaista ja hyvin ohjattua, silli opiskelijjoilla ei ole vield
kokemusta tietokantojen ja apuohjelmien kdaytdstd. Opettaja voi antaa opiskelijoille
tutkimusaiheeksi esimerkiksi sairauksia, joiden tiedetddn johtuvan hyvin tunnetuista
mutaatioista tietyissd geeneissd. Téllaisia sairauksia ovat esimerkiksi kystinen fibroosi
(PMID: 28449677,  https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/28449677) ja akondroplasia
(PMID: 27987249, https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/27987249).  Opiskelijoiden
tehtédvind voi olla esimerkiksi selvittdd sairauden aiheuttavan geenin rakenne ja merkitys seké
mutaation aiheuttama muutos ja muutoksen yhteys sairauteen. Opettaja voi helpottaa
opiskelijoiden tutkimusta tekemélld heille tehtdva- ja kysymyspohjia ja tarjoamalla suoria

linkkejéd tarvittaviin aineistoihin.
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6.1.2 BI5 Biologian sovellukset

BIS5 kurssin oppisiséltdihin kuuluvat mikrobiologia, kasvi- ja eldinjalostus, geenitekniikka ja
bioteknologia (Opetushallitus 2015). Kurssilla tutustutaan mikrobien rakenteeseen ja
toimintaan sekd mikrobien hyddyntdmiseen tutkimuksessa ja erilaisissa kdytdnnon
sovelluksissa. Kasvi- ja eldinjalostusta tarkastellaan sekd perinteisten menetelmien, ettd
geenitekniikan mahdollistamien uusien keinojen kautta. Opiskelijat tutustuvat geenitekniikan
menetelmiin ja genomitietoon sekd ndiden hyddyntdmiseen modernissa tutkimustoiminnassa.
Bioteknologiaa ja sen merkitystd tarkastellaan erilaisten kdytdnnon sovelluksien kautta.
Kurssin aikana opiskelijat tekevét johonkin biologian sovellusalaan liittyvdd tutkimusta.
Kurssin keskeisend tavoitteena on tutustuttaa opiskelijat biologian erilaisiin sovellusaloihin,
joissa hyddynnetddn mikrobiologian, jalostuksen, geenitekniikan ja bioteknologian
menetelmid. Tavoitteena on, ettd opiskelija ymmartdisi biologian sovellusten merkityksen ja
osaisi arvioida niiden tarjoamia mahdollisuuksia, uhkia ja niihin liittyvié eettisid ongelmia.

Bioinformatiikka sopii hyvin BI5 kurssin oppisisdltoihin ja tavoitteisiin.
Bioinformatiikka on tieteenala, joka varastoi genomitietoa ja kehittid sen késittelyé helpottavia
apuohjelmia. Genomitietoon tutustuminen on mainittu erikseen opetussuunnitelmassa yhtena
kurssin keskeisend oppisisiltonéd (Opetushallitus 2015). Bioinformatiikalla on nykyéén erittdin
keskeinen rooli geenitekniikassa ja bioteknologiassa, joiden kautta bioinformatiikka on osa
monia biologian sovelluksia. Bioinformatiikkaa hyodynnetdin niin mikrobiologiassa, kasvi- ja
eldinjalostuksessa, lddketieteessd kuin my6s monilla muilla biologian sovellusaloilla.
Bioinformatiikka liittyy siis keskeisesti BIS kurssin oppisisdltihin.

Opiskelijat olisi aiheellista tutustuttaa bioinformatiikkaan viimeistddn BIS kurssilla,
silla bioinformatiikka on erottamaton osa genomitiedon kerddmistd ja hyddyntdmista.
Opiskelija saa paremman késityksen genomitiedosta, kun hédn pédsee itse tutustumaan
biologisiin tietokantoihin ja hyddyntdmédén biologista genomidataa. BIS kurssilla
bioinformatiikkaa voidaan hyddyntéd monenlaisiin ja monen tasoisiin tehtéviin riippuen siité,
miten paljon opiskelijjoilla on aikaisempaa kokemusta biologisten tietokantojen ja
apuohjelmien kéytostd. Yksinkertaisena tehtdvdnad opiskelijat voivat esimerkiksi tutustua
thmisen genomiin genomitietokannan (mm. Ensembl, https://www.ensembl.org/index.html)
kautta. Genomitietokannassa opiskelijat voivat havainnoida esimerkiksi ihmisen kromosomeja
ja niissd olevien geenien méadrdd ja sijaintia. Genomitietokantojen avulla opettaja voi

havainnollistaa ihmisen genomia selvittdvien projektien toimintatapoja ja tavoitteita.
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BI5 kurssille sopivat monenlaiset biologisten tietokantojen aineistot. Opettaja voi
edistdd kurssin tiedollisten oppisiséltdjen oppimista nostamalla ne tarkastelun kohteeksi myds
bioinformatiikan kautta. Opettaja voi hyddyntéé bioinformatiikkaa esimerkiksi mikrobiologian
opiskelussa. Genomi- ja geenitietokantojen (mm. Ensembl ja NCBI genome/genes
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome) avulla opiskelijat voivat vertailla toisiinsa
eukaryoottien ja prokaryoottien perimdd ja etsid ja selittdd niiden eroavaisuuksia.
Tietokannoista (mm. NCBI:n Viral Genomes, https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genome/viruses/)
pystyy etsimiin ja tarkastelemaan myds virusten perimén rakenteita.

Geenitekniikan menetelmiin tutustuminen on my0s yksi BI5 kurssin keskeinen
oppisiséltd (Opetushallitus 2015). Geenien kopiointiin ja tunnistamiseen kéytettdvissi
menetelmissd hyoddynnetddn usein alukkeita, lyhyitd DNA-pétkid, jotka vastaavat
sekvenssiltddn osaa kisiteltdvistd geenistd. Alukkeiden suunnittelua on mahdollista kokeilla
opiskelijoiden kanssa hyodyntdmalld sitd varten kehitettyjé tietokantojen apuohjelmia (Esim.
NCBI:n Primer-BLAST, https://www.ncbi.nlm.nih.gov/tools/primer-blast/). Tam4 tosin vaatii
opettajalta hieman lisdtietimystd alukkeiden suunnittelun periaatteista. Tietokantojen (esim.
PubMed, https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/) kautta opiskelijat voivat tutustua erilaisiin
tutkimuksiin ja tarkastella, miten tutkimuksissa on hyddynnetty bioinformatiikkaa ja erilaisia
geenitekniikan menetelmii. Tietokannoista 16ytyy paljon aineistoa geneettisistéd sairauksista ja
sairauksia atheuttavista mutaatioista, joita opiskelijat voivat tutkia ja tarkastella. Mikaéli
opiskelijoilla on jo riittdvasti kokemusta biologisten tietokantojen kéytdstd, on kurssilla
mahdollistaa toteuttaa itsendistd tutkimusta tietokantojen avulla. Opettaja voi tarjota
opiskelijoille valmiita tutkimusaiheita tai opiskelijat voivat suunnitella ja toteuttaa tutkimusta

itsendisesti heitd kiinnostavista aiheista.

6.1.3 Bioinformatiikan hyodyntdminen muilla biologian kursseilla

Bioinformatiikkaa on mahdollista hyddyntdd myds muilla opetussuunnitelman mukaisilla
biologian kursseilla sekd koulukohtaisilla soveltavilla kursseilla. Biologian pakollisiin
kursseihin kuuluvalla BI1 (Eliméd ja evoluutio) kurssilla késitelldén jo hieman geenien
rakennetta ja toimintaa (Opetushallitus 2015), mutta aihepiiriin perehdytddan vain hyvin
pintaraapaisun tasolla. Mikéli opiskelijoita halutaan tutustuttaa bioinformatiikkaan jo biologian
ensimmadisten kurssien aikana, tulisi tehtdvien olla erittdin yksinkertaisia ja hyvin ohjattuja,

silld opiskelijoiden tietopohja geeni- ja molekyylibiologiasta on hyvin suppea. Biologian neljds
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valtakunnallinen kurssi (BI4 Ihmisen biologia) késittelee ihmiselimiston anatomiaa ja
fysiologiaa (Opetushallitus 2015). Bioinformatiikka soveltuu hyvin hyddynnettiviksi myos
ihmisbiologian opiskelussa, jolloin tietokantojen avulla voidaan tarkastella esimerkiksi
thmiselimiston toimintaan liittyvdt geenejd, joiden geenituotteella on selked ja helposti
ymmarrettdva tehtdva ihmisen elimistossé. Téllaisia ovat esimerkiksi silmin ndakdpigmentteja
tuottavat geenit (mm. RHO, Gene ID: 6010 ja OPNILW, Gene ID: 5956), sekd hemoglobiinin
(mm. HBB, Gene ID: 3043) ja insuliinin (INS, Gene ID: 3630) geenit. Bioinformatiikka sopii
erinomaisesti  myds  koulukohtaisille ~ soveltaville  biologian  tutkimuskursseille.
Bioinformatiikasta pystyisi jéirjestimddn jopa kokonaisen oman kurssinsa aiheesta

kiinnostuneille opiskelijoille.

6.2 Oppikirja-analyysi

Oppikirja-analyysissd analysoitiin kahden lukion biologian syventdvin kurssin (BI3 ja BIS)
sahkdisid oppikirjoja kolmelta eri oppikirjasarjalta: BIOS (Sanomapro 2019), Koralli (Otava
2017) ja Symbioosi (eOppi 2017). Suurimman roolin bioinformatiikka sai BIOS -oppikirjoissa
(taulukko 1). Molemmissa BIOS -kirjoissa esiteltiin bioinformatiikkaa tieteenalana ja termi
16ytyi kirjojen késiteluetteloista. BIOS kirjoissa mainittiin useasti tietokannat ja niiden kéyttd
kappaleissa, joissa kerrottiin geenitiedon kerddamisestd, sdilyttimisestd ja/tai kiytostd. BIOS 5
-kirjassa esiteltiin myds muita bioinformatiikkaan vahvasti liittyvid biologian tutkimusalueita,
kuten proteomiikkaa ja systeemibiologiaa. Erityisesti BIOS 5 oppikirja antoi lukijalle selkedn
késityksen siitd, mitd bioinformatiikka ja biologiset tietokannat ovat ja miksi ne ovat
merkityksellisid modernissa luonnontieteellisessd tutkimuksessa.

Koralli ja Symbioosi -kirjoissa bioinformatiikka ja biologiset tietokannat mainittiin
huomattavasti harvemmin (taulukko 1). Kirjoissa kdytettiin kylld termejd, jotka vahvasti
viittaavat bioinformatiikkaan, kuten “geenitieto” ja “genomitieto” ja kappaleissa kuvattiin
monin tavoin geneettisen tiedon kerddmistd ja sen kdytdn sovelluksia, mutta itse
bioinformatiikkaa ei mainittu kirjoissa lainkaan ja biologisista tietokannoistakin puhuttiin
suhteellisen harvoin. Symbioosi 5 kirjassa biologisten tietokantojen merkitystd ja kayttod
kuvattiin hyvin kappaleessa, jossa kdsiteltiin geenitekniikan erilaisia menetelmid. Saman
kappaleen tehtdvistd 10ytyi myos parhaiten bioinformatiikkaa hyodyntdvéd tehtdvid, jossa
opiskelija pddsee itse hyodyntdimdidn geenitietokantaa. Kirjan muissa kappaleissa

tietokannoista puhuttiin kuitenkin huomattavasti vihemmaén. Kaikkein vidhiten biologiset
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tietokannat olivat esilld Koralli -kirjoissa. Koralli -kirjoista 16ytyi kuitenkin kappaleiden

yhteyteen liitettyind lisdmateriaaleina linkkejd biologisista tietokannoista 10ytyviin

tutkimusartikkeleihin.

Taulukko 1. Bioinformatiikan ja biologisten tietokantojen esiintyminen BIOS, Koralli ja
Symbioosi oppikirjasarjojen BI3 ja BIS kurssien oppikirjoissa. Taulukon luvut kertovat kuinka
monta kertaa bioinformatiikka tai biologiset tietokannat mainittiin kirjojen teksteissa ja kuinka
monta bioinformatiikkaan liittyvaa tehtdvaa kirjoista 16ytyi.
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Bioinformatiikan
maininta eri
yhteyksissé.

Biologisten
tietokantojen maininta
eri yhteyksissa.

Bioinformatiikkaa
madrittelevat tai
hyodyntivat tehtavit.

6.3 Lukion biologian opettajien ndkemyksié ja kokemuksia bioinformatiikasta

6.3.1 Vastaajien taustatiedot
Kyselyyn vastasi yhteenséd 92 lukion biologian ja maantieteen aineenopettajaa. Vastaajista 83%
oli naisia, 16% miehid ja 1% ilmoitti sukupuolekseen muun. Vastaajien koulutustaustasta

kysyttiin oppilaitosta, valmistumisvuotta ja opintojen péddainetta. Vastaajista suurin osa oli

valmistunut Helsingin tai Oulun yliopistosta (kuva 1).
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Kuva 1. Kyselyyn vastanneiden opettajien oppilaitokset (n=92)

Suurin osa kyselyyn vastanneista opettajista oli valmistunut jo ainakin vuosikymmen
sitten (kuva 2). Tutkinnon padaine oli suurimmalla osalla vastaajista biologia tai maantiede
(kuva 3). Muita erikseen ilmoitettuja pddaineita olivat eldintiede ja ympéristtiede. Vastaajilta
kysyttiin lisdksi, miten paljon heilld oli opetuskokemusta nimenomaan lukion biologiasta.

Vastaajien opetuskokemuksen mééra vaihteli suhteellisen tasaisesti (kuva 4).

Y1i 20 vuotta sitten
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o
w
—
o
—_
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Kuva 2. Vastaajien biologian opettajaksi valmistumisen ajankohta (n=92).
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Kuva 3. Vastaajien opintojen pddaine (n=92).
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Kuva 4. Vastaajien opetuskokemuksen méara lukion biologiassa. (n=92)

6.3.2 Opettajien bioinformatiikan tuntemus

Vastaajista 93% (yhteensd 86 vastaajaa) uskoi tietdvinsd ainakin jollakin tasolla, mité

bioinformatiikka on (kuva 5). Opettajien bioinformatiikan todellista osaamista testattiin

bioinformatiikan hahmottamista testaavien kysymysten avulla. Opettajille annettiin joukko

biologiaan liittyvid termejd ja heiltd kysyttiin, mitkd termeistd liittyvit heiddn mielestdan

bioinformatiikkaan. Annetuista termeistd opettajat yhdistivit termin “geeni” vahvimmin

bioinformatiikkaan. Vastaajista 97% (89 vastaajaa) oli valinnut kyseisen késitteen (taulukko
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2). Vastaajista 42 oli valinnut kaikki bioinformatiikkaan selkeésti liittyvit késitteet (geent,
alzheimerin tauti, populaatio ja evoluutio) (kuva 6). Loput 50 vastaajaa eivét olleet valinneet
kaikkia bioinformatiikkaan selkedsti liittyvid késitteitd. Vastaajista siis 45% (42 vastaajaa)
tunnisti hyvin bioinformatiikkaan keskeisesti liittyvét kisitteet, kun taas loput 55% (50

vastaajaa) ei kaikkia kasitteitd tunnistanut.

