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Evolution

Den moderne evolutionsteori hvor naturlig selektion er den centrale
mekanisme, blev grundlagt af Charles Darwin (figur 263) i midten
af 1800-tallet. Darwins banebrydende ideer var bl.a. inspireret af de
observationer og indsamlinger af dyr og planter, han udferte pa sin
jordomrejse med skibet H.M.S. Beagle. Vigtigheden af evolutionste-
orien fremgar Klart af titlen pé et essay af biologen Theodosius Dob-
zhansky:

‘Nothing in Biology Makes Sense Except in the Light of Evolution’
Evolutionsteorien er baseret pa en raekke observerbare fakta:

* Levende organismer far flere afkom end der overlever til selv at f&
afkom.

* Der findes feenotypisk variation mellem individer inden for en
art, og noget af denne variation er arvelig.

* Den fenotypiske variation ger at der er forskel pa individers
chance for at overleve og fa afkom.

Darwin argumenterede for at individer med en konkurrencemazssig
fordel i gennemsnit vil fa flest afkom. Konsekvensen vil vere sma
andringer fra generation til generation sa arten gradvist bliver bedre
tilpasset de livsvilkar, der findes i et givent miljs. Mekanismen kaldes
for naturlig selektion.

Figur 263. Charles Darwin.
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Figur 264. Biologisk variation kan fx vaere
forskel i starrelse eller farvemanstre.

Figur 266. Histogram over naebhgjden i en
stikprave pa 100 finker fra Galapagoseen
Daphne Major.
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Biologisk variation

Hvis man ser godt efter, vil man se at der er feenotypisk variation over-
alt i naturen. Selv blandt individer der overfladisk ligner hinanden til
forveksling, er der variation, se figur 264. Denne biologiske variation
kan lidt forsimplet inddeles i to hovedtyper. Den ene type variation
er fx forskelle i blodtyper, lactoseintolerans eller farvetegninger hos
dyr. Feelles for disse er at egenskaben typisk bestemmes af €t eller fa
gener, og at der kun er fa mulige feenotyper. Denne type variation kan
ofte bestemmes med optelling og fx praesenteres som frekvensen af
de forskellige feenotyper, se figur 265. Her vil evolution ses som a&n-
dringer i frekvensen af de forskellige fnotyper i lgbet af en periode.

Blodtype A B AB 0

Frekvens (%) 44 10 5 41

Figur 265. Blodtypefordelingen i den danske befolkning.

Den anden type variation er egenskaber som kan males og vejes, og
hvor der findes et meget stort antal mulige feenotyper. Det kan fx
vaere hojde, bredde, leengde og vaegt af en bestemt legemsdel pa et in-
divid eller af hele individet. Det kan dog ogsa vare mere biokemiske
egenskaber som forskelle i fx enzymers effektivitet. Denne type varia-
tion er ofte bestemt af et samspil af flere forskellige gener. Histogram-
mer er en god made at illustrere denne type variation p4, se figur 266.
Mange biologiske egenskaber vil i et histogram fordele sig med flest
individer med en faenotype der er teet pa middelvaerdien, og gradvist
faerre, jo mere ekstreme faenotyperne bliver. Hvis selektionen er ret-
ningsbestemt, dvs. fx at enten de storste eller mindste individer har
en konkurrencefordel, si vil evolution ses ved at fordelingen gradvist
rykker i den retning, der repraesenterer den bedste tilpasning.
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Naturlig selektion

En afgraenset gruppe af individer der far afkom med hinanden, kal-
des for en population. I naturlige populationer er der normalt et repro-
duktionsoverskud, se figur 267. Reproduktionsoverskud i en popula-
tion medferer en oget konkurrence om plads, resurser og mulighe-
der for at formere sig. De genetiske forskelle mellem individerne vil
medfere en fenotypisk variation i populationen. Denne variation
vil give nogle individer en konkurrencefordel frem for andre. Hvad
enten denne fordel ligger i overlevelse eller evnen til at f4 afkom, vil
konsekvensen vere at disse individer har en storre sandsynlighed for
at give deres gener, og dermed ogsa deres konkurrencefordele, videre
til neaeste generation. Favorable egenskaber vil derfor have en tendens
til at blive hyppigere i populationen. Mindre gavnlige egenskaber
vil tilsvarende forekomme sjeeldnere, se figur 268. Dette kaldes for
naturlig selektion. Konsekvenserne er at populationer lgbende bliver
bedre tilpasset det omgivende milje.

Figur 267. Eksempler pa reproduktionsover-

skud hos planter og dyr.

a. Agern pa et egetree.

b. Blamejse i gang med at fodre et kuld
unger.

¢. Tusindvis af freaeg.

Drkensand @rkensand
med lavasten med lavasten

Figur 268. Tilpasning til det lokale milje
giver forskellige overlevelseschancer. Pels-
farven giver forskellige mus forskellige over-
levelseschancer i de forskellige miljeer pga.
preaedation fra rovfugle.

