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Fossil DNA-forskning

Fossil DNA-forskning kan brett definieras som studier

av DNA extraherat fran fossila lamningar av vaxter eller

Cenozoicum || cansr | _Teeene djur. Tiden som omfattas ar vid och kan innefatta stu-
dier av levande populationer genom insamling av har,
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Den forsta rapporten om fossilt DNA kom 1984 nar DNA
S extraherades for forsta gangen fran en fossilrest av en
kvagga, en zebraart som varit utddd sedan slutet av ar-
tonhundratalet [1] (Figur 2). Ett ar senare, 1985, kom
en andra viktig rapport. Denna gang var DNA extrahe-

Figur L. Geologisk tidsskala r_at fran en egyptisk_ mumie som fanns i en museisam-
Omritad och Gversatt fran: ling [2]. Det som gjorde dessa DNA sekvenser speciella
http://cronopio.geo. Isa.umich.edu/%7Ecrib/ var att de hade erhallits frAn 140 och 2 400 &r gamla

fossil genom anvéndning av en kloningsteknik (Figur
3), som krévde relativt stora mangder av ursprungligt
DNA for sekvensering. Rapporten om den egyptiska
mumien var ocksa spektakular, eftersom langden av
det klonade DNA fragmentet var exceptionellt (3 400
nukleotider) och innebar att langa DNA molekyler kun-
de bevaras intakt under mer &r 2 000 ar.

Nagra ar senare med tillkomsten av PCR tekniken (Po-
lymerase Chain Reaction) var det moéjligt att snabbt
amplifiera (masskopiera) DNA sekvenser fran endast
nagra fa molekyler utan att behtva anvanda klonings-
teknik. Saledes hade behovet av stora mangder av ur-
sprungligt DNA i fossila prov minskat betydligt.

KORRESPONDENS TILL Nagra av de forsta studierna som rapporterades om
Laura Parducci framgangsrik extraktion och amplifiering av mycket
Uppsala Universitet gammalt DNA, genom att anvénda PCR teknik, kom
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fran fossila avlagringar i norra Idaho i Nordamerika.
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Figur 2. En bild av en kvagga tagen pa
London Zoo ar 1870 (det &r ett av bara fyra
fotografier av en levande kvagga som finns
bevarade)(6verst), och en bild av en modern
Burchells zebra (nederst).

Analys av mitokondrie- DNA har visat att
kvaggan (Equus burchelli quagga) inte var en
separat art av zebra, utan en underart av
Burchells zebra (Equus burchelli).

Kvaggan fanns forr i sédra Afrika och, liksom
andra grasatande daggdjur, jagades den
hansynsldst for kott och 1ader av de sydafri-
kanska farmarna. De sdgs som konkurrenter
till tamdjuren, framst far och getter.

Foto fran Brehm, A. Djurens Liv, 4:e uppla-
gan, band 2, Stockholm 1924,

Figur 3.Kloning
e Isolering av DNA-fragment som skall
klonas.

e Insattning av DNA-fragmentet i en
plasmid (ligering).

e Introduktion av plasmiden i bakterie-
celler (transformation).

e Replikation (kopiering) av den insatta
plasmiden tillsammans med cellens
egen kromosom samt dverforing till
avkomma (kloning).

e Selektion av de celler som tagit upp det
frammande DNA:t genom att screena
efter en markdrgen (vanligen antibioti-
ka resistens).

e  Upprening av plasmid DNA fran bak-
teriecellerna.
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Dessa avlagringar, kdnda som "Clarkia baddarna”,
bestar av en exponerad svit av sediment i en insjo
daterad fran tidig Miocene (mellan 17 och 20
miljoner ar gamla). Bland dessa studier finns en
rapport frdn 1990 av DNA atervunnet fran
bladdelar av en magnoliaart [3]. De funna bladen
var synbart i utmarkt bevarat tillstand och visade
en tydlig cellstruktur. Anmarkningsvart visade de

