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Sammanfattning

Genetisk variation ar en viktig del i bevarandearbete. En lag genetisk variation ar inte bra for
en population och kan vara forddande for en liten population med en hdg inavelsgrad. Det finns
inget enkelt sétt att 6ka en populations genetiska variation och samtidigt halla en ras ren. De
svenska allmogefarraserna ar sma populationer som stétt pa svarigheter med minskande antal
och att ha blivit bortglomda under en langre tid. Det har lett till en minskning i effektiv
populationsstorlek och genetisk variation. Idag ar atta av de tio raserna utrotningshotade varav
tva stycken kritiskt. Foreningen Svenska Allmogefar har startat genbanker for att bevara de
kulturella raserna och hélla den genetiska variationen stabil. Om man tittar pa andra inhemska
nordiska farraser gar det att se en hogre genetisk variation hos dem &n hos allmogefaren.

Det finns olika markorer och metoder for att berdkna genetisk variation. | den har
litteraturstudien tas markérerna SNPs och mikrosatelliter upp.

Abstract

Genetic diversity is an important part in conservation of a species. A low genetic diversity is
unfavourable for a population and can be devastating for a small population that also have a
high level of inbreeding. There are no simple ways to increase the level of genetic diversity in
a population and at the same time keeping the breed pure. The local Swedish sheep breeds are
small populations that have had their difficulties with a decreasing number and with being
forgotten over time. This have led to a decrease in effective population size and genetic
diversity. Eight out of ten breeds are today endangered whereof two critical. The Association
of local Swedish sheep breeds (Féreningen Svenska Allmogefar) have founded a number of
gene banks to conserve the cultural value that these breeds hold and to keep the genetic diversity
at a stable level. By studying other Nordic sheep breeds it is possible to see that the genetic
diversity is higher within those breeds than the local Swedish breeds.

There are different markers and methods for calculation genetic diversity. This review discusses
the markers SNPs and microsatellites.



Introduktion

Genetisk variation beskriver de genetiskt arvda olikheterna mellan eller inom populationer
(Nevo, 2001). Variation har en stor betydelse for evolutionen bade gallande genetisk och
fenotypisk variation (Bjorklund, 2005). Att studera den genetiska variationen &r av betydelse
for att kunna jamfora olika populationer som finns pa langa avstand fran varandra eller som
lever i helt skilda miljoer. Det ar darmed mojligt att ta reda pa en populations historia och fa
fram information om utbyte med andra populationer, demografiska férandringar och eventuell
invandring. Det gar aven att forutsdga vidare utveckling och potential ur en evolutionar
synvinkel hos en population.

Den genetiska variationen minskar nér alleler forloras ur populationen av olika orsaker
(Bjorklund, 2005). Nar alleler forloras pa grund av slump kallas det genetisk drift. En liten
population ar mer kanslig &n en storre. Det som avgor hur manga alleler som forloras varje ar
ar den effektiva populationsstorleken. Den effektiva populationsstorleken &r antalet individer
som faktiskt for 6ver sina gener till nasta generation. Ett exempel &r ett harem, dér finns det
endast ett fatal hanar och manga honor. Aven om populationen &r stor kommer den effektiva
populationsstorleken bli liten. For att en ras ska klara sig fran inavelsdepression pa kort sikt
kravs en effektiv populationsstorlek pa 50 djur (Soulé, 1980). Det kravs en effektiv
populationsstorlek pa 6ver 500 djur for att en population ska behalla sin evolutionéra potential
pa lang sikt (Franklin, 1980). Andra faktorer som kan minska den genetiska variationen ar avel
och féradlingsarbete (Bjorklund, 2005).

