n This is the original (German) version.
Humanmedizin The translated (English) version starts at p. 7.

Projekt

Interaktive E-Learning-Module in der Humangenetik:

Einsatz und Evaluation im Rahmen der

Medizinstudierenden- und Humanbiologen-Ausbildung

Zusammenfassung

Einleitung: Die vorliegende Studie beschreibt unser Online-Lehrmaterial
Humangenetik im Zusammenhang mit dem k-MED-Projekt (Knowledge
in Medical Education) an der Philipps-Universitat Marburg. Es besteht
aus funf E-Learning-Modulen: Zytogenetik, Chromosomenstérungen,
Formalgenetik, Grundlagen der molekularen Diagnostik sowie Kongeni-
tale Abnormitaten und Fehlbildungssyndrome. Diese E-Module sollen
ein einheitliches Wissensniveau der Studierenden gewahrleisten und
die Dozenten in der Prasenzlehre entlasten.

Methoden: Die funf E-Learning-Module Humangenetik wurden auf frei-
williger Basis einer groRen Personengruppe von ca. 3300 Studierenden
am Fachbereich Humanmedizin der Universitdt Marburg Uber eine
Dauer von vier Jahren angeboten. Die Teilnehmer bestanden aus Natur-
wissenschaftlern (Humanbiologie) im 5. Fachsemester und Studierenden
der Humanmedizin, die sich entweder in der Vorklinik (1. Semester)
oder im klinischen Studienabschnitt (7./8. Semester) befanden. Von
diesen wurden Daten zur Akzeptanz in Form von Usertrackingdaten und
klausur-begleitenden Fragebdgen erhoben.

Ergebnisse und Schlussfolgerung: Die Evaluation zeigte eine breite
Akzeptanz unserer Lehrmodule Uber einen Zeitraum von acht Semes-
tern. Obwohl das Angebot freiwillig ist, werden die Online-Kurse Human-
genetik konstant oder sogar in zunehmendem Mafe zwischen Winter-
semester 2005/06 und Sommersemester 2009 genutzt.

Fazit: Unser E-Learning-Modell Humangenetik wird von Studierenden
aus unterschiedlichen Semestern und Studiengéngen am Fachbereich
Humanmedizin gut angenommen und genutzt. Bei sorgfaltiger Pflege
der Online-Kurse steigern moderate Anpassungen sowohl Akzeptanz
als auch Benutzungshaufigkeit in signifikanter Weise. Die Anwendung
der E-Learning Module erscheint uns auch in der Ausbildung von MTAs
oder Pflegekraften sinnvoll, um ein ausreichendes Grundwissen in Hu-
mangenetik zu gewahrleisten.

Schlisselworter: Humangenetik, Evaluation, Multimedia, E-Learning
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Einleitung

k-MED (Knowledge in Medical Education) ist eine 6ffent-
lich geférderte und unabhangige Internet-Lernplattform
flr biomedizinische Studiengange. Zusammen mit seinen
Vorgangerprojekten wurde k-MED von 1999 bis zum
Projektende 2009 vom Hessischen Ministerium fur Wis-
senschaft und Kunst geférdert. Zwischen Januar 2001
und April 2004 wurde es dariber hinaus vom BMBF im
Rahmen des Forderprogramms ,,Neue Medien in der Bil-
dung” unterstutzt. Mittlerweile ist k-MED an den beiden

hessischen medizinischen Fachbereichen der Justus-
Liebig-Universitat Gieen und der Philipps-Universitat
Marburg als eine Einrichtung der Studiendekanate eta-
bliert und hat sich von einem fachbezogenen Projekt zu
einem e-Learning-Dienstleister mit vielseitigen Lehr-
Lernangeboten gewandelt [1]. Die k-MED Lernplattform
basiert auf dem Open Source Learning Management
System ILIAS (Integriertes Lern-, Informations- und Arbeits-
kooperations-System, http://www.ilias.de/docu/) und
unterstitzt sowohl multimediale Lernkurse als auch Onli-
ne-Lehrevaluation, veranstaltungsbegleitende Diskussi-
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onsforen und Online-Klausuren [2]. ILIAS wurde 1997/98
im Rahmen des VIRTUS-Projekts an der Universitat zu
Koéln entwickelt. Ziel von VIRTUS waren Erganzung und
Verbesserung der Prasenzlehre durch Einsatz neuer In-
formations- und Kommunikationstechnologien. Verwen-
dung findet ILIAS zunehmend nicht nur an Hochschulen
und Weiterbildungseinrichtungen im In- und Ausland
sondern auch in Unternehmen und Verwaltungsorganisa-
tionen wie z. B. der Bundesagentur fir Arbeit. Gegenwartig
(2010) werden Uber 200 verschiedene k-MED Lernkurse
oder e-Learning-Module angeboten, die von mittlerweile
15.000 Nutzern mit Zugangslogin genutzt werden. Dar-
unter befinden sich 5000 der Universitdt Marburg. An
der medizinischen Fakultat der Universitat Marburg wer-
den diese virtuellen Lehrveranstaltungen meist begleitend
zur curricularen Prasenzlehre genutzt - an der Universitat
Gieflen in einem rasch steigenden Umfang.

