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Ordet ras har anviénts linge som beteckning pd en under-
grupp inom en art. Tyvdrr har ordet fdtt ddlig klang eftersom
det utnyttjats i politiska syften som grund fér motsdttningar,
férféljelser och diskriminering. Det har foreslagits att helt
rensa ut ordet ras ur lagtexter och dylikt. Infor ett sddant
férslag vill man gdrna veta vilka de vetenskapliga kriterierna
fér en rasindelning dr och vilken relevans begreppet ras har
fér biologiska arter i allmdnhet. Vad gdller mdnniskan kanske
vdr arts uppkomst och senare dden kan ha ndgot att sdga

om rasbegreppets giltighet fér var del.

nnan vi ger oss in i rasbegreppet for att finna nigra
I hallbara vetenskapliga stdndpunkter, kan det vara

vdrdefullt att bérja med en genomgdng av begreppet
biologisk art. Inte heller denna till synes lattfattliga kate-
gori har namligen kunnat ges en helt entydig definition.

Arter dr reella foreteelser. Det framgdr av att alla folk

har en benigenhet att sirskilja och namnge hogre vixter
och djur som kinns igen pa sitt utseende, kombinerat
med iakttagelser om naturlig férekomst hos djur dven ld-
ten och speciella beteenden. Arterna kan identifieras dar-

for att de utgor avgransade enheter utan mellanformer.

Redan de gamla grekerna...

For antikens tinkare fanns ingen dtskillnad mellan na-
turvetenskap och filosofi. Platon 1&ter sin idéldra forma
bilden av naturen. Vad han sékte var artens essens, dvs.
de typiska sdrdrag som antogs g tillbaka till ett ur-
sprungligt ideal.

Naturkunskapen utvidgades betydligt genom hans lar-
junge Aristoteles, men i frdga om artbegreppet tillférde
han inget nytt. Han och hans efterf6ljare ansdg arterna va-
ra oférianderliga, och den variation man 4nda observerade
ignorerades sdsom varande betydelseldsa ofullkomligheter.

Sedan antiken har definitionerna vixlat och avspeglar
ganska vil det biologiska tdnkandets historia. D& intres-
set for naturen dter vaknade under rendssansen blev defi-
nitionerna striktare och arternas oféridnderlighet betona-
des allt starkare. For att kunna foga ihop kriteriet om en
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arts essens med dess ofta varierande utseende, t. ex. larv —
puppa — fjaril, inférde John Ray pa 1600-talet begreppet
gemensamt ursprung som ett artkriterium. Men med detta
avsdg han ingalunda ndgon evolution utan helt enkelt att
alla individer av samma art var avkomlingar till det ur-
sprungliga av Gud skapade originalet — eller paret, da det
var frdga om djur med sexuell férokning. Sddana idéer var
géngbara dnda fram till slutet av 1800-talet.

Fler och fler borjade dock uppméarksamma bristerna i
detta synsitt. Det var svart, for att inte siga omdjligt,
att definiera en arts essens. Man kunde utgd fran ett
typexemplar i ndgot museum eller herbarium, men da
gick en stor del av informationen férlorad, t. ex. mdng-

forts. »
sammanfattning

1. Indelningen i arter ar vanligen problemfri inom stérre delen av vaxt- och
djurvarlden. Den bygger pa saval yttre och inre observerbara egenskaper (feno-
typen) som pa fortplantningsbarridrer och genetiska kriterier (skillnader i kro-

mosomer, gener och DNA-avsnitt).
2. Det foreligger i regel bade fenotypisk och genotypisk variation inom en art.

3. Arternas fenotypvariation kan vara kontinuerlig eller mer abrupt. Geografiskt
atskilda grupper brukar betecknas som raser. Detta begrepp kan i manga fall
baseras pa val definierade skillnader och tillampas i ett brett naturvetenskapligt
perspektiv. Raserna ar ett steg i artbildningens dynamik i det att de langre fram i

tiden kan utvecklas till skilda arter.

4. Alla manniskor tillhér samma art, Homo sapiens, och har ett sentida gemen-
samt ursprung i Afrika. Utvandringen till 6vriga kontinenter har skett under de
senaste 100 0oo aren. Trots utseendemassiga olikheter ar manniskan en art dar
den genetiska inomartsvariationen ar liten vid jamforelse med andra primater,

t. ex. schimpans och gorilla.

5. Aven om det foreligger klara fenotypiska och genetiska skillnader mellan geo-
grafiskt atskilda grupper inom var egen art kan manniskor inte pa den grundva-
len indelas i ett bestamt antal val definierade raser. Av den sammantagna ge-
netiska variationen aterfinns den allra storsta delen inom en enskild befolk-
ningsgrupp. De skillnader som kan pavisas nar olika befolkningsgrupper jamfors

utgor en mycket liten del.