ocksd narvaron av intakta kloroplaster (organeller
som finns i cytoplasman och ansvarar for
fotosyntesen) i ett sardeles val bevarat tillstand.
Det var fran dessa organeller som det var mgjligt
att extrahera DNA. Tva ar senare lyckades en
annan grupp forskare extrahera DNA fran en
miocen Taxodium (cypress), ocksa den fran
Clarkia baddarna. [4]. Uppenbarligen gav det har
andra lyckosamma forsoket stod at det resultat
som uppnatts med magnolia bladen. Bada dessa pion-
jarstudier var genomférda utan PCR kontroller (Box 1)
och senare forsok att aterskapa dessa resultat har
misslyckats, vilket gjorde att starka tvivel restes pa
trovardigheten av dessa tidgare arbeten.Trots detta,
brot magnoliastudien miljonarsbarriaren och forskare
vande vid denna tidpunkt sin uppmarksamhet mot mer
karismatiska organismer som dinosaurier eller vaxter
och djur bevarade i barnsten. Dessa studier kulminera-
de 1994 med en rapport om en dinosauries mitokondri-
ella DNA sekvens isolerad fran delvis forkolnat material
fran ett fynd i ett kollager i Idaho [5].

| dag ifrdgasatts dessa miljoner &r gamla DNA sekven-
ser och det verkar nu mer troligt att de ar artefakter
fran kontaminerat modernt DNA.
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Box 1

Forskning om fossilt DNA innebar extremt tekniska svarigheter, pa grund av att det aterstar mycket sma
mangder och latt nedbrytbart DNA. Det ar dessutom en mycket stor risk fér kontaminering. Behovet av repro-
ducerbara resultat framkom tydligt da i mitten pa 1990-talet en serie valkanda studier visade sig inte kunna
aterupprepas. Till exempel det DNA som ansags komma frdn en dinosaurie [5] var i sjalva verket en férorening
fran en mansklig mitokondriegen. Under féljande ar har nedanstadende kriterier utvecklats och borjat tillampas
av de flesta forskare som arbetar med fossilt DNA.

Fysiskt isolerad arbetsplats. For att undvika kontaminering ar det innan PCR processen paborjas, vasentligt
att all forskning med fossilt DNA utfors vid harfor avsedd isolerad miljo.

Kontrollerat mangfaldigande. Flera extraktioner och PCR kontroller maste goras for att upptacka sporadiskt
eller i litet antal forkommande féroreningar.

Riktigt molekylart beteende. Effektiviteten av massproduktionen av PCR produkter skall vara omvéant pro-
portionell till produktens storlek (stora PCR produkter skall vara svarare att erhdlla). Avvikelser fran dessa
forvantade resultat skall forklaras. Sekvenser skall vara fylogenetiskt rimliga.

Reproducerbarhet. Resultat skall kunna upprepas pa samma art men med olika DNA extrakt fran denna.

Kloning. PCR sekvenser maste verifieras genom kloning av mangfaldigade produkter for att bestamma forhal-
landet mellan endogena (harstammande fran fossil) och exogena (harstammande frdn annat DNA — kontamine-
rat) sekvenser liksom fel som inférts genom skada i fossilt DNA, och mangfaldigats i PCR-maskinen.

Oberoende replikation. Kontaminering i laboratoriet kan endast undanrdjas om olika prover extraheras och
sekvenseras i flera oberoende laboratorier. Detta ar sarskilt viktigt nar man hanterar kvarlevor efter manniskor
eller vid nya, ovantade resultat.

Biokemisk stabilitet. Indirekta bevis for kvarvarande DNA hos en art kan man f& genom uppskattning av den
totala mangden, uppbyggnaden och relativa férandringen hos andra makromolekyler som finns i fossilet.

Kvantifiering. Det totala kopieantalet av den studerade DNA sekvensen skall uppskattas genom anvandning
av Real Time-PCR (en nyligen utvecklad variant av PCR, som anvands for kvantitativa andamal, dar maskinerna
kan visa och fdlja bildandet av antal molekyler allteftersom processen framskrider). Nar antalet ursprungsmole-
kyler vid startégonblicket ar lagt (<1 000), kan det vara omdijligt att utesluta kontaminering, speciellt om man
sysslar med studier av DNA frdn manniska.

Associerade lamningar. Vid studier av méanskliga kvarlevor dar kontaminering ar speciellt problematisk, ar
det ett patagligt stod om liknande DNA sekvenser dverlever i associerat faunistiskt material.