Sterknet lava Sterknet lava
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Figur 269. Chihuahua og grand danois.
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Det er ikke pa forhdnd afgjort praecis hvilke individer der er bedst til-
passet til disse forandringer. Evolutionsteorien er en sandsynligheds-
baseret teori. Det betyder at sandsynligheden er storst for, at de bedst
tilpassede med tiden udkonkurrerer de andre, men ikke at det nad-
vendigvis sker. Lige meget hvor mange fordele et individ mdtte have,
er der mange tilfeeldigheder der kan afgere, om de overlever lenge
nok til selv at fa afkom eller ej. Generelt er naturlig selektion meget
effektiv i store populationer, mens tilfeldigheder spiller en relativ
stagrre rolle i mindre populationer.

Naturlig selektion tvinger ikke evolutionen i en bestemt forudsigelig
retning mange generationer frem i tiden. Nar miljoet &ndrer sig, vil
helt andre egenskaber maéske blive en fordel. Naturlig selektion vil al-
tid favorisere de individer der er bedst tilpasset det eksisterende milja
pa et givent tidspunkt.

Jordens arter er alle beslaegtede

En af grundideerne i evolutionsteorien er at arter er foranderlige, og
nye arter kan opstd fra eksisterende arter, mens andre arter udder.
Men hvad er en art egentligt, og hvordan afger man om to indivi-
der tilherer samme eller forskellige arter? Det har vist sig vanskeligt
at definere et artsbegreb der dakker alle situationer. For flercellede
organismer anvendes ofte det sikaldte biologiske artsbegreb: To in-
divider er én og samme art hvis de naturligt kan fa fertilt afkom med
hinanden.

Hunde er et interessant eksempel pé at individer indenfor en art kan
have et meget forskelligt udseende. Alle hunde stammer oprindeligt
fra ulve, og hunde og ulve kan stadig fa fertilt afkom med hinanden.
De betragtes derfor stadig som én og samme art. Man inddeler dem
dog typisk i to sdkaldte underarter. Hundene inddeles desuden i en
lang raekke racer der har forskellige kendetegn, se figur 269.

Det biologiske artsbegreb er ret preecist defineret, men i den virkelige
verden er arterne ikke altid s3 klart afgreensede. Der findes fx mange
taetbesleegtede dyrearter der kan fa levedygtigt, men som oftest ikke
fertilt afkom med hinanden. Sddanne afkom kaldes med et felles be-
greb for artshybrider, eller blot hybrider. Muldyr er et godt eksempel
pa en hybrid i dyreverdenen. Hos planterne er hybrider mellem nog-
le arter meget almindelige, og ofte er hybriderne her ogsa fertile.

Man ved ikke med sikkerhed om liv pa jorden er opstdet mere end
én gang. Fossiler og genetiske analyser tyder dog entydigt pd at alle




kendte livsformer nedstammer fra den samme oprindelige encellede
livsform, der levede for mellem 3,5 og 3,8 milliarder ar siden. Jordens
store variation af levende organismer er derefter opstaet og har ud-
viklet sig ud fra denne falles stamform. Det er sket som en naturlig
konsekvens af variation, tilfeldigheder, naturlig selektion og arts-
dannelse. Figur 270 viser en illustration af slagtskabsforholdene for
udvalgte organismer udledt ud fra genetiske data.

Bakterier Arkaeer Eukaryoter
Grenne i
Spirokaeter rtr:édbakterler Methano- svlarrr]npe Dyr

Methano- sarcina Svampe

Proteobakterier bakterier Halo- Planter
Methano- bakterier Gili
Cyano- kokker iliater

bakterier Flagel-

Pyrodictium
% later

Thermo-
toga

Feelles forfar

Mangfoldigheden af levende organismer pé jorden er overveeldende
stor. Det nojagtige antal arter pa jorden kendes ikke, men et nyere
forskningsbaseret bud er ca. 8,7 millioner eukaryote arter pa jorden
med en usikkerhed pa ca. + 1,3 millioner. Af disse er langt de fleste
stadig ukendte og ubeskrevne af videnskaben. Selv i velundersogte
grupper som fugle og pattedyr finder man stadig nye arter, se figur
271.

Artsdannelse

Det er vigtigt at huske at det inden for evolutionsteorien er arten og
ikke individet, som forandres over tid.

Nye arter opstar hele tiden ved en proces der kaldes for artsdannelse.
Det er en kompleks proces der i nogle tilfaelde sker gradvist, og i an-
dre tilfeelde sker relativt hurtigt. Artsdannelsen kan fx starte med at
en gruppe individer af samme art bliver adskilt i to mindre grupper,
der ikke laengere kan medes og fa afkom med hinanden. Mutationer
opstar tilfeeldigt og uafheengigt af hinanden i de to grupper. I labet af
generationer vil de genetiske forskelle pa grund af tilfaeldigheder og
naturlig selektion derfor blive gradvist storre mellem grupperne. Nér

Figur 270. Alt liv pa jorden er beslaegtet.
Overordnet set inddeles levende organismer
i tre forskellige superriger.

z-; N ‘\-‘.\ %

Figur 271. 12017 var den danske forsker
Niels Kaare Krabbe med tif at opdage en ny
kolibriart i Ecuador. Arten med det viden-
skabelige navn Oreotrochilus cyanolaemus
kommer formentlig til at f det danske navn
blastrubet punastjerne.
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Figur 272. Artsdannelse. Adskilte popula-
tioner udvikler sig forskelligt og bliver med
tiden til to forskellige arter.