6. De drag som sarskiljer manskliga befolkningar torde bero pa variationer i ett
fatal gener och kan antas ha uppkommit som anpassningar till klimat och andra

livsbetingelser som varierat i olika delar av varlden.
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Den viktigaste fordndringen var att inte Idngre

betrakta en art som essensen av en abstrakt idé utan
som en population av genetiskt unika individer som
varierar sinsemellan men dndd dr avgrinsade mot

andra sddana grupper i sin omgivning.

varietet — beteckning av indi-
vider inom en art som av-
viker i friga om enstaka
egenskaper

polyploidi — flera upsittning-
ar av antalet kromosomer

formigheten inom en art (polymorfism) och
forekomsten av geografiskt atskilda varian-
ter. Man fann ocksa allt fler intermediira
former och svardefinierade arter, t. ex. inom
bjornbirssliktet och bland fibblorna. Linné
blev pd édldre dagar mer skeptisk mot de
oforanderliga arterna och var pa det hela ta-
get mer intresserad av slidkten dn av arter.
Ett forsta steg mot ett mer biologiskt
artbegrepp togs av den franske greven
de Buffon i mitten av 1700-talet dd han
hdvdade att inte utseendet utan féormagan
att kunna foéroka sig med varandra definie-
rade individer av samma art.

Darwin och hans efterfoljare

Hos somliga var uppgivenheten si stor att
de helt ville forkasta begreppet art. Den
unge Darwin blev betdnksam d& han kon-
fronterades med den geografiska variationen
pa Galapagoséarna. Skulle 6arnas olika for-
mer av skéldpaddor och hirmfaglar kallas
arter? Senare var hans uppfattning ambiva-
lent, och han fann ingen grundliggande
skillnad mellan art och varietet. Han ansdg
att det inte fanns ndgon definition av en art
som kunde tillfredstilla alla, men hivdade
and4 att varje naturforskare intuitivt visste
vad som menades dd man talade om arter.

Detta héller ganska bra én i dag. Men
tack vare Darwin har sittet att uppfatta en
art radikalt fordandrats. Den viktigaste fordn-
dringen, som ocksd krdvde den storsta om-
stiallningen i tinkandet, var att inte lingre
betrakta en art som essensen av en abstrakt
idé utan som en population av genetiskt uni-
ka individer som varierar sinsemellan men
inda dr avgriansade mot andra sddana grup-
per i sin omgivning.

Det biologiska artbegreppet fick sin kla-
raste utformning under 1930- och 40-talen,
framforallt genom Ernst Mayr. Nu betonas
aterigen arternas grundliggande sdrstill-
ning inom den evolutionira biologin. Arter
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ir den mest betydelsefulla indelningen, klart
viktigare dn underarter, raser och varieteter,
och mindre godtyckliga dn slikten och famil-
jer. Till grund for detta ligger den absoluta
fortplantningsbarridr som skiljer en art fran
varje annan.

I sin inflytelserika bok frén ar 1937 gjorde
Dobzhansky en ingdende inventering av alla
de olika isolationsmekansimerna, {rdn hin-
der f6r kromosomparning som leder till leta-
litet eller sterilitet hos korsningsavkommor,
till oférenliga beteenden och skilda ekologis-
ka nischer som forhindrar parning mellan
individer av olika art. Alla dessa mekanis-
mer bidrar till att uppritthdlla en barridr
som inte kan 6verbryggas. Nar det giller geo-
grafiskt atskilda populationer blir dock fore-
komsten av biologiska hinder for fortplant-
ning ganska spekulativa, eftersom de inte
har tillfille att motas. Dessutom ldmnas
manga organismgrupper utanfor, framfor
allt mikroorganismer, och i synnerhet bland
véaxter finns komplikationer i form av poly-
ploidi, konlos forokning och sjéalvsterilitet.

Olikheternas betydelse

Det biologiska artbegreppets starka beto-
ning av fortplantningsbarridrer har kritise-
rats. For att nd fram till en allmangiltig 16s-
ning pa detta gamla problem ligger man nu
dven vikt vid olikheter. De behover inte gilla
utseendet, men en art skall pd ndgot vis
kunna sirskiljas och far inte vara samman-
linkad med nédrstdende grupper genom over-
gangsformer. De manga komplikationer
man méter i naturen kan férhoppningsvis 16-
sas med hjilp av nya insikter inom moleky-
lar och biokemisk genetik. Till exempel kan
till det yttre helt lika arter, s.k. ”sibling spe-
cies”, atskiljas genom att de har vissa alter-
nativa genvarianter som aldrig forekommer
tillsammans. Vidare ar studier av kontakt-
zoner och genotypmonster man finner dar
viktiga for artkriteriet. Inom en art ar gen-
flodet ohdmmat, vilket avspeglas i ett ge-
mensamt genotypmonster. I méte med an-
grinsande arter kan ett mindre genetiskt
utbyte visserligen férekomma, men halls i
schack genom att mellanformer missgynnas.
Anpassning till olika ekologiska miljéer ar
en viktig faktor bade vid artbildning och for
att bibehalla artskillnader.



