


MANNISKANS EVOLUTION

Vart ursprung

DNA frdn fynd av for ldnge sedan doda ménniskor, som for flera tusen dr sedan levde i det
som dr nuvarande Sverige eller som for dinnu mycket lingre sedan levde under en tidsperiod
ndr vi — de moderna mdnniskorna — utvecklades i Afrika, analyseras nu av forskare. Kunska-
perna om vdrt ursprung och hur populationer forflyttat sig dver kontinenterna ékar snabbt.

Om vi foljer var egen sliktlinje tillbaka, s vet vi oftast vilka véra
foraldrar och far- och morférildrar dr, men dnnu dldre sliktingar
kianner vi kanske inte till s3 vil. Sedan 1600-talet finns noggranna
noteringar om bland annat fodelsedr, dodsar och bostadsort for
befolkningen i Sverige. Om det finns prister och adel i slikten
finns ofta dnnu aldre uppgifter. Till slut upphor anda de skriftliga
killorna och historien forlorar sig i ett dimmigt forflutet.

Det ir fascinerande att i tanken folja den egna slaktlinjen
tillbaka i tiden och fundera éver hur minniskor levde fér ménga
tusen 4r sedan och varifrén de hirstammade. Grupper av minn-
iskor vandrade &ver kontinenterna, levde i sasmmanhang dir for-
héllandena i naturen hade avgorande betydelse for 6verlevnaden
och dir risken att drabbas av olyckshindelser och sjukdomar var
stor. Andé féddes barn, som sa smaningom fick egna barn och s&
foljde generation pa generation i en obruten sliktlinje som sling-
rade sig fram genom tusentals r tills just vi foddes.

Forskare berittar

I artikeln beskrivs forskning for att kartligga folkvandringar
i Europa och hur olika grupper koloniserade Skandinavien
sedan inlandsisens avsmiltning.

Forskare analyserar dven flera hundratusen &r gamla
DNA-fynd frén Afrika och resultaten férindrar tidigare upp-
fattningar om vart ursprung. De visar att tidsperioden for nir
den moderna miniskan utvecklades far flyttas betydligt ling-
re tillbaka i tiden och att grupper av nu levande minniskor i
sodra Afrika hirstammar fran den sliktlinje som var den for-
sta att skiljas ut p4 den moderna ménniskans slakttrad.

Bilden till vanster visar en ovanlig grottbegravningen i Spanien av den
6-arige pojken "Matojo" fran kopparaldern. Kroppen skyddades av
stora stenblock och graven var full av gravgavor som tyder pa att poj-
ken haft en sarskild status. Férdndringar av skalle och ben indikerar att
pojken led av rakit och/eller skdrbjugg vid olika tidpunkter i livet.

Foto: Eneko Iriarte

DNA frdn Matojo analyseras i en vetenskaplig artikel i PNAS skriven av Mattias Jakobsson med fle-
ra,som bland annat behandlar mysteriet med baskernas genetiska ursprung (Gunther et al. 2015).
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Undervisa om minniskans evolution
Forstielse for evolutionen — mekanismerna och utvecklingen
av organismerna — ir grundliggande och centralt inom biologi-
amnet. Evolutionen ska darfor inte ses som en isolerad del av
biologiundervisningen. For alla delar av biologin, som cellbiolo-
gi, molekylirbiologi, ekologi och etologi, samt vixters och djurs
anatomi och fysiologi, ir en grundliggande forstielse for evolu-
tionen avgorande for att forstd samband, likheter och skillnader.
Det som gor det extra intressant ir att man nu forstar allt mer av
de molekylira mekanismerna bakom evolutionen.

Man kan exempelvis se att manga gener i minniskans genom
liknar varandra vilket beror pi att gener har dubblerats, en el-
ler flera gdnger. Direfter har genkopiorna differentierats och fatt
olika uppgifter vilket ger méjlighet till evolution. Exempel pé
tva sddana genfamiljer 4r generna som ger upphov till de olika
hemoglobinvarianterna respektive HOX-generna som styr den
tidiga utvecklingen av ett embryo. Man finner ocksd gener som
skadats och har forlorat den ursprungliga funktionen, s3 kallade
pseudogener. Sidana gener visar sliktskap mellan organismer
och avsl6jar viktiga fériandringar under evolutionen.