Figur 273. Hvidklever har det videnskabelige
navn Trifolium repens.
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forskellene bliver sé store at individer fra den ene gruppe ikke leenge-
re naturligt vil kunne fa fertilt afkom med et individ fra den anden
gruppe, er der opstaet to nye arter. Processen er illustreret i figur 272.

Taksonomi — leeren om levende organismers slegtskab

En taksonom er en forsker der arbejder med at klassificere og inddele
jordens mange forskellige organismer i forskellige grupper. Den mest
beremte taksonom var svenskeren Carl von Linné der i 1735 i sit sto-
re vaerk Systema Naturae beskrev og klassificerede et meget stort an-
tal dyr og planter ud fra deres fysiske forskelle og ligheder.

Linné indferte det videnskabelige navngivningssystem hvor alle ar-
ter har et navn, der bestar af to dele. Forste del af navnet viser hvilken
slaegt, den specifikke art tilhgrer. Anden del kan fx beskrive et sarligt
kendetegn ved arten eller henvise til et bestemt sted eller en person,
som arten er opkaldt efter. Sleegtsnavnet skrives altid med stort for-
bogstav, mens den sidste del af navnet skrives med sma bogstaver.
Begge navne skrives i kursiv. Man kan sammenligne det lidt med et
almindeligt navn med fornavn og efternavn, men skrevet med ef-
ternavnet forst. Videnskabelige navne er typisk baseret pa latin. Fx
tilherer hvidklaver og radklever begge slaegten Trifolium som pa la-
tin betyder tre blade, se figur 273. Det videnskabelige navn for det
moderne menneske er Homo sapiens. Navnet betyder at vores art er
en del af slegten Homo, der fx ogsa indeholder nu uddede menne-
skearter som Homo erectus og neandertalerne Homo neanderthalensis.

Linné og mange efterfolgende taksonomer grupperede arter efter
hvor mange fysiske ligheder de havde. Organismer der lignede hin-
anden meget, blev placeret i samme slagt. Slagter der indeholdt
organismer der lignede hinanden, blev grupperet i familier. Famili-
er med mange ligheder blev herefter inddelt i henholdsvis ordner,
Klasser, reekker, riger og superriger. P4 den made kan alle levende or-
ganismer placeres i et hierarkisk system alt efter hvor meget de lig-
ner hinanden. I figur 274 er vist hvordan henholdsvis mennesker og
brun rotte i dag er klassificeret.




Taksonomisk

beskrivelse

Superrige Eukaryota (eukaryoter)
Rige Animalia (dyr)

Raekke Chordata (rygstrengsdyr)
Klasse Mammalia (pattedyr)
Orden Primates (primater)

Familie Hominidae (menneskeaber)
Slaegt Homo (mennesker)

Art Homo'sapiens

(moderne menneske)

I dag er man géet bort fra at klassificere ud fra ydre ligheder og i stedet
géet over til at klassificere organismer efter, hvor taet de er beslaegtede
med hinanden. Meget ofte vil fysiske ligheder og sleegtskab vaere taet
forbundet, men ikke altid. Derfor benytter forskere i dag i hgjere grad
genetiske underspgelser til at undersoge slaegtskabsforhold mellem
arter. Det overordnede princip er at fjernt beslaegtede arter har haft
leengere tid til at udvikle forskelle i deres DNA, end tat beslegtede
arter, Derfor forventer man at arter hvis DNA ligner hinanden me-
get, er teettere beslagtede end arter hvis DNA udviser starre forskelle,
se figur 275.

Undersggelser har vist at @ndringer i DNA'et mellem arter opstar
med en nogenlunde regelmaessig hastighed. Dette fenomen kaldes
for det molekylcere ur. Det molekylaere ur kan kalibreres ved fx at sam-
menligne med fossiler som man kender alderen pd. Derved kan man
oversatte antal forskelle i DNA til et estimat af hvornar arterne ud-
skilte sig fra en feelles stamform.

Darwin argumenterede ogsa for det dengang ret kontroversielle syns-
punkt at mennesket var en art pd linje med alle andre. Ydermere
argumenterede han for at vi sandsynligvis var tet beslegtede med
menneskeaberne. Vi matte derfor have haft en felles forfar for rela-
tivt nyligt. Darwin illustrerede oprindeligt sleegtskab mellem flere

Eukaryota (eukaryoter)

Animalia (dyr)

Chordata (rygstrengsdyr)
Mammalia (pattedyr)
Rodentia (gnavere)
Muridae (aegte mus)
Rattus (rotter)

Rattus norvegicus
(brun rotte)

Figur 274. Klassifikation af mennesket og
den brune rotte.
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Figur 275. Teet beslaegtede arters DNA ligner
hinanden mere end mere fjernt beslaegtede
arters DNA.
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‘7 o 4 forskellige arter som et tree hvor grenspidserne var arter. Grenene
der ledte ud til disse, illustrerede deres falles udviklingshistorie, se
figur 276. Den grundleggende ide gér igen i de stamtraeer, man i dag

= anvender til at repraesentere arters indbyrdes slaegtskab. I dag ved vi
at Darwin havde ret. Menneskets narmeste nulevende slegtninge er
\D C de to chimpansearter. I figur 277 ses menneskets slaegtskab til andre
udvalgte arter. Inkluderer man flere og fjernere beslegtede arter i
stamtreeet, vil gruppen af mennesker og menneskeaber som det for-
ste finde en feelles stamfar med andre aber. Efterfalgende vil aberne
pa tilsvarende vis finde feelles stamfadre med fx pattedyr, fugle, fisk,
insekter, svampe, planter og bakterier. Konklusionen er klar og enty-
dig - alt liv pa Jorden er beslaegtet.

