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GENETISK VARTATION - NYCKELN TILL
ANPASSNING OCH OVERLEVNAD

LINDA LAIKRE ¢& KERSTIN JOHANNESSON

Nir biologisk mangfald eller biodiversitet
nimns tinker de flesta pd en mangfald
av arter. Men minst lika viktig 4r den gene-
tiska variation som finns inom arter. Gene-
tisk variation — eller genetisk mangfald — ar
variation pa dna-niva och den finns inom och
mellan bestind av arter. Denna del av biolo-
gisk mingfald hiller nycklarna till bestin-
dens lingsiktiga dverlevnad. Har de tillrick-
lig genetisk variation for att kunna anpassa
sig till de allt snabbare miljoforindringarna?
Detta ir knickfrigan som behéver komma i
okat fokus nu i klimatkrisens tidevarv. Arters
och hela ekosystems framtid vilar pa en bas
av dna-variation som borgar for lingsiktig
overlevnad och resiliens. Den vetenskapliga
kunskapen om hur genetisk méingfald kan
sikerstillas finns, men praktisk forvaltning
har linge slidpat efter. Det finns dock ljus i tun-
neln — Sverige ser just nu ut att ta ledartrdjan
nir det giller att integrera genetisk variation i
overvakning och forvaltning.

VARIATION INOM ARTER
— ERKANT VIKTIG
SEDAN DARWIN

Fram till 18oo-talet ldg vetenskapligt fokus
pd beskrivning av “typindivider” av vixt- och
djurarter. Charles Darwin ochandramed honom
samtida vetenskapspersoner uppmirksammade
dock den variation som finns mellan individer
inom samma art. Beteende, utseende och
fysiologi varierar mellan individer dven om de
tillhér samma art. Inomartsvariationen ir en

grundpelare i Darwins evolutionsteori', &ven om
han aldrig l6ste frigan om vilka mekanismer
som gor att avkomma liknar sina forildrar.
Den néten knickte den 6sterrikiske munken
och irftlighetsforskaren  Gregor Mendel.
Vikten av Mendels upptickter insags forst efter
hans déd i bérjan av 1900-talet di liknande
irftlighetsforskning 4terupprogs av Edit
Saunders och William Bateson.?

Den del av genetiken som fokuserar p3 att
forstd hur bestdnd av djur och vixter fungerar
genetiskt, och hur arvsanlag forindras i fore-
komst och funktion frin generation till genera-
tion, kallas populationsgenetik. Denna forsk-
ningsinriktning tog sin bérjan pa 1920-talet di
Darwins och Mendels upptickter kombinera-
des och lade grunden fér modern evolutions-
teori. D3 lades ocksd den teoretiska grunden
for var moderna bevarandegenetik som mate-
matiskt beskriver begrepp som inavel, forlust
av genetisk variation, genetiskt utbyte mellan
populationer och effekterna av naturligt urval
(= selektion).*

Ett problem med genetisk variation ir att
den ir osynlig f6r 6gat. Endast i begrinsad
omfattning och for vissa karaktirer kan kombi-
nationen av genvarianter hos en individ avgéras
med hjilp av synliga egenskaper. Linge trodde
forskarna att det inte fanns mycket genetisk
variation i naturen. De antog att de flesta

1 Darwin, 1859.
Mendel, 1866.

Bateson & Saunders, 1902.

oo

Wright, 1931.
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Studier pd oring var bland de forsta genetiska studierna av organismer frin naturen som genomfor-
des i Sverige. Foto: Hikan Tundn.

varianter av gener hade rensats bort genom
natutlig selektion, sa att endast det bista anla-
get (vildtypen) fanns kvar. Nya mutationer
trodde man férsvann snabbt om de inte var
bittre in den gamla vildtypen, for d4 ersatte de
denna. Redan p& Darwins tid hade man klart
for sig att dven minniskan kunde kunde selek-
tera pa den variation som fanns inom djur- och
vixtbestdnd. Inom avel och vixtforidling fick
man dirfor forhéllandevis snabbt fordndringar
i ménga egenskaper. Idag vet vi att det finns
oindligt mycket mer variation 4n den som syns
pa utsidan av organismer och att generna sam-
spelar i komplicerade nitverk.

