blicerade eller i press, eller be om ett exemplar av
avhandlingen.
JONAS WALDENSTROM
Linnéuniversitetet, Kalmar

Carolina Corrales Duque, 2011: Population
Genetic Structure of Black Grouse (Zetrao te-
trix). Filosofie doktorsavhandling, Populations-
biologi och Naturvardsbiologi, Uppsala uni-
versitet. ISBN 978-91-554-8048-6 (http://urn.
kb.se/resolve?urn=urn:nbn:se:uu:diva-150117)

Orren 4r en av fyra lekande fagelarter i Sverige.
Detta innebér att hanarna under parningstiden sam-
las pa speciella spelplatser diar de forsvarar sma
symboliska territorier i hopp om att kunna attrahera
ndgon av de honor som besoker leken for att vilja
en partner och para sig med honom. Honorna tar
1 ovrigt hand om alla ytterligare hdckningsbestyr,
som ruvning och ungvard, medan hanarna blir kvar
pa leken for att forsoka attrahera fler honor. Detta
parningssystem tillsammans med stor grad av he-
mortstrohet skulle kunna bidra till lokala genetiskt
isolerade populationer och stor slidktskap mellan
hannarna p& samma lek. Det har till och med fo6-
reslagits att en av anledningarna till att lekar 6ver
huvud taget bildas &r att flera nérbesldktade hanar
(exempelvis broder) gar samman for att med ge-
mensamma krafter kunna locka till sig honor (gi-
vet att honorna foredrar att para sig pa lekar med
ménga hanar).

Dessa fragor har nyligen undersékts inom ramen
av en doktorsavhandling vid Uppsala universitet
skriven av Carolina Corrales (ursprungligen fran
Colombia). Hon fann bland annat att hanar pa vis-
sa (men langt ifran alla undersokta) lekar ar slakt
med varandra. Tendensen att hanar stannar kvar
1 samma omrade hela livet har ocksa lett till viss
genetisk struktur sett pa en lokal geografisk skala.
Huvudpopulationen som undersokts 1 detta arbete
finns i norra Uppland i trakterna kring Férnebofjar-
den. Genom att samla in tappade fjadrar pd spel-
platserna under dagtid har man kunnat minimera
storningar av faglarna i stor utstrickning och dnda
fa tillgang till ett stort antal prover for genetiska
analyser.

Carolina undersokte ocksa mer storskalig gene-
tisk struktur hos orrar i Sverige. I detta fall kom
proverna framst fran torkade vingar som sparats i
samband med jakt. De genetiska analyserna av det-
ta material visade att de norrldndska orrarna (fran
Sundsvall i soder till Jokkmokk i norr) tillhor en
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stor sammanhéngande population. Detta forklaras
med att honorna 1 stor utstrackning sprider sig bort
fran det omrade dér de klackts och ddrmed bidrar
till genflode inom populationen. I sédra Sverige
fann man 1 stillet bevis for en fragmentering av
populationen med genetisk struktur mellan olika
undersokta omraden. Detta trots att orren har en till
synes ganska kontinuerlig utbredning dven 1 dessa
delar av landet.

Slutligen undersokte Carolina orrens genetik pa
en dnnu storre skala dver stora delar av den globala
utbredningen. Bland annat for att forsoka forsta
hur arten spritt sig och koloniserat norra Europa
sedan den senaste istiden. Orren tros ha haft sina
sa kallade refugier under istiden ndgonstans i Cen-
tralasien. Harifran har den sedan antagligen spritt
sig visterut relativt snabbt efter istidens slut och
koloniserat Europa genom tva olika végar, en nord-
lig rutt mot norra Ryssland och Skandinavien och
en sydlig rutt genom Tyskland, Danmark, Holland
och slutligen Storbritannien. De brittiska och kon-
tinentaleuropeiska populationerna av orre &r i dag
smé och kraftigt fragmenterade. Trots att orren &r
utrotad pé flera platser (till exempel Danmark) har
prover fran dessa lokaler kunnat analyseras genom
att samla DNA frdn museiexemplar. I Storbritan-
nien pagar ett omfattande arbete med att forstarka
och bevara de populationsspillror som finns kvar
av arten. Carolinas avhandling visar att det finns tre
tydligt genetiskt och demografiskt skilda brittiska
populationer: en i Wales, en i1 norra England och
sodra Skottland och slutligen en i norra Skottland.
Dessa bor darfor betraktas som separata, sa kallade
“managment units”. De tva s6dra av dessa popu-
lationer visar dessutom tydliga tecken pa genetisk
utarmning. Detta arbete visar dock att det inte finns
nagon grund for att fora de brittiska orrarna till en
egen underart (7 ¢. britannicus) som man tidigare
trott utan att dessa tillhér samma underart som 6v-
riga europeiska orrar (7. ¢. tetrix). Daremot verkar
orrproverna fran Ostra Kazakstan vara tillrackligt
genetiskt separerade fran 6vriga prover for att styr-
ka klassificeringen av dessa som en egen underart
(T t. viridanus).