Figur 276. Darwins illustration af arters
slaegtskabsforhold.

P
Menneske

Neandertal
(uddgd)

%

e
Homo erectus

(uddad)

Chimpanse

Dvaergchimpanse

"

Gorilla

Figur 277. Stamtree der viser det moderne " T T T
menneskes narmeste sleegtninge. 7 6 5 4 3 2 1 0 Tidi mio. &
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Darwins finker

Et af de bedst kendte eksempler pa evolution ved naturlig selektion
er en gruppe af tet beslaegtede finker der findes pa Galapagoseerne,
se figur 278. Darwin indsamlede eksemplarer af forskellige finkearter
pa Galapagoseerne. Finkerne kaldes ofte for Darwins finker da det
siges, at de ledte Darwin frem til teorien om evolution ved naturlig
selektion. Finkernes afggrende betydning for Darwins udvikling af
evolutionsteorien er, selvom det er en god historie, dog sandsynlig-
vis en myte der er opstaet i eftertiden.

Figur 278. Eksempler pa finkearter fra Gala-
pagosgerne.

De forskellige finkearter der lever pa Galapagosgerne er et godt ek-
sempel pa bade artsdannelse og naturlig selektion. Genetiske studier
af finkearterne viser at de udger en felles gruppe, der alle nedstam-
mer fra én og samme forfar som formentlig har koloniseret gerne
for fa millioner ar siden. Galapagosgerne er vulkanger der er opstaet
inden for de sidste 4,2 mio. ar, og flere af dem er under en million
ar gamle. Koloniseringen og den efterfglgende udvikling af de for-
skellige finkearter fra en faelles forfar ma derfor vere foregdet relativt
hurtigt. Arsagen til den hurtige udvikling og tilpasning kan vere at
gerne har mange forskellige typer fgde til radighed. De finker der til-
feeldigvis var fedt med en nabstorrelse og naebform der gjorde dem
serligt egnede til at spise en ny type fode, har haft en stor fordel i
kampen for tilvaerelsen. De blev derfor hurtigt talrige pa serne. Med
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Figur 279. Slaegtskab, fadevalg og habitat-
type for finkerne pa Galapagosgerne.

Figur 280. Luftfoto af Galapagoseen
Daphne Major.
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tiden har forskellig fedesagningsadfaerd og fysiske forskelle gjort at
de forskellige typer af finker ikke leengere fik afkom med hinanden.
Derved er der opstaet nye arter der hver isar er tilpasset til en sarlig
niche. Figur 279 viser ssmmenhengen mellem finkernes slagtskab,
deres naebtype og deres primare fadegrundlag.

" Faelles
stamform der
| erindvandret til
A Galapagoseerne [
fra Sydamerika /£

Fedetype

_) Insekter Habitat

) Knopper og frugter @ Treeer
Kaktus og kaktusfre @ lord

) Andre fre ) Kaktus

Vulkangen Daphne Major er med sine kun 4,9 km? en af de mindste
af Galapagosgerne, se figur 280. Hver eneste sommer i perioden fra
1973-2012 udferte forskerparret Peter og Rosemary Grant feltstudier
af finkerne pa gen. Hvert &r indfangede, ringmeerkede, mélte og veje-
de de bl.a. et stort udsnit af finkerne. Pa den made kunne de lgbende
holde gje med feenotypiske @ndringer i populationen. Disse &ndrin-
ger sammenholdt de bl.a. med vejrforholdene og vegetationen pa
@en for en given sason.

Resultaterne af det monumentale studie viser bl.a. at @ndringer kan
g4 meget hurtigt, nar miljoet @ndres, og at disse @ndringer kan til-
skrives naturlig selektion. Figur 281 viser udvalgte resultater fra deres
omfattende undersogelser.
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Figur 281. Terken i 1977 medforte en mar-
kant forandring i fedegrundlaget pa Daphne
Major. Naturlig selektion favoriserede de
finker der havde det kraftigste naeb. Effek-
ten af selektionen kan ses pa den @ndrede
fordeling af naebsterrelse hos de finker der
overlevede, i forhold til populationen som
den sa ud fer terken. Den gennemsnitlige
nabhgjde ndrede sig fra 9,39 mm til 9,67
mm.
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Birkemaleren

Birkemaleren Biston betularia (natsvaermer) er vidt udbredt og findes
i de fleste tempererede egne pa den nordlige halvkugle, inklusiv Dan-
mark. I naturen findes to genetiske varianter af birkemalere, en lys
og en merk, der let kan adskilles, se figur 282. De lyse og morke bir-
kemalere kan fa fertilt afkom med hinanden, sa de tilhgrer samme
art. Genetiske analyser har vist at den mearke farve nedarves som en
dominant egenskab. I 2011 fandt et forskerhold den del af birkemale-
rens DNA der bestemmer birkemalerens farve. Studiet indikerer at in-
divider med den sorte variant alle nedstammer fra ét enkelt individ,
hvori der opstod en mutation der @ndrede birkemalerens grundfar-
ve fra lys til meork.

