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DNA-statistik

ggr mennesket yngre

Ved hjeelp af en ny metode til at lave statistik pa DNA-sekvenser

har forskere ved Aarhus Universitet vist, at mennesket blev en

selvstaendig art for 4-5 millioner ar siden. Det er noget senere i

evolutionshistorien end tidligere antaget.

Af Mikkel H. Schierup,
Thomas Mailund, Asger
Hobolth og Arne Vollertsen

M Traditionelt har man under-
sogt fossiler og morfologiske
trak for at forstd menneskets
udvikling og historie, men i dag
er det nodvendigt at arbejde
meget mere tverfagligt for at
kaste nyt lys over dette emne.

I et tveerfagligt projekt har
vi ved Bioinformatics Research
Center ved Aarhus Universitet
kombineret genetisk, statistisk
og datalogisk viden i udvik-
lingen af en ny metode til at
tidsfaste, hvornir mennesket
som art skilte sig ud fra men-
neskeaberne. Metoden kombi-

Sammenligninger af 'DNA viser, at mennesket ligner sz'mpczmm mest far de ﬂe:te Szykker

DNA’ vedkommende, men der er ogsi nogle stykker DNA, hvor vi mere ligner gorillaen.

nerer populationsgenetikken og
en matematisk metode kaldet
skjulte Markovkeader (se fak-
taboks). Vi har formuleret og
implementeret den nye statisti-

ske analysemetode og anvendt
den pid DNA-sckvenser fra
mennesket, chimpansen, goril-
laen og orangutangen. Vi har
fundet, at menneskets og chim-

pansen blev selvsteendige arter
for blot 4-5 millioner ar siden.
P4 det tidspunke splittede en
meget genetisk variabel men-
neske-chimpanse-forfader sig i
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Udviklingstrae

To DNA-stykker

Artsdannelse
gorilla

Menneske-chimpanse —»
forfaderarten

Artsdannelse
menneske-
chimpanse

Illustration af menneskeabernes udviklingstrae og de
forskellige historier, som forskellige gener forteeller.
Figuren viser et lille stykke DNA fra mennesket og
det tilsvarende stykke fra de gvrige arter. Chimpan-
sens og menneskets DNA vil finde sammen laengere
tilbage i tiden end det tidspunkt, hvor mennesket og
chimpansen skilte sig ud som selvsteendige arter.
Hvor leenge afhaenger af, hvor mange individer forfa-
der-arten til mennesket og chimpansen bestod af.

Skjulte
Markovkaeeder

En Markovkaede er et system, der opfylder den fulde mands egenskab:
Hvor han gar hen naeste gang er udelukkende bestemt af, hvor han
er nu, og ikke hvor han tidligere har veeret. En skjult Markovkaede
bestar af en Markovkaede af skjulte tilstande og observationer, der er
bestemt af de skjulte tilstande. | vores model er de skjulte tilstande
sleegtskabsforholdene og observationerne er DNA-sekvenserne. Udfor-
dringen er at afkode sleegtskabsforholdene ud fra DNA-sekvenserne.
Hvad er sandsynligheden for, at et stykke DNA stgtter, at menneske
og chimpanse er de neermeste slaegtninge, mens det neeste stykke
DNA stgtter, at menneske og gorilla er de naermeste sleegtninge? Givet
et sleegtskabsforhold, hvad er da sandsynligheden for et bestemt
stykke DNA? Populationsgenetikken giver svar pa begge spgrgsmal;
den beskriver hvordan DNA udvikler sig over tid. Ved hver ny genera-
tion bliver nye mutationer introduceret i arvemassen. Nogle mutationer
bliver fikseret, mens andre bliver udryddet.

lllustration: Hanne Kolding

| det viste eksempel finder det bla stykke fra men-
neske og chimpanse hurtigere sammen end det rgde
stykke. Hvad angar det rgde stykke finder mennesket
sammen med gorillaen fgr det finder sammen med
chimpansen, hvilket betyder at vi har et naermere
sleegtskab med gorillaen for dette stykke DNA. Ana-
lysemetoden, der praesenteres, udnytter netop, at
forskellige stykker af vores DNA pa denne made har
forskellige historier.

to arter. Den ene art har senere
udviklet sig til nutidens men-
neske, mens den anden er ble-
vet til chimpansen.