P4 1960-1970-talen kom en ny teknik, den
s kallade elektroforestekniken, som gjorde det
mojligt att mita genetisk variation i gener som
styr proteinbildning i vilda vixter och djur’
Den variation som inte gick att se utanpd indi-
viderna blev nu synlig inne pi laboratorierna
dir resultat av dna-variation visade sig i olika

5 Hubby & Lewontin, 1966; Utter et al., 1973.

proteinvarianter som kunde visualiseras. Tek-
niken var tillricklige billig f6r act medge att
ménga individer kunde analyseras, och i stort
sett alla sorters organismer kunde analyseras.
Nu bérjade forskarna snabbt att kartligga
mingden genetisk variation inom och mellan
bestind for en rad olika arter i naturen.

GENETISK VARIATION
BORJAR TIDIGT
KARTLAGGAS I SVERIGE

I Sverige var Nils Rymans forskargrupp vid
Stockholms universitet tidigt ute med att kart-
ligga genetisk mangfald i naturen i mitten av
1970-talet. Gruppen fokuserade sina studier till
stor del pa laxartade fiskar — 6ring och lax — dir
det gick att f4 kunskap om elektroforestekni-
kens tillimpning genom samarbete med fors-
kare i USA.

Forskarna forvinades over att de hittade
mycket stor genetisk variation och inte minst
tydliga skillnader mellan 6ring frin olika vat-
ten. Till och med inom de extremt smi och
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grunda Bunnersjarna nagra mil vister om
Vilidalen, uppstroms Annsjon, kunde man
med hjilp av en enda proteinbildande gen
urskilja tvd reproduktivt isolerade bestind
av oring som samexisterade.® Nyligen har
moderna avancerade dna-sekvenseringmetoder
bekriftat dessa tidiga resultat. De tva bestdn-
den som lever tillsammans skiljer sig markant i
mingden genetisk variation. Den ena popula-
tionen har ovanligt lig grad av genetisk varia-
tion medan den andra ir vildigt variabel 7

Tidigt konstaterades inom forskningen att
omfattande genetiska forindringar och for-
lust av genetisk variation sker nir fisk odlas
i fingenskap. Detta drabbade till exempel
svenska lax- och oringstammar. Dessa sattes
i odling f6r att kompensera for den naturliga
reproduktionen som férhindrades nir vat
tenkraften byggdes ut i manga ilvar. Resultat
blev att de odlade laxstammarna férindrades
genetiske, forlorade variation och blev inavla-
de.® Eftersom inavel ofta leder till sjukdom,
skador, nedsatt livskraft och liknande nega-
tiva effekter (s& kallad inavelsdepression)
bedémdes detta direkt som allvarligt. Fors-
karna insdg direkt vikten av att genetiska
hinsyn maste tas i naturvirdsarbetet och att
utsittning av genetiskt forindrade bestind
kan ha negativ paverkan pad genetiken hos
kvarvarande naturliga bestdnd. Om genetiskt
forindrade och inavlade stammar sprider sina
gener till naturliga bestdnd kan detta negativt
paverka dverlevnadsformagan.’ Redan under
tidigt 1980-tal piralades behovet av genetiska
hinsyn i fiskeférvaltningen och vikten av att
overvaka genetisk mangfald.©

6 Allendorfetal., 1976; Ryman etal., 1979.
Saha etal., insint manuskript, 2021.

8 Ryman & Stdhl, 1980; Ryman, 1981; Stihl,
1983.

9 Skaalaetal., 2019.

10 Ryman, 1981.

BEVARANDEGENETIKEN
VAXER SOM EN NY
FORSKNINGSINRIKTNING

Den australiensiske genetikern Otto Fran-
kel varnade under tidigt 1970-tal for genetisk
utarmning kopplad till monokulturer av olika
grodor." Tillsammans med Michael Soulé och
andra kollegor skrev han de bécker som blev
startskottet for det nya forskningsfiltet beva-
randebiologi (conservation biology) som vixte
fram i takt med att forlusterna av biologisk
mangfald blev allt mer uppenbara. Hir ingick
genetiken som en central del, och popula-
tionsgenetisk teori utgjorde grunden for flera
riktlinjer som dn idag tillimpas.”