Nordiska kortsvansfar ar samlingsnamnet for de aldre primitiva raserna som finns i norra
Europa (Ryder, 1983). Till dem hor bland annat de svenska allmogefaren, de bestar av tio raser
som harstammar fran olika lokala platser i Sverige (Foreningen Svenska Allmogefar, 2018).
Allmogefaren ar inhemska raser som forr var vanliga i hela landet. Pa senare delen av 1800-
talet blev det populart med mer kommersiella raser for en 6kad produktion. De smd, taliga och
mangsidiga allmogefaren minskade i antal och glomdes bort pa flera hall. Det var inte forran
pa 1990-talet som raserna aterupptacktes och arbetet sattes igang for att bevara kulturarvet som
finns i de har raserna. Foreningen Svenska Allmogefar startades ar 1995 och deras syfte &r att
bevara de svenska allmogefaren i deras ursprungsform. For att gora det har levande genbanker
startats med stambokforing for varje ras. En avelsplan har satts upp for raserna och malet ar att
bevara dem med den stdrsta genetiska variation som ar mojlig och samtidigt varna om deras
ké&nnetecknande egenskaper.

Syftet med den har litteraturgenomgangen ar att underséka hur den genetiska variationen ser ut
hos vara allmogefar samt jamfora det med hur den ser ut hos andra nordiska inhemska farraser.

Genetisk variation

Bevarande

Den genetiska variationen &r viktig ur ett bevarandeperspektiv (Bjorklund, 2005). En liten art
som anses hotad har oftast en liten genetisk variation, vilket kan gora den kanslig for
forandringar pa grund av svarigheter att anpassa sig. Mojligheterna for vidare naturlig selektion
forsvinner ocksa (Nevo, 2001). Sverige har konstruerat en handlingsplan for att bevara och



anvanda vara husdjursraser pa ett hallbart sétt (Gustafsson, et al., 2010). Den uppkom genom
att Sverige och andra medlemslander i FNs livsmedels- och jordbruksorganisation (FAQO) antog
den globala handlingsplanen (GPA) for husdjursgenetiska  resurser  genom
Interlakendeklarationen. Varje land skulle darefter inféra en egen nationell handlingsplan.
Sveriges handlingsplan ar uppbyggd i fyra omraden: dokumentation och karaktarisering,
bevarande och hallbart nyttjande, information och utbildning samt internationellt arbete. For att
kunna bedriva ett bra bevarandearbete maste landets husdjursgenetiska resurser dokumenteras
(Gustafsson, et al., 2010). Uppgifter som beréattar hur manga djur det finns av varije ras, var i
landet de finns, deras rastypiska egenskaper och attribut ar av stor vikt. Varje ras behover
darefter en avelsplan som behandlar bevarandearbetet samt ser till att raserna anvands pa ett
hallbart satt. Nasta steg ar att forst utbilda de som ar narmast djuren, dgare och skétare, i hur de
ska arbeta, efter det ska kunskapen spridas vidare till politiker, beslutsfattare samt allmanheten.
Den sista delen &r det internationella arbetet som syftar till ett aktivt samarbete mellan
medlemslénderna.

Inavel

Inavel ger en minskad genetisk variation (Bjorklund, 2005). Populationer som fatt minskad
genetisk variation som en konsekvens av inavel har en storre risk att do ut &n de som inte ar
drabbade av nagon inavel. Populationsstorleken har en stor inverkan, da det i en stor population
i det vilda ar lagre risk att néra slaktingar parar sig, &n vad det &r i en liten population (Griffiths,
etal., 2015).

Forandra den genetiska variationen

For att hoja den genetiska variationen i en population maste nya alleler introduceras (Griffiths,
et al., 2015). Det sker antingen genom mutationer eller migration. Mutationer anses vara den
storsta kallan till genetisk variation. Nagot som anses intressant ar mutationstakten vilket &r
sannolikheten att en allel &ndras till en annan sorts allel under en generation. Hos daggdjur
ligger mutationstaken pa omkring 108-10-° mutationer per nukleotid och generation baserat pa
cirka 50 gener (Bjorklund, 2005). I en kdnscell hos ménniska som har runt tre miljarder
nukleotider skulle det d& finnas 30 mutationer ((3 - 10°) - 10 = 30). Det betyder diremot inte
att det i slutandan finns 30 mutationer som skiljer avkomman fran sina foraldrar eftersom
mutationer kan repareras eller selekteras bort. De flesta mutationer har inte heller en signifikant
effekt pa individen och oftast &r de mutationer som har stor effekt recessiva vilket betyder att
de behovs i dubbel uppséttning for att komma till uttryck.

