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Referat

Kvalgy, K. 1997. Overvaking av genmodifiserte planter og
dyr. - NINA Oppdragsmelding 476: 1-41.

Denne utredningens mal er a identifisere og evaluere
aktuelle overvakingsmetoder som kan anvendes i forbind-
else med genmodifiserte planter og dyr. Utredningen tar
utgangspunkt i risikovurdering av tilsiktet og utilsiktet utslipp
av organismer og hvilken innvirkning dette vil ha pa miljeet
som de slippes ut i.

Etter en generell innledning til temaet foiger et kapittel om
generelle metoder som kunne tenkes brukt i en over-
vakingssammenheng. Det er valgt & dele kapittelet inn i
ekologiske, molekylzerbiologiske og populasjonsgenetiske
metoder.

Utredningen inneholder deretter et kapittel om genmodi-
fiserte planter og et om dyr. Av disse kapitlene er kapittelet
om genmodifiserte planter tillagt storst vekt fordi bruken av
genmodifiserte planter globait sett er mye mer utstrakt enn
genmodifiserte dyr. | tillegg er litteraturomfanget i for-
bindelse med bade genmodifiserte og introduserte planter
mye sterre enn for dyr. '

@kologiske effekter av utslipp av genmodifiserte planter er
belyst i forhold til tre problemstillinger: 1) At transgene
planter kan utvikles til ugress eller vaere invasjonsdyktige i
naturlige habitater, 2) at deres manipulerte gener vil kunne
overfgres via pollen til ville slektninger og at hybridav-
kommet blir mer ugressaktig eller mer invasjonsdyktig og 3)
at transgene planter vil kunne gi direkte skade pa
mennesker, husdyr eller andre naturlig forekommende
organismer. For a belyse mulige effekter ved utsetting av
genmodifiserte planter, er raps (Brassica napus) brukt som
eksempel.

Overvaking av utsatte genmodifiserte dyr vil bli sterkt in-
fluert av hvilke type dyr det er snakk om. Det er antatt at
den sterste risikoen for ukontrollert spredning og etablering
av genmodifiserte dyr i naturene vil veere knyttet til fisk,
insekter og andre invertebrater eller sma pattedyr. Vurder-
ing av mulige risikoer ved utsetting av genmodifisert fisk og
insekt er vektlagt her.

Overvaking av en genmodifisert organisme omfatter en
neoye planlagt overvakingsstrategi med bakgrunn i kunn-
skap om den utsatte organismen og miljget den settes ut i.
En slik prosess ma veere fleksibel for & kunne fange opp
uforutsette endringer i miljg, i den transgene organismen
eller ved interaksjonen mellom dem. Problemet er at slike
uforutsette hendelser ikke kan systematisk overvakes far
de blir oppdaget. Dette er trolig den viktigste arsaken til &
innta en fere-var-holdning i forhold til utsetting av GMOer.
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Abstract

Kvalgy, K. 1997. Monitoring gnetically modified plants and
animals. - NINA Oppdragsmelding 476: 1-41.

The aim of this report is to identify and evaluate potential
methods for monitoring genetically modified plants and
animals. The report is based on risk assessments of in-
tended and unintended release of organisms and what
consequences this may have on the environment into which
they are released.

The general introduction to the issue is followed by a
chapter on possible methods appropriate in relation to a
monitoring strategy. The chapter is divided into three parts
comprising methods applied in ecology, molecular biology
and population genetics.

The report contains one chapter on genetically modified
plants and one on genetically modified animals. Main focus
is put on plants because the use of genetically modified
plants globally far extends the use of genetically modified
animals. Furthermore, the access of literature both con-
cerning genetically modified plants and on plant introduc-
tions makes this topic more approachable.

Ecological effects of the release of genetically modified
plants focus on three topics: 1) That transgenic crop plants
will become weeds of agriculture or invasive of natural
habitats, 2) that their engineered genes will be transferred
by pollen to wild relatives whose offspring will then become
more weedy or more invasive or 3) that the engineered
plants will be a direct hazard to humans, domestic animals
or beneficial wild organisms. lllustration of possible effects
of the release of genetically modified plants is done here
through the evaluation of transgenic oilseed rape (Brassica
napus).

Monitoring of released transgenic animals will be strongly
influenced by what animal is released. The greatest risk of
uncontrolled spread and establishment of genetically modifi-
ed animals in nature is assumed to be associated with fish,
insects, other invertebrates or small mammals. Here, the
possible risks of releasing transgenic fish and insects are
emphasised.

Monitoring transgenic organisms involves a thoroughly
planned monitoring strategy based on knowledge of the
released organism and the environment to which it will be
released. Such a process must include the potential flexi-
bility to intercept unforeseen changes within the environ-
ment, the transgenic organism or the interaction between
the two. The probiem is that such unforeseen incidences
cannot systematically be monitored before they are dis-
covered. This is probably the strongest reason to apply the
precautionary principle when the release of genetically
modified organisms is concerned.

Key words: Genetically modified plants and animals -
release - ecological effects - spread - establishment -
monitoring strategy - monitoring methods - monitoring

Kirsti Kvalgy, Norwegian Institute for Nature Research,
Tungasletta 2, N-7005 Trondheim, Norway.
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Forord

Denne utredningen er laget pa oppdrag fra Direktoratet for
naturforvaltning (DN-kontrakt nr. 691 04/95) som ledd i for-
valtningens behov for kompetanse rundt overvaking av
potensielle okologiske effekter ved utsetting av genmodi-
fiserte organismer.

I prosjektet som tar for seg a identifisere og evaluere
aktuelle overvakingsmetoder som kan anvendes i forbind-
else med utsetting av genmodifiserte planter og dyr, har
Bjorn Age Temmeras ved NINA vaert prosjektleder. Jeg vil
gierne takke Bjsrn Age Temmeras, Kjetl Hindar, Jan
Husby, Per Arild Aarrestad, Froydis Kvalgy og Jarle Tufto
for nyttige kommentarer og diskusjoner under arbeidet.

Trondheim, april 1997

Kirsti Kvalay
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1 Innledning

Organismer det blir aktuelt & genmodifisere spenner over et
bredt felt fra virus, bakterier og enkle eukaryoter til multi-
cellulzere planter og dyr som bade innbefatter kultiverte og
ville arter. Ekspertisen som er ngdvendig for evaluering av
fordeler og risikoer ved slike genmodifiseringer involverer
mange forskningsfelt fra molekylaerbiologi, genetikk, celle-
biologi, evolusjonsbiologi, fysiologi, populasjons- og ad-
ferdsbiologi og systemgkologi. Risikovurdering ved tilsiktet
og utilsiktet utslipp av genmodifiserte organismer (GMOer)
omfatter en rekke potensielle temaer; Overlevelse og repro-
duksjonsevne til den transgene organismen, dennes inter-
aksjon med andre organismer, potensiell spredning utover
introduksjonsstedet og organismens effekt pa det fysiske
milig. Derfor er kunnskap om biologien til bade foreldre-
organismen og gendonoren, og karakteristikk av miljget
hvor introduksjonen er tilsiktet eller kan skje ved uhell, en
ngdvendighet for evaluering av potensielle effekter av en
introduksjon.

De fleste utsettinger av GMOer i industrialiserte land i dag
ma igjennom en risikovurdering foretatt av nasjonale og
institusjonelle komiteer og ekspertpanel. Med risikovurder-
ing menes: «Prosessene for & oppna kvantitative og kvalita-
tive malinger av risikonivaer, hvor «risiko» er potensiale,
eller sannsynligheten for en skadelig hendelse» (oversatt
fra Kjellson og Simonsen, 1994). Det er gjennom denne
risikovurderingen at en overvakingsstrategi baseres. Over-
vakingen skal kunne dekke spredning og etablering av
genmodifiserte planter og dyr og deres gener (hybridisering
og introgresjon med ville slektninger) i miljget, samt mulige
miljpeffekter. At alle mulige risikoer blir inkludert i et over-
vakingsprogram forutsetter imidlertid at de aktuelle risikoer
er kjent. Det faktum at kunnskapen om gkosystemet fortsatt
er liten og at naturlige skosystem er komplekse interaktive
miljeer i konstant forandring, medfarer at det kan vaere
vanskelig & forutse eventuelle konsekvenser av en utsetting
og dermed a bestemme omfanget av en overvaking.

Denne utredningens mal er & identifisere og evaluere
aktuelle overvakingsmetoder som kan anvendes i forbind-
else med utsetting av genmodifiserte planter og dyr. Ut-
redningen er delt inn i syv deler. Del 1 tar for seg generelle
prinsipper rundt overvaking av GMO. Del 2 tar for seg
overvakingsmetoder for GMQO generelt. Del 3 inneholder
informasjon om genmodifisering av planter og overvaking
av disse hvor genmodifisert raps er vurdert m.h.p. mulige
effekter ved utsetting. Del 4 omhandler genmodifiserte dyr
med spesiell vektlegging av genmodifiserte fisk og insekter.
Del 6 inneholder en kortfattet vurdering av gkonomiske
kostnader ved en overvaking. Utredningen avsluttes med
en kort konklusjon.

1.1 Dannelse, bruk og risiko-
vurdering av genmodifiserte
organismer (GMO)

Organismers genetiske sammensetning kan i dag endres i
mer utstrakt grad enn for pa grunn av gkt kunnskap om
molekylzergenetiske metoder. Tidligere da kunnskapen om-
kring disse metodene ikke var sa stor som i dag, ble
mikroorganismer hyppigst brukt til genetisk manipulering og
det eksperimentelle arbeidet ved endring av den genetiske
sammensetningen ble utfert i laboratorier og i industrielle
sammenhenger, dvs. ved innesluttet bruk. (Innesluttet bruk
er definert ved Genteknologiloven (Lov nr. 38) som «enhver
arbeidsoperasjon hvor genmodifiserte organismer blir fram-
stilt, dyrket, lagret, destruert eller brukt pa annen mate, i et
lukket system hvor det anvendes fysiske barrierer, eller
fysiske barrierer sammen med kjemiske eller biologiske
barrierer, for & begrense organismens kontakt med men-
nesker og miljg»). Senere har GMOer med utgangspunkt i
de fleste organismegrupper veert gjenstand for genetisk
manipulering. Dette har gkt omfanget av GMOer med
bruksmate ute i naturen med det resultat at et mer om-
fattende overvakingssystem er nadvendig for & karakteri-
sere GMOens eventuelle spredning og etablering, samt
dennes eventuelle interaksjon med omkringliggende milja.

Hva er en GMO? Ifelge Genteknologiloven er definisjonen
av en GMO: «genmodifisert organisme: mikroorganisme,
plante og dyr hvor den genetiske sammensetning er endret
ved bruk av gen- eller celleteknologi. (genteknologi: teknikk-
er som innebaerer at arvestoffet isoleres, karakteriseres,
modifiseres og innsettes i levende celler eller virus; celle-
teknologi: teknikker for framstilling av levende celler med
nye kombinasjoner av genetisk materiale ved fusjon av to
eller flere celler)». Disse teknikkene omfatter ulike méater &
skape nye kombinasjoner av genetisk materiale p4 som
ikke kan oppnas ved tradisjonell avl eller ved andre
«naturlige» metoder. Metodene inkluderer bruken av
rekombinant DNA-teknologi og kunstige ceilefusjoner eller
hybridiseringer, inkludert protoplastfusjon (til dels begrenset
tit planter). En transgen organisme eller en GMO er en som
beerer det introduserte rekombinante DNAet i sitt eget
genom.

Det er uenighet om organismer dannet ved sakalte konven-
sjonelle avismetoder og de dannet ved teknikker benyttet i
molekylaer genetikk, er sammenliknbare. Til forskjell fra
organismer framstilt ved konvensjonelle avismetoder, kan
en i transgene organismer fa dannet enkelte genkombina-
sjoner, enten tilsiktet eller utilsiktet, som ikke kan framstilles
ved naturlige reproduksjonsprosesser. Transgene organis-
mer vil imidlertid utsettes for evolusjonskrefter pa samme
méate som naturlige organismer. Kan vi derfor ta utgangs-
punkt i det vi vet om adaptasjon og evolusjon hos naturlige
arter ved analyse av en transgen organismes skjebne i
naturen? | dette meget omdiskuterte temaet ser det ut til at
de fleste er enige om at det er selve fenotypen og ikke
hvordan organismen ble laget som er det viktige ved en
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risikovurdering (Tiedje et al. 1989, Temmeras et al. 1996).
En bedgmmelse av en transgen organismes atferdsmenster
ma ta utgangspunkt i hvilken virkning modifikasjonen i hvert
enkelt tilfelle har pa fenotypen til den transgene organism-
en, dvs. ved sammenlikning av den transgene organismen
og den ikke-modifiserte foreldreorganismen. Den transgene
organismen kan i enkelte tilfeller fa tilfert enkeltgener som i
utgangspunktet ikke vil gi organismen fortrinn sammenlikn-
et med foreldreorganismen i naturiige sammenhenger.
GMOen kan i sa mate vurderes pa bakgrunn av kunnskap
om foreldreorganismen og blir som om en ny stamme eller
sort skulle introduseres (Woodwark et al. 1994). Andre
modifikasjoner vil vaere sa omfattende at det ville vaere
naturlig a trekke analogier til introduksjon av en eksotisk art
(Drake et al. 1989). Efter en introduksjon av en fremmed
organisme i et habitat, ber skjebnen til denne organismen
og eventuell spredning av dennes gener i populasjoner av
samme eller beslektede arter vurderes naye. | alle risiko-
vurderinger ma utgangspunktet vaere & estimere betingelser
og tiden det tar for etablering eller tap av en fremmed
organisme i et naturlig habitat, samt eventuell spredning av
modifiserte gener i en naturlig populasjon. Nye gener, og
derved nye egenskaper introdusert i en populasjon kan
giere at populasjonene endrer «fitness», hvilket igjen kan
forandre dennes konkurransedyktighet. Spredning av gener
kan pa denne maten ha konsekvenser for hele gkosystem-
er, og det er derfor viktig & ha en ngye planlagt over-
vakingsstrategi. Denne overvakingsstrategien ma bygge pa
konsekvensutredning som allerede er gjennomfert for den
aktuelle GMO slik at det foreligger en oversikt over hvilke
problemer man gnsker & fa belyst ved en overvaking.

Ved dagens mest brukte teknikker for & integrere fremmed
DNA i dyr og planter foregar integrasjonen ved «illegitim
rekombinasjon», hvilket resulterer i at integreringen skjer pa
et tilfeldig sted i genomet. Kopitallet pa det integrerte DNAet
er ved disse metodene vanskelig & kontrollere slik at det
innsatte genetiske materiale kan vaere overrepresentert. |
tillegg kan den uspesifikke integrasjonen pavirke genene
som eventuelt befinner seg ved integrasjonsstedet ved
sékalte pleiotrope eller synergi effekter. Stabiliteten til trans-
genet pavirkes av bade rekombinasjon og mutagene
effekter som kan skape delesjoner, rearrangementer elier
sekvensmodifikasjoner. Dette kan resultere i at aktiviteten
av det innsatte DNAet endres over tid. Til sammen gjor
disse usikkerhetsmomentene at det er viktig & observere
eventuelle genetiske og fenotypiske forandringer i den
transgene organismen / populasjonen over tid.

Horisontal (lateral) genoverfaring er definert som ikke-
seksuell overfaring av genetisk informasjon mellom gen-
omer (Kidwell, 1993). Muligheten for at genetisk informa-
sjon kan bevege seg mellom ikke beslektede arter er en idé
som sterkt har blitt motarbeidet i tradisjonelle biologiske
milje. Dokumentasjon pa molekyleergenetisk niva har imid-
lertid bevist at overfgring kan skje pa tvers av artsbarrierer.
| det senere har mulighetene for overforing av DNA fra
genmodifiserte planter til plante-assosierte mikroorganismer
veert gjenstand for diskusjon i forbindelse med potensiell
risiko ved utsetting av genmodifiserte planter. Til na har
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sveert fa studier vaert utfert for & belyse forholdene eksperi-
mentelt og i de fa som har veert foretatt, har ofte enkle opp-
sett med fa organismer veert utgangspunktet. | flere doku-
menterte tilfeller er det pavist plante-DNA i jorda selv etter
ett ar, men ifelge Schiiiter og kollegaer (1995) er det bare
dokumentert ett tilfelle av mulig horisontal genoverfaring fra
en transgen Brassica-plante til soppen Aspergillus niger
(Hoffman et al. 1994). Er det sa grunn til bekymring? Hvis
en tar i betraktning at bare 1-5 % av alle antatte bakterie-
arter er «studerbare» med de metoder som eksisterer i dag
(Goksayr & Sarheim, 1991), og at de fleste forsgk hvor en
har pravd 4 pavise potensiell overfagring bare har tatt for seg
noen fa mikroorganismer, er det for tidlig a uttale seg for
skrasikkert.

| denne utredningen er det ikke i detalj gatt inn pa over-
vakingsmetoder for overfaring av transgent materiale fra
planter eller dyr til mikroorganismer i miljget, fordi problem-
stillingen da ville blitt for omfattende. Rammene for en slik
overvaking ville i tillegg bli usikre med bakgrunn i mang-
lende kunnskap om blant annet generell mikrobiell gkologi
og deteksjonsmetoder for pavisning av spesifikke mikro-
organismer og deres gener. Imidlertid er det gkt interesse
for temaet og relevant kunnskap antas & gke raskt i nser
framtid.

1.2 Overvaking av GMO

Overvaking er a observere eller falge med pa en elier flere
hendelser som er forventet, eller ikke forventet, & inntreffe.
Overvaking relatert til GMOer kan skje pa forskjellige nivaer
fra langsiktige natur- eller miljgovervakinger, ved mer kort-
siktig overvaking av miljgeffekter direkte relatert til forsgks-
utsettingen til overvaking knyttet tii GMOens nye egen-
skaper og som utsatt. Tendensene rundt vurdering av
GMOer gar i retning av oppbygging av generelle protokoller
som kan gjere vurderingsprosessen enklere. Vurdering ved
hjelp av «flyt»-diagrammer er et typisk eksempel pa en slik
forenkling.

Overvaking kan detektere miljgpavirkning som kan' veere
fordelaktig, neytral eller skadelig. Om overvaking vil veere
av nytte for vurdering av miljgpavirkning eller for vurdering
av risiko, vil avhenge av informasjon som allerede eksister-
er rundt GMOen og miljget den settes ut i. Den eventuelle
innvirkningen GMQer har pa miljget er en konsekvens av
tilsiktede og utilsiktede effekter hvor de tilsiktede effektene
bestemmes ved den planlagte bruken av organismen. Disse
relativt forutsigbare effektene er skissert i stadium 1 i figur
1. Uforutsigbare miljgpavirkninger kan imidiertid ogsa opp-
sta, men siden disse innvirkningene ikke er forutsett, kan de
ikke bli systematisk overvaket for de er oppdaget. Dette er
trolig det viktigste argumentet for en fare-var-holdning.

| Iopet av de siste ars erfaring og diskusjoner har prinsipper
for risikovurdering og overvakingsstrategier relatert il
GMOer blitt utviklet. De kan summeres i falgende tre punkt-
er (Kjellson og Simonsen, 1994):
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1 Sak-for-sak prosedyre, hvor hver sak relatert til trans-
gen modifisering blir testet og vurdert separat. Dette
prinsippet er fremdeles gjeldende i EU-land, men trend-
en synes a ga mot forenklet generalisering med bak-
grunn i gkt erfaring spesielt nar det gjelder planter.

2 Ved sak-for-sak prosedyren, utferes testing og over-
vaking pa forskjellige stadier i en sakalt trinn-for-trinn
prosess fra innesluttede eksperimenter i laboratorier og
drivhus, via smaskala avgrensede feltforsgk, til stor-
skala utsettinger og til slutt en mulig kommersiell ut-
setting. Pa hvert stadium blir mulige skadelige effekter
pa miljget vurdert for neste stadium blir pabegynt. Hvis
bestemte krav ikke blir tilfredsstilt, kan prosedyren
stanses pa et hvilket som helst stadium.

STADIUM 1

3 En profilbestemmelse, som kan innbefatte: en organ-
ismeprofil med karakteristikk av den genmodifiserte
organismen, inkludert innsatte gener; en miljeprofil be-
staende av klimatiske, geologiske og skologiske data
fra utsettingsstedet; og en introduksjonsprofil med
prosedyrene for den eksperimentelle utfaringen
(Morgenroth, 1991; figur 1).

Det ideelle er at hvert av trinnene i figuren ngye blir
giennomarbeidet og at det pa hvert trinn foretas en vurder-
ing som bestemmer det videre forlapet av overvakingen. |
praksis blir imidlertid miljgprofilen i stadium 2, og spesieit
gkologidelen som behandles i stadium 3 i alt for liten grad
undersokt.

Karakteristikk av organismen/e planlagt utplassert,
inkludert innsatte gener

organismeprofil

Kunnskap basert pa vertsorganisme, donororganisme, vektor og
innsatt DNA

STADIUM 2

Karakteristikk av introduksjonsstedet

miljeprofil

Kunnskap basert pa introduksjonsstedet: klima, geokjemi og gkologi
(inkludert sameksisterende arter)

STADIUM 3 l

Biologisk, fysisk og tidsbestemt
karakteristikk ved introduksjonen

introduksjonsprofil

Informasjon om eksperimentell utforming, inkiudert introduksjonsstarrelse,
karakteristikk av reproduksjonsenheter og frekvens av utsetting

Figur 1. Profilbestemmelse (modifisert fra OECD, 1992a) Data oppnadd pé stadium 1 kan inkluderes ved
evaluering av alle komponentene som beragrer de ulike profilene og kan brukes til & konstruere et «stor»-skala
overvakingsprogram for stadium 2. Nar en profil er analysert, vil en i teorien kunne forutse hvordan organismen
potensielt vil oppfare seg ved et feltforsok. Stadium 3 er utviklingsstadiet. Dette stadiet kan inneholde mer
langvarig testing pa flere steder, og skjer rett for kommersialisering av den infroduserte organismen. Det vil ikke
vaere noen klar overgang mellom de forskjellige stadiene, men avhengig av malet for en spesiell test, kan det i
enkelte tilfeller veere mulig a sta over enkelte trinn. Det bar legges vekt pa dynamiske og fleksible interaksjoner

mellom de ulike stadiene.




