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Manga har nog hort talas om HUGO projektet. Det
gigantiska projekt dir man kring millennieskiftet
kartlade hela den miénskliga arvsmassan (geno-
met). Det tog hundratals forskare ver hela vérlden
dryga tio ar att slutféra och beréknas ha kostat, i
runda sldngar, tre miljarder dollar. Forra vintern
forsvarade en doktorand vid namn Biao Wang vid
Uppsala universitet en avhandling diar han bland
annat kartlagt orrens genom. Det som for bara tio
ar sedan krivde ett enormt internationellt samar-
bete kan idag alltsé klaras av en enskild doktorand
pa betydligt kortare tid och till bara en brakdel av
kostnaden. Nu haltar jamforelsen nagot eftersom
faglars genom bara dr ungefér en tredjedel sa stort
som ddggdjurs, men dnda...

Vad menar man da med att kartligga (eller sek-
vensera) ett genom? Alla organismers arvsmassa
ar uppbyggda av det kemiska dmnet DNA. Dess
struktur dr en véldigt lang kedja i den vélbekanta
formen av en dubbelspiral (som beskrevs av Wat-
son och Crick for 60 ar sedan). I kedjan sitter sa
kallade baspar pa rad och ordningen pa dessa bas-
par ér vad som kallas for genomets sekvens. Varje
DNA molekyl &r en véldigt lang sadan kedja som
bildar en kromosom i cellkdrnan. Man brukar, lite
forenklat, likna basparen vid bokstdver som genom
att sdttas ihop, pa ett for varje organism specifikt
sdtt, bildar den ldnga text som arvsmassan alltsa
bestar av. Ndr man nu sekvenserat orrgenomet be-
tyder det alltsd att man bestimt ordningen pa (eller

last) de enskilda basparen i texten. Det genetiska
alfabetet bestar av endast fyra olika bokstéver (A,
T, G och C) men texten &r véldigt lang. En roman
pa 400 sidor innehdller ca en miljon tecken. En f-
gels hela genom &r ungefér tusen ganger sa stort
(ca en miljard baspar).

Att man numera kan ldsa genomets text sa myck-
et snabbare dn for bara ndgot decennium sedan be-
ror framfor allt pa enorm teknikutveckling inom
DNA sekvensering. Men kruxet ér att det inte gar
att (som ndr man ldser en roman) starta lasningen i
ena dnden av kromosomen och sluta nar man kom-
mer till den andra dnden. Vad man i stéllet gor ar att
klippa sonder allt DNA i sma fragment som inte ar
langre &n ca 100 baspar och sedan ldsa sekvensen
for varje fragment for sig. Tank dig att ta de tusen
tegelstensromanerna och kdra dem genom en do-
kumentforstorare, ldsa varje strimla separat och se-
dan forsoka pussla ihop all text i rétt ordning igen.
Detta dr inget som later sig goras for hand, utan hér
behdver man ta hjilp av extremt kraftfulla datorer,
smarta program och hart arbetande forskare. Detta
behov har lett till att ett helt nytt vetenskapsfallt
har véxt fram under de senaste aren, bioinformatik.

Bioinformatiker arbetar med att sortera och forsta
oerhdrda méngder information. For att kunna lagga
det otroligt stora genetiska bokstavspusslet krévs
att man skaffar ordentligt 6verlappande sekvensbi-
tar. Dérfor sekvenseras varje bokstav i genomet i
genomsnitt uppat hundra ganger. De datamangder
som genereras pa bara nagra veckors sekvensering
ar svindlande. Datafilerna brukar ofta komma upp
i storlekar av flera terabyte (miljoner megabyte).
Skulle man skriva ut filerna péd vanligt A4-papper
(for att exempelvis kontrolldsa eller arkivera datat)
skulle pappersstapeln bli flera mil hog (en bra bit
hogre dn man flyger med vanliga flygplan).

Det Biao har bidragit till dr alltsa att anvénda
sig av denna typ av bioinformatiska tekniker for
att kartldgga orrens arvsmassa, men genomsek-
venseringsprojekt édr faktiskt i bara ett av de totalt
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fem ingdende arbetena i doktorsavhandlingen. I de
Ovriga artiklarna och manuskripten specialstuderas
bland annat en viss region av genomet (MHC) dér
manga gener som ar viktiga for immunforsvaret dr
lokaliserade. Han har ocksé studerat det sa kallade
“transkriptomet”, det vill sdga den del av arvsmas-
san som bestar av aktiva gener (som innehaller rit-
ningar till de proteiner och enzymer som bygger
upp var kropp och ser till att den fungerar som den
ska).

Varfor valdes da just orre som foremal for denna
detaljerade genetiska kartldggning? Forutom att
det dr en utomordentligt intressant art att studera,
tack vare sitt ovanliga parningssystem (leken), har
den en egenskap som ar valdigt praktisk i samman-
hanget. Den dr ndmligen evolutiondrt vildigt nédra
besldktad med tamhdnan (de tva evolutiondra lin-
jerna delades for “bara” ca 30 miljoner ar sedan).
Honans genom var det forsta fagelgenomet som
kartlades (delvis parallellt med HUGO projektet)
och det ar fortfarande det mest noggrant studerade
genomet i fagelvirlden. Tack vare denna slaktskap
har man kunnat ta en del genvédgar (ursékta ord-
vitsen) 1 kartldggningen av orrens arvsmassa, ge-
nom att anvinda sig av information fran tamhonan.
Detta giller bland annat att lokalisera olika genre-
gioner och att bygga ihop fardiga kromosomer fran
sekvenseringsfragmenten.