Variationens natur

Att vara olika dr alltsd ndgot som utmirker
arter. Men som alla vet varierar dven indivi-
der inom samma art. Manniskor kan t. ex. va-
ra langa eller korta, morka eller ljusa, med
krokta nédsor eller platta, med blda, grona,
bruna eller svarta 6gon. Befolkningar kan sir-
skiljas genom olika yttre egenskaper, men ef-
tersom dessa formas av manga samverkande
gener under individens utveckling och kan
modifieras av omvirldsfaktorer, dr genotypen
bakom ett visst utseende svdr att definiera.
Annu mindre — ja, i nuliget ingenting — vet vi
om de genetiska gruppskillnader som eventu-
ellt finns i friga om personlighet, tempera-
ment och begévningar av skilda slag.

Av det skéilet dr det béttre att vid karaktiri-
sering av grupper utnyttja mangformiga egen-
skaper, dar det finns klart avgriansade varian-
ter med enkel neddrvning, ofta av biokemisk
och molekyldr typ. Nar det gillt att finna sd-
dan genetisk variation har ménniskan varit
foregdngsarten. Redan i mitten av 1900-talet
hade ett antal blodgruppssystem med serolo-
giska varianter upptickts och analyserats ge-
netiskt, forst ABO, sedan MN, P och Rh. P&
1960-talet kompletterades de med molekyldra
enzymvarianter, som kan sdrskiljas genom
elektrofores. Med hjélp av sddan variation kan
grupper inom en art karaktiriseras genom va-
rianternas olika férekomst, genfrekvenserna.
Utbredningen av olika blodgrupper varierar
exempelvis globalt, med hog frekvens av B-ty-
pen i Asien men total avsaknad av denna typ
hos Amerikas ursprungsbefolkning. Aven in-
om mindre omréden kan genfrekvenserna
sarskilja grupper, t. ex. har samer i Sverige en
hogre frekvens av A2 —varianten 4n vriga
svenskar.

Moderna DNA-studier

Under de senaste artiondena har dessa s. k.
klassiska markorer fatt minskad betydelse da
det blivit mojligt att studera variationer i sjal-
va arvsmassemolekylen, DNA. I slutet av
1960-talet uppticktes restriktionsenzymerna,
som angriper specifika stillen pd DNA-trdden
och kan klippa sénder den i analyserbara av-
snitt. Det 4r numera mojligt att uppticka en-
staka utbyten och bortfall av dess minsta be-
stdndsdelar, basparen eller nukleotiderna. Upp-
repade sekvenser av tvd, tre eller fyra baspar,
s. k. mikrosatelliter, har visat sig sdrskilt an-
viandbara for studier av inomartsvariationen,
eftersom de forekommer spridda 6ver hela
kromosomuppsittningen, har mdnga varian-
ter och inte tycks inverka pd livsdugligheten.
Enzym- och DNA-varianter finns inte bara
hos ménniskor. De forekommer hos alla orga-
nismer och har blivit ett virdefullt hjalpmedel
inom populationsbiologin.

Sett ur evolutionens ldnga perspektiv upp-
kommer all ny variation genom mutationer. De
flesta nya mutationer dr forsdmringar av ett
fungerande system, och om de orsakar stora
skador drvs de vanligen inte vidare utan ren-
sas bort av arvsmassan. Aven mutationer som
inte skadar livsdugligheten antas uppkomma
med en viss (liten) sannolikhet. De flesta for-
svinner snabbt, men en och annan kan 6ka
sin forekomst och efter manga generationer
ersitta tidigare existerande former. Chansen
att detta sker dr storre om den nya varianten
medfér ndgon fordel, men dr den helt neutral
beror dess fortsatta existens bara pa hur
manga individer som fortplantar gruppen.
Stora populationer kan ha fler genetiska vari-
anter An sm4, och en flaskhals med {3 indivi-
der under nagot skede kan eliminera mycket
av variationen i en population.

Anpassning
och slump

Det totala geninnehéllet i en population dr in-
te oférdnderligt. Fran generation till genera-
tion kan varianter av gener forloras och muta-
tioner ge nya tillskott, liksom kontakter med
grupper som har en annan genetisk samman-
sattning. Genfrekvenserna modifieras i det
langa loppet, frimst genom individuellt varie-
rande framgang i frdga om 6verlevnad och
fortplantning.

Darfor ar vi ljusa eller morka

Anpassning dr den huvudsakliga mekanismen
for geografisk differentiering. Klimatfaktorer
ar t. ex. den troligaste orsaken till hudens oli-
ka pigmentering. Starkt pigmenterad hud
skyddar mot intensiv solstralning, men & an-
dra sidan ir solen UV-strlning livsnédvindig
for kroppens produktion av D-vitamin {rdn de
forstadier av vitaminet som vi far genom f6-
dan. I mindre soliga trakter har det funnits
ett stort behov av att absorbera solstrélningen
och ljus hudfirg har varit férdelaktig. Nordli-
ga folk har diarfor mindre pigment i huden.
Ett undantag dr eskiméerna som fér i sig till-
rackligt med D-vitamin genom sin fisk- och
trandiet. Pigmentmingden i har och hud
tycks regleras genom variation i mycket f3,
kanske bara en enda gen. Skillnader i hudfirg
kan verkligen sdgas vara ytliga och paverkar
troligen inte andra kroppsfunktioner.