© Norsk institutt for naturforskning (NINA) 2010 http://www.nina.no _ _
Vennligst kontakt NINA, NO-7485 TRONDHEIM for reproduksjon av tabeller, figurer, illustrasjoner i denne rapporten.

2 Metoder for ovei'véking
av GMO

Overvaking av en GMO innebaerer en prosess hvor malet er
& folge effekter av en utsetting over tid ved bruk av kjente
metoder. Et program med lange, uavbrutte dataserier med
jevn frekvens fra bestemte omrader, ber vaere rammen for
et overvakingssystem. Samtidig ma en slik prosess vaere
fleksibel hvis en ny, uforutsett situasjon skulle dukke opp.
Et méi her vil vaere at en ved overvakingen klarer & pavise
effekter av en utsatt GMO s& tidlig som mulig slik at
rammene for overvakingen eventuelt kan forandres under-
vegs. For at en slik pavisning skal vaere mulig, forutsettes
det at en vet hvor, nar og hvordan en ma ta prever. Ut ifra
type GMO og kunnskapen som eksisterer rundt denne, vil
malet veere & kunne forutse hvilke parametre en er nadt til &
underspke. Her kan det antas at praktiske og gkonomiske
begrensninger i stor grad vil legge rammen rundt over-
vakingen.

Overvaking av en GMO ber bygge pa bade okologiske,
molekyleerbiologiske og populasjonsgenetiske metoder.
Metodevalget ma i stor grad baseres pa hvilken type GMO
en har som utgangspunkt. Bestemmelse av hva en skal ta
prever av, hvor mange prever som er ngdvendig for &
oppna ftilfredsstillende sannsynlighetsniva for pavisning av
endringer over tid og hvilke metoder en skal bruke for inn-
samiling av materiale, ber bygge pa ekologisk metodologi.
Selve den detaljerte analysen av innsamlet materiale ma i
stor grad foregd ved hjelp av molekylserbiologiske og
populasjonsgenetiske metoder. Her kan generelle metoder
for pavisning av genetisk materiale og genprodukt benyttes
for alle typer GMO. Som regel vil det pa forhand foreligge
god kunnskap om det innsatte genetiske materialet. Dette
gjer at sannsynligheten for pavisning av eventuell
spredning av GMOen eller transgener er stor idet det
genetisk modifiserte  DNAet selv kan egne seg som
malsekvens for deteksjon ved genteknologiske teknikker.
Dette betyr at hovedbegrensningene i en overvakings-
prosedyre i stor grad avhenger av falsomheten til prove-
takingsprosessen.

Okologer samler data for & teste framsatte hypoteser. Disse
hypotesene er ofte like viktige som dataene. | mange oko-
logiske studier stilles sparsmal relatert til populasjons-
dynamikk; Hvor mange individer finnes i populasjonen?
Endres dette antallet over tid? Hvilke faktorer har innflytelse
pa den observerte variasjonen? Dette er spersmal som
ogsé er viktige ved overvaking av genmodifiserte organis-
mer. Estimering av populasjonstetthet og populasjons-
starreise spiller en sentral rolle i slike studier. Metodene
som benyttes er ofte forskjellige for dyr og planter. Dette
skyldes ofte at dyr er mobile, mens planter er mer be-
grenset i sin bevegelse.

Et sentralt sparsmal i overvakingsprosedyren er hvor stort
antall prgver en ma ta for 4 oppna at de innsamlede data i
sterst mulig grad representerer virkeligheten. Dette be-
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regnes ved statistisk analyse som baseres pa enkelte
kiente faktorer og godkjente feilmarginer (se f.eks. Krebs,
1989). For estimering av populasjonssterrelse ut ifra telling-
er foretatt ved ruteanalyse (oftest benyttet for planter), ma
den statistiske fordelingen i populasjonen vaere kjent for
antall prgver kan bestemmes. Estimering av populasjons-
starrelse og tetthet fra «fangst-merking-gjenfangst» metod-
en (ofte benyttet for dyr, Krebs, 1989) kan utfores til et
spesifikt presisjonsniva ved bruk av populasjonsmodeller.

Flere ulike typer prevetakingsstrategier benyttes innenfor
gkologiske studier. Eksperimentell design er det farste som
ber vurderes fer innsamling av data pabegynnes. Det farste
trinnet i prosessen er a definere den eksperimentelle enhet-
en. Deretter folger bestemmelse av hvordan tilfeldig prove-
taking kan gjennomfares. Gjentatte uavhengige provetak-
inger, helst adskilt i tid og rom, er ngdvendige for & estimere
feilmargin og signifikans (Krebs, 1989). En av de beste
verktgyene brukt innen skologisk forskning er a4 dele mal-
populasjonen inn i mindre enheter eller strata for & kunne
estimere storrelsen. | denne sakalte «stratifiserte prove-
takingen» deles den statistiske populasjonen bestaende av
N enheter inn i subpopulasjoner som ikke er overlappende
og som til sammen omfatter hele populasjonen (Krebs,
1989), dvs.

N=N+ N+ Ny+...+ N,
hvor L = Totalt antall subpopulasjoner

Organismesamfunn kan vaere mer eller mindre like hver+-
andre. Sammenlikning av to samfunn kan vasre et aktuelt
mal for potensiell forandring over tid, noe en gnsker a male
ved utsetting av en GMO. Likheter mellom to samfunn kan
baseres pa om individer er tilstede eller ikke, og/eller
baseres pa malinger av populasjonssterrelse, biomasse,
dekke eller produktivitet. Det finnes en rekke metoder som
tar for seg slike malinger hvor noen legger starst vekt pa
sjeldne arter, mens andre pa vanlige arter (se Krebs, 1989,
eller annen generell litteratur om gkologisk metode). Be-
stemmelse av hvilken type data som er best for videre
analyse vurderes pad bakgrunn av hvilke sparsmal som
pnskes belyst.

Nedenfor falger et utvalg av ulike metoder som kan tenkes
4 egne seg ved overvaking av GMOer. Enkelte av metod-
ene vil bli omtalt og henvist til under egne kapitler for
planter og dyr. Det er her valgt en inndeling i skologiske,
molekylaerbiologiske og populasjonsgenetiske metoder.

2.1 Gkologiske metoder

A. Morfologiske markarer

Morfologiske markerer brukes til & identifisere en spesifikk
genotype ved direkte observasjon. Slike markgrer er hoved-
sakelig resultatet av at en eller flere gener er under
potensiell innflytelse fra miljget. Eksempel pa morfologiske
markerer innbefatter: form, farge, menster osv.
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Ulempen med a bruke fenotypiske karakteristika er at
bruken krever en synbar variasjon. Variasjoner i et enkelt
gen er ofte ikke direkte synbar hvilket innebzerer at det ofte
er vanskelig & si hvor mye av variasjonen som er et resultat
av genotype og hvor mye som skyldes miljo.

Ved hybridavkom framkommet av krysning meliom to arter,
f.eks. mellom en GMP og en vill plante, kan en som Metz og
kollegaer (1995) gjorde ved analyse av reddik-oljeraps
hybrider; analysere farge og form pa ulike plantedeler og
sammenlikne disse morfologiske trekkene med de funnet i
foreldreplanten.

B. Ruteanalyse (gjelder planter eller dyr med lav mobilitet)
Demografiske prosesser i en stasjonar populasjon i felt
studeres best ved bruk av permanente ruter. Disse rutene
dannes i ufsettingsomradet vanligvis som tilfeldige opp-
malte ruter. Rutesterrelsen kan variere, men er i botaniske
undersgkelser (og av jordbunnsfauna) normalt 50 x 50 cm
(eller 50 x 100 cm). Det er fordelaktig & ha en buffersone
(ca. 10-20 cm) rundt hver rute som er utsatt for samme
betingelser som kvadratet selv. Dette vil redusere usikre
malinger langs kanten av kvadratet. Individer merkes, eller
en kvadratramme kan brukes til & analysere posisjonen til
ulike individer og vegetasjonsdekke innen kvadratet.
Skjebnen til hvert enkelt individ kan sa felges i flere ar hvis
ngdvendig (dette gjelder flerarige planter).

Valg av sterrelse pa ruten avhenger av at informasjon om
spredningsmegnster foreligger. Det ma& ogsa foretas for-
anstaltninger mot @deleggelse av rutene av dyr eller men-
neskelig aktivitet. Metoden er en av de beste for & falge
utviklingen til en nylig etablert eller introdusert populasjon i
felt.

C. «N=rmest-nabo»-maling (gjelder planter eller dyr med
fav mobilitet)

Metoden brukes for & detektere og teste distribusjons-
mgnsteret til en organisme innen en populasjon i felt og kan
giennom beregning av populasjonstettheten brukes til over-
vaking av endringer i populasjonen over tid. Metoden er
best egnet for organismer som har spredt fordelings-
menster, som f.eks. treer hvor det er arbeidskrevende a
legge ut ruter og telle alle individer. Den generelle ideen er
a plukke ut n individer tilfeldig og sa male distansen il
nsermeste nabo (ved «naermest-nabo»-malinger) eller a
velge ut n tilfeldige punkt og s& male distansen til nsermeste
individ av en gitt organisme (ved «punkt-til-objekt»-maling-
er). Hvis individene er ftilfeldig plukket ut, vil tettheten i en
populasjon kunne beregnes.

Ulempen ved metoden er at den ofte blir tendensigs fordi
dyr og planter sjelden er tilfeldig fordelt. Hvis individene er
klumpvis fordelt, blir tettheten ved «naermest-nabo»-maling
overestimert, mens tettheten ved «punkt-til-objekt»-maling
ofte underestimerer tettheten. Dette gjor at «T-square
sampling» (illustrert i figur 2 og i pafelgende eksempel)
som kombinerer begge malingene, egner seg ved be-
handling av data.
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Figur 2. Figuren illustrerer «T-square» metoden (fra
Sutherland, 1996). De svarte punktene representerer indi-
vider av arten som studeres. O er det nsermeste individet til
et tilfeldig punkt P; N er O’s naermeste nabo pa motsatt side
av den stiplede linjen (som er perpendikulaer pa linjen OP).
Prosedyre: Punktet P plukkes tilfeldig; Distansen (x) males
fra punktet til naeermeste individ av interesse (O); En rett linje
legges ned rett vinkel pa linjen mellom O og P; distansen
(z)} méles fra O til nsermeste individ (N) pa motsatt side av
linjen til P. Flere tilsvarende malinger gjores - 10 er anbefalt
minimum - hvor hver er basert pa et tilfeldig punkt.

Eksempel

Japansk svart furu Pinus thunbergii innen en kjerne pa 4 x
4 m rute, innen en 5.7 x 5.7 m rute (Numata 1961). Ti (= m)
par mélinger ble utfert (x, = «punkt-objekt» distanse, z, =
«naermest-nabo»-distanse, alt i meter). Beregnet verdi i
tredje kolonne brukes til & teste tilfeldighet i distribusjonen.

X z X2 (xP+z32)
0.1 0.3 0.1818
0.3 0.2 0.8182
0.1 04 0.1111
0.8 0.5 0.8366
0.3 0.1 0.9474
0.7 0.7 0.6667
0.6 0.7 0.5950
0.9 0.7 0.7678
0.7 0.3 0.9159
0,5 0.3 0.8475
5.0 4.2 6.6880
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Estimering av tetthet:

D=m’ /(28285 x,Ty;)

=102 /[2.828(5.0)(4.2)] = 1.68 traer / m2

Test av tilfeldig fordeling:

t'= {Z[Xiz +zi2 /2)]-m/2}+/(12/ m)
= {6.6880 ~10/2}+12/10 = 1.85

Hvis t' er sterre enn +1.96, er fordelingen i signifikansen
mer regelmessig enn en tilfeldig fordeling; hvis den er lav-
ere enn -1.96, er den signifikant klumpvis. | begge tilfellene
blir D tendensigs.

Fordelen ved metoden er at den kan brukes til & vurdere
ulike typer problemer i bade smaskala og storskala forsek.

D. Vegetasjonsanalyse (brukes for planter, men kan bli
aktuelt ved undersgkelse av et dyrs potensielle pavirkning
pa vegetasjon)

Vegetasjonsanalyse representerer en rekke metoder brukt i
felt for & analysere vegetasjon og eventuelle forandringer i
sammensetning, plantefrekvens, tetthet og vegetasjons-
dekke. Det finnes ulike metoder for vegetasjonsanalyse,
hvorav folgende metoder omtales nedenfor: frekvens-
analyse, tetthetsanalyse, dekning. Transektanalyse er om-
talt i et eget punkt (E).

En frekvensanalyse utfgres ved a vise forekomst av en
planteart i flere ruter (vanligvis fra 20 til 100) som er jevnt
fordelt i undersgkelsesfeltet. Metoden brukes som oftest
ved sammenlikning av vegetasjonssammensetning i ulike
lokaliteter og habitater. Hvor viktig en spesiell art er i et
samfunn kan ogsa avdekkes. For urtevegetasjon er ofte
rutestarrelse pa 50 x 50 cm passende hvis et minimum av
20 preover undersgkes. | en frekvensanalyse bestemmer
storrelsen pa ruta sannsynligheten for & detektere en
spesiell art, og denne skulle derfor overveies ngye spesielt
m.h.p. sjeldne arter. Om n@dvendig antall arter blir tatt med,
avhenger ogsa av sterrelsen pa ruta. Frekvensdata er ikke
lett & omgjere til estimater relatert til plantetetthet.

Det er vanlig & inndele en rute i mindre ruter for sa a foreta
en smarutefrekvensanalyse. Forekomst av en plante fast-
slas i hver subrute og uttrykkes som frekvens.

En ftetthetsanalyse kan utfgres ved a telle antall plante-
individer innenfor et omrade. Analysen kan brukes til &4 esti-
mere overlevelse og etablering av en plante og egner seg til
a utarbeide modeller for populasjonsvekst i ulike @ko-
systemer. Plantetetthet kan estimeres som forklart ovenfor
ved ruteanalyse. Til forskjell fra frekvensanalyse, kan det
ved tetthetsanalyse produseres data som kan brukes i en
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videre sammenheng. Metoden er imidlertid problematisk for
bestemmelse av planter med sterk lateral vekst. Istedenfor
kan individuelle spirer registreres. Det romlige arrange-
mentet av prever er viktig spesielt hvis vegetasjons-
gradienter analyseres.

Dekning presenteres ofte som prosentantall enten estimert
ved observasjon eller malt ved «punktfrekvens». | begge til-
feller er malet & fastsla graden av dekning. Subjektiv vur-
dering av en arts dekning i prosent ved direkte observasjon
er mest vanlig. En «punktfrekvens»-anretning brukes av og
til og metoden utferes ved at plantedeler som berarer
pinnen pa «punkifrekvensx»-anretningen nar rammen senk-
es, artsbestemmes. Estimering av vegetasjonsdekke ved
denne type observasjon er bare mulig til nasrmeste 10 %.
Punktfrekvensanalysen er en veldig tidkrevende metode
hvis detaljert artsbestemmelse skal utfgres. Den krever
0gsa sveert solid taksonomisk bakgrunn. Analyse av plante-
vegetasjonsdekke er et nyttig redskap for & indikere inva-
sjonspotensialet i et habitat og til & estimere konkurranse-
dyktigheten til en genmodifisert plante. Plantedekke verdier
kan ogsa brukes til & sammenlikne strukturelie forskjeller i
ulike okosystemer, og deres sarbarhet overfor mulige
invasjoner. Metoden er for avrig lite brukt i Norge.

E. Transektanalyse

Transektanalyse kan brukes bade for planter og dyr.
Metoden brukes for planter i tilfeller hvor gkologiske gradi-
enter er tilstede i provefeltet. Den benyttes da til studier av
forandringer i vegetasjon innen et omrade. Lengden av
transektet i slike studier kan vaere flere cm eller flere hundre
km avhengig av malet for studiet. Ved gitte punkt langs
transektet blir enkelte av metodene beskrevet over, brukt il
analyse av vegetasjonen. Dette kalles systematisk transekt-
analyse. | tillegg kan en velge ut et areal subjektivt innen
transektet for 4 f& med den viktigste variasjonen i vegeta-
sjonen og innenfor disse feltene legge ut analyseruter
systematisk eller tiifeldig.

For dyr kan punkt- og linjetransekt benyttes f.eks. ved
observasjon av dyr fra fly; hval fra bat eller fugler fra en
posisjon midt i skogen. Hvis metoden brukes pa denne
maten, kreves det at distansen fra observasjonspunktet
eller linjen til hvert dyr fastslas, kient som «prevetakings-
distanse». Beste mate & estimere helhetlig presisjon pa er &
foreta flere transekt innen studieomradet og estimere
middelverdi og standardavvik pa vanlig mate. Punkttransekt
er illustrert ved eksempelet nedenfor. Linjetransekt er
illustrert ved figur 3, men bare prinsipielle poeng ved
metoden er skissert. Det er uvisst hvor relevant det er med
utsetting av genmodifiserte dyr av sterrelse egnet for
lufttelling. For videre eksemplifisering se generell litteratur
innen pkologisk metodikk (f.eks. Krebs 1989 eller Suther-
land 1996).
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Figur 3. llustrasjon av
metoden for transektlinje
provetaking  (Sutherland,
1996).

L

d; = zsino;

Transekt rute

A

Punkttransekt med bare en nedtegningssone (Suther-
land, 1996)

Grunnlag

r = radius i farste sone (den andre strekker seg fra r til
uendelig)

n1 = antall dyr teltinnen r

n2 = antall dyr telt utover r

m = antall replikative punkt innen settet

Eksempel

326 replikative tellinger pa 5 minutter hver i barskog i Wales
ga 421 av fuglearten Phylloscopus trochilus innen 30 meter
og 504 utover den distansen (Bibby et al. 1985).

Beregning
ny +n, ny +n, 925 925
Tetthet = 3 loge( = 3 loge(—) =
nr m ny 7 (307)326 504

6.09x10~ fugler / m? = 6.09 fugler / ha

Linjetransekt

Bakgrunn

Tellinger fra luften er bare en spesialisert form for utfgring
av ruteanalyse hvor dyr lokaliseres innen remser i et kjent
omrade. Tre malinger blir tatt for hver dyr som observeres:

+ Distansen fra den som observerer til dyret (z)
+ Vinkelen mellom den som observerer og dyret (q;)
s Perpendikulaerdistansen (d))

Populasjonstettheten kan estimeres hvis fglgende antak-
elser blir foretatt:
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1) Dyr direkte pa transektlinjen blir tatt med i beregningen
(dvs at deteksjonssansynligheten = 1)

2) Dyr er ubevegelige hvor de farst ble observert; de rarer
seg ikke fer de blir detektert og ingen telles mer enn én
gang

3) Distansene og vinklene males ngye uten male- og avr-
undingsfeil

4) Observasjon av individuelle dyr er uavhengige hend-
elser

F. «Fangst-merking-gjenfangst»metoden

Denne metoden er en mye brukt metode for beregning av
antall dyr i en populasjon. Ideen bak metoden er & fange et
visst antall dyr fra en populasjon, merke dem for sa & slippe
dem ut igjen. De merkede dyrene blander seg sa med
populasjonen hvor de harer til, til neste runde med inn-
fanging av dyr blir foretatt. Det antas at det pa bakgrunn av
andelen merkede dyr som fanges andre gang vil kunne
estimeres det totale antall dyr i populasjonen. Matematisk
kan dette uttrykkes; Hvis n, er antall dyr fanget ferste gang
og sluppet ut igjen, n, er starreisen pa gjenfangst, m, antall
merkede individer og N er den totale populasjonsstarrelsen,
kan N beregnes: m,/n,= n,/N

Flere «fangst-merking-gjenfangst»metoder er brukbare hvor
hver tar for seg ulike antagelser eller ulike statistiske
metoder for estimering av populasjonsstarrelsen. Petersen-
metoden (eller Lincoln indeks) er den mest grunnleggende
metoden (se f.eks. Sutherland, 1996) hvor fglgende formel
taes i bruk:

N=(n, + 1) n, + 1)/ (m, + 1) -1

2.2 Molekylzerbiologiske metoder

Denne delen av kapittelet omfatter beskrivelse av mole-
kylere metoder som bade omfatter analyse av genetisk
struktur og deteksjonsmetoder for gener og genprodukter.
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G. PCR - Polymerase chain reaction (Sambrook et al.
1989)

Ved metoden amplifiseres en del av DNA som sa kan
belyse komposisjonen av et spesifikt gen eller et omrade av
genomet. | metoden brukes syntetiske primere (korte
nukleotidsekvenser, ofte pa 10-25 nukleotider) som under
bestemte betingelser bindes til homologe DNA-sekvenser
pa en komplementser DNA-trad. Prosedyren er en trinnvis
prosess som omfatter denaturering av den dobbelte DNA-
traden, festing av primere og syntese av DNA. Trinnene
gjentas og resultatet er ampilifisering av spesifikke DNA-
fragmenter som kan analyseres ved gelelektroforese og
visualiseres ved etidium bromid. Det amplifiserte DNA-
fragmentet kan analyseres videre ved f.eks. sekvensering
og kan brukes ved in situ hybridisering av kromosomer for
bruk i koblingsanalyse (Davies, 1988), for analyse av
restriksjonsseter eller ved identifikasjon av innsatt DNA i en
genmodifisert organisme.

Ulemper ved metoden er at kjennskap til deler av nuklein-
syresekvensen er nedvendig for konstruksjon av primere,
og dette er den mest tidkrevende delen av prosedyren. For
& oppna spesifikk binding av primere ma ofte reaksjonen
optimaliseres pa forhand. Fordeler ved prosedyren er at
veldig sma mengder DNA kreves og at spesifikke omrader
av det genetiske materialet kan analyseres. | tillegg kan den
utstrakte automatikken i amplifikasjonsprosedyren gjegre at
mange praver kan analyseres pa kort tid.

H. Pulsfelt gelelektroforese (Southern et al. 1987; Zhang
et al. 1991)

Pulsfeit gelelektroforese brukes blant annet ved strukturelie
studier av genomorganisering, men kan ogsa brukes ved
populasjonsgenetiske studier av f.eks. bakterier. Teknikken
brukes til separasjon av DNA-fragmenter opp til 10 Mb ved
at DNA-molekylene utsettes for elektriske pulser med
forskjellig orientering.