Die arztliche Approbationsordnung von 2002 wertet das
Fach Humangenetik auf und stellt so das beteiligte
Lehrpersonal vor neue Herausforderungen. Durch die
Aufnahme einer Vorlesung und eines Seminars uber kli-
nische Humangenetik in den curricularen Lehrplan stieg
die Lehrbelastung bei gleichzeitig stagnierenden oder
sogar sinkenden Personalbestand. Die funf E-Learning-
Module Humangenetik kdnnen und sollen die Prasenzleh-
re nicht vollstandig ersetzen, sondern zum einen die Do-
zenten durch das Onlineangebot von jederzeit abrufbaren
Lerninhalten entlasten und andererseits Wissensdefizite
in Grundlagen der Humangenetik bei den Studierenden
ausgleichen. Diese Vorgehensweise wird durch eine
Studie Uber die Einstellung fortgeschrittener Medizinstu-
denten zur Humangenomforschung an der Universitat
Leipzig unterstrichen. Demnach wird humangenetische
Forschung fur relevant gehalten und eine verstarkte Inte-
gration humangenetischer Inhalte in die medizinische
Ausbildung gefordert [3]. Neben dieser Vermittlung von
Grundlagen sollen Dozenten (und Studenten) durch ver-
besserte Kommunikationsmaglichkeiten wie Online-Tuto-
ring und Bereitstellung eines zentralen Ablageorts flr
Skripte, Weblinks sowie Lehrveranstaltungstermine ent-
lastet werden.

Methoden
Projektbeschreibung

Aktuell werden funf - teilweise interaktive E-Learning-
Module (siehe Abbildung 1) zur Lehre im Fach Humange-
netik eingesetzt: Zytogenetik, Chromosomenstérungen,
Formalgenetik, Grundlagen der Molekulardiagnostik sowie
Kongenitale Abnormitaten und Fehlbildungssyndrome
(siehe Tabelle 1).

Tabelle 1: Ubersicht des Kursumfangs einschlielich Typ und
Anzahl der verwendeten Medienbausteine

(1) (2) (3) 4 (5)
Zyto- Chromo- Forma- Grund- Kon-
genetik somen- genetik | lagen der | genitale
stérungen mole- Ab-
kularen | normitéten
Diagnostik | und Fehl-
bildungs-
syndrome
Bildschirmseiten 29 48 40 46 45
Tabellen 0 1 7 5 4
Fotos 12 11 2 1 9
Grafiken (nicht 6 14 17 20 2
interaktiv)
interaktive Grafiken 3 3 0 0 0
interaktive 6 7 10 10 22
Ubungsfragen

opkred  aytogenenic 5]von 29

Ubungskaryogramm; 1. Sehwierigketsgrad
Aufgabe: Orcne d Chvomcsomen e
Grugpen m Karyogranm 2u

[0

Drag and Drop

Abbildung 1: Beispiel eines interaktiven E-Moduls: Erstellen
eines Online-Karyogramms