Aven kroppens storlek och form kan vara en
anpassning till klimatet. En slank kropp med
ldnga armar och ben ger stor kroppsyta som
latt avger virme medan en rundare kropps-
form skyddar mot kyla. I mycket varmt och
fuktigt klimat 4r det fordelaktigt for virmeba-
lansen att ha liten kroppsvolym, som t. ex.
pygméerna i Centralafrika.

konsspecifika
monster

Alla kromosomer utom kénskromo-
somerna forekommer i par och varje
gen som ar lokaliserad dar blir darfor
dubbelt representerad i arvsmassan.
Bada foraldrarna bidrar vid nedarv-
ningen, och en gen som i en genera-
tion finns hos en kvinna kan nasta
gang befinna sig hos en man. X-kro-
mosomen intar en mellanstallning
med ett exemplar hos mén och tva
hos kvinnor. Gener pa Y-kromoso-
men slutligen férekommer i minst
antal eftersom de bara finns i en
upplaga och i halva befolkningen,
namligen hos méannen.

Forutom i kromosomerna finns DNA
aven i mitokondrierna, sma organel-
ler som forekommer i hundratal i
varje cell och skéter dess energiom-
sattning. Mitokondrierna 6verfors
endast via aggcellen och deras gener
arvs foljaktligen endast fran mor till
barn. | de allra flesta fall finns mito-
kondriegenerna endast i en version
hos varje individ, 13t vara i mangdub-
blad upplaga.

De icke konsbundna kromosomerna
kan genom att de ar dubblerade har-
bargera mer genetisk variation och
bevara den langre. Sadana skillnader
kan vara av betydelse och kanske
forklara de divergerande slutsatser
som dragits fran olika undersokning-
ar av genvarianters alder. Eftersom
mitokondrier drvs maternellt, fran
mor till barn, och Y-kromosomen
fran far till son, blir det ocksa majligt
att observera kénsspecifika monster
i befolkningshistorien.

genolyp — genuppsittningen
i kromosomerna

nukleotid — byggsten 1 nu-
kleinsyrorna, t. ex. DNA

mutation — forandring i DNA-
molekylen
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Att tdla mjélk — en nymodighet

i médnniskans historia.

genetisk drift — sSlumpmissig
effekt pad genfrekvenser i
en begrinsad population

naturligt urval — den process
dir omvirldsfaktorer paver-
kar individer med olika
genuppsittning s att som-
liga ger ett storre bidrag dn
andra till nédsta generation
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Redan Darwin papekade att olika skonhets-
ideal ocksd kan vara en urvalsfaktor som bi-
dragit till att utseendet varierar hos olika
folkslag. Mer tveksamt dr det om lokal an-
passning orsakat blodgruppernas geografiskt
varierande forekomst eller de skillnader 1
kroppens féorméga att bryta ner alkohol som
konstaterats hos olika befolkningar.

Genetisk drift

Det finns namligen ett annat fenomen som
kan orsaka genetiska skillnader mellan grup-
per. Genfrekvenser kan férandras helt slump-
artat genom genetisk drift. Slumpen far storre
spelrum ju mindre de separerade grupperna
ar och ju mindre genutbyte de har med va-
randra. Skillnaden mellan tvd grupper kan va-
ra en effekt av att de levt dtskilda under
ménga generationer men kan ocksd uppkom-
ma genom att en utvandring startas med ett
fétal individer, grundarna, som rékar ha en
genuppsittning som inte dr representativ for
den storre grupp de kommer ifrdn. S&dana
exempel har man funnit hos nigra religiosa
sekter som utvandrat frdn Europa till Ameri-
ka under 1700-talet och som 4n i dag uppvisar
genetiska skillnader bade frn sin ursprungs-
population och fran sina nuvarande grannbe-
folkningar.

Att tidsbestamma differentieringen

I och med att molekyldra varianter blivit
mojliga att analysera har intresset i viss man
forskjutits mot vad man férmodar vara neu-
trala varianter, som undandras det naturliga
urvalets paverkan. Anledningen till detta dr
att artdifferentieringens tidsaspekt anses
allt viktigare. Vi vill inte bara veta att en dif-
ferentiering skett, utan ocksd nir. Med hjalp
av det naturliga urvalet kan en férandring ske
med olika hastighet, och snabbare ju stérre
skillnader det finns i 6verlevnadsfé6rmaga.
Egenskaper som férdandrats genom en lokal
anpassning kan sillan tidsbestdmmas.

Ett undantag dr laktasgenen, ddar man fak-
tiskt kan sdga ganska precis nir en genvari-
ant borjade gynnas av det naturliga urvalet.
Mjolksocker finns bara i ddggdjurens mjolk,
och deras ungar producerar i tarmen ett en-
zym, laktas, som bryter ner sockermolekylen
och gor den tillgdnglig som ndring. Men gan-
ska snart upphor laktasbildningen, vilket gor
att vuxna djur inte kan tillgodogora sig
mjolksocker. Detsamma géller manniskorna
i de flesta delar av vdrlden.