Figur 282. Den lyse og marke variant af
birkemaleren er ikke lige godt kamufleret i
forskellige situationer.
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Figur 283. Resultat af Majerus seksarige
eksperiment. Den merke variant bliver ofte-
re spist af fugle end den lyse variant i ekspe-
rimentet.
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Mange birkemalere ender deres liv som fade for insekteedende fugle,
og deres evne til at kamuflere sig i naturen er derfor vigtig for deres
overlevelseschancer. For den industrielle revolution var de lyse indi-
vider klart den mest almindelige form. Det skyldtes formentlig at de
lyse varianter var godt kamuflerede i og omkring de lyse birketreeer
eller traeer bevokset med lyse laver. Under den industrielle revoluti-
on medferte store udledninger af sod fra fabrikkerne at birkemale-
rens levesteder @endrede sig. De lyse spattede individer var derfor
ikke leengere s& godt kamuflerede som tidligere. Det var de sjaeldnere
meorke varianter til gengeeld, og de fik derfor en stor konkurrencefor-
del. De mgrke varianters relative hyppighed steg derfor hurtigt og
markant. [ 1970’erne indferte man en skrappere miljglovning og for-
mindskede derved udledningen af sod markant, sa treeerne og laver-
ne igen begyndte at f& deres naturlige lyse farver tilbage. Konsekven-
sen af denne @ndring i miljget er at de lyse individer nu igen har en
konkurrencefordel. Deres relative hyppighed i forhold til de marke
varianter har da ogsa vaeret stot stigende siden 1970’erne.

Birkemaleren har veeret anvendt som et skoleeksempel pa evolution
gennem naturlig selektion i drtier. Det er derfor vigtigt at de viden-
skabelige beviser understotter forklaringen. Den engelske biolog
Michael Majerus udferte i perioden fra 2001 til 2007 et delvist kon-
trolleret feltstudie for at eftervise at de lyse birkemalere virkelig har
en konkurrencefordel i forhold til de merke birkemalere i et ikke for-
urenet miljg. Han indfangede bade lyse og merke varianter af birke-
maéleren i et antal der svarede til deres relative antal i lokalomradet.
Derefter udsatte han dem om natten ved et birketrae der var omgivet
af et tetmasket net, s birkemalerne ikke kunne flyve vek fra traet.
Birkemadlerne fik lov til at saette sig hvor de naturligt ville p4 traeet,
og ved solopgang blev nettet fjernet. Birkemalere flyver normalt ikke
om dagen sa hvis de forsvandt fra traeet i lobet af dagen, skyldtes det
med stor sandsynlighed at de var blevet spist af fugle eller andre rov-
dyr. Baseret pa dette tidskreevende og omhyggelige studie kunne Ma-
jerus udregne sandsynligheden for overlevelse hos henholdsvis lyse
og merke varianter. Han fandt at overlevelseschancen er markant
bedre for de lyse end de morke individer i det nuvearende miljg. Ud-
valgte resultater fra eksperimentet er vist i figur 283.




Multiresistente bakterier

Et aktuelt eksempel pa vigtigheden af at forsta naturlig selektion
finder vi pa landets hospitaler. Flere hospitaler beretter at patienter
far bakterieinfektioner, det ikke leengere er muligt at behandle med
penicillin eller mange andre former for antibiotika. Disse bakterier
kaldes med en samlet betegnelse for multiresistente bakterier.

Et af de sterste problemer er de methicillinresistente stafylokokbak-
terier af arten Staphylococcus aureus (MRSA). S. aureus er en bakterie
der findes naturligt pd menneskers hud. Hvis bakterien kommer ind
i kroppen via sar eller slimhinder, kan den fordrsage alvorlige infek-
tioner der ubehandlet i vaerste tilfaelde kan medfere deden. Tidligere
har man kunne behandle infektioner med S. aureus med mange for-
skellige typer antibiotika. Sddan er det ikke altid leengere pa grund af
resistensudvikling. Figur 284 viser hvordan flere og flere far konstate-
ret infektioner med MRSA.
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S. aureus-bakterier har tilpasset sig livet i et hospitalsmilje hvor anti-
biotika ofte findes i store mangder. Nogle af disse bakterier har ud-
viklet resistens overfor mange af de almindeligt benyttede antibioti-
ka og har derved gjort behandlingsmulighederne markant darligere.

Ved at dyrke bakterier pd en agarplade hvor der er tilsat forskellige
typer antibiotika, er det muligt at undersege om en bakteriestamme
er resistent over for et eller flere antibiotika. Figur 285 viser resultatet
af en sddan test.

Figur 284. Antal sygdomstilfzelde med MRSA
i perioden 2007-2019.