Avhandlingen forsvarades forra varen och oppo-
nent var ingen mindre &n forre Ornis Svecica re-
daktoren Staffan Bensch fran Lunds universitet,
sjdlv med stor erfarenhet av genetiska analyser av
vilda fagelpopulationer. Efter disputationen flyt-
tade Carolina till Tyskland dér hon nu fortsitter sin
forskningsgérning i Hamburg.

ROBERT EKBLOM
Institutionen for ekologi och genetik,
Uppsala universitet
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Tanja Strand, 2011: European Black Grou-
se: MHC Genetic Diversity and Population
Structure. Filosofie doktorsavhandling, Po-
pulationsbiologi och Naturvardsbiologi, Upp-
sala universitet. ISBN 978-91-554-8188-9.
http://urn.kb.se/resolve?urn=urn:nbn:se:uu:di
va-160042.

Forra érets andra doktorsavhandling som hand-
lade om orrens (7etrao tetrix) biologi forsvarades
vid Uppsala universitet av Tanja Strand i slutet
av november. Tanja har specialstuderat en grupp
gener vid namn MHC (Major Histocompatibility
Complex). MHC-generna dr oerhort centrala for
alla ryggradsdjur ndr det géller att aktivera immun-
forsvaret sa fort kroppen blivit angripen av ndgon
bakterie, parasit eller virus. P4 grund av detta har de
dven blivit foremal for detaljerade studier i en ldng
rad av vilda och tama djur. Sist i raden av dessa ar
alltsa var egen orre. MHC-molekylernas funktion
ar att presentera sma delar av proteiner (sa kallade
peptider) fran de sjukdomsalstrande organismerna
for immunforsvarets celler (vita blodkroppar), sa
att kroppen kan kinna igen dem och oskadliggora
dem. Om en ménniska eller annat djur har ett stort
utbud av olika sorters MHC-molekyler antas hon
kunna presentera ett stort urval av bakterier och
parasiter for immunforsvaret vilket leder till att
hon blir motstandskraftig mot manga olika typer
av sjukdomar. Tidigare forskning har visat att vissa
varianter (alleler) av MHC-molekylerna ger speci-
fikt skydd mot svara sjukdomar som HIV och ma-
laria. Ur en bevarandebiologisk synvinkel antas det
déarfor vara extra viktigt att populationer har stor
genetisk variation just i dessa gener.

I Tanjas avhandling undersoktes den genetiska
variationen i orrens MHC pa flera geografiska ska-
lor. Eftersom MHC-generna dr sa vildigt variabla
ar de extra kluriga att studera genom exempelvis
DNA sekvensering. Dessa gener har ocksd hog
grad av duplicering, detta innebir att det finns flera
olika kopior av dem i genomet som inbérdes kan
vara vildigt lika varandra viket utgor ytterligare en
komplikation nér de skall undersokas. P& grund av
dessa svarigheter dgnas inte mindre 4n tre av fem
kapitel i avhandlingen &t ganska beskrivande stu-
dier av generna och metodutveckling for att kunna
studera dem. I detta arbete har Tanja kunnat dra
nytta av att orren &r néra besldktad med tamhdnan,
som &r den fagelart dir MHC-generna studerats i
djupast detalj sa hér langt. Det grundldaggande ar-
bete som beskrivs i dessa kapitel kommer att vara
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till stor nytta for framtida studier av MHC-varia-
tion inte bara hos orrar utan ocksa manga andra
fagelarter.

