Slaegtskab, bioinformatik
og biodiversitet

I 2010 rekonstruerede danske forske-
re som de ferste i verden et genom pa
grundlag af DNA fra en ca. 4.000 &r gam-
mel hartot af et menneske fundet i et lag
permafrost i Grenland. De kunne med
stor sikkerhed fastsl at der var tale om
en mand af en anden afstamning end de
nuvarende grenlaendere, og at der derfor
er sket indvandring til Grenland i flere
omgange. Forskerne kunne ogsd ud fra
hartottens DNA give en ret praecis beskri-
velse af egenskaber hos manden, bl.a. at
han var lille og teetbygget med tendens til
skaldethed, havde brune ejne, merk hud,
skovl-formede forteender og tort arevoks.
Han havde blodtype A rhesus positiv og
var disponeret for at udvikle bestemte
sygdomme, se figur 182.
Sammenlignende DNA-analyser viste at
manden er tettest besleegtet med nule-
vende befolkningsgrupper i det nordestli-
ge Sibirien, og det afslerer at individer fra
dette omrade sandsynligvis er migreret
ostpa til Grenland via Alaska og Canada
for mellem 4.400 og 6.400 &r siden.

For at na frem til denne viden har forsker-
ne fiet bestemt baserekkefalgen af de be-
varede dele af genomet, og derefter har de
analyseret deres data ved brug af bioinfor-
matik som er et nyere tveerfagligt naturvi-
denskabeligt forskningsfelt. Bioinformatik
er sammenligning af biologiske data med
tilsvarende informationer i store databa-
ser. De biologiske data kan fx vaere base-
reekkefelgen af hele genomer eller stum-
per af genomer fra forskellige organismer.

Det kan ogsa vare baserakkefolgen af
RNA-molekyler eller sterre eller mindre
dele af aminosyrerakkefelgen i et poly-
peptid. Bioinformatik er et uvurderligt
redskab til at fastleegge sleegtskab mellem
individer og populationer som historien
om hartotten fra Grenland er et eksempel
pé. Det kan pa samme méde bruges til at
fastleegge sleegtskab mellem forskellige ar-
ter. Sddanne fylogenetiske analyser har i flere
tilfeelde fort til justeringer af vores hidti-
dige opfattelse bdde af hvordan forskellige
levende, men ogs& uddede organismer, er
beslagtet. De seneste ar har bioinformatik
ogsa vist sig anvendelig til at identificere
DNA af ukendt oprindelse. Dermed kan
man f4 sterre kendskab til jordklodens bio-
diversitet, det vil sige dens mangfoldighed
af arter. I takt med at det hele tiden bliver
bade hurtigere og billigere at sekventere
DNA, vokser informationerne i databa-
serne, og muligheden for at sammenligne,
identificere og systematisere vores viden
om organismer og livsformer —som enten
har veeret eller er — stiger derved.

Klassifikation og systematik

I dag tager man det som en selvfolge at
DNA danner grundlaget for vores for-
stielse af livets udvikling og sleegtskabet
mellem levende organismer. Sddan har
det ikke altid veeret. Forst efter 1859 hvor
Darwins evolutionsteori blev offentlig-
gjort, begyndte man at anerkende at de
levende organismer er besleegtede via en
feelles stamform.
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Figur 183. Linnés klassifikationssystem.
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Man har dog siden oldtiden forsegt at be-
skrive og klassificere levende organismer,
og i 1700-tallet opfandt den svenske bota-
niker Carl von Linné et klassifikationssy-
stem som man stadig anvender. Det er et
hierarkisk system hvor Linné grupperede
arter, der havde visse fellestraek i slzgter.
Slegter med fellestreek blev grupperet i
familier, familier blev samlet i ordener, or-
dener i klasser, klasser i rekker, og rakker
blev samlet i riger, se figur 183. Systemet
anvendes som sagt stadig, men det har
faet flere niveauer i hierarkiet efterhdn-
den som man finder nye organismet, som
kan vaere svare at placere inden for de
niveauer som Linné definerede.

Arter har latinsk dobbeltnavn

Sammen med dette klassifikationssystem
udviklede Linné ogsa et sikaldt binomi-
alt system hvor alle levende organismer
£ar tildelt et latinsk dobbeltnavn svarende
til sleegt og artsbeskrivelse. Fx hedder en
ulv pa latin Canis lupus. Dens slegtsnavn
er Canis, og dens artsbeskrivelse er fupus,
Den er i samme slegt som prarieulven
der pa latin hedder Canis latrans. Hun-
den, Canis lupus familiaris, har vist sig at
vaere en underart af ulve idet den godt
kan parre sig med ulve og fa fertilt afkom.
Underarter giver man altsa tre navne.
Canis-slaegten er beslegtet med slegten
Vulpes der fx indeholder den almindelige
rode reev Vulpes vulpes og erkenraven
Vulpes zerda. Begge slegter (Canis og Vul-
pes) tilhgrer familien Canidae (hundefami-
lien) der igen tilherer ordenen Carnivora
(rovdyrene) osv., se figur 184. Ifelge Linné
kunne de levende organismer inddeles i
to riger: dyreriget og planteriget -en ind-
deling man har haft siden oldtiden. Denne
inddeling har man nuanceret sidenhen.
P4 Linnés tid skete klassifikationen af de