Det andra sattet att férandra den genetiska variationen ar genom migration eller genfléde vilket
betyder forflyttning eller utlaning av individer mellan olika populationer (Griffiths, et al.,
2015). Faktorer som forsvarar utbyten mellan populationer kan vara fysiska barriarer som hav,
floder eller berg.

Genetiska markorer och metoder for att méta genetisk variation
Single nucleotide polymorphisms (SNPs)

Single nucleotide polymorphisms (SNPs) eller enbaspolymorfi som det kallas pa svenska &r
den vanligaste typen av polymorfi i ett genom (Griffiths, et al., 2015). Polymorfi &r férekomsten



av olika alleler pa ett och samma locus. Det ror sig oftast om tva alleler men SNPs kan besta av
upp till fyra alleler. Det finns olika sorters SNPs; synonyma, icke-synonyma, nonsens och icke-
kodande. Icke-kodande SNPs &r lokaliserade utanfor den kodande sekvensen och om den inte
har ndgon effekt pa genotyp eller fenotyp ar den kallad "tyst”. De tysta SNPs gar att anvénda
som markorer nér man undersoker populationsgenetiska effekter och genflode.

Mikrosatelliter

Mikrosatelliter anvandes i princip uteslutande vid studier pa variation férr men har blivit mer
och mer ersatt av bland annat SNPs (FAO Commission on Genetic Resources for Food and
Agriculture, 2015). Mikrosatelliter ar storre &n SNPs och har fler alleler (Griffiths, et al., 2015).
Mikrosatelliter ar vanligt forekommande i genom. Mutationstakten hos mikrosatelliter ar hogre
4n SNPs och ligger pd omkring 107 till 10* mutationer per locus per generation medan SNPs
ligger pa 1078 till 10° mutationer. En higre mutationstakt medfor en 6kad variation vilket ger
fler alleler och mindre risk att tva individer har lika genotyper.

Endogent retrovirus (ERVS)

Det ar mojligt att anvénda endogent retrovirus (ERVS) som en genetisk markor for att studera
en population Over tid (Boeke & Stoye, 1997 se Chessa, et al., 2009). Endogent retrovirus
nedarvs fran generation till generation enligt Mendelsk nedarvning. Farens genom innehaller
minst 27 kopior av ERVs som ar slédkt med Jaagsiekte sheep retrovirus (enJSRVS) (Arnaud, et
al., 2007). De flesta av de 27 enJSRVs gar att finna i domesticerade far varav tio stycken endast
finns hos dem. Endogent Jaagsiekte sheep retrovirus kan darmed anvandas som en
informationsrik markor da populationer som delar samma provirus pa samma stélle i genomet
ar fylogenetiskt slékt. Endogent retrovirus kan inte ge specifik information om en ras men kan
indikera om andra raser har blandats in (Chessa, et al., 2009).

Statistiska metoder for att berdkna genetisk variation

Det finns olika metoder for att berakna genetisk variation. Nagra exempel ar olika matt for hur
manga olika alleler som finns i en population samt olika matt pa heterozygoti (Pons & Petit,
1995). Forvantad heterozygoti ar sannolikheten att en individ ar heterozygot. Observerad
heterozygoti ar andelen heterozygoter som faktiskt blivit observerade.

Det finns dataprogram som hjélper till vid berdkningen av genetisk variation. Rochus &
Johansson (2017) anvénde sig av Genepop v.4.3 och Dahlberg (2012) anvénde Genepop 4.0.10.