Inte minst ger molekylirgenetiken nya mdojligheter att
folja manniskans utveckling och forstd mer av hur vér art
och nirstdende arter har spridits éver jorden. Hur grupper
av minniskor med olika ursprung har smilt samman, medan
andra grupper har levt isolerade fran varandra. Nedan ges ex-
empel pa nigra frigor som aktualiseras i den hir delen:

e Vad vet man om minniskans ildsta ursprung?

e Hur spred sig grupper av minniskor éver virlden under
olika perioder?

e Hur koloniserades Europa och Skandinavien? Vilket ursprung
hade befolkningsgrupperna och till vilka omrdden kom de?

e Vilka sikerhetsatgirder krivs vid arbete med gammalt DNA?

e Hur kan man skilja gammalt DNA frdn fororeningar av
DNA frin nu levande minniskor eller andra organismer?
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DNA berattar var historia

Nir utvecklades den
moderna mdnniskan,
hur har vdart DNA for-
dndrats och hur spreds
jordbruket éver Europa?
Dessa och mdnga an-
dra fragor hdller nu pad
att fd sina svar, mycket
tack vare DNA-studier
som majliggjorts av de
senaste drens enorma
teknikutveckling.

Texten bygger pad en interviu med

Mattias Jakobsson

Professor i genetik vid Institu-
tionen fér organismbiologi vid
Uppsala universitet

Mattias Jakobssons forskargrupp
studerar mdnniskans evolution via
bland annat populationsgenetik,
humangenomik, berdkningsbiologi
och arkeogenetik.
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ur spreds jordbruket i Euro-

pa? Var det jordbrukare som

rorde pd sig och tog med sitt

sitt att leva till nya platser el-
ler var det bara sjilva idén som spred sig
och fick jigare och samlare att indra sitt
levnadssitt? Detta har linge debatterats av
forskare, som har hivdat den ena eller den
andra hypotesen. Genetiska studier av nu
levande minniskor i Europa har inte gett
tydligt stéd for ndgon av sidorna.

Men for nigra 4r sedan lyckades en
forskargrupp ledd av Mattias Jakobsson f3
fram och analysera DNA fr&n manniskor
som levde i Sverige {6r 5000 ar sedan: en
individ frén en jordbrukskultur och tre
individer frdn en jigare-samlarekultur.
Resultaten publicerades i den vetenskap-
liga tidskriften Science 2012.

— Det var tydligt att de var extremt olika
genetiskt sett, jordbrukaren jamfort med
jigarna-samlarna, och att individen som
levde i en bondekultur genetiskt liknade
dem som idag lever i medelhavsomradet i
Europa. S detta var den forsta studien som
med analys av genomiska data kunde visa
att det ar sannolikt att jordbruket spred sig
genom att minniskor flyttade p4 sig. Sedan
dess har det kommit hundratals studier frén
olika delar av Europa som visar pd samma
sak, siger Mattias Jakobsson.

Migration ligger inte bara bakom sprid-
ningen av jordbruket utan ir dven ofta
orsak till andra former av teknologisk ut-
veckling under minniskans historia.

— Standardsynen p& minniskans utveck-
ling har varit att varje enskild geografisk
plats har gétt frén stendlder, till bronsélder,
till jarndlder och sd vidare. Och det stim-
mer. Men utvecklingen beror péd att det
kommer nya minniskor med ny kunskap
till platsen. Det ir inte s att minniskorna
pa varje plats uppfinner allt pa egen hand.

[ 6vergingen fran stenildern till bronséldern
har forskare till exempel upptickt att det
skedde en storre migration till Europa frin
oster, frin nigonstans norr om Svarta havet.

— Nir jordbrukarna migrerade till
Europa f6r mellan 6000 och 10000 r se-
dan var det lika manga kvinnor och min
som kom men i den hir andra migrations-
vagen for 4000-4500 ar sedan ir det
fraimst min som flyttar. De sprider brons-
aldersteknik, det vill siga metallhantering-
teknik, men dven andra nya teknologier,
som anvindandet av hist och vagn.

Den moderna manniskan
Men nir borjade da allt, nir uppstod den
moderna minniskan? Tidigare uppskat-
tade forskare att det skedde f6r 180000 &r
sedan, en siffra som bland annat ir baserad
pé fossila fynd. Mattias Jakobssons grupp
har genom DNA-analys kunnat visa att
det troligtvis skedde mycket tidigare.

— Vi jimférde DNA frdn minniskor
som levde i sédra Afrika for 2000 &r sedan
med minniskor dver hela virlden idag och
sdg att den f6rsta forgreningen pé den mo-
derna mainniskans utvecklingslinje intraf-
fade for cirka 300000 &r sedan. Den ena
grenen leder till dagens ursprungsbefolk-
ning i sédra Afrika och den andra grenen,
som delar sig upprepade ginger, leder till
resten av jordens befolkning. (Se figur 1)

Sedan denna genetiska studie gjordes har
forskare dven funnit fossila fynd som pekar
pa att minniskans ursprung ligger lingre till-
baka i tiden #n vad man tidigare trodde.