En genforindring tycks dock ha uppkom-
mit och spritt sig i vissa befolkningar sedan
de borjat timja boskap och konsumera deras
mjolk. Den muterade genen ger laktostole-
rans genom att laktas fortsitter att produce-
ras hela livet. Framfor allt i Skandinavien
och vissa delar av Afrika och Arabien, bland
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tuareger och beduiner, finns manga laktos-
toleranta — i Sverige och Danmark mer dn
90%. Denna speciella genvariant torde ha
blivit gynnsam och spritt sig forst sedan tam-
djurshéllning blev en del av livsféringen i
dessa befolkningar fér mindre dn 10 000 ar
sedan. Den madste ha givit sina bdrare en av-
sevirt forbittrad niringssituation eftersom
300 generationer tycks ha varit tillrdacklig tid
for att uppnd dess nuvarande utbredning.

Artens historia
kan avlasas i generna

Alla genetiska analyser bygger pé den stora,
men inte absoluta, stabiliteten hos DNA-mo-
lekylen. Men till skillnad frén berdkningar
av genfrekvenser utgdr de molekyldra meto-
derna frdn mutationer som orsakar skillna-
der mellan enskilda individer. Sldktskaps-
band mellan tva personer innebir att de bé-
da drvt kopior av samma gen fran en
tidigare generation. Avstandet till denna for-
eningslidnk kan rora sig om allt frdn en enda
(for syskon) till hundratals generationer for
folk med ursprung frin olika kontinenter.

Alla individer som lever i ett visst tidsskede
far inte barn som kan fora deras gener vidare,
och darfor blir genférmedlarna till dagens
minniskor allt farre ju lingre tillbaka i tiden
man soker sig. Till slut kommer man till en
punkt dir en gen som finns hos alla nu levan-
de ménniskor kan sammanlinkas med en en-
da ursprungsgen hos en enda individ. Men ef-
tersom DNA-molekylen inte 4r helt stabil 4r
de nu existerande genkopiorna inte lingre
identiska hos alla sina bdrare. Under tidens
gdng har mutationer intriffat, enstaka bygg-
stenar i molekylen har férindrats, forsvunnit
eller formerats. Med kinnedom om popula-
tionens ungefarliga storlek och sannolikheten
fér mutationer kan man skatta tidsavstdndet
till den urform som fanns hos den senaste ge-
mensamma anfadern eller anmodern.

Den tekniska utvecklingen har gjort det
mojligt att i detalj jimfora proteiner och
DNA-sekvenser hos olika befolkningar och
dven med motsvarande varianter hos vara ni-
ra sldaktingar inom primaterna. Genom till-
komsten av storskaliga anldggningar for
DNA-sekvensering kan man jaimféra sam-
mansittningen over relativt ldnga strickor,
nukleotid fér nukleotid, hos hundratals min-
niskor med olika geografiskt ursprung. Tack
vare att naturen tillimpar flera neddrvnings-
alternativ kan analysen fordjupas genom jim-
forelse av variationsmonstret fran olika delar
av arvsmassan.



Finns det raser?

Kan vi nu, med dessa nya insikter och tekni-
ker, fa en klarare uppfattning om rasbegrep-
pet? Inledningsvis stdlldes frdgan om hur det
anvinds i vetenskapliga sammanhang.

Som en grundregel bér man utga fran ett
brett artbegrepp som kan inkludera bade ge-
ografisk och annan variation, tills det otvety-
digt visar sig att observationerna stimmer
bittre med en uppdelning pa tva eller flera
arter. Men om det inom en art finns fenotypis-
ka olikheter mellan geografiskt eller ekolo-
giskt dtskilda grupper, och de inte leder till
att arten splittras i flera, méste ocksd séddan
variation kunna beskrivas. Det gor man bist
genom en uppdelning i raser, som tidigare
kallats underarter och ibland forsetts med eg-
na vetenskapliga namn. Det finns inga all-
mint vedertagna normer for hur dessa bada
begrepp skall anvindas.

I den klassiska taxonomiska forskningen
har man av naturliga skil koncentrerat sig pa
latt observerbara yttre drag, men allt efter-
som biologerna fatt tillgdng till allt vassare
verktyg har man kunnat konstatera att geo-
grafisk differentiering dr allmént férekom-
mande dven vad avser egenskaper som tidiga-
re generationers biologer inte hade mojlig-
het att studera. Det dr numera vil
dokumenterat att t. ex. immunsystemet ar
vl sd variabelt som yttre egenskaper, vilket
inte dr forvdnande eftersom det dr uppenbart
att en art inom olika delar av sitt utbred-
ningsomrade ofta exponeras for lokala parasi-
ter och sjukdomsalstrare.

Trots att man 1 ménga fall inte vet 1 vilken
man de fenotypiska olikheterna mellan
grupper motsvaras av genotypiska skillnader
ar raser relevanta biologiska begrepp, fram-
forallt i ett evolutionsperspektiv dir de ut-
gor mellansteg i artbildningens dynamik.
Langre fram i tiden kan de 6vergd i skilda
arter eller dter sammansmilta.