Fran Cooper och Poinar 2000 [13].
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Figur 4. Schematisk figur av 18 o H

a. en del aven DNA-molekyl

b. ett kort segment av ena halvan av en DNA-molekyl med de fyra basena och vanliga angreppsplatser.
R&d pil visar den vanligate platsen for skador (depurinering), bl pil visar plats for oxidativ skada, grén pil
visar plats for hyrolytisk attack.

Omritat efter: Hofreiter et al. 2001[14]
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Hur DNA-molekyler bryts ner

Ett av de viktigaste argumenten mot de miljongamla
DNA sekvensernas riktighet, galler tvivel dver DNA mo-
lekylens formaga att bevaras intakt under en sa lang
tid. Man har visat att nar en organism dor, boérjar en-
dogena enzymer, nukleaser, som vanligen finns i en
cell, att bryta ner DNA molekylerna (Figur 4). Dessut-
om, kommer DNA molekylerna att utsattas for angrepp
fran olika sorters svampar och bakterier som finns i
omgivningen och som livnar sig pa att bryta ner mak-
romolekyler. Under gynnsamma omstéandigheter, som
snabb uttorkning, hog saltkoncentration eller lag tem-
peratur, kan dock nukleaserna sjalva inaktiveras innan
alla DNA molekylerna, som finns i den déda organis-
men, blir nedbrutna till mononukleotider. Aven under
sadana omstandigheter kommer dock langsamma pro-
cesser som oxidation och hydrolys att angripa DNA, vil-
ket slutligen leder till dess forsvinnande. Om, till exem-
pel, organismer ar bevarade under en lang tid i en sy-
rerik miljo, kommer oxidationen att modifiera kvaveba-
ser och ryggraden av socker-fosfat i DNA. Likasa kan i
narvaro av vatten, deaminering, depurinering och
andra hydrolytiska processer leda till att DNA molekyler
bryts ned eller blir instabila. Slutresultatet blir att langa
DNA sekvenser reduceras till kortare — mellan 100 och
500 nukleotider langa — och, efter ytterligare lang tid
blir den samlade skadeeffekten sa omfattande att inga
intakta molekyler aterstar i vavnaden, med en oersatt-
lig forlust av nukleotidinformation. PCR har gjort majligt
en viss chans att radda de sista informationsbitarna
som finns kvar i prover dar nedbrytningen av DNA annu
inte ar fullstandig, genom att mangfaldiga miljoner ko-
pior av de korta DNA bitar som finns kvar och darefter
sekvensera dem.

Man har beraknat att under normala forhallanden (fysi-
ologisk saltkoncentration, neutralt pH och temperatur
omkring 15°C) tar det omkring 100 000 ar for att hyd-
rolys skall totalforstdra alla DNA molekyler som finns i
cellerna hos en fossil organism. Omgivningar med laga
temperaturer och torra forhallanden kan utstracka tiden
upptill fyra eller fem ganger och t o m mer i exeptionel-
la fall, medan omgivningar med motsatta forhallanden
kommer att minska den. Man kan darfor anta att moj-
ligheten att atervinna DNA sekvenser aldre an 100 000
ar ar liten och i de flesta fall omajlig.

Vad kan man astadkomma med fossilt DNA?

Aven med den begrénsade tidsperioden p& omkring
100 000 &r, sa ar de evolutionara fragor som kan stal-
las manga, och DNA informationen fran prov fran sen-
kvartar har nyligen gett nya insikter om flera evolutio-
nara processer hos manga hogre organismer som vax-
ter och djur men ocksa hos virus och bakterier.

Vanligen ar det karaktaren pa en evolutionar fraga som
bestammer vilka gener man skall inrikta sig mot i den
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Figur 5. Forenklad bild av en vaxtcell (en
djurcell saknar plastider) med nagra inre
strukturer.
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genetiska studien. Olika gener i samma organism ut-
vecklas i olika takt. Om evolutionsstudien omfattar ge-
netiska forandringar under tiotusentals ar, sd ar en gen
som utvecklas langsamt lamplig. A andra sidan, om
studien omfattar en kortare tidsperiod kravs gener som
utvecklas snabbare.

