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I r t stigende antal arter og populationer i natu-
ren er truede og i fare for at udde. Hovedar-
sagen er ofte tab af egnede levesteder, som splitter

populationerne op i sma, fragmenterede og sirbare
grupper. Vil vi bevare den biologiske mangfol-
dighed, er det ikke kun vigtigt at bevare arterne:
Det er ogsé vigtigt at bevare den genetiske varia-
tion indenfor arterne, da genetisk variation ger det
muligt for arterne at tilpasse sig over tid. Lokale
populationer af vilde dyr kan have vigtige egen-
skaber som hej modstandsdygtighed overfor spe-
cifikke sygdomme og parasitter, opstaet ved til-
pasning til lokale og potentielt stressende for-

hold gennem naturlig selektion. Derfor kan lokale
populationer vere vigtige for arternes overlevelse
pa langt sigt.
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Mange populationer af vilde dyr og
husdyr er truede af udryddelse.
Genetiske landvindinger, der gar det
muligt at se pa hele genomer fremfor
nogle fa gener, kan hjeelpe i arbejdet
med at bevare de truede dyr.

Nojagtig det samme gelder for husdyr — her er

det ogsa vigtigt at bevare den genetiske variation.
Oprindelige racer af husdyr kan vere serligt til-
passede lokale forhold, fx er husdyrpopulationer i
Norden gennem generationer selekteret for egen-
skaber, der har gjort dem i stand til at tolerere den
kolde og vade vinter efterfulgt af et kort fordr og
sommerszson. Men disse racer kunne ikke matche
“produktionsegenskaberne” i mere vidt udbredte
racer, der blev fremavlet, da udviklingen af land-
bruget for alvor tog fart efter 2. verdenskrig. Der-
for er en rekke lokale husdyrpopulationer i dag i
fare for at blive udryddet. De oprindelige racer kan
besidde egenskaber (gener), der kan vise sig vig-
tige i fremtiden — fx hvis dyrene ma tilpasse sig et
@ndret klima eller i forbindelse med produktion af
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Estimeret antal truede husdyrracer
pa verdensplan i dag (FAO Livestock
Report 2005).
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serlige produkter. Det er blandt incitamenterne til
at bevare disse oprindelige racer.

Fra bevarings-genetik til bevarings-genomik
Heldigvis er der meget, der kan gores, for at mind-
ske tabet af genetisk variation indenfor og mel-

lem arter — bdde i naturen og i husdyrpopulatio-
ner. Dette arbejde trekker pa de mange teknolo-
giske fremskridt inden for genetikken og moleky-
leerbiologien, som har revolutioneret forstelsen af
komplekse egenskaber. Forskningsfeltet “bevarings-
genetik” afloses i stigende grad af “bevarings-geno-
mik”, som er et nyt forskningsfelt i rivende vekst.

I bevarings-genomik fokuserer man pé hele eller
store dele af genomet (dvs. det samlede genetiske
materiale) fremfor pd enkelte gener.

Felles genetiske udfordringer for alle smd bestande
gor, at vi kan drage nytte af viden om vilde popula-
tioner i arbejdet med at bevare husdyr og vice versa.
I naturen kan man normalt ikke styre, hvilke dyr
som reproducerer og med hvem. Indenfor husdyr-
avl har man derimod lang erfaring med at udnytte
information fra stamtavler til at styre avlen — ofte
med hgjere produktion for pje. Analyseverktojer,
som er udviklet til brug i husdyravlen, kan udnyt
tes i arbejdet med at reducere tabet af genetisk vari-
ation i vilde populationer med kendt slegtsskab.
Med genomiske data kan man dog meget mere. Fx
kan man vurdere, hvilken af to helsoskende med
samme kon der vil veere mest egnet som forzlder,
hvis mélet er at maksimere den genetiske variation
i den neste generation eller at fremme givne egen-
skaber. Hvis man kun ser pd stamtreet, vil helsg-
skende af samme kon have samme genetiske verdi.
Men nér vi kigger nzrmere pd dyrenes gener, har
den ene méske arvet et gen, der bidrager til mod-
standsdygtighed overfor sygdom eller pget melke-
produktion, mens den anden ikke har.