Mattias Jakobsson och hans kollegor
studerar nu vilka genetiska férindringar
som skedde for cirka 300000-600000 &r
sedan pa den linje som leder fram till mo-
derna minniskor.

— Vi har hittat en del férindringar i ge-
ner som har med kognitiva funktioner att
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gora, vilket var vintat, men det finns dven
forandringar i gener kopplade till morfo-

A

b |

.. o 600k
logi, till exempel en gen som paverkar fon- s
tanellernas morfologi. Kanske har den for- g e
indringen gjort det mojligt for oss att foda £ §
barn med stdrre hjirnor? Om skallen vid % ¢
fodseln ar mjuk och flexibel kan den vara ok fp £ — — — — — —
storre dn en som dr hard och stabil. Skalle fran

Forskargruppen arbetar nu med att for-  Florisbad, |* = = = = = ™

Sydafrika

soka ta reda pd hur olika minniskogrupper
har rort sig i Afrika under de senaste &rtu-
sendena men ocks hur det genetiska land-
skapet sdg ut for 5000-10000 &r sedan.

- Vi vet ganska lite om detta. Dels har
det inte gjorts lika manga arkeologiska
undersdkningar i Afrika som i resten av
virlden, dels har det dir skett flera stora
och dramatiska befolkningsforflyttningar
under de senaste 4000-5000 aren som
kan ha lett till att vissa grupper har for-
svunnit helt. Vi vet inte vad vi kommer
att hitta och det ir vildigt spinnande.
Det ir si pass outforskat att vi inte kan
g4 in med en tydlig hypotes utan vi méste
borja med att f4 fram data och sedan se
vad den kan beritta.

Men om man bara hittar DNA frin en
enda minniska p4 en viss plats, vad siger det

wkfp — — — —

Icke-afrikaner
Ostafrikaner
Vistafrikaner
Centralafrikaner
Nordliga Khoe-
San-grupper
Sydliga Khoe-

Figur 1. Figuren visar bland annat den &ldsta forgreningen pa den moderna méanniskans linje, som

dgde rum i Afrika for omkring 300000 ar sedan. Bilden dr hdmtad fran en vetenskaplig artikel dar
Mattias Jakobsson och hans kollegor beskriver forskningen som ligger bakom denna upptéckt. | dia-
grammet betyder k tusen och den nedre delen av figuren visar en liggande Afrika-karta. De hori-
sontella linjerna visar migration och de nedatriktade trianglarna visar blandning med andra grupper:

egentligen om alla andra minniskor som lev-
de dir men vars skelett inte finns bevarade?
— Genom att analysera en individs

DNA fir man inte bara information om
individen sjilv utan om personens forild-
rar, mor- och farforildrar, och si vidare.
Har man bara tillrickligt mycket genetisk
information frin en individ kan man finga
maénga minniskor bakit i tiden, som inte
ir nira slikt med varandra.

Tusen gamla genom

Ett annat projekt som Mattias Jakobsson
driver kallas "1 000 Ancient Genomes” och
gdr ut pa att analysera genomen hos tusen
minniskor som levde i Europa och Asien
for 1000-50000 &r sedan, i syfte att upp-
ticka likheter och skillnader jaimfért med
dagens mianniskor.

— Vi vill till exempel ta reda pa vilka
genetiska varianter som var mycket vanliga
for linge sedan som ir extremt ovanliga
idag och vice versa och vad dessa monster
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Kélla: Schlebusch et al. 2017

ARVET FRAN DE ANDRA

For snart tio ar sedan presenterades den forsta kartlaggningen av neandertalmannis-
kans genom. Den genomférdes av ett internationellt forskarlag lett av Svante Padbo,
professor vid Max Planck-institutets avdelning fér evolutiondr antropologi i Leipzig i
Tyskland. En stor dverraskning var att moderna manniskor utanfér Afrika har 1,5-2
procent genetiskt material som kommer fran neandertalare, vilket visar att neander
talare och moderna manniskor triffade pa varandra och fick barn tillsammans, antagli-
gen flera ganger: Det genetiska material som harstammar fran neandertalmanniskan
har senare visat sig bidra bland annat till vart starka immunf&rsvar

Ar 2012 hade Svante Piibo och hans forskarlag dven kartlagt denisovaménniskans
genom. Denisovamanniskan &r ndra sldkt med neandertalarna, levde lingre dsterut i
Asien och har ocksa bidragit med genetiskt material till moderna manniskor vid flera
tillfdllen. Men dessa genetiska spar ses endast hos manniskor med ursprung i Asien
och Osianien. Till exempel aterfinns en viss genvariant fran denisovamanniskan, som
underlattar for anpassning till att leva pa hdg héjd, hos manniskor som idag bor i Tibet.
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beror p. Kan de forklaras av variation el-
ler dr de ett resultat av anpassning?