Fordelen med metoden er at sterre strukturelle endringer av
kromosomet kan detekteres, slik som store delesjoner,
insersjoner og inversjoner (Smith et al. -1986) og gener kan
lokaliseres. Begrensningene ved metoden er at den er
tidkrevende og at store enzymmengder ma brukes. | tillegg
egner metoden seg ikke sa bra ved analyse av metylerte
DNA-sekvenser. Dette kommer av at restriksjonsenzymene
som benyttes ofte er metyleringssensitive og at sekvensene
som gjenkjennes (CpG) ofte er metylerte.

I. Dot-blot analyse (Sambrook et al. 1989)

Dot-blot analyse brukes ofte til & bestemme antail kopier av
transgenet som er integrert i genomet, men kan ogsa
brukes for deteksjon av tilstedevaerelse av en spesifikk
DNA (eller RNA)-sekvens. Det farstnevnte gjeres ved at
genomisk DNA denatureres og blottes over pa en mem-
bran. DNA kan sa hybridiseres til en probe som repre-
senterer det innsatte DNAet eller deler av dette. Intensiteten
av hybridiseringen korreleres med antall kopier (ved bruk av
en kontroll med kjent DNA-konsentrasjon) og denne kan
males hvis radioaktivitet er brukt ved scintillasjonstelier eller
ved annen apparatur som kan kvantifisere signaler.
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Fordelen med metoden er at den er enkel a utfare.
Ulempen er at den bare gir et kvantitativt mal pa antall
kopier av det innsatte DNAet. Metoden gir heller ikke data
som kan si noe om hvor i genomet integrasjonen har
foregatt og om eventuelle endringer av det innsatte DNAet.

J. Immunoassay (Sambrook et al. 1989)

Immunoassay er basert pa interaksjonen mellom et spesifikt
antigen med en spesifikk motpart, antistoff. Metoden kan
her brukes til rask deteksjon av stedfremmede produkter i
arten som studeres, noe som kan brukes som genetisk
markgr for innsatte DNA-sekvenser. Immunoassayet kan
utfgres pa to mater. Enten kan antistoffet merkes med et
enzym (ELISA = enzyme-linked immunosorbent assay) eller
med en radioisotop (RIA = radioimmunoassay). | ELISA-
metoden kreves det relevant substrat for enzymet slik at
fargeproduksjon kan oppndas. Konsentrasjonen av fargepro-
duktet er en indikasjon pa antigen-antistoff interaksjon.
Radioaktiviteten som males ved RIA-assayet relateres tit
mengde antistoff i antigen-antistoff komplekset.

Fordelen ved metoden er at reaksjonen mellom antigen og
antistoff er svaert spesifikk og rask. Mellom 200 og 300
praver kan analyseres pa en dag avhengig av graden av
automatikk. Ulempen er at det kreves produksjon av anti-
stoff som bare ma gjenkjenne det spesifikke antigenet, dvs.
at antistoffet bar veere monoklonait. Prosedyren for produk-
sjon av antistoff krever tilgjengelige forsgksdyr og celie-
kulturer, dvs. meget gode laboratoriefasiliteter.

K. Inmunoblot (Western blot) (Sambrook et al. 1989)
Metoden er en kombinasjon av elektroforese, separasjon av
proteiner pa en gel, og overfaring av proteinene fra gel til en
membran. Overfaringen fra gel tit membran er en elekiro-
foretisk overferingsprosess som tvinger proteinene ut av
gelen og over pa membranen. Spesifikke antistoff blir sa
tilfert membranen og antigen-antistoff kompleks visualisert
enten ved & tilfere spesifikke antistoff bundet til konjugative
enzymer som utvikler farge etter tilfering av enzymspesifikt
substrat, eller ved tilsetting av radioaktive proteiner med
hey affinitet mot antistoff-antigen komplekset.

Som for immunoassay er metoden spesifikk dersom spesi-
fikt antistoff er tilgjengelig, men ulikt immunoassay-metod-
en, gir denne metoden ogsa mulighet for gjenkjenning av
ulike allele former av antigenet. Flere praver kan analyseres
per dag. Ulempene er de samme som ved immunoassay,
som f.eks. at spesifikt antistoff ma lages pa forhand.

L. Immunodiffusjon (Sambrook et al. 1989)

Metoden er basert pa en uffellingsreaksjon meliom antigen
og det tilhgrende antistoff. Reaksjonen utferes i en gel
enten ved enkel diffusjon eller i et elektroforetisk felt. Flere
praver inneholdende et mulig antigen plasseres pa en gel
og antistoffet i en bestemt brenn pa denne gelen. Linjer av
utfelling indikerer om provene inneholder det spesifikke
antigenet.
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Immunodiffusjon kan vaere enklere & utfere enn immunoas-
say som ELISA eller RIA. Ellers har den samme begrens-
ning med hensyn til antistoff som de andre immunologiske
metodene nevnt ovenfor.

M. Northern hybridisering (Sambrook et al. 1989)
Northern hybridisering eller RNA-blotting er en metode hvor
stgrrelse og mengde av en spesifikk mRNA bestemmes.
Prinsippet for metoden er at RNA starrelsessepareres ved
gelelektroforese og overfares til en membran hvor mRNA
av interesse lokaliseres ved bruk av DNA- eller RNA-
prober.

Metoden er forholdsvis grei, men forhandsregler ma tas for
a forhindre degradering av RNA. Ellers er prosessen tid-
krevende, slik at for kvantitative studier kan andre metoder
{som dot-blot eller slot blot) vaere bedre egnet.

N. «Primer forlenging» (Sambrook et al. 1989)

«Primer forlenging» er en metode hvor prinsippet er at et
lite radioaktivt merket DNA-fragment eller en oligonukleotid
hybridiseres tili mRNA som g@nskes pavist. Deretter
syntetiseres en DNA-trdad med den snskede mRNA som
templat ved bruk av enzymet revers transkriptase. Mengden
av DNA som syntetiseres er omtrent proporsjonalt med
konsentrasjonen av malsekvens, derfor kan metoden
brukes til kvantifisering av mRNA savel som kartlegging.

Fordelen med metoden er at den er ganske rask a utfore.
Ulempen er at et negativt resultat kan bety at mRNAet ikke
er tilstede eller at betingelsene for reaksjonen med den
reverse transkriptasen ikke er optimale.

0. Vasskehybridisering (Sambrook et al. 1989)

| denne metoden kvantifiseres den absolutte konsentra-
sjonen av mRNA ved beregning fra hybridiseringsrate
mellom en liten mengde spesifikk radioaktiv probe med en
bestemt mengde av renset cellulaert RNA. Alternativt kan et
overskudd av radioaktiv probe inkuberes med en kjent
konsentrasjon av RNA. Konsentrasjonen av RNA beregnes
sa fra mengde radioaktivitet som blir resistent overfor
nukiease S1 (et enzym som spesifikt degraderer enkelt-
tradige DNA og RNA).

2.3 Populasjonsgenetiske
metoder

P. Heterozygositet

Heterozygositet (H) er et mal pa observert eller forventet
genetisk variasjon innen en populasjon og betyr frekvens av
heterozygote individer per locus. Den kan brukes for
sammenlikning av den genetiske variasjonen i ulike popula-
sjoner eller mellom arter. Lav heterozygositet kan indikerere
et lavt niva av genetisk variasjon og derfor muligheten for
heyere sarbarhet overfor miljgforandringer. Denne beregn-
es ved farst & bestemme frekvens av heterozygote individer
per locus for sd & beregne gjennomsnittet av disse fre-
kvensene over alle loci. Hvis vi f.eks. studerer fire loci i en
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populasjon og finner at frekvensen av heterozygote i dette
loci er 0.25, 0.42, 0.09 og 0 blir heterozygositeten basert pa
disse fire loci (0.25 + 0.42 + 0.09 + 0) / 4 = 0.19, dvs.
heterozygositeten i populasjonen er 19 %.

Forventet heterozygositet beregnes fra allelfrekvensen ved
a anta at individer i en populasjon krysses tilfeldig. Hvis en
antar at det i homozygote individer er fire alieler i et loci
med frekvenser f,, f,, f; og f, kan en anta at frekvensen av
de fire homozygotene vil veere 2, 1,2, f,2 og f,2. Forventet
heterozygositet vil veere

Hoorventet = 1 - (f,2 + f.2 + £.2 +£,2)

F.eks. hvis allelfrekvens i et gitt locus er 0.50, 0.30, 0.10 og
0.10 er

Hiorventet = 1 - (0502 +0.30°+0.10% + 0102) =0.64

Denne malenheten kan brukes i et hvilket som helst
studium hvor genetiske markerer taes i bruk. Et krav ved
metoden er at det trenges minst en polymorf marker og
markegren ma inneha Mendelsk nedarving. Den forventede
heterozygositeten er generelt lik den observerte hetero-
zygositeten dersom forventningene til Hardy-Weinberg's
proporsjoner er oppfylt.

Q. Isozymelektroforese (Edwards et al. 1987)
Elektroforese av isozymer tar utgangspunkt i at proteiner,
inkludert enzymer, har en elektrisk ladning og derved kan
separeres i et elektrisk felt. Enzymets katalytiske evne kan
sa visualiseres f.eks. ved fargingsmetoder. lsozymer er
enzymer med samme katalytiske egenskap, men med ulik
elektrisk ladning som falge av allelvariasjon.

Mulige ulemper ved metoden er at en forutsetning for
metodens virkemate er at enzymene nedarves etter
Mendelske prinsipper. Det vil si at en bar utfare nedarvings-
studier fer GMOen settes ut. Antall fargeprosedyrer er
begrenset til omtrent 100. Ellers er det kjent at bare 1/3 av
den totale genetiske variasjonen kan underspkes ved
metoden fordi bare 1/3 av aminosyresubstitusjonene vil gi
en forandring i proteinets elektriske ladning. Det er ogsa
viktig & ta i betraktning at variasjonen basert pa fenotype
generelt bare representerer en liten andel av den totale
genetiske variasjonen i en populasjon. Fordelen ved
metoden er at den er lett & utfare og at 200 individuelle
praver kan analyseres for 10-12 enzymer per dag (Kjetil
Hindar, pers. medd.).

R. Random amplified polymorphic. DNA (RAPD) (Welsh
& McClelland, 1990; Williams et al. 1990)

Ved metoden amplifiseres tilfeldige deler av genomet til en
organisme. Prinsippet for metoden er at primere med ukjent
spesifisitet kan feste seg til delvis komplementaere DNA-
sekvenser ved lav stringens. De amplifiserte DNA-fragment-
ene analyseres ved elektroforese og visualiseres ved
etidium bromid.
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En forutsetning for metoden er at bindingssetet for primerne
er det samme for alle individene i en populasjon. En ulempe
ved metoden er at det ved mutasjoner i bindingssekvensen
ikke vil dannes PCR-produkt, hvilket innebzerer at et individ
heterozygot for den amplifiserte DNA-sekvensen (her kalt
allelen) kan mistas for en homozygot. Dette kalles en
«nuli»-allel (Lynch & Milligan, 1994). Pa grunn av at
metoden er veldig sensitiv m.h.t. renhet, konstant kjemiske
sammensetning og temperaturbetingelser, kan reproduser-
barhet av resultater vaere vanskelig & oppna. For & motvirke
dette problemet, har bioteknologiske firmaer (deriblant
Pharmacia Biotech) bl.a. utviklet perler inneholdende de
fleste reaksjonsingrediensene slik at usikkerhet ved pippé—
tering begrenses. Metodens funksjonalitet er avhengig av
egnede primere og optimalisering av disse kan vere et
tidkrevende trinn i prosedyren. At bare én av DNA-tradene
amplifiseres, betyr i tillegg at kodominante alleler ikke kan
detekteres.

Fordelene ved metoden er at den er raskere a utfere enn
RFLP og har vist seg a veere brukbar i enkelte popula-
sjonsgenetiske sammenhenger. Metoden er nesten sa rask
som isozymelektroforese, forutsatt at DNA-rensning og
amplifikasjonen er utfert. Metoden kan gi mer informasjon
enn isozymer, avhengig av antall alleler for spesifikke om-
rader av genomet. | tillegg kan det genetiske materialet
analyseres direkte i motsetning til immunologiske metoder
og isozymelektroforese hvor bare produktene fra det gene-
tiske materialet analyseres. Med andre ord gir metoden
ogsa informasjon m.h.t. genetisk variasjon innen ikke-
kodende omrader av genomet. Bare ersma mengder DNA
(ng fra ferske prever, g fra vev preservert i etanol, Taberlet
& Bouvet, 1991) fra organismen kreves for amplifikasjon.

S. Restriction fragment length polymorphism (RFLP)
(Davies, 1988)

RFLP brukes til analyse av struktur og komposisjon av DNA
i organismer. Metoden baseres pa ekstrahert DNA som er
kuttet av basespesifikke restriksjonsendonukleaser. DNA-
fragmentene separeres i et elektrisk felt og gjenkjennes,
etter overfering til membran, ved bruk av spesifikke DNA-
eller RNA-prober; i dette tilfelle kalles prosedyren Southern
blotting. Hvis RNA-fragmenter separeres og visualiseres
ved bruk av DNA- eller RNA- prober, kalles prosedyren
Northern blotting. Et DNA- eller RNA- «fingerprint» er den
visualiserte DNA- eller RNA-profilen dokumentert ved
fotografisk fitm. Metoden kan brukes i kombinasjon med
PCR.

Ulempen ved metoden er at ganske store mengder DNA
kreves (5-10 pg for hver prave for hver restriksjonsendo-
nuklease) En annen ulempe ved metoden er at restriksjons-
enzymer som gjenkjenner polymorfismer, er begrenset og
at variasjon bare detekteres ved disse restriksjonssetene.
Fordelene ved metoden er at det genetiske materialet ana-
lyseres direkte i motsetning til enkelte av metodene nevnt
ovenfor hvor bare genproduktet analyseres. Metoden kan
brukes for detektering av innsatt DNA i genmodifiserte
organismer og ellers studier av eventuelle strukturelle end-
ringer av genetisk organisering over tid.
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T. MtDNA analyse (Avise et al. 1987; Harrison, 1991)
Mitokondrielt DNA (mtDNA) har blitt en av de mest brukte
markarene for bestemmelse av genetiske relasjoner meliom
individer og arter. MtDNA har generelt maternell nedarving,
enkel struktur, ingen rekombinasjon, liten storrelse og rask
evolusjon. MIDNA er videre enkelt & isolere. Prinsippet for
populasjonsgenetisk analyse av mtDNA er flere; 1) Isolere
totalt DNA (inkludert mitokondrielt DNA) fra individet en
ensker & studere, kutte DNAet med restriksjonsenzymer,
overfare DNAet til en membran for sa a hybridisere med
mtDNA. Resultatet blir et bandmeanster tilsvarende restrik-
sjonsmpnsteret i mtDNAet. 2) Detektere sekvensvariasjon i
et genetisk variabelt omrade av mtDNA ved bruk av PCR og
sekvensering (lengde pa omradet i gjennomsnitt 2-500 bp)
og 3) liknende som i punkt 2, men bruk av RFLP istedenfor
sekvensering.

Fordelen med mefoden er at mtDNA er enkelt & arbeide
med i tillegg til at evolusjonsmessig konservering medfarer
at det ikke er nedvendig & opparbeide informasjon om
sekvensen pa forhand. Ulempe ved bruk av mtDNA er at
det pga. molekylets maternelle opprinnelse ikke gir noen in-
formasjon om genstrem via hanner i populasjonen. Analyse
av miDNA gir heller ingen opplysning om kjerne-DNAet,
som vi ma anta er viktigere for organismen enn mtDNAet.

U. Minisatelitter (Jeffreys et al. 1985)

Minisatelitter er hypervariable tandem repeterte sekvenser
pa 10-100 bp per enhet hvor antallet enheter varierer
individuelt og derved kan brukes som polymorfe markerer i
en «fingerprint» strategi. Jeffreys og koilegaer var de farste
som oppdaget at det var mulig & bruke en konsensusdel av
den repeterte enheten ved lavstringente betingelser for a
detektere mange minisatelitter samtidig som til sammen ga
et «DNA-fingerprint»-mgnster. Minisatelittmarkeren ble opp-
rinnelig funnet i mennesket og ble fortrinnsvis brukt i
rettsmedisinske problemstillinger. Bruken ble imidlertid raskt
utvidet ved at markeren ogsa kunne detektere liknende
sekvenser i andre organismer og er i dag sveert nyttig i
okologiske studier (Burke et al. 1989). Multilocus DNA-
fingerprinting er en forholdsvis rask metode for bl.a. testing
av reproduktiv suksess og avissrategi.

Minisatellitter detekteres vanligvis ved bruk av tradisjonelle
metoder som kutting ved restriksjonsenzymer og Southern
blot av agarose geler, slik at alleler i starrelsesorden 1000-
20000 bp kan detekteres. Variasjonen kan ogsa studeres
ved bruk av PCR, men metoden er ikke sa velegnet pga.
minisatellittenes sterrelse. Et problem ved minisatellitt-
metoden er at det finnes minisatellitt alleler som skilles i
storrelse pa bare én repetert enhet. Dette kan vaere for liten
forskjell til & veere synlig i en agarosegel og medferer at
ikke alle variasjoner detekteres.

Fordelen ved bruk av minisatellitmarkarer er at de har vist
seg a vaere sveert polymorfe, f.eks. er det funnet polymor-
fisme i vagehval pa 0.98, med opp til 50 identifiserte alleler i
87 individer (Van Pijlen et al. 1995).
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V. Mikrosatellitter (Litt & Luty, 1989; Weber & May, 1989)
Mikrosatellitter er som minisatellitter hypervariable og be-
star av tandemrepeterte sekvensenheter vanligvis pa 10-50
bp av en mye kortere repetert enhet (1-10 bp, vanligvis 2-5
bp). Disse er vidt fordelt i det eukaryote genomet og er ofte
sterkt polymorfe pa grunn av varierende antall repeterte
enheter. De kan av den grunn brukes i populasjons-
genetiske studier (Tautz, 1989). Mikrosatellitter er sma nok
tit & kunne undersgkes ved PCR. Den alleliske variabiliteten
som tilsvarende forskjellige lengder pa PCR-produkt, identi-
fiseres ved gelelektroforese.

Fordelen ved & bruke mikrosatellitter i populasjons-
genetiske studier er at de er svaert polymorfe. Nar forst
primerene er konstruert kan mange mikrosatellitter left og
raskt undersgkes ved PCR. Ulempen ved metoden er at
sekvensene rundt mikrosatellitten ma veere kjent for
primerene kan konstrueres. Dette krever ofte at mikrosate-
llitene og omradene rundt ferst studeres og at omradet sa
blir klonet og sekvensert. Primere utviklet for en organisme
kan ogsa ofte brukes i beslektede taxa (Bruford & Wayne,
1993). Etter hvert som store genomer blir bedre kjent kan
imidlertid opplysninger om mikrosatellitter og omkring-
liggende sekvenser hentes fram fra databaser. En ulempe
ved metoden kan ogsa vaere som ved RAPD-metoden,
tilstedevaerelse av sakalte «null» alleler (Callen et al. 1993)
som framkommer da gjenkjenningssetet for primeren er
deletert bort slik at primeren ikke kan feste seg. Resultatet
av dette er at heterozygote individer kan feilkarakteriseres
som homozygote.

2.4 Overvaking av innsatt
genetisk materiale og
genprodukt

Det er her valgt & behandle temaet stabilitet i genetisk
materiale, knyttet til transgent materiale integrert i genomet i
levende organismer. En annen aktuell problemstilling kunne
veere relatert til det nakne DNAet som etterlevninger etter
genmodifiserte planter og dyr. Denne problemstillingen er
behandlet i litteratur som bl.a. omhandler horisontal gen-
overfering (se f.eks.Traavik, 1995; Syvanen 1994).

Genomer er sett pa som flytende ved at de endres over tid.
De gjennomgar forandringer bade ved erverving av nye
sekvenser og ved rearrangering av allerede tilstedevaer-
ende sekvenser. Slike rearrangementer kan vaere duplika-
sjoner, delesjoner, translokasjoner eller inversjoner (Singer
& Berg, 1991). Alle forandringene kan medfare en evolu-
sjonsmessig utvikling som kan gi fortrinn eller ulemper for
organismen.

Enkelte omrader av genomet er mer utsatt for strukturelle
endringer enn andre og dette kan ha stor innflytelse pa
integrert «fremmed» DNA. En type rearrangementer kan
vaere knyttet til transposable elementer. Transposable ele-
menter eller transposoner er genetiske elementer som
uavhengig kan bevege seg fra et omrade til et annet innen
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genomet bade i prokaryoter og eukaryoter. Overflytting av
transposoner kan i seg selv gi grunnlag for delesjoner eller
inversjoner, eller kan fgre til at sekvenser overfares til nye
omrader. Det sistnevnte ber vektlegges spesielt i sammen-
heng med GMO-problematikk fordi det kan medfare at
transgent materiale forflyttes, noe som kan forandre bade
det transgene produktet og dettes relasjon til naturlig
tilstedevasrende gener.

De fleste metoder for genmodifisering av bade planter og
dyr tar utgangspunkt i en prosess hvor det introduserte
DNAet integreres tilfeldig i genomet. Beliggenheten av det
introduserte DNAet vil ha innvirkning pa bade genuttrykk av
integrerte gener og omkringliggende naturlig tilstedevaer-
ende gener. | tillegg til denne kilden til usikkerhet m.h.p.
stabilitet av genetisk utrykk over tid, kan kromosom-
strukturen i integreringsomradet ogsa pavirke den genetiske
stabiliteten. Dette er viktig i forbindelse med overvaking av
utsatte GMOer i et videre tidsperspektiv.