Anvandning av markdrer

Studien av Rochus (2017) anvande sig av SNPs for att studera populationsstrukturer hos franska
far. Det forsta Rochus (2017) gjorde var att genotypa for SNPs hos de far som skulle vara med
i studien. De raknade sedan ut Hardy-Weinberg jamvikt (HWE) for varje SNPs inom varje ras
och dem som inte var i HWE uteslots ur studien. Hardy-Weinberg jamvikt foljer Hardy-
Weinberg lagen som sdger att en populations allelfrekvens kommer vara konstant fran
generation till generation nér inga evolutiondra faktorer inverkar (Griffiths, et al., 2015). |
Rochus (2017) studie anvandes tre olika metoder for att studera populationsstruktur med hjalp
av SNPs. Forsta metoden var en principalkomponentanalys (PCA) med programmet PLINK.
Andra metoden var en modellbaserad analys med programmet sNMF for att uppskatta
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individuellt nedarvda koefficienter. Den tredje analysen var dven den modellbaserad och
kallades TreeMix, den skulle dra slutsatser om splittringar samt korsningar av populationer.

Rochus (2017) studerade aven populationsstrukturen hos fem svenska inhemska farraser.
Raserna som undersoktes var Dala Palsfar, Fjallnasfar, Gotlandsfar, Gutefar och Klovsjofar.
Studien gick till pa ungefar samma vis som med de franska faren. Rochus (2017) bérjade med
att genotypa faren for SNPs. Single nucleotide polymorphisms som hade en minsta
allelfrekvens pa noll, SNPs som hade en andel saknade genotyper pa mer dn 0,01 och far som
hade en andel saknade genotyper pa mer an 0,15 uteslots ur studien.

Rochus & Johansson (2017) anvande bland annat mikrosatelliter for att uppskatta genetisk
variation i Gutefar. De kunde da fa fram variationen inom och mellan populationer, inavelsgrad
samt Hardy-Weinberg test for avsaknad av heterozygoti och tillgangen till mikrosatelliter med
hjélp av programvaran Genepop v.4.3.

Mukiibi et al. (2015) anvande sig av ERVs markdrer for att forklara de genetiska sléaktskapen
mellan svenska lokala raser. | deras metod testade de for sex enJSRVs loci med hjalp av
polymeraskedjereaktion (PCR). For att uppskatta den genetiska relationen mellan raserna
analyserades forekomsten av enJSRVs loci.

Nordiska kortsvansfar

Nordiskt kortsvansfar harstammar fran omraden fran Island till nordvéstra Ryssland (Ryder,
1983). Raserna gar att spara anda bak till jarnaldern och medeltiden. De ar kénda for att ha en
stor mangd farger i nyanserna svart, gra, vit och ibland brun. Idag finns nordiska kortsvansfar
representerade i hela Norden férutom i Danmark dér de blivit utrotade.

Allmogefar

Allmogefar ar ett samlingsnamn for en grupp svenska lantrasfar (FOreningen Svenska
Allmogefar, 2018). | den gruppen ingar Dala Palsfar, Roslagsfar, Gestrikefar, Helsingefar,
Klovsjofar, Fjallnasfar, Svardsjofar, Varmlandsféar, Asenfér och Tabacktorpsféar. Alla férutom
Dala palsfar och Roslagsfar gick forr under namnet ”Skogsfar”. Ursprungen till de olika raserna
ar lokala platser runt omkring i Sverige dar de hallits i mindre isolerade besattningar som lett
till att de utvecklat saregna egenskaper. De har ett mangsidigt anvandningsomrade och forr
forsorjde de landsbygden med ull, skinn och koétt. Raserna blev dock bortglomda efter 1800-
talet tills de borjade aterupptackas under 1990-talet. Det finns fortfarande majlighet att fler far
kommer upptéckas och identifieras som allmoge.

En presentation av allmogefarraserna gar att se i Tabell 1. Allmogefaren ar sma raser och de
minsta tackorna finns hos Tabacktorpsfaren pa cirka 20 kg (Foreningen Svenska Allmogefar,
2016) och de storsta hos Varmlandsfaren pa 45-80 kg (Foreningen Svenska Allmogefar, 2018).
Allmogefarbaggarna vager omkring 45-90 kg. Raserna foérekommer bade behornade och
kulliga.