GENETISK VARIATION
— GRUNDEN FOR ALL
BIOLOGISK MANGFALD

Genetisk variation utgors av skillnader pa
dna-nivd. Varje enskild gen har en specifik
plats p&4 dna-molekylen och varje gen har rit-
ningen (koden eller sekvensen) for det protein
som katalyserar en eller flera viktiga reaktioner
i cellen. Tillsammans med 6vriga genetiskt
kodade proteiner bestimmer dessa proteiner
individens olika egenskaper och funktioner.
Genom mutationer — slumpmiissiga forind-
ringar — uppstdr smé skillnader i dna hos
gener. Detta resulterar i att det uppstér varian-
ter av en viss gen. Det vill siga att dna-sekven-
sen kan se lite olika ut trots att genen ir den-
samma. Genvarianter kallas ofta alleler och
forekomsten av alleler, innebir att det finns
genetisk variation (figur 1, nista sida).
Genetisk variation inom arter finns dels
inom individer (om tv4 olika anlag drvts frin
forildrarnaien viss gen), dels mellan individer

11 Frankel, 1970 & 1974.
12 Soulé & Wilcox, 1980; Frankel & Soulé, 1981.



146

inom samma bestind och slutligen mellan
olikabestdnd inom arten. Den genetiska varia-
tionen ir viktig pa bade kort och lang sikt. For
en enskild individ kan birandet av tvi olika
varianter av en viss gen ibland innebira en
fordel ifall det ena anlaget dr bittre 4n det
andra under vissa forutsittningar. Den gene-
tiska skillnaden mellan individer kan vara
nddvindig for fysiologiska, beteendemissiga,
och andra typer av skillnader som behévs for
att interaktionen mellan individer ska vara
optimal.

I ett anpassnings- och dverlevnadsperspek-
tiv for populationen och arten leder férekomst

LAIKRE & JOHANNESSON

av flera genvarianter for samma gen till att
naturlig selektion kan gynna vissa varianter
i en viss miljo och andra i en annan miljo.
Detta brukar kallas lokal anpassning — och
innebir att djur- och vixtbestdnd anpassar sig
genetiske till de specifika forhillanden som
ir kopplade till den geografiska plats dir de
lever. Utan genetisk variation inom arter ir
lokal anpassning oméjlig. Arten gynnas alltsd
av att ha bestind med mycket genetisk varia-
tion som mojliggor att den kan existera i olika
miljer och dirmed ha en storre utbredning.
Den genetiska variationen utgor basen for
evolution av en art eller ett bestind i de fall
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Figur 1. Forutom att det finns genetiska skillnader mellan olika arter s finns det oftast mycket gene-
tisk variation inom en art — detta brukar betecknas som den genetiska nivin av biologisk méangfald.
Den genetiska variationen bestdr av skillnader pi dna-nivé. En enskild gen kan forekomma i vari-
anter som skiljer sig i dna-molekylens sekvens. Sidana varianter av en och samma gen kallas alleler
och symboliseras héiir med en schematisk dna-figur som héir visas med olika fiirg. Genetiska skillnader
forekommer inom individer (individer som har tvd olika varianter av en viss gen), mellan individer
(individer kan bira olika alleler) inom bestind samt mellan bestind. Denna genetiska variation
utgor grunden for all biologisk mangfald. lllustration: Jerker Lokrantz/Azote.



GENETISK MANGFALD

MYCKET GENETISK VARIATION

Stora populationer bibehaller mycket
genetisk variation
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LITE GENETISK VARIATION

Sma, isolerade populationer férlorar
genetisk variation
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¢ Mindre chans till langsiktig dverlevnad
* Ldgre motstandskraft

Figur 2. Bevarandegenetisk forskning iver flera decennier visar att djur- och vixtbestind med mycker
genetisk variation har minga fordelar vad giiller majligher till sverlevnad och anpassning jamfort med
bestind som har lig grad av genetisk variation. I figuren symboliseras genetisk variation med firger.
Varje individ kan béra tvé kopior av varje enskild gen och dessa kan forekomma i olika varianter (si
kallade alleler, hir illustrerade av firgade, symboliska dna-figurer). Ju mindre genetisk variation,
desto simre blir bestindens livskraft och dverlevnadsformaga. lllustration: Jerker Lokrantz/Azote.