Tiedén erittdin hyvin, mitd se on
Tiedédn aika hyvin, mitd se on

Tiedén jollakin tasolla, mité se on

Olen joskus kuullut siitd, mutta
en tieda siitd juuri mitdan

En tiedd yhtddn mitd se on

0 10 20 30 40 50 60 70

Vastaajien maara

Kuva 5. Vastaajien késitys omasta bioinformatiikan tuntemuksestaan (n=92).

Taulukko 2. Kyselyssd annettujen termien yhdistdminen bioinformatiikkaan (n=92)

Termi Termin valinneiden vastaajien maara
Geeni 89
Alzheimerin tauti 67
Populaatio 64
Evoluutio 63
[Imastonmuutos 25
Mikromuovi 21
Otsonikato 19
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Kuva 6. Opettajien tunnistamien bioinformatiikkaan keskeisesti liittyvien kisitteiden mééré (n
=92).

Opettajien antamat vastaukset ristiintaulukointiin siten, ettd tuloksista pystyttiin
tarkastelemaan, miten opettajien tekemét termivalinnat jakautuivat sen perusteella, miten
hyviksi opettajat kokivat oman bioinformatiikan osaamisensa. Suhteellisesti eniten
bioinformatiikkaan vahvasti liittyvid késitteitd oli valittu niissd ryhmisséd, joissa opettajat

uskoivat tietdvédnsd aika hyvin tai erittdin hyvin, miti bioinformatiikka on (kuva 7).
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Kuva 7. Eri kisitteitd valinneiden vastaajien suhteelliset madrdt niissd ryhmissd, joiden
mukaiseksi opettajat arvioivat oman bioinformatiikan tuntemuksensa
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Naéissdkddan ryhmissd kaikki vastaajat eivdt olleet kuitenkaan valinneet kaikkia
bioinformatiikkaan vahvasti liittyvid termejd. Ne vastaajat, jotka eivdt omasta mielestddn
tienneet bioinformatiikasta yhtddn mitdén tai juuri mitdén olivat osanneet valita joitakin
bioinformatiikkaan vahvasti liittyvid termeji. Eniten bioinformatiikkaan heikommin liittyvia
termeja oli valittu niissd ryhmissé, joissa opettajat uskoivat tietdvénsé jollakin tasolla tai aika
hyvin, mitd bioinformatiikka on (kuva 7). Vastaajien késitteiden tunnistamiskyvylla ei havaittu
tilastollisesti merkitsevdd yhteyttd siithen, miten hyvidksi vastaajat arvioivat oman
bioinformatiikan tuntemuksensa (r = 0.31).

Opettajille esitettiin myds kuusi biologista ongelmaa ja heiltd kysyttiin voidaanko
ongelmiin etsid ratkaisua bioinformatiikan avulla. Opettajat tunnistivat ryhména suhteellisen
hyvin ne ongelmat, joiden ratkaisemiseksi bioinformatiikasta olisi hyotyd. Ongelmissa 1, 3, 4
ja 5 yli 88% vastaajista oli osannut valita vaihtoehdon “Kylld” (taulukko 3). Opettajille
vaikeimmiksi osoittautuivat ongelmat 2. ja 6. Ndihin ongelmiin oli annettu eniten védrid

vastauksia ja liséksi “en tiedd” vastausten méaérit olivat suuria.

Taulukko 3. Annettujen vastausten lukumaérit eri ongelmissa. Vihredlla taustalla on korostettu
kunkin ongelman oikea vastaus. (n=92)

Ongelma Kylla Ei En tieda
1. Miten sademetsisti 16ydetty uusi kasvilaj pitdisi luokitella? |86 1 5

2. Onko jarvi happamoitunut? 21 38 33

3. Onko henkilolla laktoosi-intoleranssille altistava geeni? 84 3 5

4. Onko Suomesta 16ydetty kovakuoriainen samaa lajiakuin |81 1 10
Saksassa eldva samannikoinen kovakuoriainen?

5. Mika maanisakés on valaiden ldhin sukulainen? 81 2 9

6. Miten paljon elohopeaa pyydykseen jadanessa hauessa on? 23 35 34

Biologisiin ongelmiin annettuja vastauksia tulkittiin my0s vastaajakohtaisesti

pisteyttaimélld vastaajat annettujen oikeiden vastauksien lukuméérdn perusteella. Vastaajista
29% (27 vastaajaa) vastasi tdysin oikein jokaiseen biologiseen ongelmaan saaden tehtévisti
kuusi pistettd (kuva 8). Suurimman ryhmédn muodostivat ne vastaajat, jotka olivat vastanneet
oikein 4/6 ongelmasta. Opettajien biologisista ongelmista saamien pistemiirien ja opettajien

kokeman oman bioinformatiikan osaamisensa tason valilld ei havaittu yhteyttd (r =0.11).
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Kuva 8. Vastaajien saamien pisteméérien jakautuminen tehtavassé, jossa heidin piti tunnistaa
bioinformatiikan avulla ratkaistavissa olevat biologiset ongelmat (n = 92).

Opettajien oman koetun osaamisen ja bioinformatiikkaan liittyvien biologisten
ongelmien tunnistamisen vélisid yhteyksié tarkasteltiin erikseen vield niiden kahden biologisen
ongelman kohdalla, joissa opettajien vastauksissa oli suurinta hajontaa. Nima ongelmat olivat:
“ongelma 2. Onko jirvi happamoitunut” ja “ongelma 6. Miten paljon elohopeaa pyydykseen
jddneessd hauessa on?” Kaikki vairid vastauksia ndihin ongelmiin antaneet opettajat uskoivat
tuntevansa bioinformatiikan jollakin tasolla tai aika hyvin (kuva 9 ja kuva 10). Ne opettajat,
jotka tunsivat bioinformatiikan omasta mielestién erittdin hyvin ja toisaalta my0s ne opettajat,
jotka eivit uskoneet tuntevansa bioinformatiikkaa eivét olleet antaneet vaériéd vastauksia, mutta
osa heistd oli vastannut kysymyksiin “En tiedd”. Ryhmien véliset kokoerot olivat kuitenkin

niin suuria, ettd havainnosta ei voi tehda tilastollisesti merkitsevid johtopdétoksia.
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Ongelma 2 : Onko jarvi happamoitunut?
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Kuva 9. Opettajien biologiseen ongelmaan 2. “Onko jirvi happamoitunut?” antamien

vastausten jakautuminen sen perusteella, miten vahvaksi opettajat arvioivat oman

bioinformatiikan osaamisensa.

Ongelma 6 : Miten paljon elohopeaa pyydykseen jdsineessd hauessa on?
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Kuva 10. Opettajien biologiseen ongelmaan 6. “Miten paljon elohopeaa pyydykseen

mité se on
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jdéneessa hauessa on?” antamien vastausten jakautuminen sen perusteella, miten vahvaksi

opettajat arvioivat oman bioinformatiikan osaamisensa.
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Vastaajien suhteellinen osuus

Ristiintaulukoinnin avulla testattiin 16ytyiko opettajien kasitteiden
tunnistamistehtévasti saatujen pistemddrien ja biologisista ongelmista saatujen pisteméddrien
valiltd yhteyttd. Muuttujien vélilld ei havaittu korrelaatiota (r = 0.08). Liséksi testattiin,
vastasivatko kisitetehtdvéssd bioinformatiikkaan heikosti liittyvid termejad valinneet opettajat
biologisten ongelmien tehtivéssa eri tavalla verrattuna niihin opettajiin, jotka olivat valinneet
vain bioinformatiikkaan vahvasti liittyvid termeja. Eroja 10ytyi opettajien vastauksista kahteen
biologiseen ongelmaan (kuva 11). Bioinformatiikkaan heikosti liittyvid termejd valinneet
opettajat olivat vastanneet useammin virheellisesti “Kyll4” niihin biologisiin ongelmiin, joiden
ratkaisemiseen bioinformatiikasta ei ole hyoOtyd. Muuttujien vilinen yhteys todettiin

tilastollisesti merkitseviksi (P < 0.01).

Bioimnformatiitkkaan heikommin liittyvii termeja valinneet

Vain bioinformatiikkaan vahvasti liittyvid termejd valinneet
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sademetsista hap- laktoosi-intoler- loydetty ko- maanisdkis on elohopeaa
16ydetty uusi pamoitunut?  anssille altistava vakuoriainen valaiden lihin pyydykseen
kasvilaji pitdisi geeni? samaa lajia kuin  sukulainen? jddneessi
luokitella? Saksassa elavi hauessa on?
samanndkdinen

kovakuoriainen?

Kuva 11. Biologisiin ongelmiin “Kylld” vastanneiden kiyttdjien suhteelliset osuudet sen
perusteella, olivatko kayttdjat valinneet kisite-tehtidvéssd bioinformatiikkaan heikommin
liittyvid termejd vaiko vain bioinformatiikkaan vahvasti liittyvid termejé.

Bioinformatiikan osaamista testaavista kysymyksistd laskettiin vastaajakohtaiset
kokonaispistemédrit, jotka kuvaavat opettajien bioinformatiikan tuntemuksen tasoa.
Opettajista 53% (49 vastaajaa) hahmotti bioinformatiikan hyvin tai erittdin hyvin. 35% (32
vastaajaa) hahmotti bioinformatiikan kohtalaisesti ja loput 12% (11 vastaajaa) heikosti (kuva
12). Kokonaispistemdadrit ristiintaulukoitiin vastaajien oman bioinformatiikan osaamisen
kokemusten kanssa. Ristiintaulukoinnista havaittiin, ettd opettajien kokemus omasta

bioinformatiikan osaamisestaan ei ollut aina yhdenmukainen heidén tehtdvien perusteella
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madritettyyn osaamisen tasoonsa (kuva 13). Opettajien kokeman oman bioinformatiikan

osaamisen tason ja heiddn tehtdvisti saamiensa kokonaispisteméirien valiltd ei 10ydetty

yhteyttd (r = 0.14).

7 8

Pisteiden kokonaism A#r4

9 10

Hahmottaa bioinformatiikan
erittdin hyvin

Hahmottaa bioinformatiikan
hyvin

Hahmottaa bioinformatiikan
kohtalaisesti

B O O O

Hahmottaa bioinformatiikan
heikosti

Kuva 12. Vastaajien saamat kokonaispistemaérit ja bioinformatiikan hahmottamisen tasot (n
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Kuva 13. Vastaajien bioinformatiikan hahmottamisen tasot jaettuna ryhmiin sen perusteella,
millaiseksi opettajat arvioivat oman bioinformatiikan osaamisensa (n = 92)
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Vastaajien méira

Kokonaispisteméirien avulla tutkittiin vaikuttiko opettajien pddaine, valmistumisen
ajankohta, opiskeluyliopisto tai vastaajan sukupuoli sithen, miten hyvin opettaja hahmotti
bioinformatiikan. Pddaineen ja opettajien saamien pistemddrien véliltd ei 10ydetty yhteyttd (P
=(0.75). Myoskéin vastaajien opettajaksi valmistumisen ajankohta ei vaikuttanut siithen, miten
hyvin opettajat tunsivat bioinformatiikan (r = 0.26). Yli 20 vuotta sitten valmistuneista
opettajista 10ytyi kuitenkin suhteellisesti eniten niité, jotka hahmottivat bioinformatiikan hyvin
tai erittdin hyvin (kuva 14). Myoskdan opettajien opiskeluyliopistolla (P = 0.90) tai

sukupuolella (P = 0.53) ei ollut yhteytté opettajien bioinformatiikan osaamiseen.
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Kuva 14. Opettajien bioinformatiikan osaamisen jakautuminen opettajien valmistumisen
ajankohdan perusteella (n = 92).

6.3.3 Bioinformatiikan hyodyntdminen opetuksessa.

Opettajilta kysyttiin ovatko he koskaan hyddyntineet opetuksessaan mitddn biologista
tietokantaa. Kyselyyn vastanneista opettajista 21% (19 vastaajaa) oli hyddyntényt biologisia
tietokantoja jollakin tavalla opetuksessaan (kuva 15). Opettajien tietokantojen hyddyntdmisen
ja kyselyssé testatun bioinformatiikan hahmottamistason vélilté ei havaittu yhteytti (r = -0.19).
Tietokantoja hyddyntineitd opettajia pyydettiin kertomaan tarkemmin kayttokokemuksistaan
kolmen avoimen kysymyksen avulla. Ensimmadisessd avoimessa kysymyksessa kysyttiin, miti

tietokantoja vastaaja on kayttdnyt. Selkedsti eniten kéytetty tietokanta oli NCBI, jota oli
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kayttdnyt 12 opettajaa. Seuraavaksi kéytetyin oli Ensembl, jota kolme opettajaa kertoi
kayttineensd. Tamadn lisdksi vastaajat mainitsivat joukon muita tietokantoja, joita yksittédiset
opettajat olivat kéyttidneet. Namaé tietokannat olivat: GeneBank, PDB, UniProt ja Proteopedia.
Muutamat vastaajat mainitsivat my0s bioinformatiikkaan liittyvid sivustoja, joita he olivat

hyodyntdneet. Nama sivustot olivat Mendelian inheritance ja ELLS -kurssien sivustot.

Olen hy&dyntidnyt opetuksen toteutuksessa
(opiskelijat ovat kiyttineet)

Olen hyodyntinyt opetuksen suunnittelussa tai
demonstroinnissa (vain opettaja on kayttinyt)

En ole, mutta olen kuullut biologisista tietokannoista

En ole, enkd ole edes kuullut biologisista tietokannoista

0 10 20 30 40 50 60

Vastaajien méaara

Kuva 15. Opettajien biologisten tietokantojen hyddyntdmistavat (n=92).

