
Når epigeniske faktorer binder sig til “histone-halerne”, 
ændres omfanget af DNA-stykker der er viklet om histonerne; 
derved ændres ligeledes antallet af gener i DNA’et der “står til 
rådighed”.

Et af de hastigt ekspanderende og spændende forskningsom-
råder inden for molekylærbiologien er epigenetikken. I studiet 
af epigenetiske ændringer analyserer forskerne DNA som er 
blevet ændret på en sådan måde at dens kemi er ændret, men 
ikke selve baseparrene eller deres sekvens der udgør den gene-
tiske kode. Det er ligesom en særlig styringskode der fungerer 
uafhængigt af den normale DNA-kode.

Der er to måder hvorpå DNA’et i en organisme hovedsagelig 
kan ændres kemisk. For det første kan metylgrupper indsættes 
på DNA-molekylet. For det andet kan proteiner ved navn 
“histoner” der er integreret med DNA’et, også modi!ceres på

 
forskellige måder. Begge disse typer af DNA-modi!kationer er 
med til at bestemme hvor tilgængeligt DNA’et er for proteiner 
der binder sig til DNA, og de kontrollerer og hjælper med at 
regulere geners aktivitet. 

Epigenetisk DNA-modi!kation er stærkt kontrolleret og 
spiller en vigtig rolle i den måde hvorpå mange forskellige 
typer gener udtrykkes. I den medicinske virkelighed er f.eks. 
en lang række menneskelige sygdomme forbundet med epige-
netiske ændringer der ikke er del af genernes normale pro!l.

DE EPIGENISKE MEKANISMER
påvirkes af følgende faktorer/processer:
• udviklingen (i mors mave og i barndommen)
• kemikalier i miljøet
• medicin (drugs)
• alderen
• kosten

HELBREDSRISICI
• cancer
• autoimmune sygdomme
• mentale forstyrrelser
• diabetes
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DNA-metylering

Metylgruppe (en epigenisk faktor der findes
i nogle fødemidler) kan “tagge” DNA’et og
derved aktivere eller deaktivere visse gener.

Histon-modifikation

Bindingen af epigeniske faktorer til histonhaler
bestemmer i hvilket omfang DNA er viklet omkring
histonerne, og i hvilken grad gener i DNA’et kan
aktiveres.

HISTON
Histoner er proteiner hvorom DNA’et
kan sno sig så det bliver mere kompakt;
bruges også til genregulering.

HISTONHALE

DNA tilgængeligt, genet er aktivt

DNA utilgængeligt, genet er inaktivt

GEN HISTONHALE

FAKTA 
epigenetikken – omfatter de ændringer i de arvelige egen-
skaber der ikke kan forklares med mutationer i DNA’et 
fordi der ikke ændres i den grundlæggende basesekvens. De 
epigeniske mekanismer har til gengæld betydningen for hvilke 
gener der bliver a"æst. Det afhænger bl.a. af de “histoner” der 
pakker DNA-molekylet sammen, se illustrationen. Først når 
histonerne åbner DNA’et, kan den “pakkede” del af genkoden 
a"æses. 



Da chimpanser menes at være vores nærmeste nulevende slægt-
ninge, har man lavet genetiske sammenligninger mellem dem 
og moderne mennesker i en række forskellige undersøgelser. 
Inden for et særligt forskningsområde har man lavet sammen-
ligninger mellem de gener hos mennesket og chimpansen der 
er kommet til udtryk i den såkaldte 
“genekspression”. Det har ikke vist sig 
specielt befordrende for evolutionister. 

En række forskningsrapporter 
viser hvordan man almindeligvis kan 
se store forskelle på genekspression 
hos mennesker og chimpanser, og det 
gælder mange af de gener som er fælles 
for begge arter. Især hos de gener der 
er forbundet med hjerneaktivitet, er 
det tydeligt. (1, 2)

Da epigenetiske ændringer i 
genomet er relateret til genekspression, 
har forskere brugt meget avanceret 
teknologi til sammenligning af disse 
forskelle hos mennesker og chim-
panser for regioner af genomet som de 
begge har fælles. 

Adskillige nyere undersøgelser viser 
at der er dramatiske forskelle mellem 
mennesker og chimpanser med hensyn 
til tilføjelse af de føromtalte metylgrupper (processen kaldes 
også “metylering”). Når man tager denne type forskning i 

betragtning, er det vigtigt at vide at epigenomet er vævsspe-
ci!kt, og at mønstrene varierer mellem de forskellige typer af 
celler der er undersøgt. 

I 2011 blev en undersøgelse foretaget på oprensede hvide 
blodlegemer (neutro!ler) fra levende mennesker, chimpanser 
og orangutanger. Forskerne valgte neutro!ler fordi de har 

næsten ens udseende og samme egenskaber hos både men-
nesker og menneskeaber. Trods det faktum at man havde valgt 
den mest ensartede celletype der kendes mellem mennesker og 
aber, blev forskerne overrasket over at opdage betydelige mety-
leringsforskelle i over 1500 forskellige regioner af det humane 
genom sammenlignet med chimpansegenomer. Orangutanger 
viste også unikke forskelle fra mennesker og chimpanser i deres 
epigenome data. 