Bade aktiviteten til et protein og mengden protein som blir
dannet er avgjerende for funksjonalitet, og kan som
diskutert over, forandres over tid. Utgangspunkt for en
overvaking av integrerte transgener sett i lys av dette kan
veere forst & underspke at det innsatte materialet fremdeles
er tilstede og deretter at ekspresjon av genene er
uforandret. Det sistnevnte kan gjores ved & studere
genproduktet eller ved & analysere DNA-sekvensene rundt
integrasjonsstedet. For & pavise om transgenet fremdeles
er tilstede i organismen egner bade PCR (2.2 G) og
deteksjonsmekanismer basert pa hybridisering (dot-blot 2.2.
|, Southern blot) seg. | begge sammenhenger kan det
brukes primere og prober med utgangspunkt i det innsatte
DNAet og kartlegging er ikke nedvendig. For & undersgke
eventuelle strukturelle endringer rundt integrasjonsstedet,
bar imidlertid mer omfattende kartleggingsprosedyrer til. En
egnet metode her er restriksjonskartiegging med tithagrende
hybridisering med egnede prober. | denne sammenhengen
kan genomisk DNA analysert ved konvensjonell gele-
lektroforese egne seg, men for mer helhetlig oversikt over
integrasjonsomradet kan en om mulig inkludere pulsfelt
gelelektroforese (2.2 H). Det er ogsa en fordel hvis til-
stedeveerelse av transposoner naer integrasjonsstedet
kartlegges og inkluderes i analysen. Dette kan gjeres ved
samme metoder som ved pavisning av transgent materiale,
med spesifikke prober og primere for transposon.

Stabilitet av genuttrykk vil kunne undersekes enten ved
maling av konsentrasjon av transgent produkt eller ved
maling av genproduktets spesifikke aktivitet. Det sistnevnte
kan veere vanskelig da aktiviteten selv kan vaere ustabil og
at det ofte kreves spesialiserte assay for hvert enkelt
protein. Proteinkonsentrasjon kan males ved blant annet
immunologiske metoder (2.2 J, K, L), mens nivd av mRNA
kan males ved blant annet Northern hybridisering (2.2 M),
«primer forlenging» (2.2 N), dot-blot (2.2 1) eller vaeske-
hybridisering (2.2 O). Slike undersgkelser ma ogsa omfatte
eventuelle hybridorganismer som kan tenkes a oppsta hvis
en transgen organisme krysses med en ikke-transgen
organisme.
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3 Overvaking av genmodi-
fiserte planter (GMP)

Genteknologi har potensiale til 4 bli et essensielt element
innen moderne planteavl. | de fleste tilfeller har genmodi-
fisering av planter som mal & oke produktiviteten og
kvaliteten av planter innenfor landbruket. Flere tusen felt-
forsek av genmodifiserte planter (GMP) har allerede blitt
giennomfert. Fa av disse har resultert i uforutsette konse-
kvenser. Det ma imidlertid taes i betraktning at doku-
menterte feltforsgk er utfart innen en tidsramme pa 10-15
ar, mens det er uvisst hvor mange generasjoner det vil ta
for en plante & etablere seg for s eventuelt a bli
utbredningsdyktig. Eventuelle forandringer over tid bade i
planten og miljget kan pavirke GMPens tilpasningsdyktig-
het og konkurranseevne pa en uforutsett mate. | tillegg er
det viktig & bruke at forsgk med GM-planter utfart til na er
foretatt under sa kontrollerte betingelser at eventuelle
miligeffekter ikke har hatt mulighet til & inntreffe. Noen
hevder at de feltforsek med genmodifiserte planter som har
veert utfert til nd gir tilstrekkelig grunnlag til & gi industrien
klarsignal om ukontrollert kommersialisering. Det er imid-
lertid ikke gitt at en ut ifra smaskala forsgk direkte kan
forutsi hva som vil skje ved storskala kommersialisering.
Kommersiell skala sker i stor grad sjansene for de skade-
lige hendelsene som i mindre skala ville vaere ubetydelige.
Disse kan ifglge Rissler & Mellon (1996) deles inn i tre
aspekter; Kommersialisering oker potensiale for ekspone-
ring overfor transgene planter tatt i betraktning sterrelsen
pa smaskala (f.eks. fra noen km?) og kommersiell skala
(millioner av km? i bare USA); utsetting i kommersiell skala
vil ikke forega under betingelser som forhindrer unn-
slippelse av gener f.eks. ved at feltet er avgrenset og at
feltet overvakes; kommersiell bruk vil innbefatte planting i
felt under varierende miljgbetingelser m.h.p. utvalg av slekt-
ninger, klima og variasjon i veer som flom og storm.

De viktigste bekymringene ved transgene planter kan deles
inn i fglgende tre punkt (Crawley et al. 1993):

1) At transgene planter kan utvikles til ugress eller vaere
invasjonsdyktige i naturlige habitater

2) At deres manipulerte gener vil kunne overfares via
pollen til ville slektninger og at hybridavkommet blir mer
ugressaktig eller mer invasjonsdyktig

3) At transgene planter vil gi direkte skade pa mennesker,
husdyr eller andre naturlig forekommende organismer
(inkludert eventuelt at genene kan overfares til mikro-
organismer ved horisontal genoverfaring).

3.1 Genmodifisering av planter

To forskningsgjennombrudd er bakgrunn for genetisk mani-
pulering av planter; 1) Utviklingen av rekombinant DNA-
teknologi som gjorde det mulig & isolerere individuelle gener
fra en hvitken som helst organisme, og 2) oppdagelsen av
en jordbakterie (Agrobacterium tumefaciens) som kan over-
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fare DNA til planter. Metoder som er benyttet i dag kan stort
sett deles inn i fire grupper (Potrykus, 1990, 1991):

» Agrobacterium-metoden; er brukt for & transformere to-
frebladede arter. Prinsippet for metoden er a sette inn
gener i T (transfer)-DNA vektorer i Agrobacterium som
sa kan introdusere DNA til planten.

» DNA-opptak ved planteprotoplaster; gjeres ved at DNA
overfores til planteceller hvor celleveggen er fiernet
(protoplast.

s Partikkelbombardement; er en metode som ofte blir
brukt for transformasjon av kornplanter. Partiklene be-
star av metall dekket av DNA, blir «skutt» inn i plante-
cellen. | enkelte av cellene blir det tilfarte DNAet in-
tegrert i plantegenomet. Plastidtransformasjon foretatt
pa denne méten har vist & kunne gke uttrykket av de
innsatte genene (Maliga, 1993; McBride et al. 1995)

e Delvis nedbrytning av celler i muilticellulsere strukturer;
bestar i 4 delvis nedbryte planteanlegget ved hjelp av
enzymer, for s& a stimulere DNA-opptak ved ekspone-
ring overfor elektrisk sjokkbehandling (elektroporering).

Ved overvaking av de transgene plantene over tid, er det
ikke s& viktig hvilken metode som blir brukt for innsetting av
stedfremmed DNA. Viktigere er det & undersgke om det inn-
satte DNAet er stabilt, hvor mange kopier som er satt inn, i
hvitken grad det innsatte genet uttrykkes dvs. om DNAet er
integrert | genomet pa et sted med hay eller lav aktivitet
m.h.p. uttrykk av gener osv. | alle fire metoder skissert over
er integreringsstedet i genomet og antall kopier av det
innsatte DNA-fragmentet tilfeldig. De fleste gener inkorpo-
reres i de nukleare kromosomene, men det er ogsa
rapportert om transformasjon av plastidkomponenter i det
cytoplasmiske genomet (O'Neill et al. 1993).

Tobakk var den farste genetisk modifiserte planten og
representerte mer enn % av utsettinger i 1989. Av alle
praveutsettinger av genetisk modifiserte planter utfort
globalt fra 1986 til 1993 har imidiertid potet vaert den
hyppigst testede planten (Goy et al. 1995). Nord-Amerika er
det stedet i verden som har tillatt flest preveutsettinger og
herbicidtoleranse er den egenskapen som blir testet i de
fleste tilfellene (Goy et al. 1995). Denne trenden ser ut til &
fortsette i landbrukssammenheng, men ser ut til & forandre
seg i forskningssammenheng hvor bruk av transgene
enfrgbladede planter oker i tillegg til at det blir fokusert pa
andre egenskaper enn herbicidresistens. | 1995 utgjorde de
fire landbruksplantene potet, oljeraps, mais og tomat fil
sammen omtrent 60 % av alle utsettinger i verdens-
sammenheng (Goy et al. 1995). Typer modifiseringer det er
snakk om er herbicidresistens, insektresistens, virusresi-
stens, bakterie- og soppresistens, kvalitetsforbedring,
markgrgener og resistens overfor stress betingelser.

| tillegg til dette foreligger det mange andre planer med
genmodifiserte planter pa forskningsbasis. Enkelte av dem
er skissert nedenfor.
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¢ Hemme soppvekst ved & introdusere bakterielt
kitinasegen, eller gen som koder for ribosomhemmende
protein spesifikt for soppribosom i planten (Schell,
1993).

s Kontroll av fruktmodning ved senkning av etylenniva
f.eks. i tomat. Dette gjer at oppbevaringen forbedres,
men kan ogsa bedre smaken pa frukten.

e Bruk av planter til produksjon av stoffer som karbo-
hydrater og lipider. Det er onskelig med f.eks. gkt stiv-
elsesdannelse i potet ved & uttrykke bakteriegener
involvert i stivelsesbiosyntese (Schell, 1993).

e A manipulere planter ved & aktivere spesifikke gener
(innsetting av promoter elementer) til & kunne ha bedre
nytteverdi i landbruket (Schell, 1993).

e Okning av ekspresjon av fytokrom gener vil kunne
oke plantens evne til & utnytte sollys, - dvs. gke vekst
(Robson et al. 1996).

e« Overfaring av LFY-genet som kontrollerer blomstut-
vikling i Arabidopsis thaliana til traer, her europeisk osp,
kan fore til blomstring pa kortere tid, dvs. forandret
generasjonstid (Moffat, 1996).

e« Bruk av «antisensex»-konstruksjoner, dvs. nukleinsyrer
som bindes til selve genet elier til mMRNA det produserer,
for & forhindre dannelse av genproduktet. Et mal for
denne prosessen er genet som koder for enzymet
ansvarlig for syntese av lignin, et sementliknende stoff
som ma fjernes far tre omdannes til papir (Moffat, 1996).

o Forbedring av hvetegluten ved & sette inn subenheter i
glutenprotein (Shewry et al. 1995).

« Bruk av genmodifisert kal og brokkoli til & rense giftige
tungmetaller fra gamle industri- og gruveomrader
(Svalbjgrg, 1996).

¢ Redusere vekst av insektlarver ved & oke ekspresjon av
heterologe inhibitorer i planten (her transgen tobakk)
som forhindrer insektets fordgyelse (Jongsma et al.
1996).

e Forbedre plantenes toleranse overfor vannmangel og
saltoverskudd (Bohnert & Jensen, 1996) noe som trolig
krever overfering av flere gener pa& en gang.

¢ Genetisk manipulasjon med hensyn pa utskilling av
stoffer fra plantergttene kan fare til vekst av gnskelige
mikroorganismer. Disse kan igjen gjere planten mer
motstandsdyktig overfor patogener, remediere kjemiske
avfallsstoffer eller tiltrekke mikroorganismer til forbedring
av plantehelse (O’Connell et al. 1996).

3.2 Mulige gkologiske effekter
av GMP

Intensjonene ved dannelse av nye rekombinante organism-
er, er 4 produsere organismer som er forskjellig fra de
opprinnelige stedegne organismene. Overlevelse for disse
organismene kan veere begrenset i tid, men de kan ogsa
tenkes & etablere seg permanent i det naturlige miljget.
@kologer definerer den sistnevnte typen av introduksjoner
som invasjoner (Williamson, 1988). Et viktig spersmal &
fokusere pa i en slik sammenheng er hva som avgjer om en
introduksjon blir vellykket eller ei og deretter & vurdere om
en vellykket introduksjon har innvirkning pa det invaderte

samfunnet. Til det sistnevnte knyites to aspekter, nemlig
vurdering av hvilke arter som er mest adeleggende og
hvilke milig som er de mest felsomme (Pimm, 1987). Fra
erfaringer med introduserte organismer som har vist seg a
ha medfert okologiske odeleggelser, ser det ut til at
felgende kategorier av organismer har starre sjanse for a gi
en «vellykket» introduksjon (Williamson, 1988):

1) «Generalister» mer enn «spesialister»

2) Organismer uten fiender eller pa toppen av neerings-
kjeden i sitt nye miljo

3) Organismer som er uskadelige i ett miljg, men hoved-
pesti et annet

4) Organismer hvor genetisk forandring har fort til eko-
logisk forandring, f.eks. som ved influensa, hvor akku-
mulerte mutasjoner farer til unngaelse av immunrespons
og dermed til suksessiv epidemi.

Mulige risikofylte effekter ved utsetting av genmodifiserte
planter knyttes som nevnt i begynnelsen av kapittelet,
spesielt til om genmodifiseringen kan gke sjansene for

1) at planten kan bli ugress eller invasjonsdyktige i natur-
lige habitater,

2) at plantenes manipulerte gener vil kunne overfares via
pollen til ville slektninger og at hybrid avkommet blir mer
ugressaktig eller mer invasjonsdyktig,

3) at planten vil gi direkte skade pd mennesker, husdyr
eller andre naturlig forekommende organismer.

Ingen av disse punktene er hverken lette & vurdere eller a
kontrollere konsekvensene av i en gkologisk sammenheng,
bl.a. fordi det innebaerer at problemstillingene blir saft i et
sveert langsiktig perspektiv. | skologisk sammenheng er det
viktigst & overvake eventuelle skader pa naturlig fore-
kommende organismer. Det er sannsynlig at sma «usyn-
lige» effekter som kan akkumuleres over tid kan utgjere den
starste risikoen i en slik sammenheng (Rissler & Mellon,
1996). Et velkjent eksempel er den kumulative effekten av
insekticidet DDT som ved a vandre gjennom naeringskjeden
fra akvatiske invertebrater til fuglearter, og ga redusert
reproduktiv suksess som ga ekkoeffekter i hele oko-
systemet (Graham, 1970).

Punkt 1 og 2 ovenfor tar begge for seg probiemstillinger
relatert til om en plante enten ved & vaere transgen eller via
overfgring av transgener til hybridplanter kan oke poten-
siale for seg selv eller hybriden til 4 bli ugress eller & utgjare
en invasjon (se figur 4). Om dannelse av hybridplanter vil
utgjere en gkologisk risiko, vil avhenge av hvilken type
plante det gjelder og hvilke fenotypiske karakteristika over-
foringen av transgener vil gi. Hvis de naturlig fore-
kommende plantene tilegner seg egenskaper som i den
transgene planten skulle gitt fortrinn i forhold til spreyting,
pest eller stress, ville hybridplanten uteve en stor agro-
nomisk trussel. | tillegg ville planten i enkelte sammen-
henger pga. ervervinger av transgenet vaere mer konkur-
ransedyktig enn den naturlig forekommende foreidreplanten
og i den sammenhengen uteve en gkologisk trussel.
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Figur 4. Sekvensen av
hendelser simulert i gen-
spredningsmodell for ett-
arige planter (fra Manasse
& Kareiva, 1991) hvor
fyllite sirkler representerer
fordelaktige gameter eller
fra. De fyllte sirklene sprer
seg og wker i frekvens
som falge av seleksjon og
distribusjon.
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Definisjonen av «ugress» er planter som er pa feil sted til
feil tid (Rissler & Mellon, 1996). Definisjonen avhenger av
bade sammenheng og menneskelige verdier da ingen
planter i seg selv er ugress. Den samme planten kan vzere
ugress i en situasjon, og svaert ensket i en annen. Det er
vanskelig & gi klare retningslinjer for hvilke trekk som
medferer «ugresshet», men det antas at ugress har spesi-
elle fysiske og strukturelle trekk som medferer okt ut-
holdelse og invasjonspotensial under gitte miljgbetingelser.
En bekymring er at tiifering av gener til en plante vil gke
dennes sjanse til 4 bli et ugress, dvs. gi okt kapasitet til
utholdelse og invasjon av nye habitater. Spgrsmalet er hvor
sannsynlig det er at tilforing av eft eller et fatall gener vil
oke plantens evne til & bli ugress. En utbredt mening er at
evnen til 3 bli ugress er et for komplekst trekk til & inneha
stor sannsynlighet for a bli tilfart pA denne méten. Imidlertid
bygges argumentasjonen pa to svaert forenklede antagelser
som en kan stille spagrsmal ved (Rissler & Mellon, 1996).
Disse er falgende: 1) at et spesifikt sett med egenskaper er
nedvendig for & gjgre en plante til ugress og 2) at de fleste
planter er sa «ikke-ugress» at de mangler de fleste av de
pakrevde seertrekk. Utfordringen er ifelge Rissler og Mellon
(1996) a preve a skille mellom en kultivert plante og et
ugress hvor den kultiverte planten tilhgrer en «nesten-
ugress-gruppe» som f.eks. agurk/squash- og Brassica-
gruppen. Bekymringen har gkt etter at det er dokumentert
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titfeller hvor ett eller et fatall gener har forandret pa en
populasjons gkologiske suksess. Et eksempel er en klgver-
plante (Trifolium hirtum) hvor ett gen som ga planten sterre
og mer harete beger, medferte invasjonspotensial (Jain &
Martins 1979). Et annet eksempel er at det bare er et
enkelt «supressorngen i kultivert havre (Avena sativa) som
skiller denne fra den ville siektningen (A. fatua). | kultivert
havre undertrykker genet uttrykk av evner som har med
tilbakeholdelse av modning av freet og tilstedevaerelse av
harete strukturer ved basis av kornet & gjgre (Thomas &
Mytton, 1970).

Gener som gir toleranse overfor miljgstress, antas a ha
starre mulighet for & gke en plantes tilpasning til et miljg
enn andre gener, men siden ville slektninger eksisterer i
sveert varierende milijg bade m.h.t. klimatiske og biologiske
forhold, er det vanskelig & forutsi hvilke egenskaper som vil
gi konkurransefortrinn i et spesifikt miljg for en spesifikk
populasjon (Rissler & Mellon, 1996). Mange av de trans-
gene egenskapene nevnt innledningsvis som de mest
hyppigst brukte, antas imidlertid 4 ha sterst konkurranse-
fortrinn under gitte, ofte menneskeinfluerte, betingelser.
Eksempel pa en slik egenskap er herbicidresistens, hvor
fordelen herbicidresistente planter har framfor andre ikke-
resistente, bare framkommer ved sproyting. Tilfering av
herbicidresistensgener til uenskede planter via pollen-
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spredning og introgresjon, er imidlertid antatt i agronomiske
sammenhenger & ville medfare et stort problem da spreyte-
midlene ville miste sin effekt. Resultatet vil bli tilbake-
vending til bruk av tidligere brukte giftige kjemikalier.

Pestresistens som er den mest «populere» genmodifise-
ringen etter herbicidresistens, vil i naturlige miljg ogsa gi
planten som innehar egenskapen et konkurransefortrinn
ved angrep av pest. | tillegg til plantens eget konkur-
ransefortrinn kan pestresistente planter gi sekundasreffekter
pa pesten, som f.eks. resistensutvikling. Et eksempel pa
slik virkning er dokumentert ved bruk av toksinet fra bakteri-
en Bacillus thuringiensis (sakalt Bt-toksin)(Moar, 1995).
Toksingenet er na satt inn i en rekke landbruksplanter in-
kiudert mais, ris, bomull og tobakk. Produksjon av Bt-toksin
i stor mengde i en rekke ulike avlinger, er oppskrift for
utvikling av resistens hos insekter som pa sikt vil fore til at
produktet mister sin effekt. Den eneste maten & forhindre
en slik effekt pa er ved integrert pestforvaltning, noe som er
vanskelig a gjennomfare fordi det krever en harfin kontroll
av bruken av biopesticid.

Mange forskere arbeider med & modifisere planter til 3 tale
den g@deleggende effekten av plantevirus. For & oppna
dette, settes ofte virale gener inn i plantegenomet. Den
resulterende transgene planten er resistent overfor infek-
sjoner av viruset hvorfra virusgenene ble hentet. Genmodi-
fiserte planter med resistens overfor en pest som virus, er
antatt av mange a uteve en starre uforutsett risiko som lett
kan bli ukontrollerbar, enn andre pestresistente genmodi-
fiserte planter. Enkelte hevder at utstrakt bruk av slike
transgene planter kan medfere dannelse av nye typer virus
som igjen kan skade andre planter eller forsterke effekten
av eksisterende virus (Tepfer, 1993). Dette vil kunne ramme
bade landbruks- og ville ptanter. Dokumenterte tilfeller som
peker i retning av en slik utvikling er pavisning av bl.a. at
ulike virus kan bytte kappe og dermed utvide spekteret av
vertsplanter (det er strukturen pa kappen som tilsier at
viruset er forenlig eller ikke-forenlig med vertsplanten). Et
eksempel ble vist av Farinelli og kollegaer (1992) hvor
planter som uttrykte kappeproteiner av N stammen potet-
virus Y potyvirus (PNVY-N), nar infisert med en annen
stamme PVY-O, produserte infeksigse partikler av begge
slag. Et annet eksempel ble beskrevet av Lecoq og kollega-
er (1993) hvor Nicotiana benthamiana planter som uttrykte
kappeprotein til en bladlusoverfert stamme av «plum pox
potyvirus» (PPV) ble infisert med en bladlus-ikke-overfart
«zucchini yellow mosaic potyvirus» (ZYMV-NAT). Et defekt
kappeprotein var ansvarlig for at ikke ZYMV-stammen
kunne overferes via bladlus. Viruspartikler ble produsert
som viste seg & inneholde ZYMV-NAT genomet innkapslet i
bade PPV og ZYMV-NAT kappeproteinet, og resultatet var
at ZYMV da kunne overfgres via bladlus.

Modifisering av planter som medfarer bedre overlevelse
overfor stressfaktorer som terke, saltholdighet, kulde osv,
antas & kunne medfere de starste skologiske konsekvens-
ene. Et enkelt hypotetisk eksempel skissert av Rissler &
Mellon (1996) tar for seg mulige konsekvenser ved genmo-
difisert salttolerant ris; Risen er plantet i et vatmarksom-
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radet naer sjgen og det antas at risen invaderer saltvanns-
okosystemet og utkonkurrerer naturlig forekommende salt-
tolerante arter. En konsekvens av at de naturlige popula-
sjonene forsvinner, er at andre organismer typisk assosiert
med disse som alger, mikroorganismer, insekter, andre
artropoder, amfibier og fugler ikke vil veere kompatible med
den invaderende risen og vil dermed forsvinne de ogsa.
Andre organismer, som vil vaere nye for dette gkosystemet
vil etter hvert finne seg til rette i dette nye risdominerte
ogkosystemet, mens det forrige gkosystemet vil vaere borte.