forindringar sker i miljén. P4 detta sitt kan
den genetiska variationen betraktas som evo-
lutionens verktygslada. Med mdinga verktyg
finns bittre chans att klara nya utmaningar.
Avsaknaden av genetisk variation inom ett
bestind av en art minskar chansen att de gen-
varianter som skulle klara av ett nytt virus eller
en anpassning till en hdgre temperatur, eller
andra utmaningar, finns tillgingliga. Undan-
taget virus och bakterier och smd encelliga
organismer, kan &vriga organismer heller
inte hoppas pd nya mutationer som tillfér den
variation som behdvs eftersom mutationer
sillan uppstar och i de allra flesta fall sinker
en individs dverlevnadsformaga. Mutationer
ir allesd helt nodvindiga for ace skapa gene-
tisk variation. Men positiva mutationer sker
vildigt sillan och denna evolutionira kraft
verkar dirfor vildige ldngsame. I det korta

tidsperspektiv som minniskan kan éverblicka
ir mutationer inte nagot vi kan hoppas pa for
att dterskapa forlorad genetisk variation bland
véra flercelliga arter. Det tar hundratusentals
generationer att bygga upp genetisk variation
via mutationer. Detta ir en orsak till att det ir
s allvarligt att genetisk variation forloras. Vi
kan inte dterskapa den. Vi méste lira oss att
bevara si mycket som méjligt av den genetiska
variation som den biologiska evolutionen har
skapat under drmiljoner och som ir helt néd-
vindig for fortsatt liv pa jorden.

Idag finns omfattande empiriska beligg
for att stor genetisk variation hos ett bestdnd
ir kopplad till hég anpassningsférmaga, god
motstdndskraft, hog resiliens och god poten-
tial for sdvil kortsiktig (ndgra generationer)
som langsiktig 6verlevnad hos bestandet (figur
2, ovan).
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EN EXPLOSION AV
GENETISKA STUDIER AV
DJUR OCH VAXTER

Idag finns effektiva metoder att kartligga
stora delar av vilda organismers arvsmassa,
och man studerar inte bara de gener som
kodar fér proteiner utan dven mycket av reste-
rande dna-variation och ibland praktiskt taget
all variation som finns hos en individ. Nir
en minniskas hela arvsmassa sekvenserades
(kartlades) for forsta gingen tog det mer dn
tio 4r och kostade 3 miljarder US-dollar och
liknandes vid ett manlandningsprojekt. Idag
tar sekvenseringen ndgra veckor, och kostna-
den ir nagra hundratusen kronor eller ligre
for att f3 fram en kartliggning av arvsmassan
hos en art (ett s& kallat referensgenom, genom =
hela arvsmassan hos en art, uttalas "jenddm”).
Nir sedan individer ska provtas och sekven-
seras for att till exempel 6vervaka den gene-
tiska mingfalden ir sjilva sekvenseringen inte
dyrare 4n insamlingen av vivnadsprover fran
individer.

NAGRA EXEMPEL PA VAD
VI VET OM GENETISK
VARIATION HOS SVENSKA
DJUR OCH VAXTER

I Sverige har hittills 6ver 500 arter studerats

genetiskt.” Sammanstillningar av  dessa
vetenskapliga studier har kontinuerligt gjorts
av forskare pd uppdrag av Naturvardsverket'
eller fritt f6r vetenskaplig publicering.”

De marina arterna som fitt anpassa sig
till Ostersjons laga salthalt uppvisar i stort

sett alla mycket stora genetiska skillnader om

13 Posledovich etal., 2021.

14 Laikre & Ryman, 1997; Andersson et al. 2007;
Posledovich et al., 2021.

15 Laikre etal., 2008; Wennerstrom et al., 2017.

LAIKRE & JOHANNESSON

o
1 &

Blamusslorna i Ostersjon skiljer sig fran dem pa
véstkusten. Foto: Andreas Trepte/
Creative Commons. Nagot beskuren.

man jaimfor Ostersjons bestind och vistkus-
tens.’® Hos de flesta arter sker ett dramatiske
genetiske skifte i eller strax innanfor Oresund
och danska bilten. Det finns tvd mojliga for-
klaringar till dessa dramatiska forindringar.
Antingen har den liga salthalten genom
naturligt urval dstadkommit andra genetiska
varianter for att klara anpassningen till Oster-
sjon, eller sd har bestind som redan var gene-
tiskt olika tagit sig till Ostersjon strax efter att
den bildades for 8 0oo 4r sedan. I nagra fall vet
vi att det gce till pd just detta sitt och act de
bestand vi har i Ostersjon inte alls dr nira slike
med dem som finns pé vistkusten. Exempel pa
detta dr blimusslorna och ostersjémusslorna
i Ostersjon som bada har sina nirmaste slik-
tingar i norra Stilla havet. Vissa av Ostersjons
bestind har blivit s3 olika vistkustens bestind
att de i princip fungerar som olika arter. Detta