I de fleste tidligere studier er
artsdannelsen blevet bestemt til
at ligge mellem 5 og 7 millioner
4r tilbage i tiden. Vores resulta-
ter sir derfor tvivl om, hvorvidt
fossile fund, der er dateret som
verende 6 millioner &r gamle,
faktisk er p menneskets udvik-
lingslinje eller snarere stammer
fra menneske-chimpanse-forfa-
deren. Samtidig viser underse-
gelsen, at menneske-chimpanse
forfaderen var meget mere gene-
tisk variabel end mennesket er
i dag. Det tyder p4, at menne-
sket i sin nyere historie m4 have
veret ret tet pd udryddelse.

Slaegtskab mellem

DNA eller art

Ved at sammenligne DNA

fra menneske, chimpanse og
gorilla kan vi bestemme men-
neske-chimpanse-forfaderens
alder. Jo mere menneskets
DNA ligner chimpansens i
forhold til gorillaens, jo len-
gere tid levede menneske-
chimpanse forfaderen. Og
omvendt: Hvis menneskets
DNA er nasten ligesé beslaeg-
tet med gorillaens som med
chimpansens er det tegn pé, at
menneske-chimpanse forfade-
ren kun levede kort tid for den
splittede i menneske og chim-
panse.

I mange 4r var det usikkert,
om gorillaen eller chimpan-
sen var menneskets nzrmeste
slegtning, men med DNA-
sekvenser fra de tre arter og en
fjernere slegtning — en sikaldt
“udegruppe” — kan man opnd
et mere klart billede. I 2001
studerede molekylerbiologerne
Chen og Li 53 korte stykker
DNA fra gorilla, chimpanse,
menneske og orangutang
— hvoraf orangutangen funge-
rer som udegruppen. Chen og
Li observerede, at 31 af DNA-
stykkerne satte mennesket og
chimpansen som nzrmeste
slegtninge, men 10 stykker
placerede mennesket ved siden
af gorillaen, og 12 stykker satte
chimpansen og gorillaen sam-
men. En flertalsafgorelse tyder
alts p4, at mennesket og chim-
pansen er nzrmeste slegtninge,
hvilket ogsd i dag er generelt
accepteret.

Hvordan kan det si vare, at
s mange DNA-stykker peger
pa et andet slegtskab? Svaret
skal findes i populationsgene-
tikken, der beskriver den gene-
tiske forskel, som findes mel-
lem individer fra den samme
art. Hvis forfaderen til men-
nesket og chimpansen havde
mange genetiske forskelle, vil
nogle af disse kunne fores helt
tilbage til forfader-arten for
mennesket, chimpansen og
gorillaen, og det er si muligt,
at mennesket bliver nermere
beslegtet med gorillaen (samt
gorillaen med chimpansen) for
stykker af arvemassens ved-
kommende.



Sleegtskabet mellem de
enkelte stykker DNA er derfor
ikke nedvendigvis lig slegtska-
bet mellem arterne.

En ny metode til analyse af
artsdannelsen

Forskellen mellem de enkelte
geners slegtskab komplicerer
analyse af arternes slegtskab,
men dette kan vendes til en
fordel, fordi forskellene rum-
mer information om artsdan-
nelsesprocesserne, der med
de rette matematiske/statisti-
ske verktojer kan leses ud af
DNAet.

Slaegtskabsforholdene er
skjulte for os, men kan blive
afkodet gennem metoden. Den
skjulte Markovkade scanner
populert sagt henover vores
arvemasse og forteller os pracist
hvor i vores arvemasse, vi mest
ligner en chimpanse, og hvor vi
mest ligner en gorilla. Desuden

er Markov-kaden en ny og pre-
cis metode til bestemmelse af,
hvorndr menneske-chimpanse-
forfaderen blev til de to forskel-
lige arter, vi nu kalder menneske
og chimpanse.