Hos hégre organismer finns det tre olika typer av ge-
nom som man kan inrikta sig mot: mitokondrie-DNA
(mtDNA), plastid-DNA (cpDNA) och karn-(nukleart)
DNA (nDNA). Mitokondrier och plastider (eller klorop-
laster) ar organeller som finns i cellernas cytoplasma
som har eget DNA i form av manga cirkulara molekyler
(Figur 5). Mitokondrier ar ansvariga fér den aeroba re-
spirationen och finns i bade vaxt- och djurceller, medan
plastider ar specifika for vaxtceller och kontrollerar fo-
dotillverkningsprocesser, lagring och fotosyntes. DNA
fran dessa bada organeller har i stor utstrackning an-
vants vid studier av fossilt DNA, eftersom de finns i
hundratals kopior i varje cell, vilket dramatiskt 6kar
mojligheten att finnas kvar i fossil. Bada DNA-typerna
arvs fran endast en foralder (direkt och oférandrat fran
foralder till avkomman), vilket medfor relativt enkla
tolkningar av evolutiondra data. Nackdelen ar att
MtDNA fran vaxter forandras mycket langsamt — i nag-
ra fall kan mutationshastigheten vara 100 ganger lang-
sammare an for djurens mtDNA. Av denna orsak visar
mtDNA fran relativt unga arkeologiska fynd, till exem-
pel fran fron i avlagringar som inte ar mer &n 2 000 ar
gamla, inte ndgon vasentlig forandring nar narbeslak-
tade organismer jamfors. Vid studier av vaxter foredrar
man darfér att underséka cpDNA, som har en snabbare
forandring an mtDNA. Slutligen har nDNA, som finns i
kadrnan som kromosomer, en mycket snabbare evolu-
tion &n DNA fran mitokondrier och plastider och ar dar-
for mycket vardefull for evolutionsstudier mellan nara
beslaktade arter under kortare tidsperspektiv. Tyvéarr
finns det en 6kad risk ndr man anvander nDNA, att
man far felaktiga resultat nar PCR tekniken anvands,
eftersom nDNA endast finns i en kopia per cell. Av den-
na anledning anvdnds nDNA sallan vid undersdkningar
av fossila prov.

Djurstudier

Under den senaste tiden har manga studier av aldre
DNA molekyler, som ar utvunna fran icke-manskliga
kvarlevor, gjort det mojligt att ga tillbaka i tiden cirka
100,000 ar och studera de fylogenetiska sambanden
mellan utddda djur och deras nu levande sléktingar.
Undersokning av mtDNA fran tva utdéda moaarter fran
Nya Zeeland har t ex visat att de var mer beslaktade
med icke-flygande faglar i Australien (emuer och kasu-
arer) an med nu levande kiwis pa Nya Zeeland [6].
Harav framgar att icke-flygande faglar har koloniserat
Nya Zeeland atminstone tva ganger.

P& samma satt har man visat genom mtDNA undersok-
ningar att den utdéda australiska pungvargen ar mer
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beslaktad med andra pungdjur i Australien an med
kottatande pungdjur i Sydamerika [7]. En viktig slut-
sats av detta ar att de morfologiska drag som pungvar-
garna delar med de sydamerikanska pungdjuren har
utvecklats oberoende av varandra pa tva olika konti-
nenter (konvergent evolution).

Nu ar det ocksd mojligt att stalla genetiska fragor pa
populationsniva, mellan individer av samma art inom
en population, med anvandande av fossilt DNA. S& har
mtDNA-sekvenser fran lAmningar av grottbjornar (en
dod bjornart som levde i Europa och i vastra Asien for

10 000 &r sedan) fran manga grottor i Europa studerats
[8]. Nar deras DNA jamfordes med de tva huvudlinjer-
na av nu levande brunbjérnar i Europa, fann man att
grottbjornarnas utvecklinglinjer hade avskiljts for cirka
1.2 millioner ar sedan, langt innan brunbjoérnarna hade
utvecklats. Dessutom var diversiteten mellan grottbjor-
nar mindre an den nu &r mellan brunbjérnar, vilket tro-
ligen innebar att de forra levde pa mer begransade
landomraden an sina nutida slaktingar.