Opettajia pyydettiin antamaan esimerkkeji siitd, miten he ovat kayttdneet tietokantoja.
Tietokantoja oli kdytetty eniten tiedon etsimiseen ja sekvenssien vertailuun (kuva 16).
Viimeisessd avoimessa kysymyksessd opettajilta kysyttiin, mitd kautta he ovat tutustuneet
kayttdmiinsd tietokantoihin ja niiden kédyttdon. Osa vastaajista oli tutustunut tietokantoihin
useammilla eri tavoilla. Yleisimmin tietokantojen kdyttdon oli tutustuttu itsendisesti tai
taydennyskoulutuksen kautta (kuva 17). Itsendisesti tietokantoihin tutustuneet olivat etsineet
tietoa esimerkiksi internetin ja kirjallisuuden avulla. Tdydennyskoulutusta saaneista kaksi
kertoi osallistuneensa ELLS:n kansainvilisille toisen asteen opettajille tarkoitetuille biologian
koulutuskursseille. Muut vastaajat eivit kertoneet tarkemmin tdydennyskoulutuksistaan. Yksi
vastaaja kertoi tekevdnsd myos itse bioinformatiikkaan liittyvaa pro gradu tutkimusta. Kaksi
opettajaa oli tyOskennellyt aikaisemmin tutkijana ja he olivat tutustuneet tietokantoihin

tyossdan.
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Kuva 16. Opettajien biologisten tietokantojen kayttdtavat. (n=19)
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Kuva 17. Opettajien biologisiin tietokantoihin tutustumistavat (n=19).
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6.3.4 Bioinformatiikan kiinnostavuus ja tdydennyskoulutuksen tarve.

Kyselyn viimeisessd osiossa kartoitettiin opettajien tietotekniikan kayttod sekd heiddn
kokemustaan bioinformatiikan kiinnostavuudesta ja aiheeseen liittyvén tdydennyskoulutuksen
tarpeesta. Opettajista suurin osa kaytti tietotekniikkaa aktiivisesti opetuksessaan (kuva 18) ja
yli puolet arvioi omat tekniset taitonsa hyvéksi tai erinomaiseksi (kuva 19). Opettajien omalla
arvioidulla tietotekniikan kéyttotaidolla ei havaittu yhteyttd siihen, miten hyvin opettajat
hahmottivat bioinformatiikan (r = -0.01) tai olivatko opettajat hyddyntidneet biologisia
tietokantoja opetuksessaan (r = 0.17). My0Oskéddn opettajien tietotekniikan kayttomaarilla ei
havaittu yhteyttd bioinformatiikan osaamiseen (r = -0.22) tai biologisten tietokantojen
hyodyntdmiseen (r = 0.14).

Yli puolet opettajista koki bioinformatiikan kiinnostavaksi tai erittdin kiinnostavaksi
(kuvaaja 20). Yksikddn opettaja ei ollut sitd mielti, ettd bioinformatiikka ei olisi heistd yhtdan
kiinnostavaa. Opettajilta kysyttiin ovatko he koskaan saaneet koulutusta biologisten
tietokantojen kayttoon. Opettajista selked enemmistd (91%, 84 vastaajaa) ei ollut koskaan
saanut koulutusta biologisista tietokannoista. Vain kahdeksan opettajaa oli saanut koulutusta
tietokantojen kéytostd. Opettajista 88% (81 vastaajaa) koki, ettd heilld olisi tarvetta ja halua
saada bioinformatiikkaan liittyvadd koulutusta. Loput 11% (10 vastaajaa) ei kokenut tarvetta

bioinformatiikan koulutukselle. Yksi vastaaja ei antanut kysymykseen vastausta.

Jokaisella oppitunnilla

Lihes jokaisella oppitunnilla

Joillakin oppitunneilla

Harvoin

En koskaan
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Kuva 18. Opettajien tietotekniikan kdyttoméaarit opetuksessa (n=92).
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Kuva 19. Opettajien kokemus omista tietoteknisisté taidoistaan (n=92).
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Kuva 20. Opettajien kokemus bioinformatiikan kiinnostavuudesta opetuksen niakokulmasta
(n=92).
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6.4 Bioinformatiikan soveltuvuus lukioikdisten kdyttoon - Néytetuntien palaute.

6.4.1 Opiskelijoiden taustatiedot

Palautekyselyn alussa opiskelijoilta kysyttiin, mitd biologian kursseja he ovat suorittaneet.
Opiskelijat olivat suorittaneet eniten biologian kursseja 1 - 4 (kuva 21). Suurin osa
opiskelijoista oli suorittanut ainakin nelji biologian kurssia (kuva 22). Alustavana
kysymyksend opiskelijoilta tiedusteltiin my0s sitd, olivatko he aikaisemmin tutustuneet
biologisiin tietokantoihin. Suurimmalla osalla opiskelijoista ei ollut aikaisempaa kokemusta

biologisista tietokannoista (kuva 23).

BI1 Elam4 ja evoluutio
BI2 Ekologia ja ymparistd
BI3 Solu ja perinnéllisyys

BI4 Thmisen biologia
BI5 Biologian sovellukset

Joku muu

0 10 20 30 40 50 60 70 80 90

Vastaajien maara

Kuva 21. Vastaajien suorittamat biologian kurssit. Mukaan on laskettu myds ne kurssit, joilla
opiskelijat olivat osallistumassa niytetuntiin. (n = 85)
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Kuva 22. Opiskelijoiden suorittamien biologian kurssien médrit. Mukaan on laskettu myos
ne kurssit, joilla opiskelijat olivat osallistumassa niytetuntiin. (n = 85)
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Kuva 23. Opiskelijoiden aikaisempi tutustuminen biologisiin tietokantoihin. (n = 85)
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6.4.2 Opiskelijoiden kokemuksia ndytetunnilla tehdyistd tehtdvisti

Néytetunnin aikana suurin osa opiskelijoista ehti tehdd tehtdvid kolmanteen tehtdvddn asti
(kuva 24). Opiskelijoiden suorittamien biologian kurssien méérilld ei havaittu vaikutusta

sithen, miten pitkélle opiskelijat etenivit ndytetunnin aikana tehdyissa tehtivissé (r = -0.09).

Teht. 1 Tiedon haku NCBI :sti

Teht. 2 Tietojen etsiminen tietosivulta

Teht. 3 Mutaation paikallistaminen

Teht. 4 Vastaavien geenisekvenssien etsiminen

0 10 20 30 40 50 60 70 80 90

Vastaajien maara

Kuva 24. Naytetunnin aikana eri tehtdvid tehneiden opiskelijoiden méérét. (n = 85)

Opiskelijoista ldhes kaikki kokivat biologiset tietokannat ainakin hieman
mielenkiintoisiksi (kuva 25). Vain muutama opiskelija ei kokenut lainkaan mielenkiintoa
biologisia tietokantoja kohtaan. Kaikkien tehtdvien kohdalla suurin osa tehtdvin tehneistd
opiskelijoista piti tehtdvdd ainakin hieman mielenkiintoisena (kuva 25). Geenitietoihin
tutustuminen oli opiskelijoiden mielestd tehtavistd kaikkein mielenkiintoisin. Opiskelijoiden
suorittamien biologian kurssien miérdlld ei havaittu yhteyttd sithen, miten mielenkiintoiseksi
opiskelijat kokivat biologiset tietokannat (r = -0.12). Eniten mielenkiintoa biologisia
tietokantoja kohtaan tunsivat kuitenkin ryhméné ne opiskelijat, jotka olivat opiskelleet viisi
kurssia lukion biologiaa (kuva 26). Heistd kaikki kokivat tietokannat mielenkiintoisiksi tai

erittdin mielenkiintoisiksi.
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Kuva 25. Opiskelijoiden kokemus biologisten tietokantojen ja eri tehtivityyppien
kiinnostavuudesta (n = 85)
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Kuva 26. Eri verran biologiaa opiskelleiden lukiolaisten kokemukset biologisten
tietokantojen mielenkiintoisuudesta (n = 85).
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Vastaajien madri

Opiskelijoista suurin osa koki biologisten tietokantojen kayton yleisesti hieman
vaikeaksi (kuva 27). Kukaan opiskelijoista ei kokenut tietokantojen kayttod todella vaikeaksi.
Opiskelijoiden suorittamien biologian kurssien miérdlld ei havaittu yhteyttd siithen, miten
vaikeaksi opiskelijat kokivat tietokantojen kdyton (r = -0,26). Enemmistd opiskelijoista koki
geenin hakemisen NCBI:sté ja geenitietojen etsimisen geenin tietosivulta suhteellisen helpoksi
(kuva 27). Opiskelijoista yli puolet ehti tehdd ensimmadisen apuohjelmaa hyddyntdvin
tehtidvén, jossa geenin referenssisekvenssié verrattiin mutaation sisdltdvadn sekvenssiin. Suurin
osa tehtdvin tehneisti opiskelijoista koki geenisekvenssien rinnastamisen EMBOSS -needle
apuohjelmalla ja rinnastuksen tulkinnan helpoksi tai hieman vaikeaksi (kuva 27). Osa
opiskelijoista ehti tehdd myos tehtdvdmonisteen viimeisen tehtdvén, jossa thmisen CFTR-
geenille etsittiin tietokannasta samankaltaisia geenejd muilta lajeilta kdyttden apuna NCBIL:n
BLAST-apuohjelmaa. Suurin osa tehtdvin tehneistd opiskelijoista koki BLAST-haun

suorittamisen ja haun tulosten tulkinnan hieman vaikeaksi (kuva 27).
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NCBI:std 16ytaminen taus EM-  sen tulkinta nssien haku tulkinta
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needlells

Kuva 27. Opiskelijoiden kokemus biologisten tietokantojen ja eri tehtavityyppien
vaikeustasosta. (n = 85)

Erikseen tarkasteltiin vield sitd, vaikuttiko BIS kurssin (Biologian sovellukset)
kdyminen opiskelijoiden kokemuksiin tietokantojen kdyton vaikeustasosta. Muuttujien vélilla

havaittiin tilastollisesti merkitsevdd yhteyttd (P < 0.05). BIS5 kurssin suorittaneista
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opiskelijoista suhteellisesti suurempi osa piti tietokantojen kayttod helppona verrattuna niihin,

jotka eivit olleet BIS kurssia kdyneet (kuva 28).
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Kuva 28. Opiskelijoiden kokemukset biologisten tietokantojen kéyton vaikeustasosta sen
perusteella, olivatko opiskelijat suorittaneet BIS kurssia (n = 85).

Opiskelijjoilta kysyttiin, mitkd asiat vaikeuttivat heiddn mielestddn merkittavésti
biologisten tietokantojen kayttod. Opiskelijoiden mielestd kayttéd vaikeuttivat eniten

englannin kieli, tieteelliset termit ja koodit sekd sivuilla nédkyvén tiedon mairé (kuva 29).

Englannin kieli

Tieteelliset termit ja koodit

Sivuilla nakyvéan tiedon mA#ra

Oma heikko tietotekniikan kayttétaito
Oma heikko biologian tietamys

Ei miké&én

Joku muu
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Kuva 29. Biologisten tietokantojen kayttod merkittidvasti vaikeuttaneet tekijit. (n = 85)
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Opiskelijjoilta kysyttiin myds millaiset nédytetunnilla kédytetyt ohjeet he kokivat
hyodyllisimmiksi. Opiskelijoista suurin osa koki hydtyvinsé eniten perinteisistid ohjeista eli
opettajan demonstraatiosta seka kirjallisista ohjeista (kuva 30). Tutoriaalivideoista oli hydtynyt
13 opiskelijaa. Ndméa opiskelijat olivat pédédsseet tehtdvissddn keskiméérin pidemmaille kuin

suurin osa opiskelijoista.

Opettaja naytti harjoituksen alussa,
miten sivustoa kiytetidin

Kirjalliset ohjeet

Tutoriaalivideot

0 10 20 30 40 50 60 70 80

Vastaajien mAara

Kuva 30. Opiskelijoiden hyddyllisimmiksi kokemat ohjeet. (n = 85)

6.4.3 Opiskelijoiden halukkuus kéyttdé biologisia tietokantoja jatkossa biologian opiskelussa.

Kyselyn lopussa kartoitettiin vield opiskelijoiden halukkuutta kayttdd biologisia tietokantoja
jatkossa biologian opiskelussa. Opiskelijoista 88% (75 opiskelijaa) haluaisi kédyttdd biologisia
tietokantoja my0s jatkossa (kuva 31). Heistd suurin osa (52 opiskelijaa) oli halukkaita
kdyttdimadn tietokantoja, mikéli tehtdvit vain liittyvét kursseilla opiskeltaviin asioihin. 23
opiskelijaa oli valmis kdyttdméén tietokantoja koska vain. Kymmenen opiskelijaa ei halunnut
kayttdd tietokantoja endd jatkossa. Opiskelijoita pyydettiin kertomaan tarkemmin, miksi he
haluaisivat tai eivit haluaisi kéyttdd jatkossa biologisia tietokantoja. Biologisia tietokantoja
haluttiin kayttda, silldi ne koettiin mielenkiintoisiksi, hyviksi tietoldhteiksi, opiskelun
apuvilineeksi ja tulevaisuuden kannalta hyoddyllisiksi (kuva 32). Tietokantojen kdyttdmistad
kuvailtiin my6s hauskaksi ja hyviksi vaihteluksi tavalliselle opiskelulle. Muutama opiskelija
arvosti myos sitd, ettd tietokantojen avulla asioita paisi itse tutkimaan ja tietokannat yhdistivat
opitut asiat oikeisiin tutkimuksiin. Tietokantoja kritisoitiin siitd, ettd niiden kdyttdminen oli
lilan vaikeaa, monimutkaista ja tyoldstd (kuva 33). Muutama opiskelija ei kokenut

tietokannoista olevan hyotyd omille opinnoilleen muun muassa sen vuoksi, ettd he eivét
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aikoneet kirjoittaa biologiaa. Yksittdiset opiskelijat kuvailivat tietokantoja myds tylsiksi ja

epékiinnostaviksi.
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Kuva 31. Opiskelijoiden halukkuus kayttda biologisia tietokantoja jatkossa biologian
opiskelussa. (n = 85)
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Kuva 32. Opiskelijoiden vastauksista poimittuja yleisimpié syitd sille, miksi opiskelijat
haluaisivat kayttda my0s jatkossa biologisia tietokantoja. (n=75)
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Kuva 33. Yleisimpié syitd sille, miksi opiskelijat eivdt halunneet kayttdd jatkossa biologisia
tietokantoja. (n=10)

Kyselyn lopussa opiskelijoilla oli vield mahdollisuus antaa vapaasti palautetta
biologisista tietokannoista ja niytetunnista. Palautteessa korostui selkeidsti se, ettd moni
opiskelija koki ndytetunnin ja biologisten tietokantojen kidyton mielenkiintoiseksi ja kivaksi

vaihteluksi normaaleille oppitunneille.

