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Forra éarets andra doktorsavhandling som hand-
lade om orrens (7etrao tetrix) biologi forsvarades
vid Uppsala universitet av Tanja Strand i slutet
av november. Tanja har specialstuderat en grupp
gener vid namn MHC (Major Histocompatibility
Complex). MHC-generna &r oerhort centrala for
alla ryggradsdjur nér det géller att aktivera immun-
forsvaret sa fort kroppen blivit angripen av ndgon
bakterie, parasit eller virus. P4 grund av detta har de
aven blivit foremal for detaljerade studier i en lang
rad av vilda och tama djur. Sist i raden av dessa &r
alltsd vér egen orre. MHC-molekylernas funktion
dr att presentera sma delar av proteiner (s kallade
peptider) fran de sjukdomsalstrande organismerna
for immunforsvarets celler (vita blodkroppar), sé
att kroppen kan kédnna igen dem och oskadliggdra
dem. Om en ménniska eller annat djur har ett stort
utbud av olika sorters MHC-molekyler antas hon
kunna presentera ett stort urval av bakterier och
parasiter for immunforsvaret vilket leder till att
hon blir motstandskraftig mot manga olika typer
av sjukdomar. Tidigare forskning har visat att vissa
varianter (alleler) av MHC-molekylerna ger speci-
fikt skydd mot svéra sjukdomar som HIV och ma-
laria. Ur en bevarandebiologisk synvinkel antas det
dérfor vara extra viktigt att populationer har stor
genetisk variation just i dessa gener.

I Tanjas avhandling undersdktes den genetiska
variationen i orrens MHC pa flera geografiska ska-
lor. Eftersom MHC-generna ar sa véldigt variabla
dr de extra kluriga att studera genom exempelvis
DNA sekvensering. Dessa gener har ocksa hog
grad av duplicering, detta innebér att det finns flera
olika kopior av dem i genomet som inbdrdes kan
vara vildigt lika varandra viket utgdr ytterligare en
komplikation nér de skall undersokas. P4 grund av
dessa svarigheter dgnas inte mindre &n tre av fem
kapitel 1 avhandlingen at ganska beskrivande stu-
dier av generna och metodutveckling for att kunna
studera dem. I detta arbete har Tanja kunnat dra
nytta av att orren dr néra besldktad med tamhdnan,
som &r den fagelart dir MHC-generna studerats i
djupast detalj sa hér langt. Det grundliggande ar-
bete som beskrivs 1 dessa kapitel kommer att vara
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till stor nytta for framtida studier av MHC-varia-
tion inte bara hos orrar utan ocksd méanga andra
fagelarter.

Eftersom orren i Europa forekommer dels i
stora sammanhéngande bestand (exempelvis norra
Skandinavien) och dels i sma, fragmenterade och
kraftigt hotade populationer (exempelvis Holland,
Tyskland och Storbritannien) finns mojligheten
att jamfora exempelvis genetisk variation mellan
dessa och se hur bevarandestatusen péaverkas av
eventuell genetisk utarmning. Eftersom orren inte
sprider sig sdrskilt langt fran kldckningsomrddet
och dessutom ogérna flyger over stora Oppna ytor
som sjoar, stdder och berg dr den extra utsatt for sa
kallad fragmentering av landskapet (alltsa ndr sam-
manhéngande skogsomréden bryts sonder i mindre
isolerade enheter). Tanja studerade MHC-genetik
hos flera hundra orrar fran ett stort antal platser i
Europa, alltifran stora sammanhéngande till isole-
rade och mycket sma och isolerade populationer.
Ett av de viktigaste resultaten var att orrarna i iso-
lerade populationer verkade kunna bibehalla en re-
lativt stor variation i MHC generna (jamfort med
forvantat utifran andra genetiska markorer). Detta
tros bero pa att det naturliga urvalet verkat for att
bevara variationen i just dessa gener eftersom detta
ar sd centralt for immunforsvarets funktion. I de
mycket smé och isolerade populationerna som f6-
rekommer i Holland och norra Tyskland har dock
dven mycket av MHC-variationen gatt forlorat.
Detta dr mycket allvarligt eftersom dessa popula-
tioner pa grund av detta troligen blir mer sarbara
for sjukdomar och parasiter.

I det sista kapitlet av avhandlingen specialstu-
derades just dessa mycket sma och isolerade po-
pulationerna i Centraleuropa. Genom att arbeta
med bade moderna prover och historiska prover
insamlade i forsta halvan av nittonhundratalet
kunde man observera att den genetiska variationen
utarmats under fragmenteringsprocessen, bade for
MHC-gener och for andra genetiska markorer. De
historiska proverna visade ocksa pa en mindre grad
av geografisk genetisk strukturering jaimfort med
situationen i dagsldget. Har kunde man alltsa pa
ett véldigt konkret sétt bevittna resultaten av hur
ménsklig verksamhet paverkat den ”genetiska hal-
san” 1 dessa ytterst hotade populationer.
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