De data, vores undersogelse
bygger pa, bestdr som navnt
af DNA-sekvenser fra men-
nesket og de tre arter af men-
neskeaber. Arvemassen hos alle
de fire arter bestar af omkring
tre milliarder byggesten (nuk-
leotider).

Mens den komplette arve-
masse for mennesket, chimpan-
sen og orangutangen er blevet
kortlagt, har gorillaens DNA-
sekvens varet en flaskehals, da
denne kun er bestemt i brud-
stykker. Dog har vi veret i stand
til at analysere omkring to mil-
lioner nukleotider fra hver art
og derigennem féet detaljeret
et kendskab til flere aspekter

af artsdannelsen for menneske,
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chimpanse og gorilla.

Gorillaens genom forventes
at vare kortlagt senere i 4r, og
pa det tidspunke vil vi kunne
anvende vores metode pd alle
tre milliarder nukleotider i vores
genom. Vi forventer, at vores
metode til den tid kan med-
virke til at besvare spergsmal
som: Hvilke gener/regioner af
genomet har veret underlagt
naturlig selektion i stamfaderen
til mennesket og chimpansen?
Hvor ofte opstir der nye og
bedre varianter af gener i men-
neskets linje? Var artsdannelsen
mellem mennesket og chimpan-
sen en gradvis eller ojeblikkelig
proces?

Menneskets udviklingshisto-
rie er traditionelt blevet forstiet
gennem fossiler og morfologi-
ske trek. Med nye teknikker
giver DNA-sekvenser ogsé et
enestiende indblik i mennes-

kets udvikling. [ |
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Springvis evolution hos blomster

B Nogle blomster har udviklet
lange rorformede sporer, hvor-
fra f.eks. kolibrier kan hente
nektar og derved sorge for
blomsternes bestovning. Hos
nogle blomster er disse spo-
rer exceptionelt lange, og for
at forklare et sddant ekstremt
tilfelde hos orkidearten Angra-
ecum sesquipedale (Bethele-
hemstjerne) foreslog Charles
Darwin i 1862, at et sakaldt
co-evolutionert kapleb havde
drevet hhv. blomsternes sporer
og deres bestoveres tunger til
de imponerende lengder. Han
forudsagde pa den baggrund,
at der mitte findes en art af
svermer, der havde en tilsva-
rende exceptionel lang tunge,
hvilket de feerreste troede pa.
Men faktisk fandt man i 1903
pa Madagascar en svermer
med en snabel pd 22 cm, hvil-
ket bekreftede Darwins forud-
sigelse.

Det interessante ved eksem-
pler pa sidan retningsbestemt
evolution er, at de antyder, at
evolutionen kan vere forudsige-

Blomster hos slegten akaleje har udviklet lange sporer som respons pi
skift i typen af bestovere, som har forskellige lengder af tunger.

lig. P4 trods af Darwins triumf
er “kaplobs-modellen” for at
forklare mekanismerne bag ret-
ningsbestemt evolution dog for-
blevet kontroversiel.

Et nyt studium af de ameri-
kanske biologer Justen Whit-
tall og Scott Hodges viser nu,
at kaplebsmodellen efter alt at
demme ikke forklarer udvik-
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lingen af lange nektarsporer
hos slegten Akeleje (Agguile-
gia). Ved at studere akelejer
har forskerne kunnet vise, at
udviklingen af lengden p4 nek-
tarsporerne pé akelejerne ikke
er sket gradvist, men i spring.
Disse spring er sammenfal-
dende med, at der har vaeret
skift i typen af bestovere — fra
humlebier til kolibrier, og fra
kolibrier til sveermere. Mel-
lem disse skift har lengden af
nektarsporerne hos blomsterne
ikke @ndret sig.

Evolutionen er altsd popu-
leert sagt foregdet mere ensidigt
i dette tilfzelde, idet blomsterne
har tilpasset sig tungeleng-
den pa deres bestovere og ikke
omvendt. Samtidig er det et
interessant eksempel p3, at evo-
lutionen ofte foregér i spring,
hvor de egentlige &ndringer
sker over kort tid i forhold til de
mellemliggende perioder, hvor
der ingen @ndringer sker. M

CRK, Kilde: http://www. mf gov
samt Nature.