7 TULOSTEN TARKASTELU JA POHDINTA

7.1 Bioinformatiikan nykyinen rooli lukion biologian opetuksessa.

7.1.1 Bioinformatiikan sopivuus opetussuunnitelman mukaiseen biologian opetukseen

Tutkimuksessa tarkasteltiin bioinformatiikan sopivuutta lukion opetussuunnitelman mukaisten
biologian kurssien sisdltoihin seka tiedollisiin ja taidollisiin tavoitteisiin. Opetussuunnitelman
tarkastelun perusteella bioinformatiikka sopii erinomaisesti erityisesti biologian syventidvien
kurssien BI3 (Solu ja perinnéllisyys) ja BIS (Biologian sovellukset) oppisisdltdjen opiskeluun.
Bioinformatiikkaa ei  suoraan mainita  biologian  opetussuunnitelmassa, mutta
opetussuunnitelma maérd, ettd opiskelijat tulee tutustuttaa muun muassa genomitutkimukseen
ja genomitietoon, joihin bioinformatiikka oleellisena osana liittyy. Monet BI3 ja BI5 kurssien
keskeiset oppisisillot keskittyvit biomolekyylien (DNA:n, RNA:n ja proteiinien) rakenteen ja

toiminnan tuntemukseen ja tdstd tuntemuksesta johdettuihin biologian sovelluksiin.
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Bioinformatiikka tarjoaa opetukseen uusia tapoja opiskella ja syventdd tuntemusta
biomolekyylien rakenteesta ja toiminnasta. Bioinformatiikkaa hyddyntdmélld opiskelijat
voivat muun muassa tarkastella biomolekyylien rakenteita ja hahmottaa rakenteiden
merkityksid molekyylien toiminnalle. Bioinformatiikan hyodyntdminen tukee titen monien
biologian tiedollisten oppisisdltdjen oppimista.

Bioinformatiikka sopii erinomaisesti myds opetussuunnitelman mukaisiin biologian
taidollisiin tavoitteisiin. Biologisten tietokantojen siséltdmét data-aineistot ja bioinformatiikan
tarjoamat apuohjelmat mahdollistavat monenlaisten tutkimustoimintaan liittyvien taitojen
harjoittamisen. Biologisista tietokannoista opiskelijat voivat etsid, tarkastella ja valikoida aitoa
tieteellistd tutkimusdataa. Apuohjelmien avulla opiskelijat voivat harjoitella datan késittelya,
analysoimista, tulkintaa ja esittdmistd. Laajat data-aineistot mahdollistavat monenlaisten
tutkimuksellisten ~ tehtdvien tekemisen ja  tutkivan oppimisen harjoittelemisen.
Bioinformatiikan digitaalisten oppimisymparistéjen hyddyntdminen kehittdd biologian tietojen
ja taitojen ohessa myds nuorten teknologian kéyttotaitoja ja tutustuttaa heidét teknologian
keskeiseen rooliin modernissa biologisessa tutkimuksessa.

Opetussuunnitelmassa  bioinformatiikalle annettava rooli ohjaa sitd, miten
bioinformatiikkaa opetuksessa késitellddn. Wefer ja Sheppard (2008) tarkastelivat
bioinformatitkan  roolia ~ Yhdysvalloissa  toisen  asteen  biologian  opetuksen
opetussuunnitelmissa. Bioinformatiitkkaa ei suoraan mainittu yhdenkdin osavaltion
opetussuunnitelmissa, eikd opetussuunnitelmista 16ytynyt paljoa sellaista sisdltdd, joka olisi
suoraan sidottu bioinformatiikkaan. Opetussuunnitelmat sisdlsivét kylld sisdltod, joka olisi
sidottavissa bioinformatiikkaan, kuten genomiikka, evoluutiobiologia ja teknologian
hyddyntdminen opetuksessa. Nami sisdllot oli kuitenkin esitetty hyvin yleistetysti ja
tulkinnanvaraisesti, mikd ei edistinyt bioinformatiikan integroimista biologian opetukseen.
Hyvin samanlainen tilanne on ndhtdvissa my0s Suomessa lukion biologian
opetussuunnitelmassa (Opetushallitus 2015). Opetussuunnitelma siséltdd paljon tiedollista ja
taidollista ainesta, joka olisi sidottavissa bioinformatiikkaan ja joiden opiskeluun
bioinformatiikka soveltuisi erinomaisesti. Opetussuunnitelma kuvaa niiden tiedollisten ja
taidollisten sisdltdjen opiskelua kuitenkin hyvin yleistéen jéttden opettajille paljon tulkinnan
varaa sithen, miten he néité asioita opettavat. Opettaja voi siis opettaa opiskelijoilleen asioita
genomitutkimuksesta ja genomitiedosta mainitsematta heille sanaakaan bioinformatiikasta.
Weferin ja Sheppardin (2008) mukaan bioinformatiitkkaa voisi integroida osaksi
opetussuunnitelmia esimerkiksi tarjoamalla bioinformatiikkaan liittyvid esimerkkeja

aihepiirien opiskeluun. Bioinformatiikan integroiminen osaksi opetussuunnitelmaa olisi
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ensisijaisen tidrkedd, mikali bioinformatiikan hyddyntdmistd halutaan edistdd biologian
opetuksessa (Machluf & Yarden 2013). Bioinformatiikan mainitseminen opetussuunnitelmassa
johtaisi siihen liittyvin opetuksen jérjestelmailliseen kehittdmiseen. Talloin bioinformatiikan
hyodyntdmisestd tulisi suunnitelmallista ja sitd alettaisiin hyddyntdd kaikissa samaa
opetussuunnitelmaa noudattavissa oppilaitoksissa.  Bioinformatiikan erittdin tidrkedn ja
keskeisen roolin vuoksi olisi aiheellista pohtia bioinformatiikan aseman vahvistamista
suomalaisessa lukion biologian opetussuunnitelmassa. Biologian opiskeluun liittyvien etujen
liséksi bioinformatiikkaan tutustuminen kehittdisi yleisesti opiskelijoiden nikemysti
biologisen datan kdytOstd ja se auttaisi heitd muodostamaan omat ndkemyksensd biologisen
datan kayttoon liittyvastd julkisesta keskustelusta. Bioinformatiikan integraation edistiminen
voisi ldhted liikkeelle yksinkertaisesti siitd, ettd bioinformatiikka mainittaisiin
opetussuunnitelmassa. Tami aktivoisi oppikirjojen ja muiden oppimateriaalien tekijoita
perehtyméddn aiheeseen ja kehittdmdin siihen liittyvdd oppimateriaalia. Bioinformatiikkaan
liittyvén suomenkielisen oppimateriaalin olemassaolo taas vihentiisi opettajien kynnysti ottaa

tatd uutta rikastetta mukaan opetukseensa.

7.1.2 Bioinformatiikan rooli oppikirjoissa

Oppikirja-analyysin perusteella bioinformatiikan rooli lukion biologian oppikirjoissa on hyvin
vaihteleva. Analysoitujen oppikirjojen vililld oli suuria eroja siind, miten vahvasti
bioinformatitkka nousi esiin  kirjojen teksteissi ja tehtdvissd. Parhaimmillaan
bioinformatiikasta luotiin kuva biologiselle tutkimukselle keskeisend tieteenalana, jolla on
tairked rooli tutkimuksista saatujen biologisten aineistojen sdilyttdjdnd ja uudenlaisen
biologisen tutkimuksen mahdollistajana (Sanomapro 2019 : BIOSS5). Heikoimmillaan
bioinformatiikkaa ei edes mainittu oppikirjoissa ja biologisista tietokannoistakin puhuttiin
hyvin harvoin. Oppikirjoissa ilmenneiden suurien erojen vuoksi opiskelijalle syntyvd ndkemys
bioinformatiikasta ja sen roolista luonnontieteellisessd tutkimuksessa voi vaihdella suuresti
riippuen siitd, minkd oppikirjan avulla hdn opiskelee. Vaikka oppikirjassa puhuttaisiin
genomitiedosta ja genomitiedon kdyton sovelluksista, voi opiskelijalle jadda hyvin epéselviksi,
missd tdmé genomitieto sijaitsee ja miten sitd saadaan tutkimusten kdyttoon, ellei asiaa suoraan
ja selkedsti ilmaista. On tirkedd, ettd opiskelijat saisivat selkedn kuvan biologisten
tietokantojen roolista genomitiedon sdilyttdjdnd ja bioinformatiikan roolista uudenlaisen

biologisen tutkimuksen mahdollistajana. Télloin genomitieto ja genomitutkimus avautuisivat
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opiskelijoille uudenlaisella tavalla ja ajatukset suljettujen laboratorioiden sisélld tapahtuvasta
hyvin vaikeasti ymmarrettdvistd salamyhkéisestd geenitutkimuksesta kariutuisivat.

Yksi keskeinen syy bioinformatiikan roolin suuriin eroihin eri oppikirjojen vélilld on
se, ettd bioinformatiikkaa ei suoraan mainita biologian opetussuunnitelmassa. Genomitiedon ja
genomitutkimuksen ympéripyoredt maininnat antavat niin opettajille kuin myds oppikirjan
tekijoille hyvin paljon tulkinnan varaa sithen, mitd ndistd asioista kerrotaan ja miten niitd
kasitellaan. Mikali bioinformatiikkaan tutustuminen mainittaisiin opetussuunnitelmassa yhtena
biologian opetuksen tavoitteena, yhdenmukaistaisi tdimad huomattavasti oppikirjojen vilisid

eroja aihepiirin késittelyssa.

7.1.3 Lukion biologian opettajien bioinformatiikan tuntemus

Lukion opettajille tehty kyselytutkimus osoitti, ettd 1dhes kaikki biologian opettajat olivat
ainakin kuulleet bioinformatiikasta. Opettajista selked enemmistd (93%) uskoi tietdvinsi
ainakin jollakin tasolla, miti bioinformatiikka on. Suurimmalla osalla opettajista ei kuitenkaan
ollut vahvaa uskoa omaan bioinformatiikan tuntemukseensa. Bioinformatiikan hahmottamista
testaavien tehtévien perusteella kyselyyn vastanneista opettajista noin puolet (53%) hahmotti
bioinformatiikan hyvin. Erittdin heikosti bioinformatiikkaa hahmottavia opettajia oli vain
muutamia.

Bioinformatiikkaan liittyvien késitteiden tunnistaminen oli opettajille helpompaa kuin
niiden biologisten ongelmien tunnistaminen, joiden ratkaisemiseksi bioinformatiikkaa voisi
hyodyntdd. Opettajista hieman alle puolet (45%) tunnisti kaikki bioinformatiikkaan vahvasti
liittyvit késitteet. Vahvimmin opettajat yhdistivét kasitteen “geeni” bioinformatiikkaan, jonka
lahes kaikki opettajat olivat valinneet. Tdmid kertoo siitd, ettd opettajat hahmottavat
bioinformatiikan liittyvdn vahvasti nimenomaan geenitutkimukseen. Biologisten ongelmien
tehtdavissid vastaajista noin kolmasosa (29%) oli tunnistanut oikein kaikki biologiset ongelmat.
He olivat siis tunnistaneet ne ongelmat, joiden ratkaisuun bioinformatiikkaa voi hyddyntéé ja
liséksi he olivat tunnistaneet myds ne ongelmat, joiden ratkaisuun bioinformatiikasta ei ole
hyotyd. Opettajille helpoimmin tunnistettaviksi osoittautuivat ne biologiset ongelmat, jotka
liittyivit geenitutkimukseen tai lajien sukulaisuuden tutkimiseen. Kaikissa ndissd ongelmissa
ainakin 88% vastaajista oli osannut paételld, ettd bioinformatiikka sopii ongelman ratkaisun
apuvilineeksi. Télld havainnolla voidaan n&hdd yhteys siihen, ettd opettajat yhdistivét

bioinformatiikan vahvasti geeneihin ja siten my0s geenien kautta tehtdvddn tutkimukseen.
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Ympiriston tilan tutkimiseen liittyvdt biologiset ongelmat olivat opettajille sen sijaan
vaikeampia. Néiden ongelmien kohdalla opettajat epardiviat enemméin vastauksissaan eikd
heistd 1dheskain kaikille ollut selvii, ettd tillaisiin ongelmiin bioinformatiikasta ei ole hyotya.
Aineiston tarkemmassa analyysissd havaittiin, ettd ne opettajat, jotka olivat kdsitetehtdvéssa
valinneet bioinformatiikkaan heikommin liittyvid termejd vastasivat muita useammin
virheellisesti ndihin biologisiin ongelmiin. Mikéli opettaja oli yhdistdnyt bioinformatiikan
esimerkiksi kisitteisiin  “ilmastonmuutos” tai “otsonikato” oli hén todennikdisemmin
virheellisesti vastannut, ettd bioinformatiikan avulla voitaisiin esimerkiksi selvittdd onko jérvi
happamoitunut. Nami opettajat yhdistivdt bioinformatiikan ympaériston tilan tutkimiseen,
vaikka todellisuudessa bioinformatiikasta ei ole suoraa hyotyé tdllaisten asioiden tutkimisessa.
On myds mahdollista, ettd osa bioinformatiikkaa heikommin hahmottavista opettajista
kuvittelee bioinformatiikan olevan koko biologian kentén kattava tieteenala, jonka avulla
pystyy ratkaisemaan kaikki biologiset ongelmat. Néin ei kuitenkaan todellisuudessa ole, silld
bioinformatiikka on keskittynyt kehittimdin menetelmid nimenomaan biomolekyylien ja
niihin liittyvien ongelmien ratkaisuun.

Opettajien pddaineen, opiskeluyliopiston, valmistumisen ajankohdan, vastaajan
sukupuolen tai tietotekniikan kéyttotaidon ei havaittu vaikuttavan siithen, miten hyvin opettajat
hahmottivat bioinformatiikan. Aineistosta kuitenkin havaittiin, ettd bioinformatiikan
osaaminen oli varsin vahvaa yli 20 vuotta sitten valmistuneiden opettajien keskuudessa. Heistd
yli 70% hahmotti bioinformatiikan hyvin tai erittdin hyvin. Nuorempien opettajien keskuudessa
bioinformatiikan taitajien osuudet jdivdt huomattavasti pienemmiksi. Tédmid oli
mielenkiintoinen ja yllattdvd huomio, silld voisi olettaa, etti nuoremmat opettajat olisivat
tutustuneet koulutuksessaan enemmén bioinformatitkkaan kuin yli 20 wvuotta sitten
valmistuneet opettajat. Tilanne saattaa kertoa siitd, ettd bioinformatiikan késittely jda ehkd
hyvin vihdiseksi biologian opettajien koulutuksessa vield nykyédankin. Tétd ikdvaa arvelua
vahvistaa myds se, ettd kyselyyn vastanneista opettajista vain kolme kertoi saaneensa
koulutusta biologisten tietokantojen kayttoon tutkintokoulutuksessaan. Toisaalta huomio
kertoo myos siitd, ettd pitkddn opetusalalla olleet biologian opettajat ovat seuranneet
luonnontieteiden kehitystd. Molekyylibiologian ala on hyvin nopeasti kehittyvé ja muuttuva ja
siksi tdimédn huomion voidaankin katsoa olevan kunnianosoitus niille vanhemman polven
opettajille, jotka ovat jaksaneet aktiivisesti pdivittdd omaa osaamistaan.