Hierbei handelt es sich um Grundlagenkurse, welche die
Prasenzlehre erganzen sollen. In einem Studienjahr
(Winter- und Sommersemester) werden ca. 750 - 800
Studierende des Fachbereichs Humanmedizin in Human-
genetik unterrichtet und die genannten k-MED-Module
sind in der Lehre eingebunden (blended learning). Diese
Nutzer setzen sich zusammen aus ca. 50 Studierenden
der Humanbiologie, ca. 440 Humanmedizinstudierenden
zu Beginn der Vorklinik und 300 Studierenden der Hu-
manmedizin im klinischen Studienabschnitt (7.-8. Fach-
semester). In allen drei Bereichen werden die E-Learning-
Module der Humangenetik erganzend zur Prasenzlehre
auf freiwilliger Basis angeboten (siehe Tabelle 2). Studie-
rende der Humanbiologie besuchen im 4. Semester die
Vorlesung Humanbiologie Il (1,3 SWS) und im 7. und 8.
Semester die Vorlesung bzw. das Seminar Molekulare
Biologie und Humangenetik fur Haupt- und Nebenfacher
(1 SWS). Eine Entlastung der Lehrenden erfolgt insoweit,
dass das Grundwissen in Humangenetik von den Studie-
renden zu Hause gelibt werden kann und die Prasenzleh-
re sich auf ,interessante” Aspekte konzentrieren kann.
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Tabelle 2: Organisation der Lehre und Einsatz der
E-Learning-Module in Humangenetik am Fachbereich Medizin
der Philipps-Universitat Marburg

Veranstaltung Zielgruppe empfohlene
E-Learning-
Module
VL Biologie fur Mediziner, 4 ca. 400 - 440 Studierende der (1) - (5)
SWS (davon 1/3 Themen der | Humanmedizin im 1. vorklin.
Humangenetik): nur WS Semester zzgl. ca. 60 Studierende
der Zahnmedizin im 5. vorklin.
Semester
PU Biologie fur Mediziner, 8 | ca. 400 — 440 Studierende der {1)- (5)
SWS (davon 1/3 Themen der |Humanmedizin im 1. vorklin.
Humangenetik): nur WS Semester
SE Klinische Humangenetik, 1 |ca. 180 — 300 Studierende der (1) (2) (3} (5)

SWS: Humanmedizin im 2. klin.

WS + SS Studienjahr (7/8. Semester)

VL Klinische Humangenetik, 1 |ca. 180 — 300 Studierende der (1) (2) (3) (5)
SWS: Humanmedizin im 2. klin.

WS + 88 Studienjahr (7/8. Semester)

PU Grundpraktikum Il, 8 SWS |ca. 50 Studierende der
(davon 1/3 Themen der Humanbiologie im 5. Semester
Humangenetik: nur WS (Diplomstudiengang)

VL: Vorlesung, PU: Praktische Ubung/Praktikum, SE: Seminar, SWS: Semesterwochenstunden,
WS: Wintersemester, SS: Sommersemester

ORI

Die angebotenen Lernkurse sind prinzipiell identisch fur
alle Studierenden, wogegen das zugrunde liegende
Lehrkonzept vom jeweiligen Studiengang abhangt:
Humanbiologen (Diplomstudiengang) wird das Lernmate-
rial zur Vorbereitung auf das humangenetische Grund-
praktikum und die Abschlussklausur im flinften Semester
angeboten. Studierende der Humanmedizin im ersten
Semester sollten die gleichen Module zur Nachbereitung
ihres Biologiepraktikums sowie zur Vorbereitung auf die
Semesterabschlussklausur bearbeiten. Studierende im
zweiten (klinischen) Studienabschnitt Humanmedizin
nutzen die entsprechenden Module zur Wiederholung
der Humangenetik sowie zur Vorbereitung auf Vorlesung
und Seminare in klinischer Genetik. Seit dem WS06/07
ersetzt fur diese letzte Gruppe das Modul ,Kongenitale
Abnormalitaten und Fehlbildungssyndrome* den Online-
Kurs ,Grundlagen der Molekulardiagnostik®. Dieses Modul
zeichnet sich durch eine hohe Anzahl von 22 Ubungsauf-
gaben aus (siehe Tabelle 1). Der Lernstoff sollte durch
Ubungsaufgaben im Stil der IMPP-Fragen - Forced-Choice-
Aufgaben mit einer richtigen Antwort aus finf méglichen
- Uberpruft und gefestigt werden. Der Nutzer erhalt sofort
eine Ruckmeldung. Bei falscher Antwort wird die korrekte
Antwort mit einer Erlauterung eingeblendet. Dazu kom-
men interaktive Zuordnungsaufgaben, bei denen der
Lernende mittels Drag-and-Drop-Technik Karyogramme
unterschiedlichen Schwierigkeitsgrades online erstellen
kann. Bei falscher Wahl springt das Chromosom zurlck,
wahrend es nur bei korrekter Zuordnung am Ziel ,,haften”
bleibt.