En anden spændende opdagelse i denne undersøgelse gik på at 
disse epigenetiske forskelle mellem mennesker og chimpanser 
ikke kun var til stede hos de voksnes hvide blodlegemer, men 
også fandtes i sperm- og ægceller. Dette indicerer at der eksi-
sterer permanent arvelige forskelle mellem mennesker og aber. 
Forfatterne af rapporten skrev: 

»Dette at vi deler mennesker og chimpanser op i to 
separate grupper, er i fuld overensstemmelse med den arvegang 
for metyleringen vi !nder hos de to arter.« (3)

I en endnu nyere undersøgelse (fra 2012) blev der brugt en 
ny og meget præcis metode til at studere DNA-metylerings-
pro!ler i hjerne-gener fra så vel mennesker som chimpanser. 
De konstaterede forskelle mellem mennesker og chimpanser 
var påfaldende markante og omfattende:

»Vi har også fundet en omfattende divergens i mønstre for 
DNA-metylering og opdaget at hundredvis af gener udviser 
signi!kant lavere niveauer af promotor-metylering (metylering 
i særlige områder af genomet, red.) i den menneskelige hjerne 
end i chimpansehjernen.« (4) 



Denne undersøgelse har vist at disse typer hjernegener kun 
kunne tåle meget lidt epigenetisk modi!kation i forhold til 
den normale pro!l for den menneskelige hjerne. Faktisk har 
forskerne fundet ud af at unormale menneskelige hjerne-
gen-mønstre for metylering er forbundet med en lang række 
alvorlige neurologiske sygdomme hos mennesket. 

Disse resultater viser hvordan metyleringsændringer i 
hjernens gener kan være alvorlige, hvilket er problematisk for 
ideen om epigenetisk evolution hos primater. For selvfølgelig 
er det sådan at hjernens genmønstre for metylering er !ntunet 
og artsspeci!kke. Forfatterne havde følgende kommentar til 
denne opdagelse:

»Endelig fandt vi at visse metylerede gener er påfaldende 
forbundet med neurologiske og psykiske lidelser samt cancer.« 
(4)

Denne forskning har yderligere afdækket genregioner i 
forskellige områder. Et centralt område af interesse var de 
såkaldte promotor-regioner, foruden et gen der styrer promo-
torernes funktion som en genetisk kontakt. Forskerne har også 
undersøgt det vigtigste genområde der indgår i den del af et 
gen der omfatter proteinkodende segmenter. Endelig har de 
også analyseret genernes ender [se artiklen “Telomerer i fokus” 
i dette blad, red.] fordi de spiller en vigtig rolle i den genetiske 
regulering. 

I denne henseende fandt de ud af at de største forskelle der 
eksisterer mellem menneskets og chimpansens hjernegen-
mønstre for metylering, ligger i de kontrolregioner der spiller 
en vigtig rolle i reguleringen. Menneskets genpromotorer er 
langt mindre metylerede end chimpansens; en konstatering der 
svarer !nt til de højere niveauer af menneskelig hjerne-genakti-
vitet vi kan konstatere der eksisterer i forhold til de tilsvarende 
gener hos chimpanser. De øvrige regioner af generne udviste 
også forskelle mellem arter, men den var mindre dramatisk.

I alt har 1.055 gener vist signi!kante forskelle i metyle-
ringsmønstre mellem mennesker og chimpanser. Af disse fandt 

forskerne 468 der var meget forskellige i deres metylerings-
mønstre. Det drejer sig om den type gener der spiller en vigtig 
rolle for kontrol af andre gener og for ændringen i de typer 
proteiner i cellen der regulerer processer øverst i cellesystemets 
hierarki. Med andre ord var de gener der viste disse markante 
forskelle, de vigtigste kontrollerende regioner i genomet for 
hjernens celleaktivitet.

Disse resultater inden for området epigenetik udgør en 
dramatisk illustration af de dybe genetiske forskelle der eksi-
sterer mellem mennesker og menneskeaber. Man må kon-
statere at disse resultater stemmer mere overens med ideen om 
intelligent design end fremadskridende evolution. 
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I hælene på Mikkel ... 
Bibelhistorie på en lidt anden måde. Oversat fra tysk. 
Læs om spændende dyr fra Skaberens hånd. Bogen indeholder 
en række dyrehistorier hvor skabelsestanken er en integreret del 
af fortællingen. Forfatteren har set nærmere på nogle af de dyr 
der optræder i Biblen, og fortæller indgående om hvor fanta-
stisk de er skabt. For børn. Vil med fordel kunne anvendes i de 
kirkelige børneklubber, til højtlæsning, til samtale. 