Kun opettajien kisityksid heiddn omasta bioinformatiikan tuntemuksestaan verrattiin
tehtdvien perusteella arvioituihin bioinformatiikan hahmottamisen tasoihin, havaittiin, ettd

opettajien omat kokemukset eivdt olleet aina yhdenmukaisia heiddn todellisen
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bioinformatiikan hahmottamisen tasonsa kanssa. Osa opettajista hahmotti bioinformatiikan
paremmin kuin mitd he itse arvioivat. Opettajista 28% arvioi bioinformatiikan tuntemuksensa
hyviéksi tai erittdin hyviksi. Kyselyn tehtivien perusteella kuitenkin noin 53% opettajista
hahmotti bioinformatiikan hyvin tai erinomaisesti. My0s ne opettajat, jotka eivit uskoneet
tietdvinsd bioinformatiikasta juuri mitddn, olivat kuitenkin esimerkiksi osanneet valita
bioinformatiikkaan vahvasti liittyvid termejd. Heistd kaikki hahmottivat bioinformatiikan
kokonaispistemééridnsd perusteella vdhintddnkin kohtalaisesti. Toisaalta niiden opettajien
joukosta, jotka omasta mielestddn tunsivat bioinformatiikan jollakin tasolla tai aika hyvin,
16ytyi useita vastaajia, jotka eivit todellisuudessa hahmottaneet bioinformatiikkaa kovinkaan
hyvin. N&mi opettajat olivat esimerkiksi vastanneet usein virheellisesti “Kylld” niihin
biologisiin ongelmiin, joiden ratkaisemiseen bioinformatiikasta ei ole hydtyd. Ainoastaan ne
opettajat, jotka omasta mielestddn tunsivat bioinformatiikan erittdin hyvin hahmottivat myos
tehtidvien perusteella poikkeuksetta bioinformatiikkaa hyvin tai erinomaisesti. Tuloksista voi
paatelld, ettd oma kokemus osaamisesta ei ole aina luotettava mittari todelliselle osaamiselle.
On tietysti my0s muistettava, ettd tdssd tutkimuksessa opettajien bioinformatiikan osaamista
testattiin vain muutaman yksinkertaisen tehtdvin avulla. Bioinformatiikka on hyvin laaja ja
moniuloitteinen tieteenala ja nidkemys opettajien bioinformatiikan hahmottamisesta voisi
muotoutua erilaiseksi, mikéli osaamista kartoitettaisiin erilaisten ja monipuolisempien

tehtdvien kautta.

7.1.4 Bioinformatiikan hyodyntdminen opetuksessa ja opettajien tiydennyskoulutuksen tarve.

Kyselyyn vastanneista opettajista suurin osa (79%) ei ollut kédyttdnyt biologisia tietokantoja
opetuksessaan. Opettajista 24 ilmoitti, ettd he eivédt olleet edes kuulleet biologisista
tietokannoista. Tdmé oli hieman huolettava havainto, silld biologisten tietokantojen rooli
genomitiedon hyddyntdmisessd on erittdin merkittdava. Mikéli opettaja ei ymmarra biologisten
tietokantojen roolia, eikd opiskelijan kdyttiméssd oppikirjassakaan korosteta tietokantojen
merkitystd genomitiedon siilytyksessd ja kaytdssd, voi opiskelijan kuva genomitutkimuksen
kdytdnnon toteutuksesta jdddd varsin epidselvdksi. Voi olla myds mahdollista, ettd ndma
opettajat tulkitsivat kysymyksen tarkoittavan nimenomaan vain internetissi olevia avoimia (eli
vapaasti kaikkien kédyt0ssd olevia) tietokantoja, joiden olemassaolosta he eivdt ehkd olleet

tietoisia vaikka olisivatkin tienneet muiden tutkimustietokantojen kaytosta. Internetin avoimet

60



tietokannat ovat kuitenkin erittdin merkittdvid nykyaikaiselle molekyyli- biologiselle
tutkimukselle ja siksi niiden tunteminen olisi opettajille tarkeaa.

Opettajista noin joka viides (21%) oli hyddyntinyt biologisia tietokantoja jollakin
tavalla opetuksessaan. Tama oli yllattdvén suuri osuus, ottaen huomioon sen, ettd vain 9%
opettajista oli saanut koulutusta tietokantojen kayttoon. Tietokantoja kdyttdneet opettajat
kertoivatkin tutustuneensa tietokantojen kayttoon usein itsendisesti internetin ja kirjallisuuden
avulla. Tama kertoo siitd, ettd useat opettajat ovat tiedostaneet biologisten tietokantojen tarkedn
roolin ja niiden tarjoamat mahdollisuudet. Koulutuksen puutteesta huolimatta opettajat ovat
ainakin yrittdneet tutustua tietokantoihin ja hyodyntda niitd omassa tyossddn.

Opettajista  90% koki bioinformatiikan kiinnostavaksi biologian opetuksen
ndkokulmasta. Opettajista selked enemmistd ei ollut koskaan saanut koulutusta biologisten
tietokantojen kayttoon. Opettajien kiinnostus ja koulutuksen puute ndkyi hyvin siind, ettd
vastaajista 88% ilmoitti, ettd heilld olisi tarvetta ja halua saada bioinformatiikkaan ja
biologisten tietokantojen kdyttdon liittyvdd ammatillista koulutusta.

Opettajien antamat vastaukset osoittavat, etti bioinformatiikan hyddyntdminen
kiinnostaa opettajia. Kuitenkin vain suhteellisen harvat opettajat hyodyntavit
bioinformatiikkaa opetuksessaan, silld suurin osa opettajista ei ole saanut mink&énlaista
koulutusta biologisten tietokantojen kdyttoon. Wood ja Gebhardt (2013) kuvailevat samaa
ilmiota artikkelissaan, joka késittelee ELLS:n, Euroopan eldméntieteiden oppimislabratorion
(Laboratory for the Life Sciences) biologian opettajille suuntaamien bioinformatiikan
koulutuskurssien vaikutuksia. Woodin ja Gebhardin mukaan opettajat ovat kylld
padsddntoisesti tietoisia bioinformatiikasta ja sen tarjoamasta suuresta biologisesta data-
aineistosta, mutta opettajilla ei ole kykyd hydodyntdd tdtd resurssia omassa opetuksessaan.
ELLS:n kursseille osallistuneilta opettajilta kerdtyn palautteen perusteella koulutuksen
saaminen edistdd opettajien kykyéd integroida bioinformatiikkaa opetukseensa (Wood &
Gebhardt 2013). Kursseille osallistuneista opettajista 73% kertoi koulutuksen lisdnneen heidin
ymmarrystddn bioinformatiikasta ja biologisen datan kayttomahdollisuuksista. Opettajista yli
80% oli hyddyntinyt koulutuksessa saamaansa materiaalia myO0hemmin omassa
opetuksessaan. MyoOs Suomessa biologia opettajat todenndkoisesti hyddyntéisivat
bioinformatiikkaa enemmin opetuksessaan, mikidli heille vain tarjottaisiin biologisten

tietokantojen ja apuohjelmien kdytto6n ohjaavaa ammatillista koulutusta.
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7.2 Bioinformatiikan soveltuvuus lukioikdisten kaytt6on

7.2.1 Néytetunnin rakenteen ja tehtdvien toimivuus

Tatd tutkimusta varten suunnitellun ndytetunnin rakenne ja tehtdvdt toimivat hyvin
kdytdnnossd. Opiskelijoiden antaman palautteen perusteella ndytetunti oli  ollut
mielenkiintoinen ja mukava kokemus. Kiitosta annettiin muun muassa hyvéstd alustuksesta
biologisiin tietokantoihin seké tehtdvien ja ohjeiden selkeydestd. Ndytetunteja varten laaditut
tehtdvit osoittautuivat lukiolaisille sopiviksi. Suurin osa opiskelijoista oli ehtinyt edetd
tehtévissd kolmanteen tehtdvadidn saakka. Tehtdvid oli laadittu tarkoituksella enemmaén kuin
mitd keskimddrdisen opiskelijan arveltiin ehtivdn tekemiin, silld ennakko-oletuksena oli, etti
opiskelijoiden viliset erot muun muassa tietotekniikan kaytossd ja englannin kielen
osaamisessa olisivat suuria. Tdmid ennakko-oletus osoittautui aivan oikeaksi. Osalle
opiskelijoista erityisesti tietokantojen englanninkielisyys tuotti haasteita ja he eivit ehtineet
edetd tehtivissddn kovinkaan pitkdlle. Osa opiskelijoista taas kéytti vieraskielisid sivustoja
hyvin sujuvasti ja he ehtivdt tehdd ndytetunnin aikana kaikki nelji tehtavad. Tehtdvien madra
ja ajallinen pituus olivat sopivia ndytetunnille. Kaikki opiskelijat ehtivdt tehdd ainakin

ensimmaiset tehtdvit. My0s tehtivien vaikeustaso osoittautui sopivaksi.

7.2.2 Opiskelijoiden kokemuksia biologisten tietokantojen kdyton vaikeustasosta

Opiskelijjoista suurin osa koki biologisten tietokantojen kéyton yleisesti hieman vaikeaksi. Eri
tehtdavien vélilld oli jonkin verran eroa opiskelijoiden vaikeustason kokemuksissa. Geenin haku
tietokannasta ja geenitietojen etsiminen geenin tietosivulta koettiin suhteellisen helpoksi.
Soveltavat tehtdvit, joissa opiskelijat kéyttivdt apuohjelmia ja tulkitsivat tuloksia, koettiin
hieman vaikeammiksi. Mikd4n ndytetunnin tehtivisté ei ollut opiskelijoille kuitenkaan todella
vaikea.

Opiskelijoiden suorittamien biologian kurssien méaardlld ei havaittu yhteyttd siihen,
miten helpoksi tai vaikeaksi opiskelijat kokivat biologisten tietokantojen kédyton. Biologian
viidennen kurssin (BI5 Biologian sovellukset) havaittiin sen sijaan vaikuttavan tietokantojen
vaikeustason kokemiseen. Ne opiskelijat, jotka olivat suorittaneet tai olivat silld hetkelld
suorittamassa BI5 kurssia pitivit tietokantojen kdyttod keskimadrin helpompana kuin ne, jotka

eivét olleet kyseistd kurssia suorittaneet. Tdmé johtui todennékdisesti siitd, ettd BIS kurssilla
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syvennetddn opiskelijoiden ymmaérrystd geenien rakenteesta ja toiminnasta. Kurssilla
opiskelijat tutustuvat myds erilaisiin geenitekniikan menetelmiin ja sovelluksiin, joihin
bioinformatiikka oleellisena osana liittyy. On siis todennékoistd, ettd niillad opiskelijoilla oli
geeneihin liittyvdt asiat ja késitteet paremmin hallussa verrattuna muihin opiskelijoihin.
Parempi teorian hallinta auttoi opiskelijoita tietojen etsinndssi ja tulosten tulkinnassa, jonka
seurauksena opiskelijat kokivat tietokantojen kdyton helpommaksi.

Opiskelijoiden mielestd tietokantojen kdyttdod vaikeuttivat eniten englannin kieli,
tieteelliset termit ja koodit sekd sivuilla ndkyvdn tiedon suuri méddrd. Vastaavanlaisia
ongelmakohtia on havaittu my6s muissa tutkimuksissa. ELLS:n bioinformatiikan kursseille
osallistuneet opettajat mainitsivat kieliongelman olevan hidaste bioinformatiikan kiytolle
(Wood & Gebhardt 2013). Bioinformatiikkaan liittyva materiaali on yleensa englanninkielisti
ja materiaalin kdintdminen opiskelijoiden omalle didinkielelle vaatii opettajalta aikaa ja vaivaa.
Machluf & Yarden (2013) listaavat bioinformatiikan kdyton haasteiksi kieliongelman lisdksi
muun muassa bioinformatiikan tieteellisen termiston ja sovellusten kdyton monimutkaisuuden.
Tietokantojen kaytto vaatii kielitaitoa ja tietoteknistd osaamista niin opiskelijoilta kuin myos
opettajilta. Mikéli opettajat eivit osaa itse kunnolla kéyttdd tietokantoja, eivdt he myoskéin
pysty auttamaan opiskelijoitaan tietokantojen kayttoon liittyvissd ongelmissa. Opettajien

koulutuksen tuleekin olla avainasemassa biologisten tietokantojen kdyttoonoton edistimisessa.

7.2.3 Opettajan roolin ja ohjeiden vaikutus

Naiytetunteihin osallistuneet opiskelijat arvostivat asiantuntijalta (nidytetunnin pitdjaltd eli
taimédn tutkimuksen tekijiltd) ja opettajalta saamaansa ohjeistusta. Tehtdvien teon avuksi
tarjotuista ohjeista opiskelijat kokivat hyddyllisimmiksi opettajan suoraan antamat ohjeet.
Néytetunnin alussa opiskelijoille demonstroitiin geenin haun suorittamista ja geenitietojen
etsintdd. Lisdksi osa opiskelijoista turvautui oman opettajan tai asiantuntijan apuun
kohdatessaan ongelmia tehtévien teossa. Opettajan suuri vaikutus ndkyi myd6s opiskelijoiden
motivaatiossa. Niissd ryhmisséd, joiden opettaja osoitti erityistd kiinnostusta ja innostusta
bioinformatiikkaa kohtaan myds opiskelijat vaikuttivat innostuneemmilta biologisten
tietokantojen kdytostd ja he esittivit enemmain aihepiiriin liittyvid kysymyksid. Opettajan
keskeinen rooli on tullut selvdksi monissa tutkimuksissa (mm. Gelbart & Yarden 2011,

Machluf ym. 2017). Opiskelijat arvostavat opettajan ldsndoloa ja opettajalta tarvittaessa
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saatavaa apua opetustilanteissa. Opettaja toimii sekd ohjaajana, asiantuntijana ettd myos
motivaattoorina ohjaten oppimistilannetta eteenpiin.