Figur 285. Test af bakteries antibiotikaresi-
stens. Jo sterre inhiberingszonen rundt om
en antibiotikatablet er, jo mere sensitiv er
bakterien for det givne antibiotika.
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Figur 286. Antibiotikaresistensgener kan
overferes fra én bakterieart til en anden via
plasmidoverfarsel mellem bakterierne.
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Udvikling af resistens

Bakterier findes i ekstremt store antal, og nogle arter kan have en
generationstid pa helt ned til 20 minutter under optimale forhold.
Nér man behandler en patient med antibiotika, dreebes de fleste af pa-
tientens bakterier der er modtagelige overfor det valgte antibiotika.
Indimellemn opstar der tilfaeldige mutationer i en eller flere bakterier
der gor, at de bliver mindre modtagelige overfor et bestemt antibioti-
kum. Sadanne bakterier vil have en stor konkurrencefordel i forhold
til ikke resistente bakterier. De vil derfor hurtigt udkonkurrere de
ikke resistente bakterier i et miljg hvor der bruges meget antibiotika.
Nogle bakterier er desuden i stand til at optage eller udskille plasmi-
der og derved udveksle arvelige egenskaber med hinanden pa tvears
af artsbarrierer. Pa den made kan resistens mod forskellige typer anti-
biotika hurtigt spredes mellem bakteriearter, se figur 286.
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Smal- og bredspektret antibiotika

Antibiotika kan inddeles i to hovedtyper, de smalspektrede og bred-
spektrede. Smalspektrede antibiotika som fx penicillin har det til feel-
les at de kun slar bestemte typer af bakterier ihjel. De mere generelt
virkende bredspektrede antibiotika kan derimod drabe nasten alle
typer af bakterier. Hvis man ved hvilken bakterie der er arsag til en
infektion, anvendes helst en egnet type smalspektret antibiotika.
Fordelen ved disse type antibiotika er at de ikke draber s mange af
patientens egne gavnlige bakterier, og det mindsker risikoen for at
der udvikles resistens.

Evolution og naturlig selektion i virus

Virus formerer sig ved at inficere en celle og udnytte denne og dens
celluleere maskineri til at danne nye viruspartikler. Virus er normalt
tilpasset formering i sarlige celletyper i en specifik art. Det er derfor
sjeldent at virus har held med at inficere en anden art, og dermed
krydse artsbarrieren. Det sker dog en gang imellem, og det kan have
meget store konsekvenser for den nye vart. Hiv-virus er et godt ek-
sempel. Evolutionare analyser har vist at hiv stammer fra et andet




virus som har krydset artsbarrieren fra chimpanser til mennesker i
starten af det tyvende arhundrede. Hiv-virus har s& formentlig cir-
kuleret i et meget lavt antal i mennesker i et halvt arhundrede for det
fra slutningen af 1970’erne gav ophav til den verdensomspandende
hiv-epidemi, der stadig hvert r dreeber op mod en million menne-
sker pa verdensplan.

Naturlig selektion i virus

Generelt er evolution gennem naturlig selektion meget hurtigere i vi-
rus, end i den veert de inficerer. Det skyldes bl.a. at virus typisk har en
meget hurtigere generationstid end verten. Desuden er mutations-
raten isar i RNA-virus meget hoj. Der opstar derfor hele tiden mange
nye mutationer og derved ogséa ny feenotypisk variation. Langt de fle-
ste mutationer vil ogsa hos virus veere skadelige. Pa grund af den sto-
re populationssterrelse og hurtige generationstid vil potentialet for
at der indimellem opstar mutationer, der er gavnlige for virus, dog
vaere stor. Gavnlige mutationer kan fx veere mutationer der eendrer
pa et overfladeproteins struktur, s veertens immunforsvar ikke laen-
gere kan genkende viruspartiklen. Det kan ogsa vare en fordel for
virus hvis der opstar mutationer, der gor viruspartiklen i stand til at
inficere en ny type celle eller en helt ny veert.

Influenzavirus

Neesten alle mennesker bliver smittet med influenzavirus flere gange
i lebet af livet. I de fleste tilfeelde er sygdommen ubehagelig, men i
lebet af en uges tid bliver hovedparten heldigvis helt raske igen. I na-
turen findes fire forskellige hovedtyper af influenzavirus (A, B, C og
D). Sygdom hos mennesker skyldes infektion med enten type A eller
B, og det er type A der giver de store influenzapandemier. Influenza-
virus A kan inficere flere arter af pattedyr, fx ogsa svin. Den sterste
diversitet af influenzavirus A findes dog i fugle, og derfor mener man
ogsa at fugle er de oprindelige veerter for influenzavirus A.

Figur 287 viser opbygningen af en influenza A viruspartikel. Arvema-
terialet bestér af 8 sma stykker enkeltstrenget RNA. Samlet set bestéar
RNA-genomet af ca. 14.000 nucleotider. De enkeltstrengede RNA-
sekvenser indeholder hver isar kun opskriften pa ét enkelt eller fa
gener. ] en evolutioner sammenhang er de to gener der koder for in-
fluenzapartikiens to overfladeproteiner, neuraminidase (N) og hemag-
glutinin (H), saerligt vigtige. Det skyldes at menneskets immunforsvar
bl.a. kan genkende og danne et immunrespons imod disse overfla-
deproteiner, eller antigener som de ogsa kaldes. Immunforsvaret vil
i lebet af nogle uger hvis vaerten ellers overlever, normalt medfore
at vaerten udvikler immunitet mod det specifikke virus. Det gor at