16 Johannesson etal., 2020.
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Torsken i dstra Oxtersjo"n skiljer sig genetiskt frdn den i Visterhavet. Foto: Hikan Tundn.

giller det sd kallade 6stra bestindet av torsk
i Ostersjon, och det giller skrubbskidda
(flundra) och dven blisting.

Linge kunde sillen i Atlanten inte sir-
skiljas genetiskt frin den som finns i Oster-
sjon (strdmmingen). Forst nyligen, sedan det
blivit méjligt att undersdka hela arvsmas-
san, uppticktes att strdmmingen har unika
anpassningar till Ostersjon och att ungefir
500 gener ir inblandade i detta monster. Fors-
karna upptickte att enskilda gener som styr
synformagan har varianter som ir speciellt
anpassade till Ostersjons ljusforhallanden.
Ungefir 100 gener uppvisar ocksd skillna-
der mellan vir- och hostlekande strdmming
i Ostersjon.” Strommingen ir allesd inte alls
genetiskt homogen si som man tidigare trott.
Aven den visar lokala anpassningar till olika

17 Lamichaney etal., 2012; Barrio et al., 2016;
Hill et al., 2019.

forhillanden i Ostersjijn, i tilligg till de skill-
nader som finns jimfort med Visterhavets
sillbestand.

Flera landlevande arter visar stark genetisk
struktur, det vill siga stora genetiska skillnader
mellan bestind over sina utbredningsomra-
den, och till viss del kan sdidana ménster spegla
invandringshistoria. Arter som vanlig nibb-
mus, skogssork, dkersork, lovsingare, fjillarv
och backglim koloniserade Sverige genom
invandring frin bide séder och norr/éster efter
senaste istiden. Genetiska monster frin denna
invandring avspeglar sig fortfarande i dagens
populationer med en tydlig hybridzon dir
de tvé invandringslinjerna méts.”® Ett sddant
ménster med tydliga genetiska skillnader mel-
lan bestand i nord respektive syd finns dven
hos dlg men dir ser de genetiska grupperna ut
act ha bildats efter det att dlgen koloniserade

18 Andersson et al., 2007.
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Sverige. Detta skedde sannolikt som en effekt
av populationsminskningar med efterfoljande
populationsexpansion.

Det har genomférts ménga genetiska stu-
dier av de stora rovdjuren i Sverige och dessa
visar bland annat att vargen dr mycket starke
inavlad. Under lang tid har individer av varg
visat samma inavelsnivier som man férvintar
sig ifrAn avkomma efter parning mellan hel-
syskon. Aven jirven ir starkt inavlad och gene-
tiske isolerad.” For bada dessa arter giller att
populationerna ir for sma och alldeles for iso-
lerade frin andra bestdnd i Finland och lingre
osterut for att de ska kunna uppritthélla den
genetiska variation som behdvs for att vara
lingsiktigt livskraftiga.

OKAD SAMVERKAN MELLAN
FORSKARE OCH FORVALTARE
KRING GENETISK MANGFALD

Anda sedan de forsta genetiska studierna av
vilda arter i Sverige gjordes pa 1970-talet har
forskare papekat vikten av att denna kunskap
anvinds i forvaltningen for att sikerstilla
att arter inte utarmas pd genetisk variation.
Likasa slog FN:s globala konvention om biolo-
gisk mangfald 1992 fast vikten av att kartligga,
bevara, évervaka och héllbart nyttja genetisk
mingfald (liksom art- och ekosystemméng-
fald). I de svenska miljomaélen star dven sedan
2005 att arter “ska kunna fortleva i langsiktigt
livskraftiga bestdind med rtillricklig genetisk
variation”. Trots detta har férvaltningen av
vilda djur och vixter i hég grad slidpat efter nir
det giller genetisk mangfald och forskare har
upplevt en frustration dver att vetenskapliga
data ¢j nyttjats optimalt i bevarandearbetet.
Genom att ta in kunskap om genetisk vari-
ation i fdrvaltningen kan hot upptickas tidigt
— forlust av genetisk variation kan upptickas