Figur 184,

a. Ulv.

b. Praerieulv.
c. Hund.

d. Rgd rev.
e, @rkenrev.
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Figur 185. Videnskabelige ind-
delinger af de levende organis-
mers slegtskab gennem tiden.
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levende organismer pd grundlag af sy-
stematiske observationer af morfologiske
(form) og anatomiske (opbygning} trak
hos organismerne. Denne form for klas-
sifikation bruger man stadig, men den er
i dag suppleret med DNA-analyser, og
det giver indimellem anledning til at om-
debe og flytte arter til nye placeringer i
systemet.

Fra riger til domaner

Ifelge Darwins evolutionsteori fra 1859,
se side 74, er alle arter udviklet fra en fael-
les stamform. S& i den sidste halvdel af
1800-tallet begyndte man at samle alle de
dengang kendte arter i et feelles stamtrze
-~ stadig pi grundlag af morfologiske og
anatomiske traek. I den periode blev bl.a.
kendskabet til mikroorganismer sterre, og
man inddelte derfor de levende organis-
mer i tre riger: dyr, planter og protister.
Protister var et rige der indeholdt de en-
cellede organismer og de mest primitive
af de flercellede organismer. Dette stam-
tree har man siden bygget og justeret vi-
dere p&, og der har veeret forskellige ind-
delinger, se figur 185.

En skelseettende forstdelse af de levende
organismers slaegtskab kom da man i 1937
foreslog en inddeling i to imperier — pro-

karyoter og eukaryoter. Denne inddeling
bruges stadig til at beskrive grundleeg-
gende forskelle i cellers opbygning. Alle
organismer uden cellekerne blev ved den-
ne inddeling udskilt fra protister og fik i
1956 deres eget rige — monera.
Islutningen af 1960’erne blev svampe ud-
skilt fra planteriget. Her bestér forskellen
i at svampe ikke har kloroplaster (gren-
korn), og at opbygningen af deres celle-
vag ogsa er anderledes end planters.

I 1977 blev monera (prokaryoterne) ind-
delt i to grupper, bakterier og arkaeer. For-
skellen pa disse to grupper er den type
lipider de har i cellemembranen og i op-
bygningen af deres cellevag.

Efter 1990 er de fleste forskere derfor eni-
ge om at hovedinddele de levende orga-
nismer i tre domaner ~ bakterier, arkaer
og eukaryoter, se figur 186.

Stamtraeet viser at bakterier er de for-
ste organismer, der blev udskilt som en
selvsteendig udviklingslinje fra den feel-
les stamform. Det skyldes at arkeeer ogsé
har en rakke fallestreek med organismer
i det eukaryote domane, som bakterier
ikke har. Bl.a. er der visse ligheder i den
méide DNA'et er organiseret omkring
proteiner, og i den mdde transskriptio-
nen foregar pa.

Chatton | Copeland Whittaker Woese et al. Woese et al. '
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Bakterier

- Cirkulaere
kromosomer

+ Simple ribosomer

- Lipider i membranen
er organiseret i et
dobbeltlag

- Grundlzggende
stofskiftesystemer

ILLijdvi klet |

Arkaer

- Lipider i membranen
er organiseretiet |~
bredt enkeltlag

+ DNA's organisering
er mere kompteks

- Aflasning af DNA
til RNA er mere

kompleks J

Falles stamform

Skal man tilbage til riger eller imperier?

Nogle forskere mener at udskillelsen af
arkaer som et selvsteendig domeene er
overdrevet sammenlignet med andre
store og grundlzggende forskelle som
man fx ser mellem eukaryote organis-
mer. Undersagelser af arkaers genomer
viser typisk at de har ca. 43 % af deres
genom felles med bakterier og kun ca.
13 % af deres genom felles med euka-
ryoter. Resten er felles for alle levende
organismer. Ser man pa eukaryoterne
er det en stor og meget blandet gruppe.
Udviklingen af den eukaryote celle viser
stor variation, bl.a. findes der forskel-
lige typer af mitokondrier, og de mere
primitive eukaryote organismer er lidt
af en rodebutik hvad angér klassifika-
tion. Hvis man sammenligner mere kom-
plekse eukaryoters DNA med hinanden,
fx en plantes DNA med et dyrs DNA, vil
man ogs4 se store forskelle. Kritikerne af

domane-inddelingen kan derfor ikke se
hvorfor man vil opdele prokaryoterne i
to selvsteendige grupper, men ikke euka-
ryoterne. Diskussionen viser at klassifi-
kation er et menneskeskabt system, som
der helt sikkert fortsat vil vare forskel-
lige holdninger til.

Hvor mange arter?