Négra av resultaten hittills kommer frén
Skandinavien och bygger p4 analys av minn-
iskor som levde hir for 8000-9000 ar sedan.

—Vi har funnit spér efter minniskor som
flyttade hit, bade sdderifrdn och 6sterifran,
i samband med att den senaste inlandsisen
boérjade smilta undan. Grupperna var bada
jigare-samlare och genetiskt lika varandra
men inte pa alla punkter — utseendemis-
sigt skiljde de sig 4t. Individerna i den sddra
gruppen hade mérk hy och bli 6gon medan
individerna i den 6stra gruppen hade lju-
sare hy och varierande 6gonfirg.

Den 6stra gruppen tog sig fram till
atlantkusten och levde p& marina resurser,
vilket analys av deras skelett visar. Nir de
fortsatte mot sédra Norge méotte de den
andra gruppen. Dessa blandades och kom
tillsammans att utgéra den forsta befolk-
ningen i Skandinavien.

Nir jordbrukarna migrerade in i
Skandinavien soderifran for 6000 ar sedan
levde de sedan sida vid sida med jigarna-
samlarna under ungefir 1000 &r.

MILSTOLPARNA

Avgorande hidndelser som lett fram till att vi idag vet sa mycket om manniskor som
levde for tusentals ar sedan.

1.

58

Kartldggningen av det mdnskliga genomet, bestaende av cirka tre miljarder
baspar. Den forsta versionen presenterades 2001.Varje gang forskarna idag
sekvenserar en bit humant DNA &r det maojligt att "mappa”’ den mot ett refe-
rensgenom, det vill sdga ta reda pa var i manniskans genom den DNA-bit man
har hittat hér hemma.

. Utvecklingen av SNIP-arrayteknik, for analys av hur enstaka nukleotider, sd kallade

SNPs (single nucleotide polymorphisms), varierar i genomen fran olika indivi-
der av samma art. Fran att bara ha kunnat jamféra en viss markér (SNP) i tio
individer i borjan av 2000-talet kan man idag jamféra hundra tusentals, kanske
miljontals, markérer i hundratals eller till och med tusen individer, pa samma tid
och f6r samma kostnad. Tekniken kan till exempel anvandas for att avgdra hur
genetiskt lika tvd manniskor dr varandra.

. Utvecklingen av sekvenseringstekniker: Idag kostar det drygt 10000 kronor att sek-

vensera en individs hela genom, jimfért med flera miljarder dollar fér bara 17 ar
sedan. Det innebdr bland annat att man istdllet for att endast titta pd de positioner
i DNAt som man vet ar variabla (vilket gors med SNP-arrayer) kan studera hela
genom och upptdcka variation pa platser som inte varit kdnda tidigare.
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Figur 2. Kartan visar hur Skandinavien befolkades av
tva grupper av manniskor i samband med inlands-
isens avsmattning. En fran sdder och en fran Gsten
Kartan dr hdmtad fran en vetenskaplig artikel forfat-
tad av Mattias Jakobsson och hans kollegor.

Kélla: Gunther et al. 2018

— Sedan vet vi inte riktigt vad som hinder
med jigarna-samlarna. Vi finner mycket
mer genetiskt material frin jordbrukarna,
in frdn jigarna-samlarna, nir vi studerar
de minniskor som levde i Skandinavien for
mindre dn 5 000 &r sedan. Detta skulle kun-
na tyda p4 att jigarna-samlarna konkurrera-
des ut men det skulle ocksé kunna bero pi
en utspadningseffekt, att jigarna-samlarna
blev en del av jordbruksbefolkningen men
att jordbrukarna var ménga fler och att de-
ras genetiska avtryck dirfor blev storre.

Men vissa genetiska varianter frin ji-
gar-samlargrupperna har &verlevt inda
fram till idag. I 1000 Ancient Genomes-
projektet har man funnit en av dessa som
ir kopplad till fysisk uthéllighet. Den inne-
bar férmodligen en fordel da den aterfinns
i en hogre frekvens dn man kan férvinta
sig av slumpen i dagens befolkning.

Tekniken avgorande

Den tidiga tekniken for sekvensering av
DNA var anpassad for lingre DNA-sekven-
ser men de senaste teknikerna bygger pa att
det DNA man vill studera forst klipps sonder
i sm4 bitar som direfter analyseras parallellt.
— Nir man doér bryts vart DNA ner i kor-
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tare fragment, 50-80 baspar ldnga. S3 den
typ av DNA som hittas hos férhistoriska
minniskor har en lingd som passar otro-
ligt bra for analys med de modernaste sek-
venseringsteknikerna.