3.3 Overvakningsstrategi for GMP

Metoder og erfaring fra okologisk genetikk, plantegkologi
(deriblant muligheter for kryssing med ville slektninger) og
eksperimentelle foredlingsstrategier er av verdi for over-
vaking av genmodifiserte planter. Det eksisterer god kunn-
skap om bade biologi og adferd tii de fleste land-
bruksplanter, men om en ut ifra denne kunnskapen kan
forutse hvordan en- plante vil oppfare seg ved tilfgring av
nye egenskaper, kommer an pa egenskapen og dennes
innflytelse pa plantens fenotype.

I Norge vil forutsetninger for vurdering av sikkerhet rundt
ulike GMPer knytte seg til plantens bruksomrade og egen-
skaper. Krav for innesluttet bruk av genmodifiserte planter
er formulert i Genteknologiloven (1993) og omfatter:

1) Vurdering av mulighetene for etablering og spredning av
planten dersom pollen, fra, planter eller planterester
slipper ut (fokusert pa norsk natur)

Vurdering av mulig risiko i landbrukssammenheng foku-
sert pa potensialet for planten som ugress, spredning av
ugressegenskaper, risiko for spredning av plantepato-
gener og interaksjon med andre planter

Vurdering av helserisiko eller andre negative konse-
kvenser

2)

3)

Forskrift om innesluttet bruk av GMP er under utarbeidelse.
Etter Genteknologiloven er det Miljgverndepartementet som
har ansvar for tilsyn med lovens utsettingsbestemmelser,
hvor Direktoratet for naturforvaltning er ansvarlig for faglig
radgivning i saksbehandlingen nar det gjelder planter og
dyr. Forelapig vurderes hver enkelt sak for seg etter at en
konsekvensutredning er foretatt.

Forelapig er det ingen klare retningslinjer om hvilke strate-
gier som skal ligge til grunn for overvaking av ulike grupper
av transgene planter. Standarder er under utarbeidelse
av Europeisk Standardiseringsforbund, og ifelge en slik
standard (CEN-dokumentet, WI 55, 1995) bar det fokuseres
pa felgende ved utarbeidelse av en overvakingsprotokoll:

1) at omfanget av provetakingen tilfredsstiller antatte over-
vakingsmal;

2) at omfanget av overvakingen tilfredsstiller de eksperi-
mentelle forutsetningene m.h.t. tidsskala, prevetakings-
skala og provetakingsomrade;
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3) at plantetypens adferd med hensyn pa pollinering og
pollen spredning, fraspredning, konkurransedyktighet og
evnen til 4 utvikle seg til ugress er kjent;

at det utvalgte overvakingsomradet slik som utsettings-
stedet og og/eller potensielle spredningsomrader er
relevant;

at det velges ut passende metoder for overvaking av
planten involvert i eksperimentet

4)
3)

Det er imidlertid verdt & merke seg at disse standardene er
utviklet for bruk i forskning og ikke for & ivareta miljghensyn
og miligovervaking som f.eks. genspredning til naturmiljzet
og hybridisering med ville slektninger.

Faktorer og kriterier som pavirker om overvakingsprotokoll-
en er passende avhenger blant annet av formalet med
overvakingen. Dette kan veere deteksjon, identifikasjon,
undersgkelse med hensyn pa stabilitet/genuttrykk, under-
sekelse med hensyn pa effekt av modifikasjon, rask
screening eller detaljert undersgkelse, kvantitativt eller
kvalitativt utgangspunkt. Egenskaper som skal overvakes,
kan vaere enten tilstedevaerelse av et gen, uttrykk av gen-
produkt, den genmodifiserte planten og/eller kjente eller
ukjente mulige bererte populasjoner. Hovedfaktorer som
har innvirkning pa det eksperimentelle feltet er: miljgbe-
tingelser, tilstedevaerelse av mulige planteetere som kan
spise den transgene planten, tilstedeveerelse av organismer
som kan veere vektorer for det genetiske materiale og/eller
tilstedeveerelse av kompatible arter som den transgene
planten kan krysse seg med innen et potensielt sprednings-
omrade.

3.4 Overvakingsmetoder for GMP

Folgende krav ber ifalge CEN-dokumentet, WI 55 (1995),
stilles til selve overvakingsmetodene:

1) Metodene ber gi resultater for tilfredsstillende be-
svaring av spgrsmalene stilt i utgangspunktet
Relevante ressurser for eksperimentet er tilstede
Metoden er selektiv nok til & skille en bestemt
hendelse fra en kompleks blanding uten innvirkning fra
andre komponenter i blandingen

4) Metoden er spesifikk

2)
3)

5) Metodene er reproduserbare selv under forandrede
betingelser

6) Metoden kan repeteres uten at resultatene endres

7) Metoden er til 4 stoles pa

8) Metoden er gjennomfaerbar i praksis

9) Begrensningene ved metoden er kjente

10) Det fastslas hvilket nedre niva av hendelsen som kan

detekteres med sikkerhet

Malsetningen ved overvakingen, hvilke spersmal som stilles
og hvilke metoder som bgr benyttes, bestemmes gjennom
en risikovurdering. Temaet er belyst i forhold til de samme
tre punktene som for risikovurderinger diskutert tidligere i
kapittelet.
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At transgene planter kan bli ugress eller invasjons-
dyktige i naturlige habitater

Det er viktig her a fokusere pa om tilstedevaereise av
transgenet i planten er en belastning for planten eller om
det har uforutsett innvirkning som kan fere til okt inva-
sjonspotensiale. Det er skende beviser for at plantene har
metabolsk kapasitet til overs som gjer dem i stand til a
baere noytrale gener som f.eks. antibiotikaresistens- og
herbicidresistensgener under ikke-agronomiske betingelser.
Spredningen av transgener i naturlige populasjoner kan
modelleres ved data fra markerer som f.eks. isozymer,
RFLPer, mikro- eller minisatellitter som antas a veere
neytrale. Som nevnt tidligere, er det forelgpig lite som tyder
pé at gener som herbicidresistens, farer til gkt tilpasning i
naturlige miljger. Imidlertid er det uvisst om uforutsette
pleiotrope effekter av slike gener kan vaere fordelaktig for
plantene (Raybold & Gray, 1994).

For & belyse temaet er det viktig med mest mulig informa-
sjon om den genmodifiserte planten for utsetting for lettere
a kunne forutsi plantens oppfersel og mulige pavirkninger
pa miljget ved en utsetting. Informasjonen ber omfatte
grundige opplysninger om bade foreldreplanten og hvordan
den transgene planten skiller seg fra denne. Overvaking av
grunnleggende biologiske egenskaper kan vaere ngdvendig
i startfasen av en overvaking for s& & kunne bestemme
eventuelle tidsrammer for en fullstendig overvaking. Faktor-
er det da er aktuelt & se pa er relatert til freet (produksjon,
vekt/starrelse, overlevelse, spiring, spredning), kimplanten
(konkurranse, overlevelse, vekst), voksen plante (starrelse,
vekst, konkurranse), reproduksjon (blomstring og polien-
spredning), genom (genotype, genetiske markgrer, poly-
morfismer, kromosomer, proteiner, DNA, RNA) (Kjellsson &
Simonsen, 1994).

Ofte er utgangspunktet for utsetting at forhandskunnskaper
foreligger med hensyn pa den aktuelle genmodifiserte
planten. Det vil imidlertid bli aktuelt med evaluerings-
prosesser med jevhe mellomrom for overvaking av even-
tuelle endringer. | denne sammenheng er det viktig med en
ngye Kkarakterisering av utsettingsomradet for og etter
introduksjon av den transgene arten for & kunne si noe om
disse eventuelle forandringene. Aktuelle metoder som er
brukbare til dette formalet er beskrevet i kapittel 2.

At plantenes manipulerte gener vil kunne overfores via
pollen til ville slektninger og at hybrid avkommet blir
mer ugressaktig eller mer invasjonsdyktig.

Landbruksplanter kan deles inn i fakultative og obligate
etter evnen til overlevelse i naturlige habitater (Sukopp &
Sukopp, 1993). Overlevelse av en transgen plante vil i stor
grad avhenge av hvilken gruppe av de to den tilharer.
imidlertid er det uvisst om hybridisering og introgresjon
mellom obligate landbruksplanter og ville arter kan fierne
eller tilfoye trekk som kan endre plantens karakter til en
mer fakultativ form (Raybold & Gray, 1994).
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Genetisk modifikasjon kan pavirke hybriddannelse enten
ved & endre frekvensen for denne type hendelse, eller ved
a endre omfang av seksuelt kompatible arter. Det er imid-
lertid skende indikasjon pa at modifikasjon har liten pa-
virkning pa slike faktorer (Raybould & Gray, 1994). Hybrid-
dannelse mellom den transgene planten og ikke-modifiserte
planter av samme art eller med ville slektninger avhenger
av om disse artene er tilstede i utsettingsomradet og / eller i
den utstrekning pollen eller fre kan spres. Den viktigste
faktoren er bevegelse av pollen til reseptive arr. Pollen-
produksjon og arrmodning i GMPen og vill slektning ma
vaere sammenfallende for at et hybrid skal kunne dannes
(Raybould & Gray, 1994). Pollenspredning beskrives i de
fleste tilfeller ut fra en sterkt «leptokurtic» fordeling fra
kildeplanten, hvor det meste av pollenkornet enten beveges
langt fra kilden eller kun f& meter (Levin, 1981). Dette er
stadfestet i flere arbeid med transgene planter (se ref. i
Raybould & Gray, 1994). Det er imidlertid ogsa dokumentert
spredning som overskrider 1000 m (Ellstrand & Hoffman,
1990). Gjennom en ngye risikovurdering av en spesifikk
GMP, vil trolig kunnskap om spredningsdistansen av pollen
og fre fra planten veaere tilgjengelig. Det er da viktig fer en
eventuell utsetting a foreta en kartlegging av arter i det
aktuelle omradet for om mulig & kunne finne arter som
kunne veere gjenstand for hybriddannelse og ogsa kunne
karakterisere populasjonsdynamikken til en slik art etter at
en utsetting er foretatt.

Populasjonsdynamikk i sammenheng med overvaking av
GMP inkluderer studier av ulike livsprosesser og tetthetsav-
hengige faktorer som har innvirkning pa overlevelse, vekst
og spredning av en plantepopulasjon. Den seksuelle re-
produksjonsevne til individuelle planter vil sterkt pavirke
populasjonsstruktur og invasjonsevne. | relasjon til GMPer
og eventuelle hybridpopulasjoner er det viktig a8 observere
mulige populasjonsendringer over tid for & kunne estimere
potensiell gkning i invasjonspotensial. Metoder her (be-
skrevet under @kologiske metoder i kapittel 2) som be-
skriver studier av gkosystem, samfunnsstruktur og sam-
funnsdynamikk kan innga i denne sammenhengen i tillegg
til metoder for pavisning av forandring i genetisk sammen-
setning innen en populasjon som f.eks. ved immunologiske
metoder (2.2 J,K,L), ved isozymeelektroforese (2.3 Q), ved
RAPD (random amplified polymorphic DNA) (2.3 R) eller
RFLP (restriction fragment length polymorphism) (2.3 S).
Sekvensering av baser er en annen metode som kan
benyttes, men den er tidkrevende. PCR (polymerase chain
reaction) (2.2 G) alene, kombinert med sekvensering eller
med restriksjonsenzymer, kan vaere effektive redskaper for
& detektere variasjoner pa DNA-niva (Jain, 1993).

Ved a folge et samfunn over tid kan strukturelle dynamiske
endringer i samfunnet reflektere endringer i biodiversitet.
Utbredelsen av et plantesamfunn synes & vaere sterkt pa-
virket av konkurranseevnen til hver art. Strukturen i et
samfunn er viktig for potensiell etablering og invasjon av
nye arter i samfunnet og dermed for den potensielle
utsikten i s& henseende for en introdusert GMP. Muligheten
for demografiske svingninger og ekt vekst til en transgen
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populasjon kan til en viss grad estimeres ved bruk av
simuleringsmodeller.

Analytiske modeller kan ogsé brukes for & forutsi spredning
av organismer eller gener. Det kan vises at «asymptotic
rate of spread» ARS malt i distanse / tid av et introdusert
gen som antas 4 oppfere seg som en vandrende bglge, blir
2+/Dm nvor D er diffusjonskoeffisienten og m er selek-
sjonsintensiteten til forde! for mutanten (Manasse &
Kareiva, 1991). Manasse og Kareiva sgker & bruke data fra
feltutsettinger for & forutsi omfanget av en mulig spred-
ningsrate. De er spesielt interessert i 4 underseke kortsiktig
spredning under variable betingelser og sammenlikne
antakelser fra bade felteksperimenter og analytiske resul-
tater. | den sammenheng har de vurdert to felteksperi-
menter i forhold til bruk i videre simulering av sprednings-
raten. Det ene eksperimentet var en feltutsetting av trans-
gen raps utfert av Monsanto Co. og Agriculture Canada og
eksperimentoppsettet er illustrert i figur 5.

De fleste av de transgene rapsplantene hadde minst en
innsatt kopi av transgenet for herbicidresistensen glyfosat
(Roundup) som ble uttrykt dominant i planten. lkke-trans-
gene planter dar kort tid etter sprayting, lenge far modning.
| milig hvor Roundup blir brukt er seleksjonen veldig sterk til
fordel for den transgene planten. Hvis genet skulle «unn-
slippe» og bli inkorporert i genomet til et ugress beslektet
med rapsen, ville naturlig seleksjon favorisere spredning av
transgene gjennom populasjoner av ugress. Monsanto
utferte eksperimentene for & bedemme sjansene for en slik
«unnslippelse» via pollenspredning (og for & evaluere
graden av herbicidresistens i felt). Ikke-fransgene planter
som vokste i blokker utenfor det sentrale feltet ble ikke
sproytet med herbicid og kunne produsere frg som s& ble
testet for herbicidresistens. 10 000 frg ble samlet fra hver
blokk med ikke-transgene planter og spiretest ble utfart pa
medium med 2.5 mM glyfosat. Tilstedevaerelse av transgen
ble stadfestet dersom planten overlevde spiring. Monsanto
rapporterte krysningsrate pa 0.022 % i blokken 50 m fra
kilden og 0.011 % i hver av blokkene 100 m fra. Selv om
den observerte genspredningen var mellom landbruks-
planter, var dette en god modell for spredning til ugress-
populasjoner fordi raps er veldig lik ugress som f.eks. B,
campestris, hvor krysning skjer fritt. Ifalge Manasse &
Kareiva er imidlertid konstruksjonen ufullstendig for & forutsi
spredningrate for glyfosat fordi deteksjon av krysning ved
bare to distanser fra den transgene kildeplanter ikke gir
mulighet til & karakterisere spredningsfunksjon som er
nokkelen til antakelsen om spredning. Et bedre prove-
takingsoppsett ifolge Manasse & Kareiva ville inneha flere
ikke-transgene felter ved ulike posisjoner innenfor 50 m,
samtidig som et fullstendig ikke-transgent transekt hvor
mulig krysning fra de transgene plantene kunne detekteres,
burde ga i flere retninger.

Figur 6 illustrerer feltutsetting av isminus bakterien Pseudo-
monas syringae utfert av Lindlow og kollegaer (1989)
illustrert i Manasse & Kareiva (1991). | motsetning til eks-
perimentet beskrevet over, representerer dette oppsettet et
mye bedre eksempel pa spredning av en GMO fordi preve-
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Figur 5. Provetakings-
strategi for prgveforsgk av
transgen raps og transekter
av ikke-transgene blokker
for & male genspredning
(figur er gjengift fra Man-
asse & Kareiva, 1991 hvor
forseket utfort av Monsanto
Co. og Agriculture Canada
er beskrevet). lkke-trans-
gene blokker er gjengitt med
X’er. Genspredning ble vur-
dert ved innsamling og ana- 1 l

ikke-transgene blokker

transgene
blokker

X

lyse av fre fra ikke-trans-

gene felter for egenskapen 400 200 100
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tegi for feltutslipp av trans- p 0 0 000 ooo o o of @
gen bakterie (Manasse & x X £ P 30 m ooo ggg g g 2 v
Kareiva, 1991). [llustra- L o o ook o o dgoo 0 o0 o
sjonen viser utslippssted e 2 g 2 9 L x
for en ftransgen isminus o °
. J [ (<] () )
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sjoner; o’ene representerer o
petrikdler og benneplante- o
«feller» og X'ene indikerer X X X X
lokaliteter hvor alfalfa, bygg X X
eller hvete ble kultivert for alfalfa
sjekking av tilstedevaerelse X X X X
av isminus bakterie.

takingsstrategien gir tilstrekkelige resultater for @ kunne
simulere spredningen. Fordeling og tetthet av bakterien ble
estimert ved kultivering av bakterieskaler plassert pa
bakken eller fra potteplantede bgnneplanter som fungerte
som «feller». Bakterieprever ble i tillegg samlet fra vegeta-
sjonen rundt av alfalfa, hvete og bygg i felt 30 m eller lenger
borte. Praver ble samlet pa ulike tidspunkt slik at preli-
menzere indikasjoner av spredningshastighet kunne oppnas
fra dette feltforsgket.
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At transgene planter vil gi direkte skade pa mennesker,
husdyr eller andre naturlig forekommende organismer

Om en GMP kan ha helsemessige konsekvenser for
mennesker eller dyr avhenger av hvilken type plante det er
snakk om, hvor de stedfremmede genene stammer fra, og i
hvilken form planten eller planteproduktet kommer i inter-
aksjon med mennesker eller dyr. Problemstillinger som er
nedvendig & vurdere i hvert enkelt tilfelie er knyttet i
allergen virkning pa organismer eller effekt pa omkring-
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liggende miljg medregnet potensiell horisontal genover-
foring til mikroorganismer i jord. Se nzermere utredning
under del 3.5.

3.5 Eksempel pa overvaking av en
GMP med raps som utgangs-
punkt

Raps (Brassica napus) tilherer korsblomstfamilien og er en
olijeproduserende plante. Utvikling av transformasjons-
systemer har gjort det mulig for produksjon av modifiserte
rapslinjer med transgener som herbicidresistens, insektresi-
stens, gkt metionin-innhold i fra, hannsterilitet, tungmetall-
toleranse og antibiotikaresistens. Raps er valgt som
eksempel her fordi: 1) Raps er den viktigste oljepro-
duserende landbruksplanten i Europa, Canada og Japan,
og 2) raps er kjent for & ha naere slektninger i naturen, slik
at faren er tilstede for dannelse av hybrider.

Som nevnt fgr er det tre omrader som spesielt har skapt
bekymring relatert til utsetting av genmodifiserte planter
{Crawley et al. 1993):

1 At GM-planten utvikles til ugress og/eller invaderer
naturlige habitater

2 At GM-planten overfgrer transgener til nzerliggende
kommersielle eller naturlige populasjoner hvor avkom-
met blir mer ugressaktig eller invasjonsdyktig

3 At GM-planten er en direkte helsefare for mennesker
eller dyr

Nedenfor vil overvaking av raps diskuteres med bakgrunn i
,disse punktene.

At GM-rapsen utvikles til ugress og/eller invaderer
naturlige habitater

Det er vanskelig 4 kunne forutse om en plante vil ha gkt
sjanse til & fungere som ugress i et gitt miljo. Faktorer som
har innvirkning pa evnen til etablering, kolonisering og
spredning er rask veksthastighet, hayere freproduksjon, gkt
freoverlevelse, forbedret vinteroverlevelse og okt resistens
overfor plantepatogener eller andre pestformer. GM-raps-
ens evne til & spre seg som ugress eller bli mer inva-
sjonsdyktig i et utsettingsmiljg, avhenger av forandringer
som har funnet sted i avkommet ved ftilfert genetisk
materiale. Utgangspunktet for en bedemmelse ma vaere en
sammenlikning av foreldreplanten og den genmodifiserte
planten over tid. Spgrsmal som det ma taes stilling til, er om
de tilferte genene kan gke rapsens tilpasningsdyktighet og
konkurranseevne og om GM-rapsens fenotype kan for-
andres over tid pga. ustabilitet forbundet med det innsatte
genetiske materialet.
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Om egenskapen som er tilfart en GMO vil ha innvirkning pa
invasjons- og konkurranseevne, avhenger av hvilken for-
andring som er oppstatt, noe som krever spesiell vurdering i
hvert enkelt tilfelle. Her vil plantens evne avhenge av om
genet / genene som er satt inn er neytrale eller gir planten
en selektiv fordel. Herbicidresistens i raps vil trolig ikke fgre
til okt «fitness» verken for den opprinnelige GM-rapsen eller
eventuelle hybridplanter utenfor omradet som er sproytet
med ugressmiddelet, fordi egenskapen ikke da vil medfere
en forde! for planten. Det vil imidlertid ha innvirkning over tid
pa plantefeltet ved at herbicidtolerante planter som ikke er
ensket, blir vanskelig & fijerne. Dette kan fare til at GM-
rapsen ma tilferes nye herbicidtolerante gener for bekjemp-
else av ugress hvilket igjen kan fare til utvikling av multiresi-
stent ugress (Jagrgensen, 1994).

Insektresistens i planter har logisk sett innvirkning pa
«fitness» i planten ved at skadelig pavirkning fra insekter, er
redusert (Fitt, 1994). | motsetning til herbicidtoleranse, vil
insekttoleransegener kunne vedvare i plantepopulasjoner
utenfor feltet ved at disse stadig er i interaksjon med
insektet som planten er resistent overfor. Med andre ord
eksisterer det et selektivt press for opprettholdelse av egen-
skapen. Modifisering av toleranse i GM-rapsen overfor ulike
stressfaktorer som kulde, terke, saltholdighet osv. antas
akunne gke «fitness» da deres hovedhensikt er a
oke plantenes levedyktighet i visse omrader (jf. hypotetisk
eksempel om salttolerante risplaner). Planter med slik okt
toleranse ber derfor vurderes ekstra neye m.h.p. oki
konkurranse- og invasjonspotensial. Naturlig forekom-
mende raps finnes i sterst grad i «menneskeforstyrrede»
omrader som f.eks. beitemark, parker, vegkanter o.l.
(Jorgensen, 1994). Det er imidlertid mulig at toleranse
overfor stressfaktorer kan endre dette slik at planten kan
etablere levedyktige populasjoner i «ikke-forstyrrede»
habitater.