Ett annat exempel pa denna typ av studier kommer
fran en grupp forskare, som nyligen undersokt 6 000 ar
gammalt DNA fran Adelie pingviner pa Antarktis, och
kunnat visa hur fort evolutionsférandringar upptradde i
mtDNA hos dessa faglar [9]. De stora kolonier i vilka
dessa pingviner lever har funnits under tusentals ar
med samma fagelart som med sin avkomma atervander
till samma plats ar efter ar. Som ett resultat av denna
livsstil, finns det i kolonierna lager av ben som har varit
frysta i tusentals ar. Fossila benrester fran olika lager
daterades och blodprover togs fran levande faglar pa
samma plats. Ur dessa prov analyserade forskarna en
kort mtDNA sekvens och raknade skillnaderna mellan
de aldre och de nya proven. Fran detta berdknades
hastigheten av evolutionsfordndringar som fanns i spe-
cifika mtDNA regioner av pingvinernas mtDNA.

Neanderthalstudier

Neanderthalare var hominider som befolkade Europa
och vastra Asien fran cirka 300 000 ar sedan fram tills
de forsvann for cirka 30 000 ar sedan. Genom att un-
dersoka fossil och kulturlamningar har paleontologer
lange argumenterat for att neanderthalaren vasentligt
bidragit med genetisk information till den moderna
manniskan, som anlande senare, och som alltsa da
skulle varit en forfader till moderna europeér. Nar man
idag uttolkar tidigare fossila data visar det sig att den
moderna méanniskan i stéllet ersatte neanderthalaren
nar hon kom till Europa for ungefar 40 000 ar sedan.
Analyser fran gammalt DNA bekraftar denna hypotes.
En mtDNA sekvens som bestamdes fran en neandertha-
lare som man hittat 1856 i Neanderdalen i Vasttyskland
visade att hon inte var direkt beslaktad med den mo-
derna méanniskan [10]. Istallet har slaktgrenen som
ledde till neaderthalaren divergerat fran stamtradet for
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cirka 500 000 ar sedan, medan den gemensamma
stamfadern till alla moderna méanniskor levde for

170 000 ar sedan. Resultaten fran denna DNA under-
sOkning visade att neanderthalarna dog ut utan att
overfora nagot av sitt DNA till den moderna manniskan.
Hypotesen att den moderna manniskans ursprung var i
Afrika och att det var mycket lite genetisk inflode fran
arkaiska manniskor (out of Africa” teorin) ar troligen
korrekt atminstone om man tittar pa de uppgifter som
framkommit genom undersdkningar

#records

av mtDNA.

Tyvarr ar studier av DNA fran gamla
manniskokvarlevor ytterst svara att
utfora, eftersom kontamination av
DNA fr&n den moderna manniskan

0O Review/Opinion
0O Other types

a Discases ar svar att undvika. Om nagra

@ Bacteria neaderthalare bar pd& mtDNA

® Plant sekvenser som mycket liknade den
0 nertebrate moderna manniskans skulle man

@ Vertebrate .

@ Human kanske felaktigt betrakta dessa

sekvenser som kontamination fran
den moderna manniskan.

Figur 6. Antal publikationer mellan
1983 och 2004. Informationen
hamtad fran en allméan databank
(Institute for Scientific Information
(1SI) Web of Science) och med
"ancient DNA" som sokord och
kategoriserat efter organismer.
Fran Gugerli et al. [15]
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Vaxtstudier

Det finns endast fa exempel pa studier av fossilt DNA
fran vaxter i publicerad litteratur (Figur 6). Till viss del
ar detta orsakat av att det fordras mycket speciella for-
hallanden for att bevara DNA i vaxtvavnader, men ock-
sa beroende pa att val bevarade harda fossila vavnader
som trd ar ovanliga i jamférelse med djurben. Det kan
ocksd helt enkelt bero pa att utdoda djur som dinosari-
er, mammutar och &ven neanderthalare ar mer karis-
matiska an véaxter. Inte desto mindre har under de se-
naste tjugo aren ett flertal fossila vaxtlamningar med
DNA erhallits fran herbarier, arkeologiska fynd, sjose-
diment, torv, grottor, fossila avlagringar, koproliter och
barnsten.