Influenzavirus

H-overfladeprotein
N-overfladeprotein

Virusarve-
materiale

Figur 287. Opbygningen af en influenza A

viruspartikel.
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Figur 288. Stamtrae der viser den genetiske
lighed mellem H-gener fra udvalgte influen-
za A virus fra forskellige ar. Bemaerk hvordan
virus fra naerliggende ar som oftest ligner
hinanden mere, end virus hvor der er flere ar
imellem dem.
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virus ikke leengere kan formere sig effektivt i denne veert. Immunitet
mod en specifik influenzavariant kan ogsa opnas ved vaccination. P4
grund af vigtigheden af de to overfladeproteiner inddeles og navn-
gives influenzavirus efter hvilke hovedtyper af disse to overfladepro-
teiner de danner. I mennesker findes pt. primart influenzavirus af
typen H3N2 og HIN1. Hos fugle findes der mange flere typer.

Influenzaepidemier

RNA-virus som influenza har generelt en meget hgjere mutations-
rate end DNA-baserede virus og levende organismer. Influenza A
virus muterer med en gennemsnitlig rate pa ca. 10° mutationer pr.
nucleotid pr. celleinfektion. Det lyder maske ikke af meget, men til
sammenligning er mutationsraten i menneskers DNA ca. en faktor
tusind lavere. Derudover er det vigtigt at huske at influenzavirus in-
ficerer et meget stort antal celler, nar de inficerer en vert som fx et
menneske. Sa selvom genomet kun er ca. 14.000 nucleotider, vil der i
hvert eneste menneske der bliver smittet, opsta flere nye mutationer.
Hvis en viruspartikel har mutationer der a@ndrer pé strukturen af H-
eller N-overfladeproteinerne, kan det i nogle tilfaelde give denne nye
type virus en evolutionzer fordel. Det vil potentielt gore den i stand
til at inficere en vert der tidligere har veeret smittet og dannet im-
munitet overfor en lignende, men ikke helt identisk influenzavirus.
Konsekvensen bliver det vi kalder for antigendrift, som blot betyder at
influenzavirus lgbende og gradvist eendrer strukturen pa sine H- og
N-overfladeproteiner. Sammenligner man fx hemagglutinin-genet i
influenzavirus fra forskellige ar med den spanske syge, kan man dan-
ne et stamtree i stil med det vist i figur 288.
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De smé genetiske aendringer fra ar til ar er arsagen til at man f& ar
efter at have varet smittet med influenza, mister sin immunitet og
igen bliver modtagelig overfor smitte. Individer i en population bae-
rer derfor rundt pa varierende grad af immunitet til en given type in-
fluenzavirus, afheaengig af hvornar de hver iseer sidst har veeret smit-
tet. Normalt vil der derfor kun vaere en mindre andel af befolkningen
der bliver smittet i de arligt forekommende influenzaepidemier. An-
tigendrift er arsag til at influenzavacciner kun giver beskyttelse i ét
eller fa ar, og man derfor hvert ar er nedt til at udvikle nye specifikke
influenzavacciner med udgangspunkt i hvordan influenzavirus har
udviklet sig.

Influenzapandemier

Hvis en epidemi spreder sig til en hel verdensdel eller mere over et
kort tidsrum, kaldes det for en pandemi. Figur 289 viser influenza-
pandemier fra det tyvende drhundrede. Den mest alvorlige influen-
zapandemi foregik i perioden 1918-1920 og kaldes ogsa for den span-
ske syge. Man ved ikke praecist hvor mange mennesker der mistede
livet pa grund af pandemien, men det vurderes at det var mindst 17
millioner, og formentlig mange flere. En af de primeere arsager til at
netop denne influenzavirus kunne sprede sig sa hurtigt og effektivt
over hele verden, var at den sandsynligvis havde en kombination af
H- og N-overfladeproteiner (H1N1), som ingen mennesker pa davee-
rende tidspunkt havde opbygget immunitet mod.

Navn pa Arstal Subtype Estimeret antal Figur 289. Data fra udvalgte pandemier med
pandemien dede mennesker influenza A virus.
(millioner)
Den spanske syge 1918-1920 H1N1 17-100
Asiatisk influenza 1957-1958 H2N2 1-4
Hong Kong 1968-1968 H3N2 1-4
influenza

Hvordan og i hvilken art den spanske syge opstod inden det gav op-
hav til den verdensomspandende pandemi, er stadig ikke helt afkla-
ret. I 2005 lykkedes det forskere at udvinde og bestemme det kom-
plette arvemateriale af influenzavirus fra lig af mennesker der dede
under den spanske syge. Genetiske og evolutionare undersggelser
viser at alle 8 RNA-segmenter mest ligner nogle, man finder hos in-
fluenzavirus i fugle. Det er derfor nerliggende at konkludere at den
spanske syge formentlig skyldtes en fugleinfluenza, der har krydset
artsbarrieren og smittet mennesker. Hvordan og hvorndér dette prea-
cist er sket, vides endnu ikke med sikkerhed. Analyserne tyder pé at
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Figur 290. Antigenskift kan opsté nar en cel-
le samtidigt inficeres med to influenzavirus
med forskellige H- eller N-gener.
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virus formentlig er sprunget fra fugle til pattedyr for 1918. Man arbej-
der p4 at forsta hvilke mutationer og tilpasninger der skulle til, for en
fugleinfluenzavirus kunne sprede sig sa effektivt blandt mennesker
som det var tilfaeldet.