Opettajalta saatavan avun lisdksi ndytetunteihin osallistuneet lukiolaiset hyodynsivét
paljon myos kirjallisia ohjeita. Tutoriaalivideoita hyddynsivit ldhinnd ne opiskelijat, jotka
ehtivit ndytetunnin aikana soveltaviin tehtdaviin. Soveltavissa tehtdvissd niitd varten laadittujen
tutoriaalivideoiden ohjaava rooli korostui, silli apuohjelmien kiyttod ja niiden tulosten
tulkintaa ei erikseen demonstroitu nidytetunnilla. Opiskelijat vaikuttivat selvidvdn hyvin
tehtivistd tutoriaalivideoiden ohjauksella. Siirtyessdin soveltaviin tehtdviin osa opiskelijoista
pyysi aluksi asiantuntijan apua apuohjelmien kdyttoon. Kun opiskelijoita ohjattiin
hyodyntdmadn tehtdvdin liittyvdd tutoriaalivideota he pirjasivit tdmén jidlkeen ldhes

poikkeuksetta tiysin tutoriaalivideon avustuksella.

7.2.4 Opiskelijoiden kokemuksia biologisten tietokantojen kayton kiinnostavuudesta.

Opiskelijat osoittivat varsin suurta kiinnostusta biologisia tietokantoja kohtaan. Opiskelijoista
noin 30% piti tietokantojen kayttda erittdin mielenkiintoisena ja yhteensd 95% opiskelijoista
koki tietokannat ainakin hieman mielenkiintoiseksi. Eniten mielenkiintoa biologisia
tietokantoja kohtaan tunsivat ryhménd ne opiskelijat, jotka olivat opiskelleet viisi kurssia
lukion biologiaa. Heistd kaikki kokivat tietokannat mielenkiintoisiksi tai erittdin
mielenkiintoisiksi. Tdméin ryhmin opiskelijat koostuivat todennékdisesti suurelta osin niistd
lukiolaisista, jotka olivat osallistumassa néytetuntiin BI5 -kurssilla. Ndiden opiskelijoiden
korkea motivaatio saattaa selittyd silld, ettd biologisten tietokantojen kaytto sopii erittdin hyvin
BIS kurssin oppisiséltoihin.

Opiskelijat pitivat kaikkia ndytetunnilla tehtyjd tehtdvid mielenkiintoisina. Kaikkein
mielenkiintoisin oli opiskelijoiden mielestd tehtdvd, jossa he pdadsiviat tutustumaan
tietokannassa oleviin geenitietoithin. Nuorten positiivinen asenne bioinformatiikkaa kohtaan on
havaittu myos muissa tutkimuksissa. Suurin osa portugalilaiseen Bioinformatics@school -
projektiin osallistuneista opiskelijoista piti bioinformatiikan hyddyntdmistd mielenkiintoisena
ja mukavana opiskelutapana (Marques ym. 2014). Yhdysvalloissa bioinformatiikan avulla
toteutettuun geneettisen evoluution opintokokonaisuuteen osallistuneista opiskelijoista osa oli
innostunut suuresti opiskelun ja teknologian yhdistdmisestd sekd siitd, ettd he pddsivit
kayttdimadn oikeiden tutkijoiden oikeita menetelmid (Gallagher ym. 2011). Israelissa

bioinformatiikkaa hyddyntividn oppimisympdriston (Bioinformatics in the Service of
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Biotechnology) kautta toteutettuun biologian opetukseen osallistuneet opiskelijat kuvailivat
kokemusta mielenkiintoiseksi, hauskaksi ja erilaiseksi tavaksi oppia. Opiskelijoiden kiinnostus
bioinformatiikkaa kohtaan nikyi tdssd tutkimuksessa myds heididn halukkuudessaan kayttaa
biologisia tietokantoja jatkossa. Ndytetunneille osallistuneista opiskelijoista 88% ilmoitti, etti
he haluaisivat kdyttdd tietokantoja my0s jatkossa biologian opiskeluun. Tietokantoja haluttiin
kayttid, silla ne koettiin mielenkiintoisiksi, hyviksi tietoldhteiksi, opiskelun apuvilineeksi ja
tulevaisuuden kannalta hyddyllisiksi. Suurin osa opiskelijoista halusi kéyttéa tietokantoja siten,

ettd tehtdvat liittyisivit biologian kursseilla opiskeltaviin asioihin.

7.2.5 Néytetuntien vertaus aikaisempiin tutkimuksiin

Bioinformatiikan sopivuutta lukioikdisten kéytettdviksi on testattu kédytdnndssd monissa
tutkimuksissa eri puolilla maailmaa. Tdssd tutkimuksessa toteutettu ndytetunti poikkesi
joiltakin osin monista aikaisemmin tehdyistd tutkimuksista. Témin tutkimuksen
kohderyhmina toimivat tavallisten lukioiden tavalliset lukiolaiset. Niytetunteihin otettiin
mukaan erilaisia opiskelijaryhmid kahdesta eri lukiosta. Monissa aikaisemmin tehdyissé
tutkimuksissa bioinformatiikkaan tutustuvat nuoret ovat olleet varsin valikoituneita (mm.
Gelbart & Yarden 2006, Machluf ym. 2017). Kohderyhméksi on valittu esimerkiksi
luonnontieteissd parhaiten menestyneitd opiskelijoita tai opiskelijat ovat osallistuneet
tutkimukseen vapaaehtoisesti omasta kiinnostuksestaan. Téssdkéddn tutkimuksessa opiskelija-
aines ei ollut tdysin valikoitumatonta, silld niytetunteihin osallistuvat ryhmét koostuivat BI3,
BI4 ja BI5 kursseista, jotka ovat kaikki opiskelijoille vapaasti valittavia biologian kursseja.
Kurssilaisista ei kuitenkaan erikseen valikoitu paremmin menestyneitd tai aiheesta
kiinnostuneita opiskelijoita. Tutkimukseen ei ollut jirkevdi ottaa mukaan biologian pakollisten
kurssien (BI1 ja BI2) ryhmid, silld noilla kursseilla ei juurikaan késitelld bioinformatiikkaan
liittyvid athepiirejd ja opiskelijoiden tietdimys molekyylibiologiasta olisi vield liian
puutteellista. Joissakin aikaisemmissa tutkimuksissa (esim. Machluf ym. 2017) on pyritty
selvittdimddn bioinformatiikan tarjoamia mahdollisuuksia genetiikan ja molekyylibiologian
oppimisen tehostamiseksi. Téillaisissa tutkimuksissa valikoituneiden opiskelijoiden
kdyttdiminen on jdrkevédd, silld heiddn avullaan voidaan selvittdd bioinformatiikan
hyodyntdmisen maksimaalisia hyotyjd. Tdssd tutkimuksessa tarkoituksena oli sen sijaan

selvittdd sopiiko bioinformatiikka yleiselld tasolla biologian opetuksen apuvélineeksi.
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Vihemman valikoituneen kohderyhmén avulla saadaan todenmukaisempaa kuvaa siitd, miten
bioinformatiikka sopii tavallisen lukiolaisen kéytettavéksi.

Tamé tutkimus poikkesi monista aikaisemmista tutkimuksista my0s ndytetuntien
ajallisen keston perusteella. Monissa tutkimuksissa bioinformatiikan kéyttod on testattu
esimerkiksi jonkin teeman ympérille rakennettuna opintokokonaisuutena, jonka kesto on ollut
useampia oppitunteja (esim. Gelbart & Yarden 2006, Gallagher ym. 2011, Machluf ym. 2017).
Joissakin tutkimuksissa opiskelijat ovat osallistuneet pitkékestoisiin tutkimusprojekteihin
(esim. Machluf & Yarden 2013, Marques ym. 2014). Tédssé tutkimuksessa bioinformatiikan
kayttod testattiin vain yhden oppitunnin (75min) mittaisten niytetuntien kautta. Tdméa johtui
siitd, ettd bioinformatiikan soveltuvuuden testaaminen oli vain yksi osa titd tutkimusta.
Kéaytettivan ajan rajallinen midrd vaikutti sithen, millaisia asioita ja millaisella tasolla
ndytetuntien aikana pystyttiin testaamaan. Monissa aikaisemmissa tutkimuksissa
bioinformatiikan avulla on pyritty jdljittelemdén aitoja tieteellisid tutkimusprosesseja (mm.
Gelbart & Yarden 2006, Marques ym. 2014, Machluf ym. 2017,). Téssd tutkimuksessa
tutkimusprosessien simuloimiselle ei ollut aikaa, vaan niytetunneilla keskityttiin
yksinkertaisten tehtdvien tekemiseen ja apuohjelmien kdyton testaamiseen. Mikali
opiskelijoiden kanssa halutaan toteuttaa aitojen tutkimusprosessien kaltaisia projekteja, tulee
opiskelijoiden ensin oppia tietokantojen ja apuohjelmien kiyton perustaitoja. Tdméa vaatii
pidempiaikaista perehtymistd bioinformatiikan kayttoon. Bioinformatiikan yksinkertaisella ja
lyhytaikaisellakin kdyt6lla on kuitenkin oma arvonsa. Bioinformatiikan hyddyntdmisen voi
aloittaa hyvin yksinkertaisista tehtdvisté, joissa opiskelijat esimerkiksi vain etsivit geeneihin
liittyvid tietoja tietokannoista. Jo ndin yksinkertainen tehtdvd voi oleellisesti parantaa
opiskelijoiden ndkemystd siitd, mitd biologinen data on ja mikd on bioinformatiikan ja
biologisten tietokantojen rooli genomitiedon hyddyntdmisessd. Opettajan ja opiskelijoiden
bioinformatiikan kdyttotaidon kasvaessa tehtdvid voidaan vihitellen kehittdd vaativampaan ja
tutkimuksellisempaan suuntaan.

Joissakin tutkimuksissa opiskelijoille on opetettu myos apuohjelmien kéyttoon liittyvid
algoritmeja (Esim. Gallagher ym. 2011). Téssd tutkimuksessa algoritmien kayttod ei haluttu
ottaa mukaan nidytetunnille. Nykyisten bioinformatiikan apuohjelmien perusasetusten avulla
pystyy toteuttamaan monenlaisia yksinkertaisia toimintoja ilman, ettd kéyttdjén tarvitsisi
ymmartidd asetusten taustalla olevien algoritmien toimintaa. Ndytetunnin tehtidvét haluttiin
pitdd opiskelijoille mahdollisimman yksinkertaisina ja helposti ldhestyttdvind. Mikili
bioinformatiikan hyddyntédmistd halutaan edistéé biologian opetuksessa, on sithen tutustumisen

kynnys pidettdvd mahdollisimman matalana. Jos bioinformatiikan hyodyntimisessd vaaditaan
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algoritmien ymmarrystd ja kayttod, karkoittaa tdméd heti osan opiskelijoista (ja myds
opettajista) pois bioinformatiikan parista. Biologisten tietokantojen ja apuohjelmien
hyodyntdmisen ei tarvitse olla monimutkaista, kun bioinformatiikkaa hy6dynnetddn
lukiotasolla. Tehtdvdt voidaan suunnitella siten, ettd ne onnistuvat apuohjelmien
perusasetusten avulla. Mikili opettajalta 16ytyy taitoa ja halua algoritmien kédyttoon, voi hén
ottaa niitd véhitellen mukaan opetukseensa harjoitusten vaatimustason kasvaessa.

Tassd tutkimuksessa pidettyjen nédytetuntien rakenne ja tehtidvéit oli suunniteltu juuri
tamin tutkimuksen tavoitteisiin. Bioinformatiikan opetuskiytostd on tehty hyvin erilaisia
tutkimuksia ja tutkimuksilla on ollut hyvin erilaisia tavoitteita. Kaikille tutkimuksille yhteisena
tavoitteina voidaan kuitenkin pitdd opiskelijan ndkokulman selvittdmistd. Joissakin
tutkimuksissa opiskelijan ndkokulmaa bioinformatiikan integraatioon on selvitetty
opiskelijoiden saamien tiedollisten ja taidollisten etujen kautta (mm. Gelbart & Yarden 2006,
Machluf ym. 2017). Toisissa tutkimuksissa, kuten tdssdkin tutkimuksessa, opiskelijan
ndkokulmaa on selvitetty kartoittamalla opiskelijoiden kokemuksia ja ndkemyksid
bioinformatiikan kaytdstd. Ndiden molempien nikokulmien selvittdminen on tirkedd, mikali
bioinformatiikkaa halutaan integroida biologian opetukseen menestyksekkédsti. Tamén
tutkimuksen ja aikaisempien tutkimusten (mm. Gallagher 2011, Marques ym. 2014, Machluf
ym. 2017) perusteella suurin osa opiskelijoista suhtautuu bioinformatiikan hyodyntdmiseen
mielenkiinnolla. Bioinformatiikan hyddyntidmiselld on havaittu positiivisia vaikutuksia myos
opiskelijoiden tiedolliseen ja taidolliseen osaamiseen (esim. Marques ym. 2014, Machluf ym.
2017). Tehtyjen tutkimusten perusteella bioinformatiikka soveltuu hyvin lukiotason biologian

opetuksen apuvilineeksi.

8 JOHTOPAATOKSET

Taman tutkimuksen tavoitteena oli selvittdd, millainen rooli bioinformatiikalla on tilla hetkella
Suomessa lukion biologian opetuksessa ja kartoittaa bioinformatiitkan kaytto- ja
sovellusmahdollisuuksia seké sopivuutta lukion biologian opetukseen. Bioinformatiikan tdmén
hetkinen rooli biologian opetuksessa on varsin vaihteleva. Lukion opetussuunnitelma sisaltda
monia sellaisia tiedollisia ja taidollisia tavoitteita, joiden opiskelun apuvélineeksi
bioinformatiikka soveltuisi erinomaisesti. Bioinformatiikkaa ei kuitenkaan suoraan mainita
opetussuunnitelmassa, mikd jittdd paljon tulkinnanvaraa sille, miten bioinformatiikkaan
oleellisesti liittyvid asiasiséltdjd, kuten genomitiedon kerddmisté, kisittelyd ja hyddyntdmistd
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opetetaan ja miten niistd kerrotaan biologian oppikirjoissa. Oppikirjojen véliset erot olivat
analyysin perusteella suuria. Parhaimmillaan bioinformatiikka esiteltiin oppikirjassa omana
tarkedind tieteenalanaan ja biologisten tietokantojen roolia genomitiedon kéytdssé korostettiin
moneen otteeseen kirjan asiasisdlloissd. Heikoimmillaan oppikirjassa ei edes mainittu
bioinformatiikkaa ja biologisista tietokannoistakaan ei puhuttu juuri mitdan.

Biologian opettajien viliset erot bioinformatiikan tuntemuksessa ja hyodyntdmisessa
olivat myds varsin suuria. Kyselyyn osallistuneista opettajista noin puolet hahmotti
bioinformatiikan hyvin. Vastaajien joukossa oli kuitenkin myos sellaisia opettajia joiden
bioinformatiikan osaamisessa oli selvid puutteita. Osa opettajista ei ollut esimerkiksi koskaan
kuullut biologisista tietokannoista. Opettajat olivat hyvin kiinnostuneita biologisten
tietokantojen hyddyntdmisestd, mutta vain noin joka viides opettaja oli hyddyntinyt
tietokantoja opetuksessaan. Yksi tietokantojen hyodyntédmisti rajoittava tekija on koulutuksen
puute, silld vain harvat opettajat olivat saaneet bioinformatiikkaan liittyvada koulutusta.