De forsta rapporterna kom pa 1990-talet nar DNA se-
kvenser frdn magnoliablad, som namnts ovan, daterade
miljoner ar bakat i tiden, publicerades. Under féljande
ar foljdes dessa tidiga rapporter av ett flertal studier
om DNA som extraherats ur vaxtvavnader inneslutna i
barnsten. Barnsten ar fossiliserad kada producerad i
huvudsak fran barrtrad och utgor ett hallbart och viktigt
medium for bevarande av vaxt och djurfossil (Figur 7).
Nar kadan bildas ar den klibbig och varje djur eller
vaxtfragment - mindre blommor, blad, fron och sma in-
sekter - som faller ner i det fastnar. Processen ar snabb
och effektiv och partiklar som fastnat blir bevarade i
torkat tillstdnd. Vanligast ar inneslutna insekter

(86,7 %) och spindeldjur (11,6 %), medan andra djur
endast forekommer i 1,7 % och vaxter i 0,6 % av fal-
len. Fossila blad inneslutna i kdda som daterats fran
Oligocene — mellan 24 och 34 miljoner ar gamla - har
hittats pa ett flertal lokaler i Europa och i ett fall lycka-
des forskare att extrahera DNA fran vaxtrester i fossil
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Figur 7. Organismer inneslutna i bérnsten.
Foto Elisabeth Strémberg.
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k&da funna i en gruva i La Toca i Dominikanska Repu-
bliken. Tyvarr, eftersom man inte tror att DNA kan be-
varas i miljontals ar, vilket forklarats tidigare, har ma-
joriteten av dessa resultat ifrdgasatts och man tror nu
att det handlar om artefakter, DNA som kontaminerats
av modernt DNA.

Andra ovanliga fynd fran yngre
vaxt fossil — upptill 40 000 ar
gamla — ar fynd som gjorts i
gOdselhdgar i torra omraden i
sydvéastra Nordamerika, i Mel-
landstern och i Sydafrika.
Dessa godselhbgar som ger
skydd at djur, bestar av
vaxtmaterial som de samlat
ihop och som inneslots i
kristalliserat urin. Denna
kristalliserade urin i
kombination med extrem torka
har resulterat i exceptionellt
hallbart material. Extraktion ur
detta vaxtmaterial ar enkelt att
utfoéra och forskare har nu
forsokt isolera DNA och andra
makromolekyler med
uppmuntrande resultat.

Permafrost ar ocks& en god bevarande miljo for DNA,
eftersom kemiska reaktioner sker langsamt i kyla. Nyli-
gen har ett forskarteam extraherat DNA ur organiskt
material frn sibiriskt permafrost sediment och identifi-
erat 19 olika angiospermer, gymnospermer och mos-
sor, liksom DNA fran atta olika djurarter, nagra av dem
utddda [11]. Inledningsvis letade forskarna endast efter
bakteriellt DNA, men de blev snart 6verraskade av att
finna DNA fragment fran vaxt- och djurorganismer i
torvprover, som inte visade nagra tecken pa att de in-
nehdll makrofossiler. Det viktiga resultatet av denna
studie var att sibirisk torv inneho6ll det man nu tror ar
den aldsta tillforlitliga fossila DNA fran vaxter — cirka
400 000 ar gamla. Vaxt DNA fran dessa permafrostom-
raden visade att trakten som kallas Beringia och
stracker sig mellan dstra Sibirien och vastra Alaska, en
gang var en vegetationsrik stapp snarare an en tunn-
sadd polartundra. Resultaten visade ocksa att graset
minskade fran 36 % till 3 % efter cirka 11 000 é&r, vil-
ket stammer med hypotesen att det var klimatférand-
ringar som spelade en viktig roll vid massddden av
mammutar, marklevande sengangare och andra stora
nordamerikanska daggdjur, som fanns vid denna peri-
od. Det finns dock andra forklaringar till samma data.