Arten Homo sapiens

Det rader inga tvivel om att alla ménniskor
tillhor samma art, Homo sapiens, som uppvisar
tydliga geografiska olikheter 6ver sitt stora
spridningsomrade. For de flesta andra prima-
ter 4r situationen en annan. Schimpansen och
gorillan kan delas upp i raser som tycks ha
varit separerade frdn varandra mycket linge,
men dnda dr mycket lika varandra till det ytt-
re. Och om vi gér tillbaka ndgra hundra tu-
sen ar i var egen forhistoria kan det vara
svért att avgoéra om de morfologiskt olika
grupper som tycks ha levt samtidigt; neander-
talare, sena Homo erectus, dlderdomliga och
moderna Homo sapiens, skall riknas som en el-
ler flera arter.

FOTO: PRESSENS BILD/JAN COLLSJOO

Nagot klart samband mellan en arts mang-
formighet och dess geografiska utbredning
finns inte. Midnniskan dr en mangformig art,
som sedan mycket linge varit spridd éver alla
jordens landomraden utom Antarktis. Men
det finns arter med lika stor spridning, som
anda till utseendet ar nédstan enhetliga. Ett
exempel dr fiskgjusen. Annars ror det sig da
vanligen om minsklighetens foljeslagare, dvs.
arter som for sin spridning varit beroende av
minniskans forflyttningar, t. ex. rittor, moss,
bananflugor, ogris och diverse parasiter pa
odlade vixter. Gemensamt f6r dem ir att de
spritts relativt nyligen. De flesta arter med
stort utbredningsomrade uppvisar geografis-
ka olikheter, ofta med ett klinalt variations-
monster, dvs. en kontinuerlig 6vergdng mel-
lan olika lokala varianter i friga om utseen-
de, beteenden, fysiologi och néringshehov.
Det finns manga exempel pa sddan mangfor-
mighet bland faglar och diggdjur.

Maénniskans planmassiga urval

Héir maste framhdllas att den rasuppdelning
som finns hos hundar, histar och andra tam-
djur beror pa ménsklig styrning vid aveln av
husdjuren, som ju dr helt beroende av min-
niskan for sin fortlevnad. Genom att tillimpa
planmassigt urval och inavel inom olika avels-
linjer kan enhetlighet och tydliga granser
uppnas relativt snabbt, bade vad géller ut-
seende och beteenden.

Anpassning kontra slump

Det dr viktigt att padpeka att de férhallanden
som giller for t. ex. husdjuren aldrig ratt for
nagon art under naturliga betingelser — inte
heller var egen. Det giller sdvil tidsperspek-
tivet som differentieringens orsaker och re-
sultat. Ndgra "rena raser" har aldrig funnits
i naturen. Ur den synvinkeln maste ocksa ef-
fekten av "rasblandning” ses. Det har ofta
hivdats att individer med fordldrar av olika

Att hundraser dr sd olika beror

inte pd naturligt urval, utan

mdnniskans styrning av aveln.

Ndgra "rena raser”
har aldrig funnits

i naturen.

Jenotyp — resultatet av
genotypens reaktion
med miljon
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folkslag, mulatter, mestiser och andra, skulle
vara undermaéliga, sdvil fysiskt som mentalt.
Studier, bl. a. p& Hawaii, har visat att denna
uppfattning inte har ndgot fog for sig.

Den variation som uppkommer genom na-
turligt urval och anpassning till lokala férhal-
landen 4r fundamentalt annorlunda 4n
slumpvariationen som man studerar med
hjalp av DNA-sekvensering. Anpassningen
sker genom ett samspel mellan manga gener
som ir svara att identifiera, medan de mole-
kyldra varianterna dr kidnda till sitt precisa
kromosomala ldge och sin molekyldra upp-
byggnad men saknar som regel effekt p& livs-
funktionerna. Detta kan ligga bakom de oli-
ka uppfattningarna om rasdifferentieringen
som tycks finnas hos ekologiskt inriktade
evolutionsbiologer och DNA-sekvenserande
molekyldrbiologer. Bdda aspekterna pd den
genetiska variationen dr dock viktiga om
man vill forstd utvecklingen av arten ménnis-
ka och hur den har uppnitt sin nuvarande
utbredning och differentiering.

Vart ursprung

Den molekylira genetiken dr pa god vig att
revolutionera vdr uppfattning om minniskans
ursprung, dven om de genetiska studierna pa
DNA-nivé dnnu inte helt kunnat klargora for-
loppet och bilden just nu 4r ganska forvirran-
de. Den for ndrvarande mest gdngbara hypo-
tesen dr att den moderna minniskan uppkom
i Afrika, séder om Sahara, fér mindre 4n en
halv miljon ar sedan och att en mindre grupp
darifran lamnade Afrika for att befolka den
6vriga virlden for ungefiar 100 tusen r sedan.
Enligt dldersbestimda fossila fynd fanns det
moderna minniskor i Mindre Asien fér unge-
far 90 tusen ar sedan, i sydostra Asien och
Australien for 60 till 40 tusen ar sedan, 1 Vist-
europa for 35 och i Amerika for 15-20 tusen ar
sedan (se kartan ovan).
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Enligt en annan, den multiregionala hypo-
tesen, har den moderna minniskotypen ut-
vecklats pé flera geografiskt tskilda platser i
Afrika och Asien, ur foregdngare som varit
bosatta ddr betydligt langre, kanske en miljon
ar. En svdrighet med denna hypotes dr att det
forefaller otroligt att dessa olika grupper har
kunnat uppehalla kontakter och utbytt gener
med varandra dver sd stora avstdnd och under
sa ldng tid, vilket dr nédvandigt for att kunna
bibehéllas som en enda art, ndgot som bevisli-
gen har varit fallet.