Evaluation der E-Learning-Module der
Humangenetik

Zur Evaluation der E-Learning-Module wurden die User-
tracking-Daten (Anzahl der Zugriffe und durchschnittliche
Bearbeitungsdauer) (siehe Tabelle 3 und 4) sowie ein
Fragebogen (siehe Abbildung 2) ausgewertet.

Tabelle 3: Nutzungsintensitaten der Lernmodule laut
Usertracking-Evaluation. Kumulative Nutzung am Fachbereich
Humanmedizin der Philipps-Universitat Marburg: Tabelle 3a
prasentiert die Nutzungsintensitaten pro Kurs fir die
Gesamtgruppe zum WS05/06 und die entsprechende
kumulative Nutzung bis SSO7 bzw. SS09 (Datengrundlage:
Usertracking der Lernplattform). Herausragende Nutzungszeiten
bzw. Zugriffszahlen sind in beiden Teiltabellen farblich markiert.

Zyto- [Chromo- |Formale |Grund- |Kon- Erfassungs-
genetik |[somen- |Genetik |lagen genitale |zeitraum
stor- mole- |Ab-
ungen kulare |normi-
Dia- titen *

gnostik S

Zugriffe 1289 1400| 1106| 906 (n~700)
""" ss31| " aroa| aars| zara| T ass | WSRESSSOT
""""""""""""""""""""""""""""""""""""" WS05/06-SS09"

5741 7834 8011 3645 2411 |(n~3300)

Zugriffe 2,5 2,7 2,3 2,2 g0
pro WSU05/06-5507"

(n~1700)
Nutzer WSU5/06-S509

(n~3300)

Nutzungs- 46 83 65 56 ‘(’r‘E%fSB
dauer pro | T T T T T T T T T T T T S 05/06-5507
P 53 105 77 66 76| {nog300) o7
Nutzer
(min) 52 105 87 60 77| NS930%5 SS09

* ersetzt ,Grundlagen der molekularen Diagnostik" im 2. Studienabschnitt Medizin seit WS06/07

Tabelle 4: Nutzungsintensitaten der Lernmodule laut
Usertracking-Evaluation. Nutzung durch Studierende im
klinischen Studienabschnitt und Humanbiologen: Tabelle 3b
zeigt die Nutzungsintensitaten bei Medizinern im klinischen
Studienabschnitt (Kliniker) zum SS07 bzw. 09 sowie bei
Humanbiologen zum WS05/06 und WS08,/09

Zyto- Chromo |Formale |Grund- |Kon- Zielgruppe
genetik |somen- |Genetik |lagen genitale
stor- mole- |Abnormi-
ungen kulare |tdten*
Dia-
gnostik
i Kliniker, SS2007
Zugriffe 387 573 429 346 (n~150)
247| 00 446 a17| {inker: SS2009
Humanbiologen,
25 23 16 20 WS05/06 (n=%8)
Humanbiologen,
33 37 2 27 WS08/09 (n=%4)
i
Zugriffe 3,0 41 3,2 28| (mkg) So200!
pro 25| as 36 3,4|(iniksr. SS2009
Nutzer
Humanbiologen,
2,2 24 1,8 2,2 WS05/06 (n=%8)
Humanbiologen,
2,3 2,6 1,7 2,2 WS08/03 (n=44)
Nutzungs- 67 166 96 86| (urihg) So200!
dauer pro ini
- P 73| 220 157 153 liniker, S52009
utzer 48 57 10 25 Humanbiolo%en,
(min) WS05/06 (n=48)
Humanbiolo%en,
79 61 38 19 WS08/09 (n=54)
* ersetzt ,Grundlagen der molekularen Diagnostik” im 2. Studienabschnitt Medizin seit WS06/07

Als Zugriff wird der Aufruf eines E-Moduls (z. B. Zytogene-
tik mit 29 Bildschirmseiten) definiert. Aufgrund organisa-
torisch-technischer Probleme u. a. bedingt durch Imple-
mentierung der neuen Open Source Lernplattform ILIAS
(Integriertes Lern-, Informations- und Arbeitskooperations-
System, http://www.ilias.de/docu/) im September 2005
war eine Filterung der Lernkursnutzung nach Nutzergrup-
pe nicht in allen Semestern moéglich (siehe Tabelle 4).
Die Usertracking-Daten sind daher vorwiegend kumulativ
in Bezug auf die Gesamtgruppe der Nutzer dargestellt
(siehe Tabelle 3). Als ,Nutzer” (n) sind Teilnehmer der

grs
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1* 29 L [ 20

a) {\l/utzung der k-MED Module 1-4 zur
eranstaltungsbegleitung WS05/06-SS06
2 34 47 [ 19 1]
4/5 30 50 [ 20 ]
3 30 50 [ 20 ]
]