Dessa tekniker kriver ocksd endast en
mycket liten mingd DNA for att fi fram
en individs hela genom, vilket dr avgoran-
de nir lite DNA ir allt som finns att tillg3,
vilket ofta ir fallet vid analys av ildre pro-
ver. Tidigare anvindes PCR-teknik for att
amplifiera en enda DNA-sekvens frin ett
prov, som direfter sekvenserades. I prov-
roret fanns sannolikt DNA frén hela ge-
nomet frin den individ som studerades,
men endast den férutbestimda sekvensen,
som det skapats méanga kopior av via PCR,
kunde analyseras och resten av innehillet
i provroret kasserades. For att analysera en
ny DNA-sekvens i individens genom be-
hovdes ett nytt prov.

— Det var ett otroligt sléseri med ma-
terial. For att till exempel ta reda pa hela
DNA-sekvensen i ett genom frin en
neandertalare hade det med dessa tekni-
ker krivts flera ton skelettben, en mingd
som inte existerar. Idag kan det ricka med
ett prov pa ndgra hundra milligram for att
f4 reda pa en individs hela genom.

Med de moderna sekvenseringstekni-
kerna ar det mojligt att fa reda pa samtliga
DNA-sekvenser som finns i ett och samma
provroér. Men det innebir ocksa att DNA
fran exempelvis bakterier och svampar
kan behéva sorteras bort frain det DNA
som tillhér den individ man ér intresserad
av att undersoka.

— Kanske kommer endast en procent av
allt DNA i provet fr&n minniska. Men med
hjilp av bioinformatiska verktyg, d& man
mappar DNA-sekvenserna mot det humana
referensgenomet, kan de resterande 99 pro-
centen frén andra organismer sorteras bort.

Men hur vet man att det DNA man
fitt fram kommer fran en forhistorisk
minniska och inte frdn en nu levande som
varit i kontakt med provet?

— Viart labb i Uppsala ir ett s kallat fjiarde
generationens ancient DNA-labb, vilket
innebir att det dr en mycket kontrollerad

FASCINERANDE FORSKNING -«

och extremt ren milj6. Vi arbetar i hel-
kroppsdrikter med tredubbla handskar
och ansiktsskydd. Ett standardlabb med
hog sikerhet syftar ofta till att skydda mil-
jon utanfor labbet fran ndgot farligt, kan-
ske en patogen bakterie, men hir ir det
precis tvirtom, hir vill vi skydda det som
finns inne i labbet fran allt farligt utanfor.

Problemet blev en tillgang
Men risken finns dnd4 att prover ir kon-
taminerade redan nir de kommer in till
labbet, till exempel av arkeologer som ta-
git i dem med sina hinder.

— Det mesta av kontaminationen sitter
dock vanligtvis pa ytan och de inre delarna
av materialet dr renare. Men det gar aldrig
att komma helt bort frén kontaminations-
risken. For tio ar sedan var det ett jitte-
problem och det finns till exempel veten-
skapliga artiklar frdn den tiden som siger
att moderna minniskor har 30 procent ne-
andertal-DNA i sig, eftersom man tolkade
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Figur 3. Helena Malmstrom tar ett prov
fran ett skelettmaterial med hjdlp av ett
portabelt ancient DNA-labb.

Foto: Mattias Jakobsson

MATERIAL?

Mattias Jakobssons grupp
studerar DNA-prover bade fran
manniskor som lever idag och
fran dem som levde for mycket
linge sedan. Fran stendldern

och dnnu langre tillbaka finns

det ndstan bara skelettdelar kvar
men dessa innehaller ofta DNA.
Ju hardare skelettmaterialet dr,
desto bdttre har DNAt skyddats
fran kontaminering och nedbryt-
ning. Den hdrdaste delen pa
maénniskokroppen &r ett Gronben,
som forskarna garna tar prov
fran, men dven tanderna dr harda.
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URSPRUNG?

|dag marknadsférs manga DNA-
test som sdger sig kunna tala
om varifrdn du kommer. Men
det dr egentligen en fraga vars
svar beror pd vilken tidsperiod
man syftar pa. Fér hundra tusen
ar sedan levde i princip alla vara
forfader i Afrika. Ett resultat av
ett DNA-test som exempel-

Vis sdger att en person dr tio
procent "svensk’ betyder att tio
procent av individens gene-
tiska material uppvisar storst
slaktskap med det DNA som
aterfinns hos manniskor som
lever i Sverige idag. Det behéver
inte nédvandigtvis betyda att
det finns nagon koppling till de
madnniskor som levde i Sverige
fér tusen ar sedan.