Genetisk redning i naturen
I arbejdet med at bevare vilde populationer har
genomiske data bidraget til et gennembrud i for-
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valtningen. Ud fra genomiske profiler kan man £3
information om slegtsskab mellem individer og
derudfra konstruere stamtraer og vurdere popu-
lationers storrelse. Alt sammen kan foregd uden at
forstyrre dyrene, da der er udviklet teknikker til at
ekstrahere DNA af god kvalitet fra fx hir og affe-
ring. Informationen kan derefter bruges til at iden-
tificere populationer, hvor den genetiske variation er
faretruende lav.

Man har en del erfaringer med “genetiske rednings-
aktioner” af truede vilde populationer, hvor man
har tilfert individer fra lignende (og om muligt,
geografisk nert beliggende) habitater for at oge den
genetiske variation og antallet af individer og der-
med populationens chance for at overleve. Fx lavede
man i 1990%rne en sidan redningsaktion for Flo-
rida-panteren, en underart af panter. Der var den-
gang kun fa individer af Florida-panteren tilbage,
og en stor andel led af indavlsdepression i form af
morfologiske abnormaliteter og lav reproduktions-
evne. Beslutningen om at tilfere populationen indi-
vider fra en anden underart var kontroversiel. Spe-
cielt fordi man matte helt til Texas, hvor bide klima
og habitat generelt er anderledes, for at finde den
nzrmeste donorpopulation. Projektet synes alligevel
at have veret vellykket, og panterpopulationen og
dens udbredelse i Florida er nu eget.

Husdyr og genetisk redning

I dag er der stigende interesse for de unikke geneti-
ske varianter og egenskaber, som findes i de lokale
husdyrracer. Et dansk eksempel er sortbroget jysk
malkekvag, som var vidt udbredt i Jylland fra mid-
delalderen og indtil midten af 1900-tallet. Vi har
undersggt genomet fra en nulevende linje af denne
race (Kortegaard-linjen). Specifikt har vi stude-

ret sakalde homozygote blokke i genomet, hvilket
er sammenhangende omrider, hvor et givet indi-
vid har modrtaget de samme alleler (dvs. den samme
variant af et givet gen) fra begge forzldre. Disse
blokke kan have varierende leengde, og leengere seg-
menter tyder pé indavl, som er foregdet indenfor de
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Resultater fra analyser af homozygote blokke
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Figuren viser et estimat af den gennemsnitlige procentdel af
genomet, som udggres af homozygote omrader; altsa omra-
der hvor de samme alleler er modtaget fra begge foraeldre,
og der derfor ikke er nogen variation. Disse omrader er i figu-
ren delt op i forskellige bloklaengder. Som eksempel viser
figuren, at genomet i den undersggte bestand af kveegracen
Angus i gennemsnit bestar af ca. 6,5 % homozygote omrader
(mgrkebla kolonne) med leengde pa 1-5 megabaser (1-5 milli-

seneste generationer, mens kortere segmenter skyl-
des tidligere episoder med sterk indavl. Homo-
zygote blokke kan ogsd opsta, nar bestande bliver
grundlagt pa baggrund af relativt f3 individer. Det
vil komme til udtryk i form af mange korte homo-
zygote blokke. Undersagelsen af Kortegaard-lin-
jen viste, at denne linje har langt flere omrider i
genomet med lange homozygote blokke end andre
undersegte kvagracer, hvilket tyder pa sterk indavl
indenfor de seneste 10-20 generationer.

Med detaljerede genom-profiler kan man udforme
avlsplaner, som mindsker tabet af genetisk variation
i populationen. For Kortegaard-linjen vil det i prak-
sis sige, at man kan planlegge parringer, siledes at
slegtskabet mellem dyrene i fremtidige generationer
reduceres mest muligt. I forbindelse med et sddant
avlsarbejde er det vigtig at kortlegge individer med
unikke og sjzldne gener, siledes at disse prioriteres
i avlsarbejdet, samtidig med at man inkluderer en
balanceret representation af afkom fra de dyr, som
reprasenterer linjens egenart. En sddan detaljeret
kortlegning af store omrader af genomet fra et stort
antal dyr er midlertidig omfattende og kostbart. Et
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oner genetiske byggesten). Lange blokke er et typisk tegn pa
nylig indavl. Det sortbrogede jyske malkekveeg af Kortegaard-
linjen har en hgj andel af de lange segmenter (> 10 Mb) sam-
menlignet med kvaegracer som Angus, Belgisk blahvid, Cha-
rolais, Friesian, Hereford, Holstein, Holstein-Friesian, Limou-
sine, og Simmentaler.

vigtigt redskab for Kortegaard-linjen og husdyr-
populationer generelt er derfor muligheden for at
udvelge en mindre men representativ samling af
genetiske markorer og benytte disse som malestok
for genetisk variation, nir man planlegger fremti-
dens avlsarbejde.