Nutzung der k-MED Module 1, 2, 3, 5 zur
Veranstaltungsbegleitung WS06/07-SS07

b)

0 20 40 60
Angaben in Prozent

80

60

100 0

[l intensiv damit gelernt [ kurz reingeschaut [ gar nicht

Beurteilung des k-MED-Einsatzes fir die Lehre

52

20 6
Angaben in Prozent

Ml intensiv damit gelernt [ kurz reingeschaut [] gar nicht

Beurteilung des k-MED-Einsatzes firr die Lehre

50
40
30

20 23

20
10‘5—|
—

0 gar nicht gut weniger gut

eher gut

sehr gut

53
38
‘ 3 16)
— | |

gar nicht gut  weniger gut eher gut sehr gut

*Modul 1: Zytogenetik, 2: Chromosomenstérungen, 3: Formalgenetik, 4. Grundlagen
der molekularen Diagnostik, 5: Kongenitale Abnormitaten und Fehlbildungssyndrome

Abbildung 2: Evaluation der k-MED-Lernkurse im klinischen Studienabschnitt. Abbildung 2a zeigt die kombinierten
Evaluationsdaten von WS05/06 und SS06 (Klausurteilnehmer: 454, Riicklauf Evaluationsfragebogen: 322=71%. Abbildung
2b zeigt die entsprechenden Ergebnisse von WS06/07 und SSO7 (Klausurteilnehmer: 306, Riicklauf Evaluationsfragebogen:

249=81%). Die Evaluation des Seminarkonzeptes im SS09 erbrachte vergleichbare Beurteilungen (weniger gut: 12%, eher gut:
56%, sehr gut: 32%) bei 126 Klausurteilnehmern und einer 75%-igen Riicklaufquote an Fragebogen.

jeweiligen Lehrveranstaltungen (siehe Tabelle 2) definiert.
Eine zeitliche Analyse der Tracking-Daten, um z. B. even-
tuelle Nutzungs-Peaks darzustellen, war angesichts der
gegebenen personalen und technischen Ressourcen zu
aufwendig.

Der Fragebogen erfasste Einschatzungen zur Nutzungs-
intensitat sowie eine Beurteilung der Qualitat der Lernkur-
se. Als Skala diente hierbei eine Abstufung mit den ,No-
ten” gar nicht gut, weniger gut, eher gut, sehr gut. Der
Fragebogen wurde zu fUnf Zeitpunkten, im WS05/06,
SS06, WS06/07, SSO7 und SSO9 im Anschluss an die
Abschlussklausur des Seminars Klinische Humangenetik
fur Studierende der Humanmedizin im 7/8. Semester
ausgeteilt. Vor der Auswertung wurden die sich aus den
Befragungen ergebenen Daten in zwei Gruppen zusam-
mengefasst: Befragungsdaten im WS05/06 und SS06
versus Befragungen im WS06/07 und SSO7. Die erste
Gruppe umfasst die Daten, die vor der Einfihrung des E-
Learning-Moduls ,,Kongenitale Abnormalitaten® erhoben
wurde, die zweite Gruppe enthalt Umfragewerte, die nach
der Einflhrung dieses Moduls erfasst wurden. Es ersetzte
das Modul ,,Grundlagen der molekularen Diagnostik“, da
letzteres von Studierenden im 7/8. Semester laut User-
tracking kaum genutzt wurde (Daten nicht gezeigt). Eine
entsprechende Evaluation (genauere Analyse der Effekte
des Modulaustauschs) fur das WS07/08, SSO08,
WS08/09 war wegen der angespannten Personallage
am Zentrum fur Humangenetik nicht moéglich. Bei den
Studierenden der Humanmedizin im vorklinischen Studi-
enabschnitt und der Studierenden der Humanbiologie
(Diplom) fand keine Akzeptanzevaluation statt, um den
Aufwand fur diese Studie vertretbar zu halten.