Eftersom orren i Europa férekommer dels i
stora sammanhéngande bestdnd (exempelvis norra
Skandinavien) och dels i smé, fragmenterade och
kraftigt hotade populationer (exempelvis Holland,
Tyskland och Storbritannien) finns mojligheten
att jaimfora exempelvis genetisk variation mellan
dessa och se hur bevarandestatusen paverkas av
eventuell genetisk utarmning. Eftersom orren inte
sprider sig sérskilt langt fran klackningsomradet
och dessutom ogidrna flyger ver stora 6ppna ytor
som sjoar, stider och berg 4r den extra utsatt for sa
kallad fragmentering av landskapet (alltsd nir sam-
manhéngande skogsomraden bryts sonder i mindre
isolerade enheter). Tanja studerade MHC-genetik
hos flera hundra orrar fran ett stort antal platser i
Europa, alltifrdn stora sammanhéngande till isole-
rade och mycket sméd och isolerade populationer.
Ett av de viktigaste resultaten var att orrarna i iso-
lerade populationer verkade kunna bibehalla en re-
lativt stor variation i MHC generna (jamfort med
forvantat utifrdn andra genetiska markorer). Detta
tros bero pa att det naturliga urvalet verkat for att
bevara variationen i just dessa gener eftersom detta
ar sa centralt for immunforsvarets funktion. I de
mycket sma och isolerade populationerna som fo-
rekommer i1 Holland och norra Tyskland har dock
dven mycket av MHC-variationen gatt forlorat.
Detta ar mycket allvarligt eftersom dessa popula-
tioner pa grund av detta troligen blir mer sarbara
for sjukdomar och parasiter.

I det sista kapitlet av avhandlingen specialstu-
derades just dessa mycket sma och isolerade po-
pulationerna i Centraleuropa. Genom att arbeta
med bade moderna prover och historiska prover
insamlade 1 forsta halvan av nittonhundratalet
kunde man observera att den genetiska variationen
utarmats under fragmenteringsprocessen, bade for
MHC-gener och for andra genetiska markorer. De
historiska proverna visade ocksa pa en mindre grad
av geografisk genetisk strukturering jimfort med
situationen i1 dagsldget. Hir kunde man alltsa pa
ett vildigt konkret sitt bevittna resultaten av hur
ménsklig verksamhet paverkat den “genetiska hil-
san” 1 dessa ytterst hotade populationer.

ROBERT EKBLOM



Axel Kiinstner, 2011: Birds as a model for
comparative genomic studies. Filosofie dok-
torsavhandling. Evolutionsbiologi, Uppsala uni-
versitet. ISBN 978-91-554-8186-5. http://urn.
kb.se/resolve?urn=urn:nbn:se:uu:diva-159766.

Grunderna for forstaelsen av hur evolutionen pa-
verkar alla levande organismer pad jorden genom
naturligt urval lades av Darwin fér mer dn 150
ar sedan. Men detaljerna kring hur generna for-
dndras och nya arter bildas genom &rmiljoner av
selektion pa olika nivder har vi bara nyligen kun-
nat borja undersoka tack vare upptickten av DNA
och mojligheten att kartldgga arvsmassan genom
DNA-sekvensering (bada framsteg som resulterat
1 Nobelpris till de inblandade forskarna). De se-
naste fem aren har teknologin tagit ytterligare ett
gigantiskt kliv framét i och med utvecklingen av
de s.k. nésta generationens sekvenseringstekniker.
Tack vare dessa tekniker kan man idag sekvensera
hela genom (all arvsmassa hos en cell, individ eller
art) pa bara nagra veckor och till en kostnad som
ligger inom réackhall for ett forskningsanslag till en
enskild forskargrupp. Detta kan jamféras med det
sa kallade HUGO-projektet dar hela den ménskliga
arvsmassan kartlades for ca tio ar sedan. Detta pro-
jekt tog femton ar och kostade flera miljarder dollar
for ett stort antal forskargrupper 6ver hela virlden.
I en avhandling vid Uppsala universitet anviande
sig Axel Kiinstner av denna typ av ny teknologi for
att studera olika detaljer av faglarnas genetik och
evolution.

Det kompletta genomet ar uppdelat pa ett antal
kromosomer som i sin tur bestar av var sin DNA-
molekyl. DNA-molekylen kan liknas vid en ldng
string av miljontals sa kallade baspar. Basparen
fungerar som bokstéver i ett alfabet (men alfabetet
bestar i detta fall bara av fyra bokstéver A, T, C och
G) och ndr man sekvenserar arvsmassan kan man
lasa vilken ordning dessa bokstdaver kommer. I spe-
ciella delar av genomet bildar bokstdverna “ord”
som i sin tur fungerar som ett recept for cellen att
tillverka ett visst protein (dggvitedmne) som i sin
tur styr de biokemiska funktionerna i cellen. De de-
lar av genomet som kodar for dessa proteiner kallas
for gener. Axel och hans medarbetare sekvenserade
tusentals gener hos tio olika fagelarter (bland an-
dra emu, undulat, kraka och tva arter av kolibrier).
Genom att jamfora gensekvenserna mellan arterna
kunde han identifiera de genetiska regioner som dr
mest paverkade det naturliga urvalet.