Der er klassificeret ca. 6.500 nulevende
arter af bakterier, knap 300 arter af ar-
keaer og ca. 1,3 millioner arter af euka-
ryoter. Kun en mindre del af disse arter
er klassificeret ud fra kendskab til deres
genom, men andelen vokser hver dag. Af
de klassificerede eukaryote arter er ca. 1
million dyrearter, og ca. 80 % af disse er
insekter, se figur 187 naeste side. Man an-
slar at der findes over 10 millioner arter,
s flertallet er endnu slet ikke klassifice-
ret. Man anslar at 99,9 % af de arter der

Eukaryoter

\

+  Lineare kromosomer

- Kernemembran
- Komplekse ribosomer
+ Yderligere udvikling

med kompleks
organisering af DNA

af aflasningsmeka-
nisme fra DNA til
RNA

Figur 186. De tre domzner.
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Figur 187. Insekter er en stor
og meget forskelligartet gruppe
af organismer.

har levet, er uddede, sd nar man laver et
stamtrae i dag, repraesenterer det kun et
ojebliksbillede set med evolutionsbriller.

Konstruktion af et stamtrae

Alle organismer er beslaegtede pa et eller
andet niveau i livets stamtrze, men man
skal kende deres indbyrdes slaegtskab for
at forbinde dem korrekt i treeet. Nar man
fx inden for den klassiske genetik bruger
stamtrzeer til at vise nedarvning af en ge-
netisk sygdom, er slaegtskabsforholdene
netop kendt. Men nar de ikke er kendt, kan
man i forste omgang bestemme morfolo-
giske og anatomiske forskelle og ligheder
og dernaest bestemme baserakkefalgen
af storre eller mindre stykker RNA eller
DNA - evt. hele genomer. Man kan ogsé
veelge at bestemme storre eller mindre dele
af aminosyrerzkkefelgen af et polypeptid.
Derefter kan man sammenligne resultater-
ne ved hjeelp af bioinformatik, og derved
bliver det muligt at konstruere et fylogene-
tisk stamirz. At stamtreeet er fylogenetisk
betyder, at det er baseret pa slaegtskab.

Genetiske forskelle

Det fylogenetiske stamtrae bygger pa den
forudsetning at der sker mutationer i in-
dividers arvemateriale. Hvis mutationerne
sker i kenscellerne, kan de sendes videre til
naste generation, og pd den made opstar
genetisk variation inden for en art. Muta-
tionerne kan forsvinde igen eller de kan op-
hobes gennem tiden - begge dele pa grund
af selektion ~ og de kan derved udvikle en
artien bestemt retning. Arter kan forsvinde
eller opsplittes i nye arter, og pd den made
sker der over tid evolution.

Forskelle i basereekkefelgen mellem arve-
materialet af reprasentanter fra forskel-
lige arter kan derfor bruges som et mal for
deres slegtskab og som en maleenhed nar
man skal konstruere stamtraeer. Det er dog
ikke helt ligegyldigt hvilke genetiske for-
skelle man bruger til at konstruere traeet.
Forskelle i ikke-kodende dele af genomet
er ofte uden betydning i forhold til evoluti-
onen, mens mutationer der er fremkormnmet
i de kodende dele, kan have sterre konse-
kvenser og over tid fore til udvikling af
nye arter. Mutationer i gener som er helt
afgerende for individernes overlevelse, bli-
ver oftest selekteret bort. Fx er baseraek-
kefolgen i gener der koder for kromoso-
mernes histon-proteiner, meget velbevaret.
Det tolker man som at kromosomernes or-
ganisering er helt afgerende for cellernes
mulighed for at lave korrekt replikation
og celledeling.

Man ma derfor valge hvilke basesekven-
ser man sammenligner, ud fra hvor tat
beslagtet man forventer organismerne er.
Hvis man fx vil sammenligne populationer
inden for den samme art, kan det vaere en
fordel at se pa @ndringer i ikke-kodende
dele af genomet, da der her kan opsta stor
genetisk variation inden for relativt kor-
te tidsrum. Hvis man derimod skal kon-
struere livets stamtrae, som repraesenterer
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Bakterier

slgtskabet mellem arter i de tre domaner,
altsa fiernt beslaegtede arter, ma man tage
udgangspunkt i meget velbevarede base-
sekvenser som — nir de varierer — sand-
synligvis har haft afgerende betydning
for evolutionen. Zndringerne er derved
repreesentative for mange arter, og man
kan derfor tegne de store linjer i stamtrazet.

Flavobacterium heparinum
— Aquifex aeolicus
Thermus thermophilus

Chioroflexus aurantiacus

Escherichia coli {Kolibakterie)
Bacillus subtilis
Synechococcus elongatus
Desutfovibrio desutfuricans

Stamtreeer og genetiske afstande

Figur 188 viser et stamtre konstrueret pa
grundlag af gener for rRNA der anses for
at veere meget velbevarede.

Som man kan se er stamtraeet konstrueret
saledes, at en gren i treeet altid splittes i
to. Forgreningspunktet repraesenterer en
fzlles forfar for de to arter eller grupper

Figur 188, Stamtra der viser
slagtskab mellem levende
organismer fra de tre domaener
eukaryoter, arkzer og bakte-
rier p4 grundlag af forskelle i
rRNA-gener.
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