Foérhoppningsvis kommer all information som nu
sammanstillts av Biao om orrens genetik att kunna
leda till manga spdnnande upptickter i framtiden.
Bland annat hoppas forskarna kunna studera vilka
genetiska mekanismer som ligger bakom att vissa
tuppar far mycket fler parningar pa spelen medan
vissa blir helt utan honor.

ROBERT EKBLOM
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Flugsnapparna pa Gotland och Oland har formod-
ligen varit féremal for fler vetenskapliga studier 4n
nagon annan svensk fagelpopulation. Bortat tjugo
doktorsavhandlingar har producerats vid Uppsala
universitet om svartvit- och halsbandflugsnappare

174

under de senaste trettio aren. Ett grymt impone-
rande facit. Senast i raden av flugsnappardoktorer
ar Katarzyna Kulma som disputerade i hostas. Fo-
kus denna gang var hur faglarnas liv paverkas av
de malariaparasiter som &r relativt vanliga i dessa
och ménga andra fagelpopulationer. Efter att hals-
bandsflugsnapparen koloniserade Oland i mitten av
forra arhundradet har den gradvis trdngt undan sin
svartvita kusin frén delar av on. Tidigare studier
har konstaterat att detta delvis beror pa att hals-
bandsflugsnapparna &r béttre pa att konkurrera om
de riktigt bra territorierna (de i 16v- och blandskog)
medan de svartvita flugsnapparna har fatt ndja sig
med sdmre revir i barrskogsomréaden. Detta har lett
till en snabbare reproduktionstakt hos halsband-
flugsnapparna. Katarzyna har lagt ytterligare en
bit av kunskapspusslet genom upptéickten att honor
av svartvit flugsnappare oftare dor ndr de blir in-
fekterade med fagelmalaria jamfort med honor av
halsbandflugsnappare, som oftare dverlever mala-
riainfektionen. Intressant nog kan skillnaden mel-
lan arterna eventuellt forklaras av att halsbands-
flugsnapparna dr utsatta for en storre variation av
malariaparasiter och darfor har utvecklat ett effek-
tivare immunforsvar. [ avhandlingen studerades
denna aspekt genom jamforelse av MHC (major
histocompatibility complex)-generna. Dessa gener
ar centrala 1 immunforsvarets funktion att kunna
skilja sjélv fran icke-sjalv.

Med hjilp av genetiska analysmetoder har Katar-
zyna ocksa kunnat undersdka vilka olika varianter
av fagelmalariaparasiter som drabbar de 6ldndska
flugsnapparna. Det visade sig att faglarna kan vara
infekterade bade med malariavarianter som sprids
lokalt pa hiackningslokalen och med tropiska va-
rianter som sprids i vinterkvarteren i Afrika. Den
vanligaste parasitvarianten (Haemoproteus majo-
ris, hPHSIB1), som ca hélften av alla studerade
flugsnappare var infekterade med, verkar exem-
pelvis frimst spridas inom hickningsomradet. Det
fanns ocksa skillnader i fordelningen av olika ma-
lariavarianter mellan de tva flugsnappararterna.

En av anledningarna till att just flugsnappare &r
sa vilstuderade inom ekologisk forskning &r att de
gédrna héckar i1 holkar. Man kan darfor enkelt, inte
bara observera hickningsutfallet for enstaka indivi-
der, utan dven manipulera och experimentera med
hickningarna (exempelvis genom att flytta dgg
mellan kullar och ddrigenom 6ka eller minska kull-
storleken). Genom denna typ av manipulation har
forskarna liange kunnat studera vilka avvéigningar
(eng. “trade-offs”) som enskilda individer tvingas
gora under sin livstid. Eftersom varje fagelindivid
bara har en begransad méngd resurser att tillga, kan



den exempelvis inte satsa maximal energi bade pa
att 6verleva och att reproducera sig. Katarzyna har
i sin avhandling undersokt hur sddana avvéagningar
paverkas av malariainfektioner. I ett av de inga-
ende arbetena manipulerade hon kullstorlekar hos
halsbandsflugsnappare samtidigt som hon miitte
hur mycket malariaparasiter honorna hade i blo-
det. For att fa ett matt pa hur stark immunreaktion
honorna mobiliserade, mitte hon samtidigt ocksa
antikroppsnivéer i blodet hos figlarna. Hon kom
fram till att malariainfekterade honor hade svarare
att klara av att foda upp experimentellt forstorade
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kullar (sett genom att médta ungarnas viktokning,
och honornas matningsfrekvens) jamfort med icke-
infekterade honor. Det fanns dock stor individuell
variation mellan olika honor och framf6rallt visade
det sig att honor med hoga antikroppsnivaer kla-
rade manipulationen utan nagra métbara problem.
Ett vdl fungerande immunforsvar ger séledes dessa
honor en klar fordel i den kamp for 6verlevnad och
reproduktion som vi evolutionsforskare brukar be-
ndmna “det naturliga urvalet”.

ROBERT EKBLOM
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