Ergebnisse

Der Vergleich der Nutzungsintensitaten zeigt eine kon-
stante oder sogar zunehmende Akzeptanz der verschie-
denen Lernkurse vom Wintersemester 2005/06 (Start
des k-MED-Kursangebotes Humangenetik) bis zum
Sommersemester 2009 (siehe Tabelle 3 und 4). Auf jede
der Lerneinheiten der Humangenetik wird im Durchschnitt
mehr als zweimal zugegriffen (Ausnahme: Formale Gene-
tik bei Humanbiologen). Abgesehen von der relativ gerin-
gen Bearbeitungszeit der Kurse ,Formale Genetik“ und
»Grundlagen der Molekularen Diagnostik bei Humanbio-
logen (siehe Tabelle 4) betragt die durchschnittliche Zu-
griffszeit mehr als 45 Minuten unabhangig vom Studien-
gang bzw. Semester. Auffallend ist die starke Nutzung
des Kurses ,Chromosomenstérungen®, der mit seinem
betont klinischen Inhalt offensichtlich den Interessen und
Lernanforderungen von Medizinstudenten im zweiten
Studienabschnitt in besonderem Maf3e entgegenkommt.
Wie Tabelle 3 und 4 zeigen, nutzen sie dieses Modul am
intensivsten (z. B. 220 Minuten Nutzungsdauer pro Nutzer
bei Klinikern im SS09 gegenliber 105 Minuten durch-
schnittliche kumulative Nutzungsdauer der Gesamtgrup-
pe). Studierende der Humanbiologie mit einer starker
naturwissenschaftlichen Ausrichtung der Studieninhalte
zeigen eine deutlich geringere Nutzungsdauer, die vom
WSO05/06 bis WS08/09 stabil bleibt (57 bzw. 61 Minu-
ten). Abbildung 2 stellt die Ergebnisse der Evaluation aus
vier Semestern Humanmedizin im klinischen Studienab-
schnitt dar. Die beiden Untersuchungsgruppen (WS05/06
+ SS06 bzw. WS06/07 + SSO7) unterscheiden sich durch
den Austausch des Kurses ,Grundlagen Molekulare Dia-
gnostik” gegen ,Kongenitale Abnormalitaten”. Die Beur-
teilung des E-Learning-Angebots der Humangenetik fallt
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in dieser Gruppe deutlich positiver aus als im WS05/06
bzw. SS06. Dies betrifft sowohl die Nutzungsintensitat
der einzelnen Kurse (WS05/06 - SS06: 29-34% intensiv
damit gelernt; WS06/07 - SSO7: 53-57%) als auch die
Gesamtbeurteilung des k-MED-Lehrkonzeptes durch die
Studierenden (WS05/06 - SS06: 23% sehr gut, WS06/07
- SS07: 38% sehr gut). Die Unterschiede in Nutzungsdau-
er und -intensitat zwischen beiden Gruppen sind signifi-
kant.

Diskussion und Schlussfolgerung

Da diese Erhebung anonym durchgefihrt wurde, konnte
kein Korrelationskoeffizient bezuglich der in der Befra-
gung angegebenen Nutzungsdauer und -haufigkeit und
den aus dem Usertracking ermittelten Daten berechnet
werden. Wie eine andere Studie zeigte [4], korrelieren
die Angaben der Studierenden mit der ,wahren“ Nutzungs-
dauer und -haufigkeit, die sich aus der Analyse der
Usertracking-Daten ergeben. Daher gehen wir davon aus,
dass Umfrageergebnisse zuverlassige Angaben Uber das
studentische Lernverhalten widerspiegeln.

Die zunehmende Nutzung der Humangenetik-Module ist
vermutlich dadurch mit bedingt, dass die k-MED Lernplatt-
form und die dabei angebotenen E-Learning-Module ins-
gesamt, also auch in anderen Fachern, in den letzten
Jahren stark zugenommen hat. Fir die Studierenden ist
das Lernen mit Selbstlern-Modulen der k-MED-Lernplatt-
form eine Selbstverstandlichkeit geworden.

Vergleicht man die Akzeptanz der Module ,Formale Ge-
netik“ und ,Grundlagen der Molekularen Diagnostik*“
zwischen Naturwissenschaftlern und Medizinern, so
scheinen Studierende der Humanbiologie von diesen
Kursen nicht im gleichen Mafle wie Studierende der Hu-
manmedizin zu profitieren, was durch unterschiedlich
konzipierte Studiengange erklarbar ist.