Ledtradar bland fossil och kromosomer
Fossila fynd av forminniskor bekriftar det
afrikanska ursprunget, men kan i 6vrigt tolkas
pa olika sitt. I de flesta fall har man antagit
att minniskans utveckling skett inom en rela-
tivt liten och avgrinsad befolkningsgrupp. Det
skulle stimma med att geografisk uppdelning
i smé grupper dr den vanligaste orsaken till
art- och rasbildning. En liten populationsstor-
lek 6kar sannolikheten for slumpeffekter och
olika ekologiska nischer ger spelrum for det
naturliga urvalet. Men utseendet hos vissa fos-
sil har ocksd tolkats som att det skett hybridi-
seringar mellan yngre och mer alderdomliga
typer, t. ex. mellan moderna Homo sapiens och
neandertalare. Den DNA-analys som gjorts ta-
lar dock for att vi och de 4r skilda arter.

Bland kromosomala gener har man pé se-
naste tid funnit fall dir flera varianter méste
ha bibehéllits mycket linge. I Afrika har tiden
sedan en viss genvariation uppstod ibland
skattats till mer dn en miljon ar, och for en
variant med asiatisk utbredning till mer 4n
200 tusen ar. Att sd gammal variation beva-
rats antyder att ndgra allvarligare flaskhalsar
inte forekommit, varken vid den moderna
minniskans uppkomst eller vid expansionen
frén Afrika. Att Afrika varit ursprungsomra-
det bekriftas i de flesta studier genom en
storre och ildre variation dir dn i 6vriga
virlden. Nigra varianters utbredning pekar
dock mot att det kan ha skett en viss aterin-
vandring till Afrika fran Asien.

Mitokondrie-DNA visar en variationstyp
som Gverensstimmer med en liten ursprungs-
grupp som senare expanderat dramatiskt, och
det 4r ocksd pd sddana data som ut-ur-Afrika-
modellen forst byggdes. Aven i studier av
mitokondrie-DNA inriktar man sig pd neutra-
la varianter for att undvika effekter av natur-
ligt urval. Men inom mitokondriens DNA sker
ingen rekombination utan hela dess arvsmas-
sa nedarvs som en enhet. Utrensning av min-
dre gynnsamma muterade gener kan darfor
tankas dterverka pd variationen dven i de ana-
lyserade neutrala avsnitten. Ett urval som dr
baserat pé skillnader i aktivitet skulle kunna
forklara varfor mitokondrie-DNA ger en mer
enhetlig bild av variationernas dlder dn den
gvriga arvsmassan.



Mitkondrie-DNA &terspeglar kvinnornas
befolkningshistoria, som i vissa avseenden
kan tinkas vara en annan #n méinnens. Annu
finns fa jamférelser mellan hur mitokondrie-
och Y-kromosomvarianter spritts, men det
forekommer farre varianter av Y-kromoso-
merna och de har visat sig ha storre sprid-
ning 4n mitokondrievarianterna. Det stim-
mer med bilden av midnnen som ladngviga
upptickare eller erévrare av nya omréden,
under det att kvinnornas forflyttningar skett
mer kontinuerligt och i kortare steg.

Liten variation hos manniskan
Minniskans genetiska variation tycks vara li-
ten om man beaktar artens nuvarande ut-
bredning och individantal. Gorillor, orangut-
anger och schimpanser, vra nirmaste slik-
tingar, har begrinsade utbredningsomraden
dir de geografiskt separerade raserna ir till
det yttre lika, men trots detta har de flerfal-
digt stoérre variation for neutrala mitokon-
drie- och nukleira DNA-markérer. Studier av
variationen hos andra arter bekriftar detta.
Diremot finner man just ingen skillnad da
man jimfor férekomsten av enzymvarianter
hos minniskor, andra diggdjur och t. ex. in-
sekter. Det kan bero pd att dessa aktiva mo-
lekyler inte dr helt neutrala utan har en viss
betydelse for 6verlevnad och fortplantning.
Dirfor halls den variationen i schack genom
det naturliga urvalet.

Det dr svart att ge ndgon bra forklaring till
att ménniskorna med sin tydliga mangfor-
mighet 4nd4 har si liten variation i frdga om
neutrala DNA-markérer. En liten inomarts-
variation kan bero pd att arten dr ny, att den
under en lingre tid bestatt av ganska fa indi-
vider, eller att den tdmligen nyligen genom-
gétt en flaskhals med mycket reducerat indi-
vidantal. De flesta observationer av variatio-
nen for neutrala markorer pekar mot att
antalet fordldraindivider hallit sig kring
10 000 under den moderna ménniskans for-
sta tid. Daremot antar ménga att hennes
afrikanska foregdngare varit betydligt talri-
kare, men lokalt uppsplittrade, under de mil-
joner ar som foregick uppkomsten av Homo
sapiens. Annu rider stor osikerhet om fore-
komsten och omfattningen av eventuella
flaskhalsar och om vad som férorsakat inom-
artsvariationens ldga niva.