Norsk lundehund

Et interessant eksempel pd konkret anvendelse af
genetisk redning hos husdyr er avlsarbejdet med
Norsk Lundehund; en spidshunderace fra den nor-
ske kyst, hvor den traditionelt blev brugt il at jage
lunder (sepapeggjer). Lundehunden bruges ikke
leengere til den traditionelle jagt, men der er stor
interesse i at bevare racen og dens unikke udseende
og egenskaber, som blev fremavlet, si den kunne
bevage sig adret pa stejle fjeldskrenter.

Der er en ekstrem hpj grad af indavl hos lundehun-
den — sandsynligvis stammer den nulevende popu-
lation fra kun to individer. Lundehunden har des-
uden problemer med sygdommen intestinal lym-
fangiektasi (medfodt udvidelse af lymfekarrene

i tyndtarmen), som synes at ramme en vasent-
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Den norske lundehund.

lig storre andel af lundehunde sammenlignet med
andre hunderacer. Derfor er man nu begyndt at
krydse lundehunde med hunde fra beslegtede

racer for at ege den genetiske variation og reducere
indavl og problemerne med sygdom. Der er alle-
rede fodt krydsningshvalpe af lundehund og norsk
buhund, og efter genomstudier overvejer man nu
at krydse norsk lundehund med andre beslegtede
nordiske spidshunderacer som islandsk firehund og
den svenske norrbottenspids.

Krydsningshvalpene vil blive vurderet med hensyn
til fx adfeerd, udseende og sundhedstilstand. Man
gnsker s vide mulig at beholde lundehunderacens
serpreg, samtidig med at man bidrager til at sikre
racens overlevelsesmuligheder pd sigt. Omkostnin-
gerne ved krydsning (i form af mulige @ndringer i
udseende og adfzrd) ma anses for at veere mindre
vigtige end fordelene, i form af mere sunde hunde
og storre genetisk variation i racen.

Genomiske data bruges i denne sammenheang til

at udvelge de bedst egnede racer til krydsning og
til efterfolgende at reducere tab af genetisk varia-
tion og bevaring af de unikke gener, som giver Lun-
dehunden sit serpraeg. For truede lokale husdyrra-
cer og vilde dyr skal man derfor tznke ngje over,
hvilke egenskaber man mest ensker at bevare.

Status quo ma aldrig vaere et mal
Genomisk information har et stort — og endnu
uudnyttet — potentiale i forbindelse med bevaring
af lokale husdyrracer og vilde populationer. Selv

om fagfolk, der arbejder med hhv. husdyr og vilde
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dyr ofte arbejder i parallelle spor og med forskellige
formal, har begge grupper en interesse i at bevare
genetisk variation i sma populationer. Nye moleky-
leerbiologiske verktojer kan dermed komme begge
felter til gode. Fx er genom-verktgjer udviklet til
kveg en stor hjelp i studier af den truede europe-
iske bison. Genetiske markerer i hunde er ligele-
des blevet anvendt pa ulve som verktoj til at vise,
at den ulv, som i 2012 blev spottet i Thy national-
park, stammede fra grenseomridet mellem Tysk-
land og Polen.

En spzndende (og sjzldent veldokumenteret)
mulighed for fremtidigt bevaringsarbejde er, at
lokale landbrugsracer kan bidrage med genetisk
materiale, som kan gge robusthed, foderudnyttelse
og modstandsdygtighed hos racer med storre kom-
merciel interesse. Disse egenskaber erhvervet gen-
nem naturlig og kunstig selektion kan vere bibe-
holdt trods — eller méske netop fordi — racerne er
blevet kommercielt uinteressante. P4 samme maide
vil dyr fra de ofte mere genetisk mangfoldige kom-
mercielle racer kunne tilfore genetisk variation

til de traditionelle racer, inklusive gener som kan
bidrage til produktion af fx mere malk, kod og
uld.

I bevaringsarbejdet skal vi huske, at stazus guo
aldrig mé vere et mil. Miljoer og populationer for-
andrer sig, og vi har en opgave i at sikre, at vilde og
domesticerede arter har mulighed for at @ndre sig i
takt med, at de miljoer, de lever i, 2ndres med stor
hastighed. Det kan genetiske landvindinger hjelpe
til med. [