Men det ar bara en liten del av genomet som be-
star av gener, mellan generna finns stora regioner
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med DNA som man fram till nyligen inte har trott
har sa mycket till funktion (det har till och med
lite slarvigt kallats for ’skrap-DNA”). Numera vet
vi att dessa “icke-kodande” genomiska regioner
ofta har andra viktiga funktioner som att se till att
DNA-molekylen packas ihop pa ett riktigt satt och
att reglera hur olika gener stidngs av och pa bero-
ende pa vilken typ av cell det &r fraga om (alla cel-
ler i hela kroppen fran nervceller, till hudceller och
vita blodkroppar har samma genom och den stora
skillnaden mellan hur dessa celler ser ut och fung-
erar beror just pa dessa typer av mekanismer). Axel
kunde visa att det naturliga urvalet spelar stor roll
for utformningen av de icke-kodande regionerna
av genomet sd vil som 1 generna. I avhandlingen
undersoktes ocksa hur generna &r pa- och avslagna
hos olika fagelarter. Bland annat specialstuderade
han svartvit- och halsbandsflugsnappare, ett artpar
som dgnats mycket stor uppmérksamhet av flera
forskargrupper i Uppsala under manga decennier.
ROBERT EKBLOM

Jonathan Barnaby, 2012: Cooperative bree-
ding in the southern anteater-chat: Sexual
disparity, survival and dispersal. Filosofie
doktorsavhandling, Populationsbiologi och Na-
turvardsbiologi, Uppsala universitet. ISBN 978-
91-554-8426-2. http://urn.kb.se/resolve?urn=ur
n:nbn:se:uu:diva-179070.

Socialitet och samarbete inom djurvérlden ar ett
hett tema inom den moderna ekologi- och evolu-
tionsforskningen. Generellt dr det inte helt enkelt
att i evolutiondra termer forstd och forklara varfor
det 4r s& vanligt att individer (eller f6r den delen
celler och gener) ofta agerar pa ett osjalviskt vis.
Hela evolutionsldran bygger ju pa att anlag som
far en individ att foéra sina egna gener vidare till
nista generation 1 en storre grad @n andra indivi-
der kommer att 6ka i frekvens i populationen pa
bekostnad av mindre lyckade arvsanlag (en meka-
nism som vi kénner under namnet naturligt urval).
Om béada inblandade individer tjénar pa samarbetet
ar det forstas léttare att forklara, men i manga fall
ar samarbeten evolutiondrt sitt véldigt kinsliga for
fuskare. Om det dyker upp en individ som har som
strategi att sjdlv dra nytta av att den andra indivi-
den samarbetar men sjilv inte samarbetar tillbaka,
finns det stor risk att denna plockar d&nnu fler podng
1 det evolutionéra spelet och ddrmed bryter samar-
betet s& smaningom ihop.

Ett av de allra mest extrema fallen av samar-
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beten som observeras i figelviarden dr kooperativ
hiackning. Detta begrepp innebér att en eller flera
individer hjalper ett fordldrapar att foda upp deras
ungar utan att sjdlva reproducera sig. Ofta handlar
det om tidigare ars ungar som stannar kvar i foréld-
rarnas territorium och hjdlper till att foda upp sina
yngre syskon, men dven individer som inte alls ar
slakt med de reproducerande individerna kan ib-
land fungera som "hjdlpare”. En av de mest kédnda
kooperativa hiackarna i vart land ar lavskrikan som
varit foremal for omfattande studier under de se-
naste decennierna. I en ny avhandling fran Uppsala
universitet har dock fokus legat pa en betydligt mer
exotiska art frdn varmare breddgrader. Jonathan
Barnaby heter doktoranden och han har studerat en
sydafrikansk fagelart vid namn ”southern anteater-
chat” (Myrmecocichla formicivora), eller “’sydlig
termitskvitta” pa svenska.