Kan endret genetisk stabilitet ved dannelse av rekombinant
DNA i seg selv ha effekt pa «fitness»? Dette er et
omdiskutert spersmal fordi det opprinnelig ble pastatt at
GM0Qer ofte har redusert «fitness» pa grunn av den energi-
relaterte byrden det er & opprettholde og uttrykke rekom-
binant DNA («excess baggage hypothesis», Regal, 1988,
Crawley et al. 1993), men dette har vist seg a ikke gjelde for
planter, som kan opptre normalt selv ved introduksjon av
helt nye metabolske prosesser (Regal, 1988). Selektive
ulemper kan motarbeides ved tilleggsmutasjoner som kan
gke konkurranseevnen. Andre arsaker til variasjon som
uforutsett kan pavirke «fithess» kan vaere:

1) Variasjoner i transgen ekspresjon som fglge av trans-
genets lokalisering og antall kopier.

2) Pleiotrope effekter, dvs. i hvilken grad transgenet kan ha
innvirkning pa uttrykk av andre planteegenskaper som
ikke er forventet & vaere assosiert med transgenet (Dale
& McPartlan, 1992).
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3) Transgen ustabilitet som pavirker uttrykk av transgenet
kan forekomme under vegetativ utvikling eller over
generasjoner ved seksuell reproduksjon (Dale et al.
1994).

Somakionale effekter, dvs variasjoner observert i for-
bindelse med antall og type tilfeldige fenotypiske og
genotypiske variasjoner assosiert med ulike trinn i trans-
formasjonsprosessen (Dale et al. 1994).

Miljg kan virke pa transgen ekspresjon og stabilitet. (Her
er blomsterfarge i petunia et godt eksempel hvor inter-
aksjon med miljg pavirket blomsterfargen pa en ufor-
utsett mate i den transgene planten; Meyer et al. 1992).
Undertrykkelse og inaktivering av naturlige gener eller
modifisering av andre transgener (Dale et al. 1994).

4)

5)

6)

Ved overvaking av utsatt GM-raps vil en som nevnt far for
GM-planter, matte ga ut ifra allerede eksisterende kunn-
skaper om bade foreldreplante og genmodifisert variant.
Kortsiktig vurdering av invasjons- og konkurransepotensial
vil da til en viss grad vaere kiarlagt. | motsetning vil lang-
siktige vurderinger vasre vanskeligere & vurdere pa bak-
grunn av faktorene nevnt ovenfor, og vil kreve en naye
planlagt overvaking over en viss tidsperiode. Overvakingen
ma bygge pa bade gkologisk og molekylasrbiologisk meto-
dikk. Hvor omfattende prevetaking som er nedvendig av-
henger av sterrelsen pa populasjonen. | dette tilfefle blir det
da den plantede GM-raps populasjonen og hvordan denne
er sammensatt. Sparsmal en bgr stille seg er om de utsatte
plantene er fra samme stamme genmodifiserte plantelinje
slik at det eksisterer genetisk homogenitet, eller om det er
raps fra flere plantelinjer slik at de pa en mate kan sees pa
som en populasjon med genetisk variasjon. | begge tilfeller
kan det tas utgangspunkt i at poenget med undersekelsen
er & kunne detektere en potensiell endring over tid og at
denne kan sammenliknes med frekvensen av en forekomst
i en gruppe. | det forste tilfeliet kan en ut ifra totalt antall
utsatte individer beregne antall prever det ville vaere
ngdvendig & analysere.

At GM-rapsen overforer transgener til naerliggende
kommersielle eller naturlige populasjoner hvor av-
kommet blir mer ugressaktig eller invasjonsdyktig

For & kunne forutse mulig overfering av transgener fra et
felt med GM-raps til naerliggende kommersielle eller natur-
lige populasjoner, er det en forutsetning med kunnskap om
spredning av polien, fro eller vegetative vekstdeler og opp-
lysning om forekomst og fordeling av andre rapspopula-
sjoner eller andre beslektede arter i utsettingsomradet.
Rognli (1994) tar utgangspunkt i en sakalt «sprednings-
kode» (D,4) til bruk for vurdering av risiko for genspredning
fra kultiverte planter til vill flora. Spredningskoden er utviklet
av de Vries et al. (1992) hvor D, = spontan genspredning
med pollen, D, = spontan genspredning med fre og
vegetative vekstdeler (diasporer), D; = artens forekomst i
norsk flora. Oljeraps (Brassica napus olifera) vurderes til en
D, verdi pa 1.2.2,
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[D, = 1, betyr at «kulturarten» har ville slektninger av
samme slekt i norsk flora. Hybridisering innen slekten
mellom dyrket og vill art er ikke observert i naturen. Kunstig
hybridisering mellom slike arter har ikke gitt levedyktig
avkom, dvs. ingen virkning pa norsk flora, D, = 2; betyr at
kulturarten er registrert utenfor dyrking. Arten kan repro-
dusere seg vegetativt og/eller etablere seg, og overleve en
generasjon i naturen, dvs. liten til middels virkning pa norsk
flora, D = 2; betyr at kulturarten eller den narmeste
slektningen horer til var flora, og har en mindre til ganske
vanlig forekomst, dvs. liten tit middels virkning pa vill flora]
og tolkes av Rognli (1994} til &4 bety at utsatt raps vil ha liten
virkning pa vill flora. Det synes imidlertid & vaere uenighet
om dette, da Jargensen (1994) hevder at spontan hybridi-
sering mellom raps og B. campestris, akerkal (synonym B.
rapa, ryps) er alminnelig, og at naturlige hybrider kan
forekomme i hay frekvens i jordbrukslandskap (Jargensen
& Andersen, 1994). Hybridene kan krysse seg tilbake til B.
campestris, og Jergensen og kollegaer har innen naturlige
populasjoner av akerkal funnet planter med raps-spesifikke
markerer. Uansett grad av risiko er det viktig med en
veloverveid overvakingsstrategi slik at sa liten spredning
som mulig vil forekomme.

Ville former av raps er ikke kjent. Arten stammer antakelig
fra en interspesifikk hybridisering mellom B. rapa (akerkal)
X B. oleraceae (kal). Raps er i stor grad selvbefruktende, og
graden av krysspollinering varierer mellom 5-55 % under
feltbetingelser (se ref. i Timmons, 1995). Krysspollinering
skyldes vind og insekter (honningbier). Hos oss forekommer
raps bade dyrket og forvillet nord til Velfjord (Lid, 1985).
Mange slekter innen korsblomster synes & ha betydelig
genom-fellesskap. Sa langt er slektskap mellom Brassica
og andre slekter ikke klarlagt (Jorgensen, 1994). At genom-
fellesskapet innen Brassica-artene er sapass omfattende er
kanskje en av grunnene til at B. napus har vist seg a kunne
hybridisere med en rekke andre arter. Dokumenterte tilfeller
er som allerede nevnt akerkal B. rapa (Jergensen, 1994,
Lefol et al. 1995; Timmons et al. 1995), narresennep
Hirschfeldia incana (Lefol et al. 1995; Timmons et al. 1995),
akerredikk Raphanus raphanistrum (Dietz et al. 1995;
Timmons et al. 1995), kal B. oleracea (Dietz et al. 1993),
svartsennep B. nigra (Dietz et al. 1993), akersennep
Sinapsis arvensis (Dietz et al. 1993) og sareptasennep B.
juncea (Mitten & Lindemann, 1994).

Spredning av et transgen fra et gitt punkt til omkring-
liggende populasjoner avhenger av evolusjonskrefter som
migrasjon, seleksjon og genstrem og genetisk drift. | hvitken
grad og hvor hurtig en slik prosess gar er vanskelig &
estimere, men det er vist at selv en liten selektiv fordel er
tilstrekkelig til at frekvensen av transgenet i en naturlig
populasjon vil kunne eke hvis den utsatte populasjonen
med transgen er stor nok (Temmeras et al. 1996). F.eks. i
et miljg hvor et herbicid (som f.eks. glyfosat) blir pafert
herbicidresistente rapsplanter, vil seleksjonen til fordel for
transgenet (som ofte er dominant) vaere veldig sterkt. Selv
om slik seleksjon kan synes irrelevant for landbruksplanter
med arlig innhesting som raps, ville genet hvis det «unn-
slapp» og ble inkorporert i genomet til en naturlig Brassica-
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art, kunne spres ved at transgenet ble favorisert ved
seleksjon. | en slik spredningsprosess vil frekvensen av
transgenet i lapet av de ferste generasjonene bare be-
stemmes av en enveis migrasjonsprosess som en «bglge-
front». Effekten av seleksjon vil bare bli synlig mye senere
“nér «belgen» er adskilt fra resten. Dette medfarer at kort-
tidsovervaking som f.eks. strekker seg over 10 genera-
sjoner, er utilstrekkelig for oppsamling av nok data for &
kunne gi tilstrekkelig informasjon om kritiske parametre som
f.eks. seleksjonskoeffisienten som virker pa transgenet
(Temmeras et al. 1996). Her forutsettes det at den trans-
gene populasjonen opprettholdes. Ved en engangsutsetting
vil seleksjonen kunne oppdages pa et tidligere tidspunkt.

Ved overvaking av et utsettingsfelt for GM-raps kunne det
veere aktuelt med kartlegging av felter med kryssbare plant-
er i utstrekning bestemt av distansen pa forventet pollen-
spredning. Det er her viktig @ male distansen som skiller
ville populasjoner og landbruksfelt, og sterrelsen pa de
forskjellige populasjonene som et ledd i overvaking av
populasjonsdynamiske endringer. Det kunne vaere aktuelt &
male polientetthet i varierende avstand fra kilden (dvs.
utsettingsfeltet). Dette kunne gjeres som forklart av
Timmons et al. (1995) hvor «fellene» var lokalisert pa et
fineaert transekt i samme retning som pagaende vind 0 m,
100 m og 360 m fra feltet. For & sjekke langdistanse
pollenbevegelse kunne en i tillegg inkludere en volumetrisk
«felle» 10 m over bakken 1-2 km fra utsettingsfeltet.
Timmons et al. (1995) foretok malinger over to blomst-
ringssesonger, hver 24 timer, og beregnet s& middelverdi
av pollenkorn per m® luft. Hvis dette ikke er gjort av
produsenten av den aktuelle GM-planten pa forhand, ville
det veere aktuelt & foreta slike malinger over noen ar i et
bestemt utsettingsomrade for & fa en oversikt over pollen-
spredning.

For & undersgke evnen til langdistanse hybridisering kan en
sette ut planter som kan fange opp pollen og danne
hybrider i bestemte avstander fra utsettingsfeltet. Fre fra
disse plantene kan s& analyseres og mulig hybridisering
med GM-rapsen kan stadfestes. Dette kan gjgres enten ved
telling av antall kromosomer (Timmons et al. 1995) hvis
kromosomtallet i den transgene rapsen og mottakerplanten
er forskjellige, ved bruk av morfologiske karakteristika hvis
hybridplanten er forskjellig fra foreldreplantene, eller ved
molekylaerbiologiske metoder som f.eks. isoenzymelektro-
forese, RAPD, RFLP, PCR eller dot-blot analyse (skissert i
kapittel 2).

Utstrekning pa omradet som bger overvakes rundt ut-
settingsfeltet, ber bygge pa data om spredningsdistanse for
pollen, Distansen pa hvor langt pollen kan spre seg varierer
fra art til art, generelt 100 m eller mindre for selvpolliner-
ende planter til 1000 m eller mer for sterkt krysspollinerende
planter (Crawley et al. 1993). M.h.t. raps er det rapportert
flere undersokelser for spredning av pollen med vind.
Dataene viser imidlertid stor variasjon fra reduksjon av
luftbaren pollen 100 m fra kilden pa 2-11 % (McCartney &
Lacey, 1991) sammenliknet med 27-69 % dokumentert av
Timmons et al. (1994). Genstremnivaer pa 0.022 %
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(Manasse & Kareiva, 1991) og 0.00033 % (Scheffler et al.
1993) er observert ved henholdsvis 47 m og 50 m
sammenliknet med 0.08 og 1.2 % malt henholdsvis 2.5 og
1.5 km fra kilden i et annet tilfelle (Timmons et al. 1995).
Variasjonen antas & ha sammenheng med bl.a. starrelsen
pa feitene. Det oppfordres av Timmons og kollegaer (1995)
a uteve varsomhet m.h.t. & ekstrapolere informasjon fra
smaskala til storskala utsettinger.

Hvis en antar at polien kan spres opp til en km, bar et
omrade pa en km radius fra utsettingsfeltet kartlegges for
tilstedevaerelse av populasjoner med kryssbare slektninger
(disse ma ha sammenfallende blomstringstid i tillegg il
krysningskompatibilitet). Antall individer innen hver popula-
sjon ber beregnes slik at provetakingen kan gjores sa
presis som mulig. Figur 7 er en grov skisse over prgve-
taking i et felt med genmodifisert raps. Figuren bygger pa to
modeller; utarbeidet av Nurminiemi og kollegaer (1997) og
Monsanto (Manasse & Kareiva 1994) med de modifika-
sjonene som Manasse & Kareiva foreslo til forbedring av
«Monsanto»-modellen beskrevet i del 3.4,

At GM-rapsen er en direkte helsefare for mennesker
eller dyr

Det er trolig ingen betydelig risiko for at GM-rapsen kan ha
alvorlige helsemessige konsekvenser for hverken mennesk-
er eller dyr, men dette avhenger selvfgigelig av hvilke gener
som er satt inn. Potensielle konsekvenser det vil vaere
nadvendig a vurdere er:

1)  Allergen virkning pa menneskekroppen ved inntak av
produktet som stammer fra den genmodifiserte rapsen
eller ved eksponering overfor pollen;

2) produksjon av toksiske produkter i f.eks. oljen;

3) potensiell effekt av transgenet pa fauna omkring ut-
settingsstedet;

4) indirekte effekt ved gkt andel antibiotikaresistensgener
i miljoet.

Vurdering av det allergene potensialet til mat produsert fra
genmodifiserte planter burde ifsige Fuchs og Astwood
(1996) fokusere pa tre ting:

1) kilden som transgenet kommer fra;

2) fysiokjemiske og biologiske sammenlikninger av det
transgene genproduktet (proteinet) med vanlige kjente
allergene proteiner;

3) potensielle forandringer innen de allerede tilstede-
vaerende allergenene til vertsplanten (hvis disse er
tilstede).

Stabiiteten til proteiner overfor ulike prosesseringsaktiviteter
er viktig ved vurdering av allergent potensiale. Raps blir
benyttet til produksjon av olje bade i for, menneskemat, og
maskinolje. Studier av oljer fra ulike planter, inkludert
soyabgnner, peangtter og solsikke, viste ingen allergen
reaksjon hos individer allergisk overfor disse produktene
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Figur 7. Provetakingsmodell for
overvaking av pollenspredning
fra genmodifisert raps basert pa
data fra Nurminiemi og kollegaer
(1997) og Manasse & Kareiva
(1994). Feltet er delt opp i kon-
sentriske ringer rundt feltet med
transgene planter. Provetaking
av aktuelle naturlige planter hvor
transgenet kan ha spredf seg
bar skje tilfeldig m.h.p. retning
innen de ulike feltene. Antall
praver innen hver sirkel be-
stemmes statistisk ut ifra for-
ventet spredning fra simuler-
ingsmodeller. Det er viktig som
Manasse & Kareiva papekte
med flere praver tatt innenfor 50
m fra spredningskilden. Prove-
taking er her hyppigere innenfor
400 m (full linje) og sjeldnere
utover i feltet.

-1000m

Transgene
planter

Om 1000m

i mindre prosessert tilstand, noe som ikke er overraskende
tatt i betrakining det lave proteinnivaet i olje utvunnet fra
landbruksplanter (Fuchs & Astwood, 1996). At vurdering av
allergenisitet inngar ved testing av GM-produkter for kom-
mersialisering, (se f.eks. retningslinjer utarbeidet av OECD,
1992b og WHQ, 1995) og at rapsoljen som andre oljer trolig
ikke inneholder signifikante mengder transgent genprodukt
eller DNA, tilsier at denne siden av saken trolig ikke vil
veere aktuell & vurdere ved overvaking av en GM-plante i
felt.

Potensiell skade eller innflytelse pa fauna rundt utsettings-
stedet, vil gjelde f.eks. dyr som kommer i direkte kontakt
med planten, som gressende herbivorer eller insekter. Ved
raps som med innsatt transgen for insektresistens (Bt) ville
det vaere aktuelt & overvake utvikling av resistens overfor
Bt-toxin i insekter knyttet til raps. imidlertid vil det trolig ikke
bli aktuelt med utbredt bruk av insektresistent raps her i
Norge fordi skadeinsekter i denne sammenheng bare er et
problem i enkelte distrikt og sesonger. Hvis denne pro-
blemstillingen blir aktuell & vurdere vil insekter tilharende
snutebiller (Centhorynchus floralis og C. erysimi} og jord-
lopper (Phyllotreta vittata, Psylliodes napi, P. chrysocephala
og Meligethes aenus) veere aktuelle insekter & overvake
(Oddvar Hanssen og Frode @degaard, NINA, pers.medd.).

Utbredning av antibiotikaresistens er et gkende globalt pro-
blem. Selv om sannsynligheten for forverring av tilstanden
er vurdert som liten ved bruk av antibiotikaresistente planter
(Kruse 1996), er likevel risikoen tilstede ved gkt tilstede-
veerelse av slike gener i miljget. Denne risikoen er det
ungdvendig & ta. Det vil sannsynligvis i framtiden finnes
varianter av GM-raps med alternative selektive markarer,
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eller varianter hvor markaren er eliminert (Yoder & Golds-
brough 1994). Imidlertid inneholder de fleste kommersielle
GM-rapsvariantene i dag kanamycinresistensgener og
enkelte kan inneholde andre antibiotikaresistensgener som
ampicilinresistens, tetracyclinreistens og kloramfenikolresi-
stens. Til de sistnevnte knytter det seg alvorligere be-
kymringer fordi de er hyppig brukt ved bekjempelse av
bakterieinfeksjoner i medisinsk sammenheng. Kanamycin-
resistensgenet aph (3)-/ er imidlertid i dag det hyppigst
brukte markergenet i transgene planter. Genproduktet
inaktiverer aminoglykosidene kanamycin, neomycin, para-
momycin, ribostamycin, gentamisin B og butirosin. Av disse
er det bare kanamycin og neomycin som brukes i klinisk
terapi (Kruse 1996). Aktuelle risikoer i denne sammenheng
er knyttet til:

1) potensiell overfering av kanamycinresistensgen fra GM-
raps til intestinale mikroorganismer eller epitelceller i
tarmiumen og

2) potensiell overfering av kanamycinresistensgen fra GM-
raps til jordmikroorganismer

Det hersker imidlertid uenighet om sannsynligheten for at
noe av dette skal inntreffe. Calgene (1990) vurderer risiko-
en for eventuell horisontal genoverfering av aph (39-if genet
til ubetydelig, mens Kruse (1996) og Traavik (1995) mener
at manglende kunnskap rundt eksisterende bakterieflora og
mekanismer rundt opptak og inkorporering av frie nuklein-
syrer, tilsier forsiktighet og neye vurdering. Spredning av
kanamycinresistens blant tarmbakterier har sterst sann-
synlighet for 3 forekomme ved selektiv pavirkning. Inntak av
neomycin eller kanamycin kan derfor gke risikoen for at aph
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(3)-/l genet fra GMP overfgres og spres innen bakteriene i
tarmen.

Etter en utsetting blir det viktig & vurdere potensielle
horisontale overferinger av aph (3)-ll genet til mikro-
organismer i naturen. Det er imidlertid rimelig & anta at det
er liten sannsynlighet for at de gkologiske effektene av en
slik overfgring blir signifikante (Kruse 1996). Dette har
sammenheng med at bakterier med resistensgen i et natur-
lig milijg trolig ikke har konkurransefortrinn slik at de ikke
utsettes for selektivt press. Det er imidiertid usikkert
hvorvidt en eventuell gkning i forekomsten av kanamy-
cin/neomycinresistente mikroorganismer i naturen vil kunne
ha innflytelse pa resistensutvikling hos bakterier relatert til
infeksjoner hos mennesker og dyr (Kruse 1996). Ved en
eventuell overvaking av en slik risiko vil det vaere aktuelt &
teste bade tilstedevesrelse av bakterier som har fatt tiifart
transgenet og vedvaring av DNA fra den transgene planten
i jorda over tid.
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4 Overvaking av genmodi-
fiserte dyr

| dag er det kommersielle omfanget for bruk av genmodi-
fiserte dyr lite sammenliknet med planter. Som illustrasjon
kan nevnes at av alle de tusenvis av utsettinger av trans-
gene planter som er foretatt, hadde «United States
Department of Agriculture» (USDA) fram til 1995 bare god-
kijent en enkelt innesluttet utsefting av et transgent dyr
(karpe; Poweli, 1995). | motsetning til transgene planter, er
kontrollerte eksperimentelle feltforsek med transgene dyr i
dag hverken politisk akseptert eller biologisk realistisk. Krav
til bade omfattende eksperimenter og nedvendig starrelse
og sikkerhetskrav til innhegning (bur, kar, maerder osv.),
ville gjere inneslutning naermest uoverkommelig for enkelte
dyrearter. Sparsmalet blir s om transgene dyr fritt | miljget
vil bli aktuelt.

4.1 Genmodifisering av dyr

Flere ulike typer dyr har vaert gjenstand for genmodifisering.
Av invertebrater kan nevnes insekter, nematoder og midd
og innenfor vertebrater, fisk og pattedyr. | oversikten under
felger eksempler hvor en i dag tar i bruk genmodifiserte dyr
eller hvor en teoretisk kan tenke seg disse bli tatt i bruk i
framtiden.

