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Elefanternas och mammutarnas slakttrad

Rohland et al. (2007) PLOS Biology




Den ullhariga mammutens ursprung
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Mammutens livsmiljo: forhistoriska klimatforandringar
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Utdoende pa fastlandet 12-10 kya
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Den ullhariga mammutens utbredning under senaste istiden

Karta fr&n Alvarez-Lao et al. (2009)







De sista dverlevande mammutarna fanns pa Wrangels 6

Wrangels 6 s SR Ve

Karta fr&n Alvarez-Lao et al. (2009)




Jakten pa DNA fran de sista mammutarna
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En revolution inom DNA-sekvensering

NATIONAL
GENOMICS
INFRASTRUCTURE

Next-Generation Sequencing and Genotyping for Swedish Research




Sekvensering av DNA fran mammutars ben, tander och betar
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Sekvensering




Ar DNA:t fran dessa ben, tander och betar fran mammut?




Konstypning av mammut-fossil fran Sibirien
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Konstypning av mammut-fossil fran
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Varfor ar de flesta mammutfossil fran hanar?




Vissa prover har har en synnerligen hog procent mammut-DNA




Djup-sekvensering av DNA fran en mammut
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Kartlaggning av mammutens hela arvsmassa
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Mammoth genome sequence completed

By Pallab Ghosh
Science correspondent, BBC News

SCIENCE

Last Mammoths Spent Final Years on Solitary Island

By NICHOLAS BAKALAR MAY 4, 2015

Researchers have now sequenced the genome of the woolly mammoth




Kartlaggning av mammutens hela arvsmassa
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Svenska forskare kan aterskapa
mammut - inom nagra ar

Svenska forskare vid Naturhistoriska riksmuseet ar forst i varlden med
att kartlagga en mammuts hela arvsmassa. Resultaten kan anviandas
till att aterskapa en levande mammut inom fem till tio ar.




Kommer vi kunna klona mammuten?

Resurrecting the mammoth

Japanese researchers are hoping to clone a mammoth
back to life from a frozen carcass

Preserved cells extracted
from frozen mammoth
carcass

Nuclei extracted
from mammoth cell

r/ /——"—'—E ﬂ Egg cells taken from

ﬂ Mammoth genes elephant, DNA material
are placed inside elephant is removed

egg cells

) Eqgis placed in
elephant womb

(& Elephant gives birth to live mammoth,
effectively a clone of the frozen
carcass that yielded undamaged cells




Kommer vi kunna klona mammuten?
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Kommer vi kunna klona mammuten?
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Kan man aterskapa mammuten med gen-editering?

Creating a hybrid woolly mammoth
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Tillbaka till forskningsprojektet: var ar vi nu?

Helgenomsekvensering av mammutens arvsmassa

Lab ID Location Calibrated age Mreads Endogenous DNA Genome coverage
Oimyakon Siberia 44,806 1,401 64% 11 X
L164 Chukotka 16,901 1,418 79% 16 X
POO5 New Sib Islands 12,798 1,398 88% 14 X
L386 Wrangel 7,336 2,387 74% 25 X
E467 Wrangel 4,336 1,262 76% 17 X

E469D Wrangel 4,024 2,502 30% 5X




Variation mellan systerkromosomer medgo6r analys av demografisk historia

Pairwise Sequentially Markovian Coalescent (PSMC)




Mammutens demografiska historia baserat pa tva helgenom
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Arvsmassans mutationshastighet: ~1.2x10° mutationer / bp / ar

Palkopoulou et al. (2015) Curr Biol




Wrangels 0: ekologisk barkraft for mammutar = 149 - 819 individer




Hur paverkas sma populationer av genetiska faktorer?

iagn Vg

et

%

Teoretiska modeller forutsager:

Okad inavel
Forlust av genetisk variation

Okning av skadliga genvarianter
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Konsekvenser:

Inavelsdepression
Minskad evolutionér potential

"Genetisk hardsmalta”
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Mammutarna pa Wrangels 6 — en modell for hotade arter?
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Diez et al. (2018) TREE




Forandringar i genetisk variation fran 45 kya till 4 kya

1.6
-30

1.4

1.2

1.0

Heterozygosity per 1,000bp

0.8

-50

0 5 10 15 20 25 30 35 40 45 50 55 60 65 70 75 80
Time (cal ky BP)

Pecnerova et al. (unpublished data)




Sekvensering av hela arvsmassan gor det mgjligt att mata inavel




Jamforelse av inavel mellan olika mammutar
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Pecnerova et al. (unpublished data)




Cumulative ROH size (Mb)
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age (calBP) reads (M) Coverage (per 1000bp) Number size (Mb) Fron
0im44.8k 44806 1401 10.6 1.24 302 243,33 0,074
Chul6.9k 16901 1417.6 20.1 153 146 115,46 0,035
NSI12.8k 12798 1398.2 14 137 246 191,69 0,059
Wra7.3k 7336 2387 30.6 1.08 631 845,45 0,258
Wra4.3k 4336 1261.8 18.4 1.01 712 873,14 0,267
Wrad.0k 4024 2501.8 59 0.81 1058 1258,75 0,385




Ackummulering av skadliga genvarianter pa Wrangels 6?

Oimyakon (45 kya)
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Sammanfattning — slutsatser och framtida planer

Slutsatser sahar lanagt

« Wrangels 6 var sannolikt for liten for att uppréatthalla en genetiskt livskraftig population
o Visst stod for teorin om "genetisk hardsmalta”

» Genetiska faktorer orsakade troligen mammutens utdoende

Framtida malsattningar

o Kartlaggning av 100 mammutars arvsmassa

e Analyser pa nu levande men hotade arter
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Sekvensering av DNA fran mammutars ben, tander och betar
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