Variationens
fordelning

Det finns ingen samstimmighet i forséken
att klassificera minskligheten i olika raser,
och inga givna normer for vilka kriterier som
skall anvindas eller hur grinserna skall sit-
tas. Midnskliga befolkningar ar variabla och

andelen av den totala
genetiska variationen
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foranderliga, de har blandat sig och delats Dd man studerar den totala

upp under olika tider, forflyttat sig till nya genetiska variationen finner
omréden och kanske dtervint till tidigare bo- man att en évervigande andel

sdttningar. De geografiska monster som vi hénfor sig till variationer mellan

kan iaktta i dag kan inte tolkas som grenar pa individer inom en och samma

ett stamtrid som tidigt skilts &t och sedan un- population.
der 18ng tid inte haft ndgra kontakter med

varandra. Den bilden kan gilla for vissa iso-

lerade befolkningar, men pa andra hall,

t. ex. inom Europa och i Kina, har sporadis-

ka folkvandringar och erévringar gjort att

slaktskapen mer kan liknas vid ett nitverk

eller en spaljé 4n ett forgrenat trad.

Bristen pd skarpa granser mellan manskli-
ga populationer ar forvirrande, men var ge-
netiska variation ger 4ndd en mojlighet att
utforska var historia bortom skrivna och ar-
keologiska vittnesbord. Ur den synvinkeln 4r
det av intresse att ta reda pd hur den genetis-
ka variationen inom var art ir uppdelad. Vi
vet att de yttre dragen kan skilja sig mycket
markant, men hur mycket annan variation
finns det inom en folkgrupp eller ett lands be-
folkning, hur mycket skiljer sig befolkningar
p& samma kontinent och hur mycket de som
lange bebott olika kontinenter?

Den forste att besvara dessa frdgor var
Lewontin som &r 1972 anvinde sig av klassis-
ka markorer frdn 190 populationer som han
delade upp i sju rasgrupper enligt allmént ve-
dertagen antropologisk klassificering. Han
fann att 85% av variationen fanns inom popu-
lationerna och endast 6,3% mellan rasgrup-
perna. Resterande andel atskilde de olika po-
pulationerna inom samma rasgrupp.

Liknande resultat har framkommit i nyare
studier ddar man anvint sig av kromosomala
DNA-varianter (se diagrammet ovan).
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Over 80% av variationen finns inom folk-
grupperna och hogst 10% mellan befolk-
ningar som bebor olika kontinenter. Ett un-
dantag utgor Y-variationen dir endast 36%
dterfinns inom befolkningar och 53% mel-
lan folkslag fran olika kontinenter. Bilden
av mansklighetens genetiska grupperingar
kan alltsd skifta beroende p& vilken del av
arvsmassan man viljer att studera.

Ska rasbegreppet vara kvar?
Sammantaget antyder dessa resultat att
en viss geografisk isolering forekommit se-
dan minniskorna spritt sig éver jorden,
men att den antingen inte varat tillrdck-
ligt linge eller inte varit fullstindig. Att
dven den skillnader som konstaterats kan
leda till motsatta slutsatser dr emellertid
uppenbart.

Lewontins egen ideologiska slutsats var
att eftersom rasindelningen bara leder till
elinde och forsvarar ménskliga relationer
finns det inte lingre ndgon som helst an-
ledning att bibehdlla rasbegreppet. Andra

har emellertid en ndgot annorlunda instéll-

ning. Man har visserligen inte funnit nagra
absoluta genskillnader mellan befolkning-
ar, endast skillnader i féorekomst av varian-
ter som finns hos de flesta folkslag, men
det dr trots allt tillrdackligt for att med hog

sannolikhet hidnféra en individ till rdtt
grupp. Ju flera gener man tar hinsyn till
desto sidkrare karaktiriseras grupperna,
och f6r en mer dn nittioprocentig chans till
ritt placering av en individ krivs inte mer
an ett tiotal gensystem med ganska mattli-
ga genfrekvensskillnader.

Det dr tydligt att man forséker besvara
tvd olika frégor. Den forsta ror hur mycket
olika folkgrupper har gemensamt, och sva-
ret dr att de genetiskt sett dr mycket lika
varandra. Den andra giller om det gér att
skilja folkgrupper fran varandra med hjilp
av genetiska varianters olika forekomst,
och svaret blir att det 4r mojligt. B&da ar
relevanta frdgor och vad vi maste utgd
frén vid alla diskussioner om rasbegreppet.
En uppdelning kan géras utifran yttre
egenskaper, hud, hir, kroppsform och an-
siktsdrag, och den ger en tamligen god
overensstimmelse med den globala fore-
komsten av olika genvarianter. Det finns
inga sakliga beldgg for ndgon samverkan
mellan individers yttre egenskaper och
deras intellektuella och mentala kvalite-
ter. Vad vi ddremot vet dr att de olikheter
som finns dr spér ur vart forflutna och
vittnar om de skilda miljéer som minnis-
kan exponerats f('jr._,
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