Jonathan, for ovrigt bordig fran Robin Hoods
hemby, Loxley som ligger i ndrheten av Sheffield
1 norra England, har under fyra ars tid studerat en
population termitskvéttor i den sydafrikanska na-
tionalparken Benfontein, i ndrheten av staden Kim-
berly. Detta &r forsta gangen som denna art studeras
vetenskapligt och vildigt mycket arbete gick i bor-
jan at till rent beskrivande studier av populationen.
En sak som gor just denna art speciellt intressant ar
att den inte alltid hackar kooperativt utan cirka 25
% av alla hackande par klarar sig utan hjilpare. Par
som far hjilp av en till tre hjédlpare klarar dock av
hiackningen betydligt bittre 4n ensamma par, speci-
ellt under torra ar nar ensamma par ofta misslyckas
med att fa ut flygga ungar. Det visade sig ocksa att
det enbart var hannar som valde att stanna kvar nira
sitt fodelserevir och bli hjdlpare. Honorna spred sig
1 genomsnitt langre bort fran fodelseplatsen (moj-
ligen som ett sitt att undvika inavel) och forsokte
alltid att sjdlva hiacka redan under sitt andra lev-
nadsar. Om de Gverlevt sd ldnge vill sdga, honor
hade namligen betydligt samre 6verlevnadschanser
an hannar bade som ungar och som vuxna. Detta
1 sin tur leder till att konskvoten i populationen &r
skev och hanar ar betydligt vanligare &n honor.

Termitskvittorna i Benfontein bygger alltid sina
bon i hél i marken som grévts ut av jordsvin (Oryc-
teropus afer), och det var nog ett ordentligt spéan-
nande filtarbete att forsoka krypa ner i dessa hal
och forsoka lokalisera bon eller vilande faglar. For
att mérka och ta blodprover av vuxna figlar anvén-
de man sig av en liten gummiorm for att skraimma
upp faglarna ur hdlen och en pase Gver ingdngen
som de fangades i. Dock var det inte helt ovanligt
att forskarna sjdlva hamnade 6ga mot 6ga med rik-
tiga ormar (framst kapkobror) nir de dok ner i jord-
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svinshalen for att leta efter fagelbon. Just predation
av kapkobra var ocksa en av de viktigaste dodsor-
sakerna bland bade vuxna termitskvittor och ungar
1 boet. Mojligen kan denna predation vara anled-
ningen till att honor har hégre dodlighet &n han-
nar. Eftersom honorna sprider sig langre bort fran
klackningsplatsen kénner de sdmre till omradet de
hamnar i, och har bland annat mindre kunskap om
var det finns sikra hal att hdcka och 6vernatta i.
Ett begrinsat antal honor leder alltsé i detta sys-
tem till att alla hanar inte kan hécka sjalva. Men en
fraga som kvarstar ar varfor dessa véljer att stanna
kvar och 6dsla energi pa att hjdlpa andra par med
hackningen 1 stéllet for att spara pa krafterna till
dess att han far chansen att sjialv hacka med en le-
dig hona. Om den hjélpande hanen 4r ndra slakt
med ungarna i kullen hjilper han ju pa det viset till
att indirekt fora delar av sina gener vidare till nésta
generation, men de hjdlpande termitskvittorna ar
inte alltid slakt med det hackande paret sd nagon
annan forklaring maste ocksé finnas. Kanske kan
det vara s att hjdlparna pa nagot vis lar sig hur
héckningsbestyren skall gé till och ddrmed ar béttre
rustade nér det dr deras egen tur att bli pappor. Det-
ta dr nagra av de fragor som aterstar att besvara for
kommande studier, och jag har en kénsla av att vi
annu inte hort det sista fran de sydliga termitskvit-
torna i Benfontein.
ROBERT EKBLOM

Keith W. Larson, 2012: Hybrid zone dynamics,
assortative mating, and migratory program-
mes in a willow warbler migratory divide.
Filosofie doktorsavhandling, Biologiska institu-
tionen, Lunds universitet. ISBN 987-91-7473-
379-2. Keith.Larson@biol.lu.se.

Redan Linné gav de nordliga och sydliga 16vsang-
arna olika namn eftersom de skilde sig i1 farg och
storlek. Skillnaden har sdledes varit kénd i tva-
hundrafemtio &r, och i dag betraktas nordliga och
sydliga I6vsangare som tva olika raser. Rasernas
olika flyttvanor &r ocksa vil dokumenterade tack
vare aterfynd av ringmérkta faglar. En 6ppen fraga
forblev ddaremot forhallandena inom den latitudzon
dér de tva raserna mots och som géar ungefir genom
Sveriges horisontella mittlinje. Hur bred &r denna
formodade sekundédra hybridzon? Beblandar sig
de tva raserna helt fritt med varandra eller finns en
tendens att lika soker lika, dvs. att rasrena par ar
overrepresenterade? Har hybridisering nagra nega-
tiva effekter, t.ex. i form av lagre titheter i hybrid-