Die vergleichsweise niedrige Akzeptanz des Moduls
»Grundlagen der molekularen Diagnostik” bei Medizinstu-
dierenden im 7./8. Semester hat hochstwahrscheinlich
zwei Grinde: Zum einen wird der Schwierigkeitsgrad
dieses Moduls fur Studierende im fortgeschrittenen Se-
mester nicht mehr angemessen sein, zum anderen be-
handelt es Themen (Exon-Intron-Struktur menschlicher
Gene, Transkription, Translation), die in der Klausur zur
klinischen Humangenetik nicht abgefragt werden. Das
Lernmodul ,,Kongenitale Abnormalitaten und Fehlbildungs-
syndrome* eignet sich dagegen besonders zur Klausur-
vorbereitung im Selbststudium, da es vergleichsweise
viele Ubungsaufgaben enthalt (siehe Tabelle 1).
Abschlieflend ist zu sagen, dass unser Lehrkonzept unter
Studierenden mit unterschiedlichen Voraussetzungen
(Humanbiologen und Humanmediziner im vorklinischen
bzw. klinischen Abschnitt) prinzipiell sehr gut angenom-
men wird, obwohl eine rein freiwillige Nutzung realisiert
wurde. Die bei anderen freiwilligen k-MED-Kursen beob-
achtete niedrige Nutzung (Bearbeitung eines E-Moduls
durch maximal 10 % einer Semesterkohorte) [1] konnten
wir nicht bestatigen. Dazu muss allerdings bemerkt wer-

den, dass die humangenetischen Module im Rahmen
eines Blended-Learning-Szenarios von den einzelnen
Dozenten zu Semesterbeginn empfohlen und in die Lehre
integriert wurden. Die Vorteile des zeit- und ortsunabhan-
gigen selbstbestimmten Lernens Uberwiegen offensicht-
lich den zusatzlichen Arbeitsaufwand, was die Ergebnisse
anderer Studien widerspiegelt [1], [D]. Die beteiligten
Dozenten profitieren ebenfalls, da die Lehrorganisation
sowohl bei den virtuellen als auch den Préasenzveranstal-
tungen durch betreute Foren und e-Mail-Kommunikation
erleichtert wird. Geringflugige Anpassungen (siehe Abbil-
dung 2) wie der Austausch des kaum genutzten E-Moduls
»Grundlagen Molekulare Diagnostik“ gegen ,,Kongenitale
Abnormalitdten” unter Medizinstudierenden im zweiten
klinischen Studienjahr konnten die ohnehin gute Akzep-
tanz sogar noch steigern. Unserer Kenntnis nach gibt es
zumindest im deutschsprachigen Raum kein vergleichba-
res Projekt im Bereich Humangenetik.

In Zukunft sollte auch fir das Fach Humangenetik der
Einsatz elektronischer Prifungssysteme (eKlausuren) in
Erwagung gezogen werden, da am Fachbereich Human-
medizin der Philipps-Universitat Marburg bereits seit
langerem positive Erfahrungen beziiglich Akzeptanz durch
Lehrende und Studierende gemacht wurden [6]. Gresty
und Mitarbeiter [7] konnten zeigen, dass ein Bewusstsein
flr die wachsende Bedeutung der Humangenetik und
gleichzeitig die Akzeptanz fiir Online-Lernkurse bei unter-
schiedlichen Beschaftigtengruppen des Gesundheitswe-
sens besteht. Daher scheinen auch fur die Ausbildung
medizinisch-technischer Assistentinnen und Assistenten
(MTAs) oder von Krankenschwestern die e-Learning-Mo-
dule Humangenetik geeignet zu sein, was aber durch
systematische Evaluation ahnlich wie in dieser Studie
nachgewiesen werden musste. Am Fachbereich Human-
medizin der Universitat Marburg sind bereits e-Learning-
Module auch im Hinblick auf den Lernerfolg evaluiert
worden [[8]. Im Rahmen eines Nachfolgeprojektes ware
eine vergleichbare Lernerfolgstudie eine sinnvolle Ergan-
zung der hier geschilderten Nutzungs- und Akzeptanzana-
lyse.

Anmerkung

Teile dieser Studie wurden bereits im Rahmen einer
Posterprasentation auf der 19. Jahrestagung der Deut-
schen Gesellschaft flir Humangenetik (GfH) in Hannover
vorgestellt [9].
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