— Det finns ndgon form av
forestélining i manga delar av
varlden att manniskor har bott
pa samma plats i urminnes tider.
Men kanske handlar det bara
om nagra generationer. Det dr
absolut inte sa att manniskor
har bott pd samma plats i 30
generationer.Vad vi har upptackt
under de senaste dren ar att
manniskor har rort pa sig, vilket
verkar vara normen och det
awvikande dr ndr man hittar en
plats ddr samma grupp mann-
iskor levt under lang tid, sager
Mattias Jakobsson.
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kontaminationer frdn dagens minniskor
som DNA frdn neandertalare.

Men sedan dess har det blivit betyd-
ligt littare att skilja forhistoriskt minskligt
DNA frain DNA tillhérande nu levande
minniskor. Metoden som anvinds base-
ras pa det faktum att DNA-fragment frin
déda organismer modifieras kemiskt, mer
och mer ju lingre tid som gir, genom nigot
som kallas deaminering. Det ir kvivebasen
cytosin (C) som tappar en aminogrupp
men det giller endast for de cytosin-baser
som befinner sig i indarna pA DNA-bitarna.
Genom modifieringen omvandlas cytosin
till uracil (U, den kvivebas som ingdri RNA
istillet for tymin) men vid sekvenseringen
ldser man dessa som tymin (T).

— S8 om vi ser att dndarna av ett DNA-
fragment har alldeles for manga T jamfort
med vad man forvintar sig, dd ir det ett
tydligt tecken pa att DNA-sekvensen inte

kommer frdn en nu levande individ. Fran
borjan var upptickten av deamineringen
ett bekymmer, innan man forstod att det
bara dr dndarna av fragmenten som péver-
kas. Nu dr det istillet ett fantastiskt verk-
tyg for att visa att ett DNA-fragment ar
autentiskt gammalt.

Under de senaste tio &ren har de tek-
niska mojligheterna att studera DNA 6kat
enormt. Men vad kan vi vinta oss framo-
ver, vilka tekniska framsteg terstir?

— Tekniken fér DNA-extraktion, det
vill siga att rena fram DNA frdn exem-
pelvis en skelettdel, har fungerat p& un-
gefir samma sitt i ménga ar. Men mycket
forskning pédgdr inom detta omrdde och
det finns indikationer p4 att vi i framtiden
kommer att kunna fi ut innu mer DNA
ur de hir vildigt sma och virdefulla pro-
verna som vi ofta arbetar med.

Figur 4. Osteologerna Ove
och Evy Persson under ut-
gravningen vid Ajvide, Eksta
socken, Gotland, 1983.

&4 Skelettet tillhor en kvinna
som var cirka 20 ar nar hon
dog och bedéms vara 4700
ar gammalt.

§ Foto: Goran Burenhult
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Uppgifter till Manniskans evolution

VI OCHVARA NARA SLAKTINGAR

Anvind databasen www.ensembl.org, dir geno-
men for ett stort antal arter finns registrerade,
och ta reda p4 antal kromosomer, baspar och ko-
dande gener i genomet for ett urval av arter. Jim-
for med motsvarande uppgifter for minniska.

Ge exempel pd organismer som har sirskilt stora
genom eller betydligt fler kromosomer an de
flesta andra. Hur manga gener finns hos minnis-
kan i jimforelse med nigra andra arter?

Anvind Ensembl och jimfér strukturella forind-
ringar i kromosomerna hos minniska och schim-
pans. Vad beror det pa att antalet kromosomer
skiljer mellan de béda arterna? Fortsitt att under-
soka antalet kromosomer hos de stora aporna. Gér
det att ange en ungefirlig tidsperiod nir skillna-
den i antalet kromosomer uppstod?

Artikeln Likhet pdé DNA-nivd (se Bi-lagan nr 2
2018, novemberuppslaget) handlar om att det ar
komplicerat att jimfora tva arter eller tva indivi-
der p&d DNA-nivd. Vad betyder det att tvé orga-
nismer ir till en viss procent lika varandra?

P& webbsidan Interactive Phylogenetic Tree fran
Learn Genetics visas ett slikttrid med 17 orga-
nismer. Klicka pé tvi av organismerna och anta-
let gemensamma gener visas. Till exempel delar
schimpans och bakterien E.coli 506 gener.

Jamfor kranier av forminniskor, gorilla och schim-
pans med nutida minniskor. Anvind antingen fy-
siska modeller av skallar eller 3D-bilder.

Jaimfor exempelvis formen av skallarna, ansikte-
nas profiler med kikpartierna, storleken av ansik-
tena i forhallade till hela skallen, hjirnvolymen,
dgonbrynsbigarna och tindernas form.

1912 hittades en skalle i sédra England av en for-
historisk minniska, som kallades Piltdownman-
nen. Fyndet vickte stor uppmirksamhet, men
ocksa skepsis. Studera bilder av Piltdownmannen
och ta reda pd mer om fyndet.