Ved flere andre pandemier ved man at de skyldes en slags mosaik-
virus. En s&édan mosaikvirus opstar ved at to forskellige viruspartikler
inficerer én og samme celle. Det kan ske i menneskeceller, men ogsa i
andre pattedyr og i fugle. Nar der dannes nye viruspartikler i den in-
ficerede celle, kan der opsta en viruspartikel der indeholder en blan-
ding af RNA-segmenter fra de to inficerende viruspartikler, se figur
290. Derved er der blevet skabt en helt ny variant af influenzavirus.
Hvis denne nye variant har en ny kombination af H - og N-overflade-
proteiner, kaldes det et antigenskift. Antigenskift er observeret flere
andre gange i historien og har medfert epidemier og pandemier af
varierende storrelse og dedelighed.

Den asiatiske influenza der opstod i 1957, var forarsaget af en
H2N2-virus. Denne menes at vaere fremkommet ved et antigenskift
hvor en stamme af influenzavirus der allerede cirkulerede hos men-
nesker, bl.a. fik udskiftet sin H- og N-gener med nye varianter fra en
fugleinfluenzavirus.




Coronavirus i dyr og mennesker

Evolutionere analyser af genomsekvenser fra SARS-CoV-2 som forar-
sager sygdommen COVID-19, har vist at det er en type coronavirus
hvis naturlige veertsorganisme formentlig er en flagermus, se figur
291

Der findes flere forskellige typer coronavirus der kan inficere men-
nesker, og det vurderes at mellem 10-15 % af alle forkelelser i verden
skyldes en type coronavirus. Udover SARS-CoV-2 er SARS-CoV for-
mentlig det mest kendte.

SARS-CoV giver sygdommen SARS i mennesker og var arsag til en
mindre, men meget alvorlig epidemi i perioden fra 2002 til 2004.
Under den verdensomspandende epidemi blev i alt 8422 diagnos-
ticeret med sygdommen. Ud af disse dede ca. 10 % af sygdommen,
men for smittede personer over 60 ar var dedeligheden helt oppe pa
omkring 50 %. Sygdomsudbruddet blev bremset i lgbet af 2004, og
der er ikke set nogle sygdomstilfaelde med SARS-CoV i mennesker si-
den da. Evolutionere analyser har vist at SARS-CoV formentlig op-
rindeligt stammede fra flagermus. Undersegelser af forskellige patte-
dyr bl.a. pa kinesiske markeder viste at flere andre slags pattedyr ogsa
var inficeret med SARS-CoV, se figur 292. Hvordan virus pracist er
sprunget fra flagermus til mennesker og de andre pattedyr, og hvor-
vidt et andet pattedyr har veeret den direkte kilde til menneskesmitte
eller omvendt, er stadig ikke endelig afklaret.

I 2020 blev verden ramt af en verdensomspandende pandemi med
et nyt coronavirus der har fdet navnet SARS-CoV-2. Virus er et coro-
navirus der genetisk set minder noget om SARS-CoV, der gav ophav

Figur 291. Flagermus er den naturlige vaert
for mange slags coronavirus og formentlig
ogsa for SARS-CoV-2. Her vises en art af
hesteskonaeseflagermus (Rhinolophus affi-
nis) som er den art, hvor man har fundet
det coronavirus der genetisk set mest ligner
SARS-CoV-2.

Figur 292. SARS-CoV blev fundet i flere for-
skellige pattedyr, herunder bl.a. den maske-
rede palmecivet (Paguma larvata).
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Figur 293. Mink kan smittes med SARS-
CoV-2. | sensommeren 2020 blev en ny
mutation kaldet Cluster-5 fundet i SARS-
CoV-2 i danske mink. Denne variant af virus
blev efterfalgende ogsa fundet i mennesker
i Danmark.
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til SARS-epidemien ca. 15 ar tidligere. I oktober 2020 var mere end
40 millioner mennesker registreret som smittede, og pandemien var
stadig i veekst i mange lande i verden.

Vaccineudvikling tager normalt mange ar. Selv nar man star med et
bud pa en vaccine, kan den forst godkendes efter grundige feltstu-
dier af vaccinens effektivitet og mulige bivirkninger. Hastigheden
pa vaccineudviklingen ndede nye hejder under pandemien med
SARS-CoV-2. Allerede f& méneder efter pandemiens opblussen blev
vaccinekandidater testet pé frivillige mennesker. En af de potentielle
udfordringer med vacciner mod SARS-CoV-2 er at den som alle andre
RNA-virus har en hej mutationsrate. Derved er potentialet for anti-
gendrift til stede. SARS-CoV-2 kan ogsa smitte andre pattedyr som fx
mink, se figur 293. Hvis virus med mutationer der er opstaet i andre
dyr, igen smitter mennesker, kan det potentielt ogs bidrage til anti-
gendrift. Det er derfor muligt at det kan blive nedvendigt lobende at
opdatere og teste funktionelle vacciner fra ar til &r for at sikre deres
effektivitet og sikkerhed.
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