19 Ekblom etal., 2018.

innan bestindet eller arten ir under starkt hot.
Inavel kan undvikas om den uppticks genom
dtgirder som mojliggdr genetiskt utbyte mel-
lan bestind — till exempel vandringskorridorer
eller forflyttning av individer mellan omr3-
den. Genom &6vervakning kan trender i den
genetiska variationen upptickas och om fér-
luster gar for snabbt kan insatser sittas in for
att stoppa sidan utarmning.

P4 senare 4r har stora forindringar skett
synen pd vikten av genetiska hinsyn i for-
valtning. Forskningsprogrammen BaltGene
(2009—2011) och BAMBI (2014—2018) gjorde
viktiga insatser hir genom att forst beligga
bristen pd genetiska hinsyn i forvaltningen
av skyddade omriden i Ostersjon och direfter
undersoka varfor bristerna fanns. Bida pro-
grammen finansierades av EU via forsknings-
och utvecklingsprogrammet BONUS for
Ostersjoomradet. Frimsta orsakerna till att
genetiken inte beaktades var kunskapsluckor
hos forvaltare samt bristfilliga och otyd-
liga riktlinjer och anvisningar frin ansvariga
myndigheter hégre upp i hierarkin.* Ett kun-
skapsexperiment dir forskare provade olika
sitt att 6ka kunskapen om genetisk variation
hos férvaltare visade pd vikten av kontinuer-
lig kunskapskommunikation mellan forskare
och férvaltare® Experimentet i sig, liksom
efterfoljande konferenser dir forskare och for-
valtare méttes, skapade viktiga bryggor som
har lett till vidare insatser for genetisk mang-
fald inte minst inom &vervakning av genetisk
variation.”

20 Sandstrom et al., 2016.
21 Lundmarketal., 2019.

22 Sandstrom et al., 2019.
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Hur éir den genetiska bredden for vira “tama” och vilda pollinatorer? Under 2020 inleddes ivervak-
ning av genetisk mangfald hos nigra pollinerande insekter. Foto: Hikan Tundn.

SVERIGE STARTADE
PILOTOVERVAKNING AV
GENETISK MANGFALD 2020

Havs- och vattenmyndigheten inledde 2017
ett projeke for att ta fram forslag till program
for att dvervaka genetisk méngfald. Pilotstu-
dier i sdtvatten respektive marin miljo utéka-
des under 2020 till att gilla vervakning av
genetisk variation hos fyra prioriterade arter
— torsk, sill, lax och &lgris. Mélet dr bland
annat att belysa om viktiga bestind av dessa
arter har forlorat genetisk variation under de
senaste decennierna. Tack vare vivnadsbanker
kan denna friga belysas for dtminstone fisk-
arterna. Starten av denna myndighetsstyrda
overvakning av genetisk mingfald innebir att
Sverige tar titen internationellt. Endast Skott-
land och Schweiz har ocksd kommit iging
med dvervakning av genetisk mangfald.

Havs- och vattenmyndigheten i Sverige har
utvecklat indikatorer for genetisk mangfald
som kommer att provas under det fortsatta
arbetet och dessa kommer dven att kunna jaim-
foras med indikatorer som nyligen utvecklats
internationellt som forslag till konventionen
om biologisk mingfald. Naturvirdsverket
gav en forskargrupp i uppdrag att under 2020
ta fram ett program for hur évervakning av
genetisk variation skulle kunna utformas och
integreras i pagaende forvaltning. Rapporten
foreslar en rad praktiska dtgiarder och insatser
och pilotévervakning av genetisk méngfald
hos dlg och nigra pollinerande insekter inled-
des ocksd under 2020 av Naturvirdsverket.

Den okade forstielsen for betydelsen
av genetisk méngfald bland forvaltare och

23 Posledovich et al., 2021.
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beslutsfattare, liksom forskningens snabbt
okande kunskaper och effektivare tekniker att
kartligga arters genetiska variation, okar véra
mojligheter att sikerstilla genetiske hallbara
bestind av organismer till nytta for framtida
generationer.
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