Pattedyr:

e | forskningssammenheng med mal & eke forstaelse for
genetiske-, medisinske- og utviklingsbiologiske rela-
sjoner.

o Som «bioreaktorer» hvor dyret kan produsere (vanligvis
giennom sekresjon i melkekjertlene) farmasgytiske pro-
dukter eller andre substanser hvor kjemiske syntese-
reaksjoner er ukjente eller for kostbare. Eksempler pa
slike er human o- og p-globin i gris (Swanson et al.
1992), human o1-antitrypsin i sau (Wright et al. 1991)
og human plasminogen aktivator i geit (Ebert et al.
1991).

¢ Husdyr med forbedrede egenskaper sammenliknet med
det opprinnelige dyret. Forbedring kan knyttes til egen-
skaper som vekst, starrelse og sykdomsresistens. Dette
gjeres f.eks. ved introduksjon av gener for veksthormon
fra andre arter (mus, rotte, gris).

Fisk:

s Genmodifisering for okt vekst ved innsetting av gen for
veksthormon.

¢ Innsetting av anti-frys gener som gjer at fisken blir mer
tolerant overfor kulde.

o Modifisering m.h.p. okt sykdomsresistens. (Forskning pa
virusresistens ligger langt framme.) | tillegg kan det i
framtiden bli mulig & innfare resistens mot bakterie- og
parasittinfeksjoner. Gener for denne type resistens er
imidlertid tif na ikke utforsket (Maclean & Penman,
1990).

¢ Modifisering for bedre evne til utnyttelse av lavkostdiett.
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¢ Modifisering av reproduksjonsmenster (inkludert sterili-
tet) for forbedring av fiskekjatt og regulering av vekst.

« Modifisering for redusert aggresjonsniva.

e Bruk av fisk som bioreaktor for produksjon av nyttige
stoffer og legemidler.

e Forbedring av fiskens kvalitet som matprodukt ved a
endre kjottets farge, smak, konsistens og fettsyresam-
mensetning.

e | studier innen utviklingsbiologi, vekst og reproduk-
sjonsfysiologi (fisk som modell for andre vertebrater).

Nematode:

o Nematoden Caenorhabditis elegans er en mye brukt
modellorganisme for genetiske, utviklingsbiologiske og
molekyleerbiologiske studier. Aktuelle problemstillinger
relatert til transgen C. elegans er som biosensor for
fysisk eller kjemisk stress (Candido & Jones, 1996).

Fugl:

o Modifisering for gkt motstandsdyktigheten overfor syk-
dom, f.eks ved innsetting av resistensgener som gjer
kyllingen motstandsdyktig overfor virusinfeksjon (Salter
& Crittendon, 1989). ’

e Modifisering av egenskaper som gkt vekst (Chen et al.
1990).

Insekter:

e Bruk av molekyleere markarer for a male miljgvariable
via insekter. Et eksempel er effekten av tempera-
turforandringer pa varmesjokkproteiner i bananflue
(Shorrocks & Coates, 1993).

» Modifisering av insekter som verktoy i biologiske be-
kiempelsesprosesser f.eks. ved hindring av spred-
ningsforlap for insektbarne patogener ved modifisering
av insektet. Et eksempel her er a gjare mygg resistent
overfor Dengue-2 ved genmodifisering (Olson et al.
1996). En annen strategi kan tenkes a innbefatte gen-
modifisering som faerer til sterile insekthanner for a
utrydde en type insektbestand.

4.2 Overvakingsstrategi for
genmodifiserte dyr

Risikovurdering ved remte transgene dyr omfatter mulig-
heten for spredning utover planlagt spredningsomrade,
deretter eventuell formering uten hjelp fra mennesker
hvilket kan ha en innflytelse pa miljget som blir sett pa som
ugunstig eller skadelig. Risikovurdering for slike hendelser
bestar av to elementer; et estimat for at hendelsen skal
oppsta («risiko»), og en beskrivelse av forutsette skader
skapt av hendelsen («fare»). Faktorer som inngar i en slik
risikovurdering er i prinsippet de samme som for transgene
planter; dvs. sannsynligheten for unnslippelse fra inne-
slutningen vurderes, samt sannsynligheten for etablering av
populasjoner pa ugnskede lokaliteter. Det ma ogsa vurder-
es om de innsatte genene kan overferes til ville popula-
sjoner enten ved seksuell hybridisering eller ved horisontal
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genoverfaring. For & estimere muligheten for etablering i
miljget ma:

1) den transgene fenotypen neye karakteriseres og
2) undersegkelser foretas for vurdering av om den nye
fenotypen har innflytelse pa skosystemet.

Det sistnevnte ma forega ved sammenlikning av dyret far
og etter genetisk modifisering og sammenlikne utsettings-
miljget for og etter utsetting.

En overvakingsstrategi for transgene dyr vil bli sterkt influert
av hvilken type dyr en har & gjere med. Av dette folger at
ogsa metodene vil variere sterkt. Transgene husdyr vil i
utgangspunktet veere lettere & overvake enn andre dyr ved
at de ofte er fysisk innesluttet og at de ikke naturlig vil
formere seg ute i naturen. Ved genmodifisering av pattedyr
for bruk som «bioreaktorer» er det et faktum at bare et lite
antall slike vil trenges for & dekke det kommersielle
behovet. | tillegg vil vilien & holde dyrene sikkert innesperret
vaere stor pga. disse dyrenes hgye gkonomiske verdi. Hvis
de mot all formodning skulle unnslippe antas de a vaere
lette a detektere pga. sterrelsen.

Ved utsetting av f.eks. insekter, fisk, andre invertebrater
eller sma pattedyr vil en matte vurdere et meget komplekst
batteri av interaksjoner hvor situasjonen kan vaere vanske-
lig & kontrollere. Det er her spesielt viktig & ha en forstaelse
av de ekologiske forholdene i et utsettingsomrade, gkologi-
en mellom predator og bytte, herbivor og plante eller vert og
parasitt. Transgene dyr kan vasre modifisert pa ulike mater
0g niva som i starre eller mindre grad ferer til forandring av
fenotypen til organismen. A forutse mulige konsekvenser
ved en utsetting i hvert enkelt tilfelle er vanskelig, men
tidligere erfaringer med introduserte arter kan i enkeite
tilfeller hjelpe til & belyse mulige risikoer (Kareiva 1996).
@kologiske simuleringsmodeller kan til en viss grad hjeipe
til & forutsi konsekvensene, men disse gir et sveert forenklet
bilde. Til forskjell fra mikroorganismer og planter har det
veert fa dokumenterte tilfeller av utsetting av fransgene dyr.
Vurdering foretatt av risiko bygger derfor ofte pa kunnskap
relatert til invasjon av arter og genotyper i stedfremmede
akosystemer (Shorrocks & Coates, 1993). Risikoer knyttet
til fisk og insekter er naermere diskutert nedenfor.

4.3 Overvaking av genmodifisert
fisk

Kunnskapen omkring genmodifisert fisk (GM-fisk) har okt
sterkt de senere ar, men enna er det tekniske hindringer for
kommersiell anvendelse kan bli et faktum. Generelt sett vil
produksjon av en stamme av GM-iisk, homozygot for et
individuelt transgen, ta flere generasjoner. | arter med lang
generasjonstid, som laks, kan dette ta 10-15 ar (Woodwark
et al. 1994). Spesielt har integrering av transgener i verts-
kromosomer og deres stabile overfaring og ekspresjon i
avkom, veert et problem. Uspesifikk integrering har fort {il
mosaikkindivider med bade innvirkning pa fenotypisk utrykk
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og pa selve nedarvningsprosessen. Dette problemet antar
en imidlertid vil kunne lases over tid. Det kan nevnes at det
nylig ble dokumentert stabil Mendelsk nedarvning til F6
generasjonen i medaka (Oryzias latipes) transgen linje
(Kinoshita et al. 1996). Bruk av spesifikke integrerings-
prosedyrer ved homolog rekombinasjon av ES-celler (foster
stamceller) har vist seg lovende ved stabilisering av
prosessen.

En annen hindring fer transgen fisk eventuelt vil kunne
kommersialiseres, er effektivisering av metoden for kon-
struksjon av GM-fisk. Til na er individuell mikroinjeksjon av
egg benyttet i storst omfang, men utarbeidelse av andre
teknikker som elektroporering av spermceller eller zygoter
kan gjare masseproduksjon av transgen fisk enklere. Disse
metodene er imidlertid forelopig pa et eksperimentelt
stadium (Woodwark et al. 1994).

Forstilte kategorier for risikovurdering av transgen fisk er
felgende (Woodwark et al. 1994):

e Evnen til overlevelse i gkosystemet

e Evnen til reproduksjon i gkosystemet

¢ Evnen til spredning til andre habitater

« Evnen til & etablere levedyktige populasjoner

e Evnen til 2 unnga innfanging

e Effekt av a utnytte transgenet - adferdsforandring -
fysiologisk forandring

o Konkurranse med / skade pa ville populasjoner av
samme art

e Hybridisering og introgresjon med ville slektninger

s Innflytelse pa andre arter

Punktene ovenfor er meget generelle og kunne gjelde for
en hvilken som helst GMO. Det er her viktig & gripe fatt i
spesielle risikoer forbundet med transgen fisk og preve a
utdype disse. De fleste kategoriene vil vaere avhengig av
hvilken fiskeart det gjelder, hvilke egenskaper som er for-
andret og tilpasning til miljget den slippes ut i. Det er derfor
ogsa her viktig med en trinnvis «sak-for-sak» vurdering.

Til forskjell fra de fleste transgene pattedyr, kan en anta at
transgen fisk har slektninger eller ikke-modifiserte individer
av samme art i utsettingsomradet den kan hybridisere med,
men dette vil bare vasre et problem om den transgene
fisken ikke er steril. Selv om en ngye gjennomarbeidet
overvaking skjer i samsvar med punktene nevnt over, er det
viktig 4 innse at miljget trolig er for komplekst og uforut-
sigbart til & tit enhver tid & ha fullstendig oversikt over
situasjonen. Evaluering av transgen fisk skjer ofte ved
analogier til oppdrettsfisk og dennes innvirkning pa miljg.
En antar imidiertid at transgen fisk vil medfere sterre risiko
enn konvensjonell akvakultur fordi organismer med nye
kombinasjoner av egenskaper trolig vil spille nye gkologiske
roller (Tiedje et al. 1989).

Fysisk inneslutning av fisk i akvakultursystemer er sjelden
perfekt. Andelen av remt oppdrettslaks pa opptil 72 %
(Lund et al. 1996) i enkelte norske elver er tydelig bevis pa
dette. Det er forventet at en strengere kontroll av fysiske
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inneslutningssystemer vil bli ngdvendig og pakrevet ved
eventuelt kommersiell oppdrett av GM-fisk. En overvaking
vil innebaere sikkerhetskontroll av alle potensielle remnings-
veger. Allikevel vil det alltid veere en risiko for remning, slik
at stikkprever fra omrader rundt anlegg ma innga som en
del av sikkerhetsrutinene.

Biologisk inneslutning kombinert med fysisk inneslutning
har blitt foreslatt som kanskje eneste noenlunde sikre
metoden for & forhindre potensiell innflytelse pa miljg fra
romt eller introdusert GM-fisk. En biologisk innesliutning av
fisk vil innebaere & innfere sterilitet ved enkel genetisk
manipulering (Johnstone et al. 1991; Devlin & Donaldson,
1992) eller ved genetisk manipulering med innfaring av
«selvmords»-gener som ville medfere kontrollert dedelighet
i fisken (Powers et al. 1992). System der fisk kontrolleres
ved «selvmord»-gener er avhengig av at disse genene er
stabile og at utkommet er palitelig. Relevante sparsmal er
knyttet til nar og hvor slike gener skulle uttrykkes, ville disse
genen kunne overfgres til hybridavkom fer de har hatt sin
virkning i foreldrefisken og hva s& med pafelgende popula-
sjonsvekst? (Hindar, 1993). Biologisk inneslutning ville
vaere mot sin hensikt hvis malet med utsetting var a ske
fiskebestanden. Opprettholdelse av bestanden i et slikt til-
felle ville medfare en kontinuerlig utsetting av ny fisk. Dette
vile medfgre at en enten matte ha en stamme med
fruktbare fisk eller at steril fisk kunne gjeres fruktbare ved
hormonbehandling (P. Alestrem, pers.medd.).

Skala pa utsetting kan ha betydning for konsekvensenes
rekkevidde. Ved storskala utsetting kan GM-fisk med starre
sannsynlighet krysse seg med hverandre. Ved smaskala vil
sjansen for a treffe pa en annen transgen fisk vaere
redusert, og sjansen for hybridisering med ikke transgene
fisk starre. Problemstillingen her méa imidlertid sees i tids-
perspektiv, da populasjonsdynamikken vil ha sterk innflyt-
else pa utviklingen. For a hybridisere ma selvfalgelig fisken
vaere fruktbar og miljgbetingelsene ma ligge til rette for
reproduksjon og overlevelse av avkom. Overlevelse etter
utsetting og effekter av transgene fiskepopulasjoner, av-
henger av deres tilpasningsdyktighet i relasjon til ville
stammer. Dette betyr en indirekte sammenheng til de
egenskaper som er pavirket, dvs. uttrykk av transgenet.

Et overvakingsprogram ma vaere basert pa allerede eksi-
sterende kunnskaper om den transgene fisken og dennes
tiltenkte utsettingsmiljo, eller milig som potensielt kunne
tenke seg @ komme i interaksjon med GM-fisken. | en for-
undersakelse vil det vaere viktig a foreta en kartlegging av
mulige interaksjonsorganismer medregnet potensielie
hybridiseringspartnere. (Det siste er ikke sa aktueit hvis
fisken er steril.) Det vil veere viktig i en overvakings-
sammenheng & undersgke stedegen fisk for sykdoms-
fremkallende agens for sa & kunne overvake potensiell
innflytelse fra utsettingsfisken. Sykdomsresistent transgen
fisk kunne pa den maten tenkes & kunne fungere som et
«reservoir» for sykdomsfremkallende organismer som igjen
kunne spres til ikke-resistente fisk i miljget. Det kunne ogsa
tenkes at slik transgen fisk vil kunne konkurrere ut villfisk
fordi den ikke blir syk.
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Forundersekelse av populasjoner tiltenkt mulig innflytelse
fra transgen fisk, ma omfatte bade sterrelsesfordeling,
atferdsmenster og genetisk diversitet. Pa bakgrunn av for-
undersokelsene vil en muligens kunne evaluere eventuelle
endringer som falge av utsetting. Kunnskap om sterrelsen
pa stedegen populasjon, utsatt populasjon og estimert
spredning vil vaere viktig for utarbeidelse av en tilfreds-
stillende provetakingsstrategi. Med tilfredsstillende menes
her, som i alle slike sammenhenger, at prevematerialet
reflekterer virkeligheten i starst mulig grad. Dette ma
utarbeides gjennom eksisterende kunnskap og statistiske
metoder.

Tidsperspektivet ved overvaking av GM-fisk etter utsetting
avhenger av den gitte fiskens reproduksjonsmenster. Selv
om dette er kjent, vil det likevel vaere vanskelig a forutse
tidsrammene for en eventuell spredning, etablering og
invasjon. Erfaring med introduksjon av stedfremmede ikke-
modifiserte arter har vist uforutsette og overraskende
potensialer i slike henseender (Kareiva, 1996). F.eks. tok
det regnbuegrreten i De Store Sjgene i Canada-USA 100 ar
& etablere seg efter at den ble satt ut (Dueck, 1994).

For overvaking av GM-fisk ma denne farst kunne detek-
teres i miljget. Det forutsettes at sannsynligheten for pa-
visning av fisken er negye overveid gjennom statistiske
beregninger. Selve prevetakingsprosedyren kan bestem-
mes ut ifra generelle fangstmetoder (se f.eks. Sutherland,
1996). Pavisning av transgen fisk avhenger av at den kan
atskilles fra ikke-modifisert fisk, dvs. at den pa en eller
annen méate er merket. Slike markarer kan vaere av varier-
ende art, men generelt sett fungerer selve transgenet i ut-
gangspunktet som genetisk markgr. Pavisning av genetisk
marker er nedvendig for deteksjon av transgen fisk og
eventuelt avkom, men ogsa for studier av innsatt DNA over
tid (2.3) er det ngdvendig at den genetiske markeren kan
benyttes som analytisk redskap. For deteksjon av trans-
genet kan flere metoder benyttes, men metoder hvor PCR
(2.2 G) inngar er raskest og mest sensitiv. Ellers kan dot-
blot metoden (2.2 1) egne seg. Ved rask deteksjon av utsatt
fisk kan ogsa andre fysiske og kiemiske merkingsmetoder
benyttes.

4.4 Overvaking av genmodifiserte
insekter

Bruk av genmodifiserte insekter er mest aktuelt i forbindelse
med biologisk bekjempningsproblematikk. Biologisk kontroll
av skadedyr omfatter bruk av levende organismer eller virus
for & holde skadedyr under en gkonomisk skadeterskel. Da
bruk av kjemiske insekticider (som f.eks. DDT, PBC, BHC)
av erfaring har vist seg & forarsake kjemikalieresistente
populasjoner av skadedyr (Stenseth, 1991) og samtidig er
miljsgifter, ansees biologiske bekjempelsesmetoder a vaere
et alternativ til kjemiske insekticider. Organismene som
brukes ved slik bekjempelse omfatter hovedsakelig in-
sekter, midd, nematoder, sopp, bakterier og virus. Bruk av
genmodifiserte insekter i en slik sammenheng har ofte sin
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forlgper i klassisk biologisk bekjempelse. Eksempel er
masseutsetting av sterile individer for utrydding av skade-
insektpopulasjonen av samme art (Ewing, 1991).

Sykdom overfert ved insekt, og spesielt av mygg, er
ansvarlig for noen av de mest alvorlige helseproblemene i
verden i dag. Godt kjent er overfering av malaria, filariasis
og arbovirus via forskjellige myggarter. Det kan nevnes at
det av 500 millioner smittede, der 3 millioner mennesker av
malaria hvert ar. Malaria er forarsaket av parasitten
Plasmodium overfert av myggen Anopheles gambiae,
(Sturchler, 1989). Aedes aegypti, ogsa kalt gulfebermygg,
er den primzere urbane vektoren for flere arbovirus (kalt slik
fordi de er arthropod-baret) inkludert gulfeber, denguefeber,
Japansk hjernebetennelse og LaCrossefeber (Eggleston,
1991). Bruk av genmanipulerte mygg for & stagge spred-
ning av insektbarne parasitter, er et forskningsfelt i gkning.
En innfallsvinkel til denne problemstilingen er ved gen-
manipulering & blokkere produksjon av viruset i myggen
{Olson et al. 1996).

De aller fleste tenkte tilfeller der genmodifiserte insekter kan
komme til nytte involverer apen bruk i naturen, men en kan
ogsa tenke seg mulig bruk i drivhusproduksjon ved skade-
insektbekjempelse (innesluttet bruk). All bruk hvor insekiet
kan tenkes a komme i interaksjon med det naturlige miljget
krever ngye risikovurdering av mulige eskologiske konse-
kvenser. De mulige gkologiske konsekvensene ma sa veies
mot skonomiske og helsemessige fordeler ved utsetting. En
kan anta at utsetting av genmodifiserte, stedegne insekt-
arter vil kunne gi bedre forutsigbarhet enn utsetting av helt
fremmede insektarter (Hindar et al. 1992).

Potensiell effekt av utsetting kan vaere knyttet direkte til den
transgene egenskapen, eller det faktum at det foretas intro-
duksjon av en fremmed art. Det sistnevnte kan knyttes til
felgende faktorer som krever ngye vurdering ved klassisk
biologisk bekjempelse (Hindar et al. 1992):

Langtidspavirkning - Introduksjoner som gir opphav til
dannelse av stabile bestander over tid, slik at muligheten
for innvirkning pa andre arter er stor.

Vertsskifte - Nye artsinteraksjoner har enkelte ganger gitt
ugnskede effekter og fort til utryddelse av arter (Funasaki et
al. 1988).

Omrddeskifte - Introduserte arter kan vasre mer habitat-
eller nisjespesifikke enn vertsspesifikke. De kan raskt eta-
blere seg i en biotop som likner «opphavsbiotopen», men
med «vikarierende» arter.

Genetisk stabilitet - Hos insekter kan relativt sma end-
ringer fore til at arten skifter fra en mer til en mindre
vertsspesifikk art eller omvendt (Pimentel et al. 1989;
Howarth 1991).

Adferd og mutualisme - Leddyr som lever i samfunn eller i
kolonier har vist seg 4 ha hatt stor effekt nar de intro-
duseres i fremmede skosystemer. Dette gjelder blant annet
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maursamfunn i varme strgk og afrikanske bier i Amerika
(Smith 1991).

Sarbare omrader - Enkelte omrader er mer sarbare for in-
troduksjon som f.eks. gyer, innsjger og omrader utsatt for
naturinngrep (Drake et al. 1989).

| tillegg til de ovenfornevnte faktorene som ma vurderes ved
en utsetting av ikke-manipulerte insekter, mad egenskaper
direkte knyttet til den modifiserte organismen vurderes.
Dannelsen av en ny skadeorganisme kan gi endrede tole-
anseegenskaper som gjer det mulig for organismen &
etablere seg i andre habitater. Den tilferte genetiske egen-
skapen kan ogsa medvirke til innflytelse pa miljget ved at
f.eks. transgene egenskaper som motstandsdyktighet kan
overfares til andre beslektede arter og / eller at insektet kan
virke pa eller gi skade pa andre organismer enn malarten
(Tiedje et al. 1989). (Det siste gjelder ogsa ved introduksjon
av stedfremmede arter).

De transposable genetiske P-elementene fra D. melano-
gaster har vaert brukt i forskjellige insektarter ved forsak
pa a konstruere transgene individer (Engels, 1988). P-
elementer kan som andre transposable elementer virke pa
stabiliteten av genomet ved a gi hey mutasjonsrate, skape
rekombinasjoner, kromosomale rearrangementer, sterilitet
og unormal utvikling (Eggleston, 1990). Ved aktiv bruk av
transposable elementer ved konstruksjon av transgene
insekter innferes dermed en faktor som skaper ustabilitet i
genomet. Dette ma noye overveies ved en overvakings-
prosedyre.