I artikeln Mdinniskans evolution (se Bi-lagan nr 1
2014) beskrivs slaktskapet mellan nutida minn-
iskor respektive neandertal- och denisovamin-
niskor, som ocks4 kan studeras i bioinformatikdv-
ningen Lér kdnna din slikt. Ovningen visar hur
ett slikttrad med antingen minniskan och hen-

nes nirmaste sliktingar eller med méinga olika
arter byggs med hjilp av DNA-sekvenser.

e [ artikeln Miinniskans péils (se Bi-lagan nr 2 2017,
novemberuppslaget) diskuteras kring frigor om
varfor ménniskans harbekladnad ir annorlunda
jamfort med vara nirmaste sliktingar och om hur
evolutionen har gitt till, samt om senare tiders pig-
mentférindringar hos befolkningen i norra Europa.

UTVECKLING AV LAKTOSINTOLERANS

Hur kommer det sig att en stor andel av befolk-
ningen i bland annat Sverige tal laktos i vuxen &lder
medan de flesta i 6vriga delar av virlden ir laktos-
intoleranta? Nir och var uppstod denna skillnad?
Vilka urvalsférdelar medférde denna férméga och
vilket kulturellt samband finns? Ar det samma ge-
netiska forindring i olika delar av virlden som ger
féormaga att tila laktos?

o Vi gor smir, keso och kattmjolk (se Bi-lagan nr 3
2010). Praktiska forsok kring bland annat laktos-
intolerans beskrivs.

o Humans: Lactose tolerance, frain DNA to Darwin.
Statistiska metoder anvinds i den hir dvningen
for att jamfora andelen laktosintoleranta i olika
befolkningsgrupper.

o Lactase Persistence: Evidence for Selection. En 6v-
ning frdn hhmi. Biolnteractive kring minniskans
evolution som innebir analys av genotyp, feno-
typ, kultur och geografi.

ISMANNEN OTZI

1991 fann ett par vandrare en vilbevarad kropp
hogt uppe i Alperna som man forst trodde var nuti-
da, men som senare visade sig vara 5300 &r gammal.
Man kallade ismannen Otzi. Klider och foremal
som han bar med sig, samt skelett, vivnader och
maginnehall har bevarats och lir oss om hur Otzi
levde och hans genetiska bakgrund och egenskaper.

e Vad hade han itit under de sista maltiderna?

e Vilka klider hade han p4 sig och vilka foremal
bar han med sig? Hur var de tillverkade?

e Hur dog han?

e Vad vet man om hans irftliga egenskaper, till ex-
empel sjukdomsanlag?

e Var finns hans nirmaste nutida sliktingar?

q Se Bioresurs hemsida for fullstindiga beskrivningar och lankar: www.bioresurs.uu.se
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LIVETS UTVECKLING

Introduktionsbild: Lokes Slott. Foto: R.B. Pedersen, Senter for geobio-
logi, Universitetet i Bergen, Norge (Relaterad artikel: Anja Spang, Jimmy
H. Saw, Steffen L. Jergensen, Katarzyna Zaremba-Niedzwiedzka, Joran
Martijn, Anders E. Lind, Roel van Eijk, Christa Schleper; Lionel Guy, Thijs
J. G. Ettema. Complex archaea that bridge the gap between proka-
ryotes and eukaryotes. Nature volume 521, pages 173179 (14 May
2015), doi.org/10.1038/nature14447)

Portrdttbild Erik Pelve. Foto: Lena Holm
Portrdttbild Sandra Baldauf. Foto: Joan Strassmann

Figur 1.The Asgard Archaea, Uppsala university. lllustration: Eva Fernandez-
Caceres (Relaterad artikel: Katarzyna Zaremba-Niedzwiedzka, Eva

F. Caceres, Jimmy H. Saw, Disa Backstrém, Lina Juzokaite, Emmelien
Vancaester, Kiley W. Seitz, Karthik Anantharaman, Piotr Starnawski, Kasper
U. Kjeldsen, Matthew B. Stott, Takuro Nunoura, Jillian F. Banfield, Andreas
Schramm, Brett . Baker; Anja Spang, Thijs . G. Ettema. Asgard archaea il-
luminate the origin of eukaryotic cellular complexity. Nature volume 541,
pages 353-358 (19 January 2017). dx.doi.org/10.1038/nature21031)

Figur 2. Ovre delen av figuren: Evolution of Earth's atmospheric oxygen
content through time. Kalla: Timothy W. Lyons, Christopher T. Reinhard,
Noah J. Planavsky. The rise of oxygen in Earth's early ocean and atmosphe-
re. Nature volume 506, pages 307-315 (20 February 2014). Reprinted by
permission from Nature,