Opiskelijalle muodostuva kisitys bioinformatiikasta ja genomitiedon kerddmisestd ja
kaytostd voi muotoutua hyvin erilaiseksi riippuen siitd, minkd oppikirjan avulla opiskelija
opiskelee ja miten hyvin hdnen opettajansa hallitsee bioinformatiikan.

Lukion opetussuunnitelman tarkastelun ja lukiolaisille pidettyjen néytetuntien
perusteella bioinformatiikka soveltuu hyvin lukion biologian opetukseen. Biologian
opetussuunnitelma siséltid monia sellaisia tiedollisia ja taidollisia tavoitteita, joiden
opiskelussa bioinformatiikasta olisi selkedd hyotyd. Bioinformatiikka soveltuisi hyvin
erityisesti biologian syventdvien BI3 (Solu ja perinndllisyys) ja BI5 (Biologian sovellukset)
kurssien oppisisiltdjen opiskeluun. Bioinformatiikan avulla biologian oppisisdlt6jd voitaisiin
opiskella uusilla tavoilla ja samalla opiskelijat voisivat kehittdd omia tutkimus- ja
tietotekniitkan kéyttitaitojaan. Niytetunneista saadun palautteen perusteella lukiolaiset ovat
kiinnostuneita biologisista tietokannoista ja niiden avulla toteutettavasta biologian opiskelusta.
Biologisten tietokantojen ja apuohjelmien kayttd ei ole lukiolaisille liian vaikeaa, mikéli
tehtavit pidetdén yksinkertaisina ja nithin annetaan hyvé ohjeistus.

Koska bioinformatiikkaa soveltuu hyvin osaksi lukion opetussuunnitelman mukaista
biologian opetusta ja sekd opettajat ettd opiskelijat osoittavat kiinnostusta bioinformatiikan
kéyttod kohtaan, on aiheellista alkaa pohtimaan, miten bioinformatiikkaa voisi integroida
paremmin biologian opetukseen. Yksi tehokas askel tdmén tavoitteen edistimiseksi olisi
bioinformatitkan  sisdllyttiminen  osaksi  biologian  opetussuunnitelmaa.  Mikali
bioinformatiikka mainittaisiin biologian opetussuunnitelmassa, otettaisiin se paremmin

huomioon oppikirjojen ja oppimateriaalien valmistuksessa. Tdmé kaventaisi oppikirjojen
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vilisid eroja ja edistdisi bioinformatiikkaan liittyvdn oppimateriaalin tuottamista. Valmiin
suomenkielisen oppimateriaalin olemassaolo alentaisi opettajien kynnystd kokeilla
bioinformatiikan  hyddyntdmistd omassa opetuksessaan. Toinen tehokas keino
bioinformatiikan integraation edistdmiseksi olisi opettajien kouluttaminen. Opettajat ovat
avainasemassa bioinformatiikan hyodyntdmisen kdytdnnon toteutuksessa, silld heilld on varsin
suuri vapaus paattdd siitd, miten ja millaisia menetelmid hyodyntdmalla opetussuunnitelman
mukaisia asioita kouluissa opiskellaan. Tdméan ja monien aikaisempien tutkimusten perusteella
opettajan ammattitaidolla ja asenteella on suuri merkitys sille, miten lukiolaiset
bioinformatiikkaan suhtautuvat ja millaiseksi he kokevat bioinformatiikan avulla tapahtuvan
biologian opiskelun. Opiskelijat arvostavat opettajan asiantuntijuutta ja hédneltd saamaansa
ohjeistusta ja apua biologisten tietokantojen ja apuohjelmien kdytossd. Opettajille tulisi
jarjestdd biologisten tietokantojen opetuskdyttoon tdhtddvad tdsmékoulutusta, joka antaisi
opettajille ne tarvittavat tiedot ja taidot, joiden avulla opettajat pédsisiviat alkuun
bioinformatiikan hyddyntamisessa.

Bioinformatiikan integroiminen biologian opetukseen tulisi toteuttaa siten, etti
bioinformatiikka toimisi apuvilineend jo opetussuunnitelmassa olevien biologian
oppisiséltdjen opiskeluun. Tietokantojen ja apuohjelmien kaytOstd ei pitdisi tulla itsessddn
opetuksen tavoitetta. Bioinformatiitkan hyddyntdmisen keskeisind tavoitteena tulisi olla
opiskelijoiden tutustuttaminen moderniin biologiseen tutkimukseen ja genomitietoon seki
molekyylibiologian oppisisdltdjen opiskelu uusilla tavoilla biologisia data-aineistoja ja
bioinformatiikan apuohjelmia hyddyntden. Bioinformatiikan hyddyntdmisen voi aloittaa hyvin
yksinkertaisista tehtdvistd, jolloin sekd opettajalla, ettd opiskelijoilla on aikaa tutustua
biologisten tietokantojen ja apuohjelmien kiytt6on ja niiden tarjoamiin mahdollisuuksiin.
Téssd tutkimuksessa annettiin joitakin esimerkkejd ja ideoita sithen, miten bioinformatiikkaa
voisi hyddyntdd lukion biologian kursseilla. Bioinformatiikan hyddyntdmisessd kannattaa
edetd askel askeleelta yksinkertaisista tehtdvistd kohti monipuolisempia tutkimuksellisia
tehtdvid. Bioinformatiikan integraation avulla lukion biologian opetusta voidaan paivittdd

vastaamaan paremmin modernia biologista tutkimusta.
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KIITOKSET

Tédmin tutkimuksen toteuttaminen vaati yhteistydtd monien eri tahojen kanssa. Haluan kiittaa
suuresti Sari Kontunen - Soppelaa ja Vesa Paajasta, jotka toimivat tutkimukseni ohjaajina Ita-
Suomen yliopistolla. Heiltd sain opastusta ja monia neuvoja tutkimusprosessin eri vaiheisiin.
Kiitdn suuresti myos Kuopion Lyseon lukiota ja Kuopion taidelukio LUMIT:ia, ndiden
koulujen biologian opettajia (Laura Okkosta, Eeva-Maria Viliahoa, Kaisa Heikkista ja Jaakko
Rautiaista) seka kaikkia niitd lukiolaisia, jotka osallistuivat tutkimukseeni. Kiitén kaikkia niitd
biologian opettajia, jotka kdyttivdt arvokasta aikaansa vastaamalla opettajille jarjestdmiini
kyselyyn. Haluan kiittdd myds kustannusosakeyhtio Otavaa, joka tarjosi minulle véliaikaiset
lisenssit sdhkoisten lukion biologian oppikirjojensa kayttoon tutkimukseni ajaksi. Kiitdn myds
biologian ja maantieteen opettajien liittoa sekd facebookin “BiGeTt -materiaalit” opettajien
ryhmaii, joiden kautta sain jakaa opettajille kyselytutkimustani. Kiitdn lisdksi kaikkia niitd
perheenjédsenidni, kollegojani ja ystdvidni, jotka auttoivat minua erilaisilla pienilld tavoilla
tamén tutkimuksen teossa.
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LITTEET
Liite 1. Kysely lukion biologian opettajille

LUKION OPETTAJIEN NAKEMYKSET JA KOKEMUKSET BIOINFORMATIIKASTA

SAATEKIRJE

Olen itdsuomalainen biologian ja maantieteen aineenopettaja. Olen toiminut opetusuralla kuusi vuotta, pdsasiassa lukiotasolla. Talla
hetkelld olen opintovapaalla suorittamassa itselleni toista tutkintoa biologian alalta Itd-Suomen yliopistossa. Teen pro gradu -tutkimusta
bioinformatiikan hyddyntamisestd lukion biologian opetuksessa. Tutkimukseni tarkoituksena on selvittdid hyodynnetadanko
bioinformatiikkaa tdlld hetkelld lukioiden biologian opetuksessa ja kartoittaa, millaisia kdytt6- ja sovellusmahdollisuuksia bicinformatiikka
tarjoaa lukiotason biclogian opetukseen. Vastaavanlaisia tutkimuksia on toteutettu eri puolilla maailmaa viimeisen vuosikymmenen aikana.
Suomessa asiaa ei ole kuitenkaan vield juurikaan tutkittu.

Téma lukion biologian opettajille suunnattu kysely on ensimmdinen osa tutkimustani. Kyselyn tarkoituksena on selvittdd, miten hyvin
biologian opettajat tuntevat bioinformatiikan ja kayttavatko he sitd opetuksensa tyovilineend. Tavoitteena on lisdksi kartoittaa opettajien
kiinnostusta ja tarvetta aiheeseen liittyvddn ammatilliseen koulutukseen. Asian todellisen tilan selvittdmiseksi on erittdin térkedd, ettd
kyselyyn vastaavat myos ne, jotka eivit tiedd bioinformatiikasta yhtaan mitdan. Kyselyn loppuosassa vastaajille avataan lyhyesti
bioinformatiikan kasitettd ja selitetddn sen yhteys lukio-opetukseen. Ndin myds ne, joille bioinformatiikka on kdsitteend tuntematon,
osaavat arvioida omaa koulutustarvettaan.

Kyselyyn vastataan anonyymisti ja kyselyn tulokset kasitellddn luottamuksellisesti. Voit halutessasi saada lisatietoa tutkimuksesta ottamalla
minuun yhteytta alla olevien yhteystietojen avulla.

Kiitos, ettd osallistut tutkimukseni toteuttamiseen ja lukio-opetuksen kehittamiseen!

lida Pirinen (FM)

Puhelin: 050-5479186

Sahkodposti: ipirinen[atlueffi

Ita-Suomen yliopisto, Ympéristd- ja biotieteiden laitos

Tutkimuksen ohjaajat:
Sari Kontunen-Soppela (FT, yliopistonlehtori) , sari.kontunen-soppela[at]ueffi
Vesa Paajanen (FT, yliopistonlehtori) , vesa.paajanen[atjueffi

VASTAAJAN TAUSTATIEDOT

Sukupuoli ‘ Nainen v

Milloin valmistuit biologian \ En ole viela valmistunut » |
opettajaksi?

Mika oli tutkintosi padaine? @aogia v
Jos tutkintosi padaine oli joku muu,
mika?
Oppilaitos \ Helsingin yliopisto ¥

Jos oppilaitoksesi oli joku muu, mika?

Opetuskokemuksesi maara lukion 0-5vuotta v

biologiassa
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BIOINFORMATIIKAN TUNTEMUS

Tieditks, mitd on bioinformatiikka?

() En tiedd yhtadn mitd se on

() Olen joskus kuullut siitd, mutta en tieda siitd juuri mitdan
[0} Tiedan jollakin tasolla mitd se on

[0 Tied&n aika hyvin mita se on

[0 Tied&n erittdin hyvin mitd se on

Mitka seuraavista termeistd liittyvat mielestdsi bioinformatiikkaan? Valitse yksi tai useampi vaihtoehto.

) Evoluutio

[ llmastonmuutos
[} Otsonikato

[ Geeni

[ Populaatio

[} Alzheimerin tauti
[ Mikromuovi

() Entiedd

Voidaanko seuraaviin ongelmiin etsid mielestasi ratkaisuja bioinformatiikan avulla?
Kylli Ei Entieda
Miten sademetsasta léydetty uusi kasvilaji pitaisi luokitella? 2y
Onko jarvi happamoitunut? @ Q@
Onko henkildlld laktoosi-intoleranssille altistava geeni? ©
Onko Suomesta ldydetty kovakuoriainen samaa lajia kuin Saksassa eldva samannidkéinen kovakuoriainen? € o
Mikd maanisdkds on valaiden lghin sukulainen?

Miten paljon elohopeaa pyydykseen jiineessi hauessa on? @ @ @

BIOINFORMATIIKAN HYODYNTAMINEN OPETUKSESSA

Seuraavassa avataan bioinformatiikan kisitetts. Ald endd muuta aikaisempia bioinformatiikan tuntemusta koskevia vastauksiasil

Bioinformatiikka on uusi monitieteellinen tieteenala, jossa yhdistyvat mm. biologia, tilastotiede, matematiikka ja kemia. Bioinformatiikassa
tutkimuksista saatua biologista tietoa tallennetaan tietokantoihin. Tietojen hyddyntamista varten kehitetaan erilaisia tyokaluja, joiden
avulla tietokannan tietoa voidaan hakea, verrata, analysoida ja esittda. N&istd biologisista tietokannoista [6ytyy paljon aitoa tutkimustietoa
esimerkiksi lajien kromosomeista, geeneistd ja geenituotteista. Monet ndista tietokannoista ovat nykydan taysin internet pohjaisia,
maksuttomia ja avoimia kaikkien kaytettaviksi. Bioinformatiikkaa hyddynnetddn laajasti esimerkiksi biologisessa ja lddketieteellisessa
tutkimuksessa.

Bioinformatiikan tyokalut sopivat hyvin myos lukion biologian opetuksen tueksi. Bioinformatiikan avulla opiskelijat voivat esimerkiksi
tutustua ihmisen genomiin, vertailla keskendan kromosomeja tai geenejd, tutkia lajien sukulaisuutta ja evoluutiota seka selvittaa
sairauksien, geenien ja geenituotteiden vélisid syy-seuraus suhteita. Bioinformatiikan avulla on helppoa toteuttaa uuden opsin mukaista
tutkivaa ja teknologiaa hyodyntivad opetusta!

Oletko koskaan hyddyntanyt opetuksessasi mitdan biologista tietokantaa? (esim. NCBI, GeneCards, Ensembl)

(]

| En ole, enki ole edes kuullut biologisista tietokannoista

| En ole, mutta olen kuullut biologisista tietokannoista

I Olen hyodyntanyt opetuksen suunnittelussa tai demonstroinnissa (vain opettaja on kayttanyt)
! Olen hy6dyntanyt opetuksen toteutuksessa (opiskelijat ovat kayttaneet)
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Seuraavat kysymykset ovat niille, jotka ovat hyddyntaneet biologisia tietokantoja.

Mit4 tietokantoja olet kayttanyt?

Anna muutamia esimerkkeja siitd, miten olet kayttanyt
tietokantoja.

Mita kautta olet tutustunut kdyttamiisi tietokantoihin ja
niiden kaytt6on? (esim. tutkintokoulutuksessani /
taydennyskoulutuksessa / olen opiskellut itsendgisesti )

BIOINFORMATIIKAN KIINNOSTAVUUS JA TAYDENNYSKOULUTUKSEN TARVE

Miten paljon hyddynnat opetuksessasi tietotekniikkaa?