En faktor som neye ma vurderes som risiko, er bruken av
genmodifisert virus (GMV) som redskap i genmanipu-
leringsprosessen for innfaring av stedfremmede gener. Det
kan nevnes eksperimenter knyttet til resistens overfor
Dengue-2 virusoverfgring i mygg, hvor det rekombinante
Sindbis-viruset ble benyttet for transduksjon av Aedes
aegypti (Olson et al. 1996). Selv for virus som allerede er
utsatt i miljget finnes det sveert lite relevante data til
bedommelse av problemstillinger knyttet til miljg (Traavik,
1992). Relevante spersmal som ma stilles i denne
sammenhengen er ifglge Traavik:

e Har det genmodifiserte virus fatt utvidet sitt verts-
spektrum in vitro (i cellekultur)?

e Har GMV fatt utvidet vertsspektrum in vivo (for for-
soksdyr)?

e Kan andre virus som sirkulerer innen gkosystemet pa-
virke infeksjonsforlapet?

e Kan blodsugende eller andre parasitteere arthropoder
virke som virusvektorer?

« Kan GMV infisere og spres av dyr som migrerer over
store avstander
(f.eks. trekkfugl)?

e Hvor lang overlevelsestid kan GMV oppna under natur-
lige betingelser?

» Hvor genetisk stabil er en GMV?

o Har GMV evne til & danne pseudotyper med andre
virus?
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¢ Har GMV evne til & etablere persistente eller latente in-
feksjoner?

e Kan GMV foreta genetisk rekombinasjon med eller opp-
na genetisk komplementering fra naturlig forekommende
virus?

* Kan GMV endre parasitt/vertsbalansen for naturlig fore-
kommende infeksjoner, eller aktivere naturlig forekom-
mende latent/vedvarende infeksjoner?

e Kan GMV aktivere endogene virus hos mottagerpo-
pulasjonen eller hos sekundaert infiserte arter, f.eks. ved
heterolog transaktivering av genekspresjon?

Som for andre GMOer er det viktig med en naye planlagt
overvakingsstrategi for & ha en oversikt over ukontrollert
spredning og etablering. Kontrollsystemet for insekter ma
kanskje vaere spesielt ngye planlagt p.g.a. insektenes store
tilpasningsevne. Som for andre GMOer kan overvakingen
baseres pa metoder skissert i kapittel 2. Omfanget og
praktisk gjennomfaring av overvakingen avhenger av mal-
setting. Fangstmetoder spesifiseres etter type insekt (se
f.eks. Sutherland, 19986).
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5 @konomi

Det er vanskelig & gi en klar oversikt over de gkonomiske
kostnadene i forbindelse med en overvaking da denne vil
avhenge av mange ulike faktorer. Faktorer som vil ha inn-
virkning pa omfanget er: starrelsen pa utsettingen, hvilken
type organisme det er snakk om og i hvilkket milje
organismen blir satt ut i. | utredningen er det skissert en
rekke metoder som kan benyttes i en overvaking. Imidlertid
vil det til en hver tid veere kostnadsavhengig i hvor stor grad
en kan ha oversikt over alle mulige effekter av en utsetting
til enhver tid.

Nedenfor falger et hypotetisk eksempel hvor det blir gjort en
vurdering av kostnadene for overvaking av mulige effekter
ved utsetting av en genmodifisert plante. Vi antar at den
genmodifiserte planten har mulighet for & danne hybrider
med naturlig forekommende planter i omradet rundt ut-
settingsfeltet, og at de pa den maten far spredd transgener
til miljget. | dette eksempelet er kun dette ene aspektet tatt
med, nemlig 2 detektere mulig spredning av transgener fra
feltet til hybridplanter.

| praksis vil dette bety en omfattende kartlegging av ut-
settingsomradet feor utsetting finner sted av mulige be-
slektede pianter som den transgene planten kan krysse seg
med. Omfanget pa omradet bestemmes ut i fra kjennskap til
pollenspredning for den spesifikke planten. La oss si at det
vil ta to personer syv dager i felt & kartlegge et omrade pa 1
kmZ, Da ville de omtrente kostnadene bli felgende:

Feltarbeid:

Lenn for to personer i felt (6000 kr perdag x7) kr 42 000
Kost/ natt tillegg(1650 kr per dag x 7) kr 11 550
Felttillegg(900 kr per dag x 7) kr 6300
Reise-bilutgifter til utsettingsstedet kr 1500
Totale utgifter kr 61350

Hvis vi etter vekstsesongen antar at det vil fa tre dager a
samle inn frg fra hybridplanter. Far vi ekstra kostnader pé:
27 150 kr.

Hvis vi antar at et antall fre pa ca. 1000 skal analyseres i
laboratoriet, kan vi beregne isolering av DNA til to dager og
selve PCR-analysen til to dager. PCR-analysen kan utferes
raskt fordi flere DNA-praver kan slas sammen for hver
deteksjon (antas at 10 praver slas sammen til en).

Analyse pa laboratoriet:
Lenn for to personer pa laboratoriet

(6000 kr per dag x 4) kr 24 000
Kostnad for PCR-deteksjon per prave
(50 kr per preve* x 1000) kr 5000

(*kostnad er beregnet etter Kolsta & Prydz 1994)

Totalt kr 29 000
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Kostnadene til sammen for en slik undersgkelse vil vaere
mellom 100 -150 000 kr. Imidlertid er det viktig & under-
streke at det i dette eksempelet er vurdert kostnadene ved
kun et aspekt av en rekke aspekier som er ngdvendig a
inkludere i overvakingen.
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6 Konklusjoner

Forventninger om en full oversikt over alle potensielle
vekselvirkninger mellom en utsatt transgen organisme og
det naturlige okosystem, er sterkt avhengig av hvilken
organisme det gjelder. Enkelte husdyr som f.eks. gen-
modifiserte sauer vil vaere lett & overvake pga. sterrelsen. |
tillegg vil de ikke kunne reprodusere med ville slektninger
og vil dermed ikke kunne etablere seg eller danne
levedyktige populasjoner. En transgen plante som f.eks.
mais vil heller trolig ikke medvirke til store effekter pa norsk
natur fordi den ikke kan reprodusere med naturlig fore-
kommende planter og dermed ikke fa spredd sine gener.
Andre organismer som f.eks. mygg vil veere umulig a
kontrollere hvis den blir utsatt her. Selv med utsetting av
den Kkjente landbruksplanten raps, som brukes som
eksempel i denne utredningen, er det knyttet usikkerhet
bade m.h.p. spredning, hybriddannelse, taksonomi osv.
Tidligere erfaringer med introduserte arter har tydelig vist at
tiden det tar fra en art blir introdusert il den blir etablert eller
invasjonsdyktig er helt umulig & estimere. Dette viser tydelig
hvor viktig det er & ha et langtidsperspektiv ved overvaking
av genmodifiserte planter og dyr.

Det er vist her at simuleringsmodeller for estimering av
spredning av organismer eller gener kan gi grunniag for en
overvakingsstrategi. Slike modeller kan imidlertid aldri fullt
ut avspeile virkeligheten og det trengs lengre erfaring med
slike modeller enn det vi na har for fullt ut &4 kunne utnytte
deres kapasitet. Det er i denne sammenheng viktig at
tidligere modeller vurderes og sammenliknes med feltdata
for provetakingsomfanget i en overvakingsprosedyre
bestemmes.

Sammenliknet med genmodifiserte planter, er erfaring med
genmodifiserte dyr liten. Det er knyttet stor bekymring til hva
et storskala utslipp av dyr vil bety for gkosystemet. | denne
sammenheng antas det & vaere spesielt stor risiko relatert til
dyr som har slektninger elier ikke-modifiserte organismer av
samme art i utsettingsomradet som de kan krysse seg med,
og / eller dyr som er spesielt tilpasningsdyktige.

| utredningen er fisk og insekter tatt opp spesielt fordi de
synes & tilhere en av de starste risikogruppene blant dyr.
Fysisk inneslutning av fisk i akvakultursystemer er sjelden
perfekt, noe som forekomst av remt oppdrettsfisk pa opp til
72 % viser. Hybriddannelse mellom remt GM-fisk og villfisk
vit kunne medfare stor innflytelse pa villfiskstammene.

Tenkt bruk av GM-insekter knyttes spesielt til biologisk be-
kiempelse, noe som vanligvis vil medfgre utsetting. Risiko
for at insekter kan ha uforutsette effekter pa miljget knytter
seg bla. til at de ved sin kapasitet til raske genetiske
endringer er meget tilpasningsdyktige. En spesiell risiko
relateres til insekter som baerer genmodifiserte virus.

Overvaking av en genmodifisert organisme innebasrer en
prosess hvor mélet er a falge effekter av en utsetting over
tid ved bruk av kjente metoder. En slik overvaking ma
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bygge pa en neye planlagt overvakingsstrategi basert pa
statistiske beregninger. Samtidig ma en slik prosess veaere
fleksibel for & kunne fange opp uforutsette endringer i
miljeet, i den transgene organismen eller ved interaksjonen
mellom dem. Problemet er at slike uforutsette hendelser
ikke kan systematisk overvakes for de blir oppdaget. Dette
er trolig den viktigste arsaken til & innta en fare-var-
holdning i forhold til utsetting av GMOer.
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7 Ordforklaringer

Agarosegel - Gel bestaende av agarose

Allel - alternative utgaver av et gen eller en DNA-sekvens

Amplifisering - @kning av antall kopier av et DNA-frag-
ment, enten ved kloning i en vektor eller ved bruk av
PCR

Antigen - Et moleky! eller substans (oftest av protein-natur)
som vil stimulere immunapparatet til & produsere
antistoffer ved innfaring i et hvirveldyr

Antistoff - Et protein som produseres nar immunapparatet
gjenkjenner en fremmed inntrenger (molekyl, virus,
mikroorganisme). Har som oppgave a uskadeliggjare
inntrengeren

Art - En taksonomisk kategori som typisk (men ikke alltid)
omfatter en organisme som faktisk eller potensielt kan
krysse seg naturlig

Arthropoder - Leddyr

Autoradiografi - Deteksjon av radioaktivt merkede molekyl-
er ved rentgen film

Base - Forkortelse for nitrogenbase i nukleinsyremole-
kylet (A=adenin, T=tymin, U=uracil, C=cytosin og
G=guanin)

Assay - undersgkelse

Biodiversitet - Mangfold og variasjon mellom levende
organismer og de skologiske kompleksene hvor de
forekommer

Bioreaktor - Biologisk produksjonsenhet

Biosensor - Biologisk enhet som «maleapparat»

Bp - Basepar - To komplementsere baser som ved hjelp
hydrogenbindinger kan parre seg med hverandre fra
en posisjon i hver sin motstaende nukleinsyretrad. A
parrer seg med T (eller U i RNA), G med C

Brenn (pa en gel) - Fordypning som er stanset ut

Delesjon - Misting av DNA sekvens (eller del av kromo-
somet)

Denaturering - Oppdeling av DNA-traden (dobbelttraden) il
to separate trader (enkelttradet)

Dominant - En egenskap som uttrykkes i et individ som er
heterozygot for det spesifikke genet

Duplikasjon- Mutasjon som bestar i at et DNA-fragment
har fordoblet seg

Eksotisk art - En art som ikke hagrer hjemme i den natur-
lige fauna eller flora. Utrykket omfatter bade naturlig
introduserte arter og de introdusert av mennesker, slik
som landbruksarter.

Elektroforese - En teknikk hvor molekyler separeres ved
ulik mobilitet i et elektrisk felt.

Endogen - virus- En virus som er integrert i genomet til
vertsorganismen

Enzym - Et protein som oppferer seg som en katalysator i
et biologisk system

Etidium bromid - En kjemisk forbindelse som bindes til
nukleinsyrer slik at disse kan observeres ved ultra-
violett straling

Eukaryot organisme - Organisme som har genomet fordeit
i kromosomer innbefattet i en kjerne {(eks.: planter, dyr,
sopp).

Fenotype - Observerte egenskaper til en organisme
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«Fingerprint» - Er et menster som framkommer ved gel-
elektroforese av fragmenter (enten protein eller DNA)

«Fitness» - Den reproduktive tilferselen fra en organisme
eller genotype til pafalgende generasjoner

Gel - Geléaktig substans som brukes til separasjon av ulike
molekyler (DNA, proteiner)

Gen - Funksjonell arvbar enhet vanligvis baret pa kromo-
somet og «konstruert» av DNA

Genstrom - Utveksling av gener mellom ulike, ofte ube-
slektede, populasjoner

Genetisk marker - DNA polymorfisme eller et allel av
interesse i et eksperiment

Genom - Det genetiske innholdet i et komplett (haploid)

kromosomsett

Genomorganisering - Organisering av genene innen
genomet

Genotype - Totalsum av genetisk informasjon i en organ-
isme

GMO - Genetisk modifisert organisme

GMP - Genetisk modifisert plante

Heterozygot - Et individ som har to ulike alleler i et spesielt
locus pa et par homologe kromosomer

Heterozygositet - Mal pa andelen av heterozygote individ-
er innen en populasjon eller et gitt antall individer

Homozygot - Et individ som har to identiske alieler i et
spesielt locus pa et par homologe kromosomer

Homologe kromosomer - Kromosomer som parrer seg
under meiosen og inneholder identiske loci

Homolog rekombinasjon - Rekombinasjon mellom homo-
loge eller like DNA-sekvenser

Horisontal genoverfering - lkke-seksuell bevegelse av
gener mellom voksne individer

Hybrid - Et avkom mellom to genetisk forskjellige individer

Hybridisering - Seksuell reproduksjon mellom individer
som tilhgrer forskjellige arter, eller paring av RNA og
DNA eller to ulike DNA-trader som er helt eller delvis
komplementaere

Ikke-mal organisme - Organisme som utilsikiet pavirkes av
et produkt i

Innesluttet bruk - Omfatter framstilling og bruk av genmo-
difiserte organismer innenfor et lukkede systemer, jf
Genteknologiloven.

Introgresjon - Prosess hvor nye gener introduseres i en vill
populasjon ved tilbakekryssing av hybrider meilom to
populasjoner

Insersjon - Integrering av en DNA-sekvens i et genom

In situ hybridisering - Hybridisering med en passende
probe utfart direkte pa et kromosompreparat eller
histologisk snitt

Invasjonsdyktig - Kapasitet for en organisme til & spre seg
utover introduksjonsstedet og bli etablert pa det nye
stedet

Inversjon - En kromosomal mutasjon karakterisert ved
reversering av et DNA-segment

In vitro - «l glass», dvs i et rar eller utenfor organismen

In vivo - | organismen

Isozymer - En av flere former av et spesifikt enzym

Kappe (hos virus) - Ytre «kapsel» av proteiner rundt en
nukleinsyrekjerne av et virus

Kb-Kilo basepar - Tusen basepar
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Koblingsanalyse - Analyse av i hvilken grad ulike alleler
for gitte gener nedarves uavhengig ved meiose eller i
en genetisk krysning

Kodominant allel - Alleler hvor begge genproduktene har
like stor pavirkning pa fenotypen

Konjugasjon - Overfgring av DNA fra en bakterie til en
annen

Komplementaritet - | DNA sammenheng er to nukleinsyrer
komplementaere nar svarende til A i den ene trad
finnes T i den annen trad, og tilsvarende G i den ene
nar det er C i den andre

Komplementering (genetisk) - Utbytting/erstatning av et
gen med samme funksjon

Kromosom - Struktur av DNA hvor genene er plassert

Kryssing - Seksuell reproduksjon mellom individer som
tilhgrer samme biologiske art

Locus - (flert. Loci) Sted pa et kromosom hvor et arve-
anlegg eller en spesifikk sekvens er lokalisert

Marker - DNA fragment med kjent sterrelse brukt til
kalibrering ved elektroforese. Er ogsa betegnelse for
en DNA polymorfisme eller et allel av interesse i et
eksperiment

Maternell nedarvning - Nedarvning skjer via cytoplasma
(dvs. via moren)

Mb- Megabase - En million basepar (tusen Kb)

Mendelsk nedarvning - Betyr her at genene pa de ulike
homologe kromosomene nedarves uavhengig av
hverandre nar de overfares til gametene

Metylering - Modifikasjonen, ved tilfaying av en (-CH,)-
gruppe til en base i et DNA- eller RNA-molekyl.
Metylering i eukaryote celler er korrelert med inhibe-
ring av transkripsjon

Mitokondrie - Liten sirkulaer DNA-enhet i cytoplasma

Monoklonalt antistoff - Rent antistoff som produsert av en
enkelt celleklon

Mosaikk individ - Individ bestaende av vev med forskjellig
genetisk sammensetning

mRNA - «messenger RNA»- «budbringer» RNA (riobonu-
kleinsyre). Er invoivert i proteinsyntesen

Mutasjon - Forandring av arvestoffet i cellen

Mutagen - En substans som gir opphav til mutasjoner

Northern blotting - Teknikk hvor RNA overferes fra agaro-
segel til membran hvor de kan hybridiseres til komple-
mentaert DNA.

Nukleotid - Byggesten i DNA eller RNA

Oligonukleotid- Et enkelttradet DNA-molekyl med ca. 10-
100 nukleotider

Patogen - Organisme som kan gi sykdom i en annen
organisme

Plasmid - Et ekstrakromosomalt sirkulzert DNA-molekyl
som kan replikere autonomt

Plastid - | planter, en selvreplikerende organelle som kan
differensiere til en kloroplast

Pleiotropi - Effekt av et gen pa flere ulike egenskaper

PCR - Polymerase chain reaction. Metode for & ampli-
fisere spesifikke, korte omrader av DNA ved bruk av
en varmestabil polymerase. Nar mange kopier av
DNA-fragmentet av interesse er produsert, kan det
eksamineres ved andre teknikker som elektroforese

Pollinering - Overfagring av pollen fra hann- til hunnplante
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Polymerase - Enzym som forlenger en nukleotidsekvens

Polymorfisme - Tilstedvaerelsen av to eller flere alleler i et
locus som er relativt vanlig i en populasjon - dvs.
genetisk variasjon

Primer - Kjede av nukleotider med sekvens komplementasr
til et bestemt stykke av templat DNA

Probe - Fragment av DNA med kjent opprinnelsessted i
genomet og/eller kjent DNA sekvens. Anvendes til &
oppdage/pavise komplementaere sekvenser i blanding
av DNA-molekyler

Prokaryot organisme - organisme hvor genomet bestar av
en enkelt sirkulzert DNA-molekyl tilstede i cytoplasma i
cellen (f.eks. bakterier)

Promoter - Den sekvensen i DNA-molekylet som gjer at
RNA polymerasen kan gjenkjenne hvor et gen starter.

Rekombinant DNA - DNA fra ulike kilder satt sammen ved
bruk av moderne molekylzerbiologiske metoder

Rekombinasjon - En naturlig prosess hvor utveksling av
deler av nukleinsyre mellom to liknende nukleinsyrer
resulterer i en ny kombinasjon av gener

Replikasjon - Prosessen hvor en ny nukieinsyre dannes

Restriksjonsenzymer/endonukleaser - En endonuklease
som gjenkjenner spesifikke nukleotidsekvenser i DNA
og sa foretar et dobbelttrad kutt i DNA-molekylet

Restriksjonskartlegging - Konstruksjon av et linezert kart
hvor ulike restriksjonsenzymseter er lokalisert

Restriksjonssete - En spesifikk basesekvens som gjen-
kjennes av et restriksjonsenzym

RFLP - «Restriction fragment length polymorphism» Poly-
morfisme som fglge av om et restriksjonssete er til-
stede eller ikke

Satellitt DNA - DNA som bestar av repeterte kromosomale
nukleotidsekvenser

Sekvens - | DNA-sammenheng menes rekkefglgen av ulike
nukleotider

Sekvensering - Metoden for & finne sekvensrekkefglgen av
nukleotider

Seleksjon - Evnen for en spesifikk genotype i en popu-
lasjon til 4 overleve og reprodusere. Er ogsa brukt for
metoder som fremmer overlevelse av en celle-koloni
eller en vevskultur

Selvpollinering - Pollen til en plante overfares til hunn-
delen pad samme plante eller en annen plante med
samme genetiske sammensetning

Stedegne - Organismer eller gener/DNA som herer naturlig
til i et gitt miljo

Stedfremmede - Organismer eller gener/DNA som ikke
harer naturlig til i et gitt milje

Southern blotting - Teknikk hvor DNA overferes fra agaro-
segel til membran hvor de kan hybridiseres il
komplementaert DNA

Stringens - Betegner her ofte saltkonsentrasjonen pa en
buffer og temperaturen under en hybridiserings-
reaksjon. Ettersom parametrene forandres, forandres
graden en probe bindes til en DNA-sekvens pa.

Substitusjon - Betegner her ofte en mutasjon hvor en
nukleotid er byttet ut med en annen

Tandemrepetert - Repeterte DNA-sekvenser som ligger
ved siden av hverandre (i tandem)
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Templat - DNAet i en enkelttrad som fungerer som en mal
for dannelse av komplementaer-traden, eller for et
RNA-molekyl

Transduksjon - Overfaring av DNA mellom bakterier via et
bakterievirus

Transformasjon - Opptak av DNA i en celle

Transkripsjon - Prosessen hvor et enkelttradet RNA-mole-
kyl (mRNA), komplementaert til DNA-templaten, synte-
tiseres av RNA-polymerasen

Translokasjon - Overfering av genetisk materiale fra et
kromosom til et annet

Transgen - Gen fra en forskjellig organisme eller et kunstig
konstruert gen som tilferes en annen organisme ved
molekyleerbiologiske metoder

Transgen organisme - En organisme hvor fremmed DNA
(fra samme eller ulik art) er tilstede i genomet i nesten
alle cellene

Translokasjon - Kromosomforstyrrelse som innebaerer for-
flytning av et segment til et nytt sted, enten pa samme
eller et annet kromosom

Transposabelt element / Transposon - ET DNA-fragment
som kan bevege seg innen og mellom genomer

Vektor - Plasmid, kosmid, bakteriofag, animalsk virus, YAC
etc. som anvendes for & overfare fremmed DNA til en
vertsorganisme

Viral - Av virus-opprinnelse

Western blotting - Teknikk hvor proteiner overfgres fra gel
til membran hvor de kan gjenkjennes av reagenser
(ofte antistoffer) spesifikke for spesielle aminosyre-
sekvenser

Utsetting - Framstilling og bruk av genmodifiserte organ-
ismer som ikke regnes som innesluftet bruk jf
Genteknologiloven
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