Figur 3. Livets trdd. lllustration: Sandra Baldauf
Figur 4-5 Acrasis kona. Foto: Chengjie Fu

Figur 6. Dicty Life Cycle HO1 av Tijmen Stam, IIVQ (SVG conversion),
Hideshi (original version), Wikimedia Commons, GFDL + CC-BY-SA

MANNISKANS EVOLUTION

Introduktionsbild: Den ovanliga grottbegravningen av den 6-arige pojken
"Matojo" (ATP12-1420) fran kopparaldern. Foto: Eneko Iriarte (Relaterad
artikel: Torsten Ginthera, Cristina Valdiosera, Helena Malmstréma, Irene
Urefia, Ricardo Rodriguez-Varelac, Oddny Osk Sverrisdéttir, Evangelia

A. Daskalaki, Pontus Skoglund, Thijessen Naidoo, Emma M. Svensson,

José Marfa Bermudez de Castro, Eudald Carbonell, Michael Dunn, Jan
Stord, Eneko Iriarte, Juan Luis Arsuaga, José-Miguel Carretero, Anders
Gotherstrom, Mattias Jakobsson. Ancient genomes link early farmers from
Atapuerca in Spain to modern-day Basques. PNAS September 22,2015
112 (38) 11917-11922. doi.org/10.1073/pnas. 1509851112)

Portrattbild Mattias Jakobsson. Foto: Mikael Wallerstedt

Figur 1. Demographic model of African history and estimated divergences.
Kalla: Schlebusch CM, Malmstrém H, Ginther T, Sjodin P Coutinho A, Edlund
H, Munters AR Vicente M, Steyn M, Soodyall H, Lombard M, Jakobsson M.
Southern African ancient genomes estimate modern human divergence to
350,000 to 260,000 years ago. Science. 2017 Nov 3;358(6363):652-655. doi:
10.1126/science.aao6266. Texten i figuren dr dversatt av Bioresurs.

Figur 2. Migration scenarios into postglacial Scandinavia. Kalla: Giinther

T, Malmstrom H, Svensson EM, Omrak A, Sanchez-Quinto F, Kiling GM,
Krzewinska M, Eriksson G, Fraser M, Edlund H, Munters AR, Coutinho A,
Simdes LG, Vicente M, Sjélander A, Jansen Sellevold B, Jergensen R, Claes

P Shriver MD,Valdiosera C, Netea MG, Apel J, Lidén K Skar B, Stord |,
Gétherstrom A, Jakobsson M. Population genomics of Mesolithic Scandinavia:
Investigating early postglacial migration routes and high-latitude adaptation.
PLoS Biol. 2018 Jan 9;16(1):¢2003703. doi: 10.1371/journal.pbio.2003703.
Figuren dr modifierad av Bioresurs.

Figur 3. Portabelt ancient DNA-labb. Foto: Mattias Jakobsson

Figur 4. Utgravning vid Ajvide, Eksta socken, Gotland. Foto: Goran
Burenhult

SMITTSPRIDNING OCH -SPARNING
Introduktionsbild: Grasander. Foto: Carola Vahldiek, Adobe Stock

Figur 1. Chlamydae Life Cycle av Huckfinne, Wikimedia Commons
Figur 2. Principer for PCR. Kélla: Bjorn Herrmann

Figur 3. Antal fall av klamydiavarianten nvCT i fyra landsting. Kalla: Bjérn
Herrmann

Figur 4-5. Kontaktmdnster for personer smittade med klamydia. Kdlla:
Bjorn Herrmann

Figur 6. Diagram over sexuella kontakter i relation till avstand. Klla:
Bjorn Herrmann

Figur 7. Subtyper av influensavirus. lllustration: Michelle Wille
Figur 8. Grasand med sindare. Foto: Erik Kleyheeg

MANNISKANS MIKROBIOM
Introduktionsbild: Yoghurt och blabar. Foto: Kaycco, Adobe Stock.

Portrattbild Lars Engstrand. Foto: John Sennett

Figur 1. Mag-tarmkanalen. Eget montage.

Figur 2. Nyttig mat. Foto: Pixelbliss, Adobe Stock.

Figur 3. Ménniskokropp. Foto: 7activestudio, Adobe Stock

Ovriga referenser

Inledningstexterna till varje avsnitt dr skrivna av Britt-Marie
Lidesten. Laborationer och dvningar dr sammanstillda och
utformade av Bioresurs. Fullstdndiga beskrivningar samt lankar
finns pa hemsidan: www.bioresurs.uu.se. Dar finns dven referen-
ser till artiklarna i magasinet.
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