[ Jokaisella oppitunnilla

[L) Lahes jokaisella oppitunnilla
() Joillakin oppitunneilla
() Harvoin

() En koskaan

Millaiseksi arvioit omat tietotekniset taitosi?

) Erinomainen

) Hyva
[ Tyydyttdva
[ valttava

) Minulla ei ole tietoteknisid taitoja

Miten kiinnostavaksi koet bioinformatiikan opetuksen nikodkulmasta? (Eli olisiko se mielestdsi kdyttokelpoinen biologian
opetuksen tyovilineeksi?)

[} Entieda

) Eiyhtdan kiinnostava
) Vahan kiinnostava
[ Kiinnostava

[[) Erittdin kiinnostava

Oletko koskaan saanut koulutusta biologisten tietokantojen kayttéon?

[ Kylla
@ EH

Koetko, ettd sinulla olisi tarvetta ja halua saada koulutusta biologisten tietokantojen kdyttéon ja niiden hyodyntdmiseen biologian
opetuksessa?

[ Kylla
O E

Kiitos, ettd osallistuit tutkimukseeni!

Lopeta viela kysely seuraavalla sivulla painamalla "valmis" painiketta.

Hyvdd syksyn jatkoa ja antoisia tyopdivia!
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Liite 2. Pohjustus biologisiin tietokantoihin (Ndytetunnin alussa opiskelijoille esitetty
diaesitys)

Biologiset tietokannat @

lida Pirinen
Iti-Suomen yliopisto

" 7
Mita on luvassa? 7

- Infoa tietokannoistaja péivin aiheesta o
- Lyhyt demo NCBI:sti

- Tietokantojen kéytén kokeilua

- Palaute

2N

7
Mita ovat biologiset tietokannat? %

- Internetissi,ilmaisia ja avoimia
- Siséltavit aitoa tutkimustietoa mm. geeneisti

- Oikeat tutkijat kiyttavit niitd oikeissa tutkimuksissa

BN
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Millaista tietoa tietokannoissa on?

Geenien sijainnit ja tehtavat
Geenien rakenne

- Tietoa mutaatioista ja niiden vaikutuksista mm. sairauksiin

RHO

] & L § >

GTCTAAGCAGGACAGTGGGAAGCTTTGCTTCCCACCTTTGCTT

Tietokantojen apuohjelmat

- Tiedon haku

Samankaltaisten geenien etsiminen

Geenien vertaus

lhmisen ja simpanssin RHO geeni on 96%
samankaltainen.

TGCCTTCTCCTGGATCTGGGCTGCTGTGTGGACAGCCCCGCCCATCTT

CLLELLELEEREE REEEL R R LR ELEE LT L

TGCCTTCTCCTGGGTCTGGTCTGCTGTGTGGACAGCCCCGCCCATCT
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Tehtavien aihe: Kystinen fibroosi

- Johtuu geenimutaatiosta CFTR geenissd

- Sairaan elimisté tuottaa paksua, sitkedd limaa, joka haittaa
elinten toimintaa.

National Center for Biotechnology Information
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Liite 3. Naytetuntia varten laadittu tehtdvimoniste

Biologiset tietokannat - niytetunti
lida Pirinen, Itd-Suomen yliopisto
Kystinen fibroosi

Kystinen fibroosi on harvinainen perinndllinen geneettinen sairaus, joka johtuu mutaatiosta
CFTR geenissd. Kystistd fibroosia sairastavan elimistd tuottaa paksua, sitkedd limaa, joka
haittaa elinten toimintaa. Lima vaikeuttaa mm. keuhkojen, haiman ja suoliston toimintaa.
Tyypillisid oireita ja oheissairauksia ovat mm. keuhkojen tulehdukset, aliravitsemus ja
osteoporoosi.

Tassd harjoituksessa tutustutaan CFTR geeniin ja siind olevaan mutaatioon, joka saa aikaan
kystisen fibroosin. Samalla tutustutaan biologisiin tietokantoihin ja niiden apuohjelmiin.

Tutoriaalit (ohjevideot, joita voit tarvittaessa hyodyntdd tehtivien tekemisessé):
Tiedon haku NCBI:sti https://youtu.be/MhAHdrIEiUU

EMBOSS needle https://youtu.be/AIPELmJatY1

NCBI BLAST https://youtu.be/JtFIHS CFW¢

1. Tiedon haku NCBI:n tietokannoista. https://www.ncbi.nlm.nih.gov/
Kirjoita NCBI:n etusivun hakuikkunaan geenin nimi ja organismi, jolta etsit kyseisti geenié
(CFTR Homo sapiens). Valitse pudotusvalikosta tietokannaksi “gene”. Paina search.

Klikkaa itsesi sisddn CFTR geenin sivustolle
“CFTR - cystic fibrosis transmembrane conductance regulator”

2. Geenitietokantaan tutustuminen. Tutki geenitietokannan tietoja CFTR geenistd ja vastaa
seuraaviin kysymyksiin.

a. Mika tehtdvd on CFTR geenin tuottamalla proteiinilla? (osio: Summary)
b. Paittelytehtdava: Miten CFTR proteiinin tehtivéa selittdé kystisen fibroosin oireita?

c. Missd kromosomissa CFTR geent sijaitsee? Sijaitseeko se kromosomin lyhyemmassa vai
pidemmassé varressa? (osio: Genomic context -> Genome Data Viewer)

d. Kuinka monta eksonia CFTR geenissi on?

e. Katso pylvisdiagrammista (osio: Expression), missd kudoksissa CFTR geeni ilmenee.
Miten geenin ilmeneminen selittdd kystisen fibroosin oireita?

f. Mene katsomaan CFTR geenin geenisekvenssia
(osio: NCBI reference sequences (RefSeq) -~ FASTA )

Rullaa sivua alaspdin, jotta voit havainnoida sekvenssin pituutta. Jatd sivu auki.
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g. Vertaa juuri avaamaasi CFTR geenin koko sekvenssié alla olevasta linkisti 16ytyvéaén
CFTR geenin ldhetti-RNA:ta (mMRNA) vastaavaan DNA sekvenssiin. Vertaa sekvenssien
pituutta toisiinsa. Mitd havaitset? Miké selittdd tdiman eron?

CFTR mRNA:ta vastaava DNA patka
https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/NM_000492.3?report=fasta

3. Kystisen fibroosin aiheuttavan mutaation paikallistaminen
Tunnetuin kystisen fibroosin aiheuttava mutaatio on nimeltdin deltaF508. Kyseessd on
deleetio, jossa geenistd on hdvinnyt kolme nukleotidid. Tietokantaan on tallennettu pétka

geenin DNA sekvenssid kohdasta, jonka alueella mutaatio esiintyy.

Mutaation kohta: https://www.ncbi.nlm.nih.eov/nuccore/S64640.1?report=fasta&to=30

Tehtdvasi on selvittdd, mitkd kolme nukleotidid ovat hivinneet mutaatiossa. Tamén
selvittdmiseksi sinun pitdd verrata normaalia sekvenssid mutaatio-sekvenssiin. Sekvenssien
vertailussa kdytdmme apuna EMBOSS -needle apuohjelmaa.

Tutoriaali tehtdvaan: https://voutu.be/AIPELmJatY]

a. Mene EMBOSS - needleen
https://www.ebi.ac.uk/Tools/psa/emboss needle/

b. Kopioi CFTR geenin normaalin sekvenssin mRNA:ta vastaava DNA pétka tehtédvin 2g
linkisti ja liitd se EMBOSSin ensimmaéiseen ruutuun. (copy-paste)

c. Kopio mutaatiokohdan sekvenssi tdimén tehtévén linkistd ja liitd se EMBOSSin alempaan
ruutuun.

d. Rullaa sivun alas ja paina “submit”.
e. Kun rinnastus on valmis, rullaa sivua alas, kunnes huomaat kohdan, jossa lyhyempi
sekvenssi on rinnastettu pidemmaén sekvenssin kanssa. Mitkd kolme nukleotidid puuttuvat

lyhyemmaésta sekvenssisti?

f. Etsi internetista tietoa Delta-F508 mutaatiosta (mutaatiolla on esim. hyvit englanninkieliset
Wikipedia sivut). Miten mutaatio vaikuttaa proteiinin rakenteeseen ja toimintaan?

g. Pohdintatehtiva: Delta-F508 mutaatio aiheuttaa kystisen fibroosin silloin, jos lapsi perii

viallisen geenin molemmilta vanhemmiltaan. Miksi jo yhden viallisen geenin periminen ei
aiheuta sairautta?
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https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/NM_000492.3?report=fasta
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https://www.ebi.ac.uk/Tools/psa/emboss_needle/nucleotide.html
https://www.ebi.ac.uk/Tools/psa/emboss_needle/nucleotide.html

4. Onko muilla elaimillda CFTR geenii?

Seuraava tehtdvasi on selvittdd, onko muilta eldimiltd [6ydetty ihmisen CFTR -geenin
kaltaista geenid. Geenien etsinnissid kidytimme apuna NCBI:n BLAST apuohjelmaa.
https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi

a. Mene sivustolle ja klikkaa “Nucleotide BLAST”

b. Kopioi CFTR geenin sekvenssi (CFTR mRNA:ta vastaava DNA pitka) tehtdvian 2g
linkisti ja liitd se ensimmaéiseen hakuikkunaan (osio: Enter Query Sequence)

c. Osio: Choose Search Set
o Database: Nucleotide collection (nr/nt)
e Organism: Kirjoita “Homo sapiens (taxid:9606)” ja laita ruutu kohtaan
“Exclude”. Tdma valinta rajaa pois hausta ihmisen sekvenssit.
d. Osio: Program Selection

e Highly similar sequences (megablast)
e. Klikkaa: BLAST

Tulosten tulkinnassa ja haun suorittamisessa sinua auttaa BLAST -ohjelmasta tekeméni
suomenkielinen tutoriaali, jonka voit katsoa oheisesta linkista.

https://youtu.be/JtF1IHS CFW¢ (tulosten tulkinta alkaa kohdasta 3:30)

f. Kuinka monta nukleotidid oli haussa kéyttiméssdsi sekvenssissd? (tuloksissa “Query
Lenght”)

g. Mainitse viisi lajia, joilta I6ytyy hyvin samankaltainen CFTR geenin kuin ihmiseltd. Mihin
eldinlahkoon ndma kaikki eldimet kuuluvat?

h. Miti tulos kertoo mielestési ndiden lajien sukulaisuudesta?

1. Rullaa tuloslistaa alaspdin ja mainitse my0s joitakin muita eldinlajeja, joilta 16ytyy CFTR
geeni.

J. Kéy katsomassa jonkin valitsemasi lajin geenin rinnastusta hakugeeniin (eli ihmisen

geeniin) ja havainnoi sekvenssissd olevia eroavaisuuksia. Miti lajia tarkastelit? Miten paljon
sekvensseissd oli eroavaisuuksia? (kerro arvot Query cover ja Ident)
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Liite 4. Biologisten tietokantojen ndytetunnin palautelomake

PALAUTE BIOLOGISTEN TIETOKANTOJEN NAYTETUNNISTA

VASTAAJAN TAUSTATIEDOT

Mitka biologian kurssit olet suorittanut (tama kurssi mukaan lukien)?

() BI1 Elama ja evoluutio

[} BI2 Ekologia ja ympiristd

() BI3 Solu ja perinndllisyys

[0} Bl4Ihmisen biologia

[ BI5 Biologian sovellukset

() Joku muu syventdva tai soveltava kurssi

Oletko tutustunut aikaisemmin biologisiin tietokantoihin?
@ En
[C) Opettaja on ndyttdnyt jotain tietokannasta, mutta en ole itse kayttanyt.
[C) Olen itse kadyttanyt aiemmin jotakin biologista tietokantaa.

TIETOKANTOJEN KAYTON ARVIOINTI

Miten mielenkiintoiseksi koit seuraavat asiat? (1. Erittdin mielenkiintoista, 2. Mielenkiintoista, 3. Hieman mielenkiintoista, 4. Ei
yhtdan mielenkiintoista)
1 2 3 4 Entehnyttitd tehtdvaa

Biologiset tietokannat yleisesti p ©® ©® @

Tietokannassa oleviin geenitietoihin tutustuminen @ @ ©
Geenisekvenssien vertaus (teht. Mutaation paikallistaminen) ® ® @ @ )
Vastaavien geenisekvenssien haku (Teht. Onko muilla eldimilli CFTRgeenid?) © © © ©

Miten helpoksi tai vaikeaksi koit yleisesti biologisten tietokantojen kdyton?

) Helppoa
] Hieman vaikeaa
] Vaikeaa
[J Todella vaikeaa

Miten helpoksi tai vaikeaksi arvioisit seuraavat tehtdvat? (1. Helppoa, 2. Hieman vaikeaa, 3. Vaikeaa, 4. Todella vaikea)
1 2 3 4 Entehnyttdtd tehtdvaa

Geenin haku NCBI:st3
Geenitietojen l6ytdminen tietosivulta (esim. eksonien maara, nukleotidisekvenssi) @ @ @ @
Geenisekvenssien vertaus EMBOSS -needlelld (Teht. mutaation paikallistaminen) ® @ ® @ @

Geenien rinnastuksen tulkinta ® @ @ @
Vastaavien geenisekvenssien haku BLAST:ill3 (Teht. Onko muilla eldimilld CFTR @ © @ @
geenid?)

BLAST:in tulosten tulkinta @ @ @& @ @]
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Vaikeuttiko jokin tai jotkin seuraavista asioista mielestisi MERKITTAVASTI tietokantojen kayttoa?

[J Englannin kieli

() Sivuilla ndkyvan tiedon maara

[ Tieteelliset termit ja koodit (esim. geenien koodinimet)
) Oma heikko tietotekniikan kdyttotaito

) Oma heikko biologian tietimys

() Ei mikaan

0 Joku muu, mika?

Jos vastasit joku muu, mika?

Millaiset ohjeet olivat mielestdsi hyédyllisimmat?

() Opettaja ndytti harjoituksen alussa, miten sivustoa kdytetdan
[ Tutoriaalivideot (ohjevideot)
[ Kirjalliset ohjeet

TULEVAISUUS

Haluaisitko kayttaa jatkossa biologisia tietokantoja biologian opiskelussa?

[ Kylla. Koska vain!
() Kylld, mutta vain jos tehtdvat liittyvat opiskeltaviin asioihin.
) En halua

Miksi haluaisit tai et haluaisi kayttaa jatkossa biologisia
tietokantoja?

Haluatko antaa jotain muuta palautetta biologisista

tietokannoista tai tasta ndytetunnista? Sana vapaa.

Kiitos paljon osallistumisesta tutkimukseen! Tallenna vield vastauksesi painamalla "Tallenna” painiketta.
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