Slutligen, ett nyckelomrade for forskning dar studier av
fossila vaxters DNA visat sig sarskilt 16ftesrika, ar stu-
dier av odlade vaxter. Det finns manga rapporter om
framgangsrikt isolerat fossilt DNA ur arkeologiska rester
av odlade vaxter. Arkeologiska utgravningar ar i sjalva
verket rika kallor av relativt valbehallet och valdaterat
fossilt material, vanligen inte mer an nagra tusen ar
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gammalt. Dessa studier har lamnat viktiga bidrag till
forstaelsen av den ursprungliga jordbrukskulturen och
dess spridning och hur vaxter har domesticerats och
utvecklats. Man har fatt vissa tecken som tyder pa att
fossila arter av majs (Zea mays) cirka 4 500 ar gamla,
var lika diversa som den nutida majsen, och att det var
ett antal genetiska linjer fran atskilliga vilda populatio-
ner av Zea mays som bidrog till att bilda var tids majs.
Resultatet av den hér studien tillbakavisar den tidigare
uppfattningen, grundad enbart pa arkeologiska fynd,
att utvecklingen of vart modernt odlade majs var en
enstaka isolerad handelse [12].

Hur tillforlitliga ar fossila DNA sekvenser?

Som beskrivits ovan, ar amplifiering av fossilt DNA for-
enat med problem med PCR tekniken. Risken att for-
orena provet med annat DNA, nar man arbetar med
korta fragment av DNA &r stor. Med fragor som harror
fran oféormagan att reproducera resultaten fran tidigt
1990-tal fran miljontals ar gamla DNA sekvenser och
med tveksamheter angdende DNA molekylens hallbar-
het, ar det inte forvanande att mycket av den forskar-
potential som finns rérande fossilt DNA annu inte ut-
nyttjats, och att relativt fa studier kommit till stand.

Trots detta har genom studier av yngre fossilt DNA,
som vi sett, forskningen visat sig oerhoért vardefull.
Studier av fossilt DNA frdn museers samlingar, arkeolo-
giska fynd och senkvartara fynd har gett nya vinklingar
till manga organismers evolution och dragit till sig
uppmarksamhet. Manga outnyttjade tillfallen till studier
av fossilt DNA inte bara fran vaxter och djur utan ocksa
fran bakterier och virus bor kunna locka till sig manga
forskare.

Just nu kan fossila DNA sekvenser extraheras relativt
latt fran vaxt- och djurdelar som samlats och ar val be-
varade och lagrade under kontrollerade former i musé-
er under de senaste 200 aren. Men for aldre arkeolo-
giska och paleontologiska lamningar — upp till 200 000
ar — ar dessa studier langt ifran latta. Om strikta krite-
rier for &kthet och kontroll av experiment inte ar upp-
fyllda, vantar manga tekniska fallgropar och i detta
spannande omrade for forskning kan da dess resultat
ifrAgasattas redan pa forhand. Masskopieringen av DNA
med hjalp av PCR metoden &r oerhort effektiv, sd aven
om all tdnkbar forsiktighet vidtas, kan det latt bli felak-
tiga resultat. Detta ar i synnerhet patagligt vid studier
av t.ex. manskligt DNA.

Nagra fa och mycket nedbrutna DNA molekyler finns
kvar i fossil vavnad medan daremot DNA fran nu levan-
de organismer finns dverallt i omgivningen, bade inom
och utanfor laboratoriernas vaggar. Darfor maste man
vara mycket uppmarksam sa att man undviker fram-
mande DNA i PCR preparationer. Extraktioner och pre-
parationer for PCR masta utforas i sarskilda lokaler av-
sedda for studier av fossilt DNA och fysiskt skilda fran
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byggnader i vilka man arbetar med nutida DNA. Dess-
utom maste ett antal forsiktighetsatgarder foljas och
inga i rutinerna, som behandling av utrustning med
blekmedel, UV-stralning och anvandning av skyddskla-
der och ansiktsmask - sarskilt nar man arbetar med
manskliga kvarlevor. Ett antal kriterier for hur aktheten
skall kunna garanteras vid forskning med fossilt DNA
har nyligen publicerats [13] (Box 1).
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Andra intressanta lankar for larare

Animering av PCR
http://www.dnalc.org/Shockwave/pcranwhole.html

Forstaelse for evolutionen
http://evolution.berkeley.edu/

The Talk. Origin archive — Exploring the creation/evolution
controversy
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http://www.ucmp.berkeley.edu/
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