Tabell 1. Presentation av allmogefarraser (Féreningen Svenska Allmogefar, 2016)

Ras

Ursprung

Antal djur (Antal
besattningar)

Antal tackor (Antal
baggar)

Effektiv
populationsstorlek

Status

Dala Palsfar
Roslagsfar
Gestrikefar
Helsingefar

KI6vsjofar
Fjallnasfar

Svardsjofar
Varmlandsfar
Asenfar
Tabacktorpsfar

Asen, Dalarna
Roslagen

Norra Gastrikland
Hélsingland och
Medelpad
Kl6vsjo, Jamtland
Fjallnas, Lappland

Svérdsjo, Dalarna
Véarmland

Asen, Dalarna
Garden
Tabacktorp,
Varmland

368 (25)
915 (64)
421 (31)
968 (108)

821 (84)
85 (6)

340 (31)
3124 (212)
1331 (88)
70 (4)

306 (62)
784 (131)
371 (50)
864 (104)

660 (161)
74 (11)

261 (79)

2 632 (492)
1156 (175)
47 (23)

206
449
176
371

518
38

243
1658
608

Utrotningshotad
Utrotningshotad
Utrotningshotad
Utrotningshotad

Utrotningshotad
Utrotningshotad
(Kritiskt)
Utrotningshotad
Stabil

Stabil
Utrotningshotad
(Kritiskt)




Genetisk variation

Tabell 2. Genetisk variation (beraknad som sannolikheten att vara heterozygot) hos allmogefar (ett hogre
tal indikerar en hdgre genetisk variation)

Ras Dahlberg (2012) Tapio et al. (2005)
Dala Palsfar 0,50 0,56
Roslagsfar 0,36 0,38
Gestrikefar 0,46 -
Helsingefar 0,61 -
Kl6vsjofar 0,46 -
Fjallnasfar 0,43 -
Svardsjofar 0,47 -
Varmlandsfar 0,60 -
Asenfar 0,45 -
Tabacktorpsfar* - -
(Skogsfar) - 0,63

*data saknas

| Tabell 2 visas den genetiska variationen hos allmogefaren och enligt Dahlberg (2012) har
Helsingefar den hogsta och Roslagsfar den lagsta.

Studien av Rochus (2017) dar de studerade Dala Palsfar, Fjallnasfar, Gotlandsfar, Gutefar och
KlI6vsjofar kom fram till att alla raserna var skilda fran varandra mer eller mindre. Klovsjofaret
skilde sig mest ifran de andra och darefter var det Dala Palsfaret. Rochus (2017) kom dven fram
till att det troligen finns en genetisk koppling mellan Fjéllnasfaret och Gotlandsfaret.

Mukiibi et al. (2015) studerade relationen mellan Texel, Svenska finullsfar, Gutefar,
Roslagsfar, Varmlandsfar, Klovsjofar och Mufflon. De kom fram till att av de har raserna lag
Klovsjofar och Varmlandsfar narmast varandra och langst ifran alla var Texel som &r en
nederlandsk farras. De kunde &ven se att Gutefar, Svenska finullsfar och Roslagsfar hade en
genetisk koppling till varandra. De tre farraserna hade aven enJSRVs som indikerade att de
harstammar fran primitiva farraser men med kombination av en annan som visade att
inkorsningar skett. Klovsjofar och Varmlandsfar saknade till stor del de eftersokta enJSRVs
vilket berattade att de &r en primitiv farras.

Studien av Tapio et al. (2005) studerade 32 nordeuropeiska farraser och kom fram till att
Skogsfar var en av raserna som lag hogt for antal olika alleler inom rasen. En ras som hade ett
lagt antal olika alleler inom rasen var Roslagsfar. Dala Palsfar och Roslagsfar klassades in som
en av 15 raser som bidrog mest till den genetiska variationen hos de nordeuropeiska faren. Det
betyder att de raserna ar valdigt olika alla de andra raserna.



Andra nordiska farraser
Gotlandsfar

Gotlandsfar kommer fran 6n Gotland och har utvecklats fran det gotlandska utegangsfaret
(Gotlandsfarsforeningen, 2009). Rasen anvands till kottproduktion och palsskinn och ar
utspridd i hela Sverige. Bade tackor och baggar &r kulliga. Tackvikterna ligger pa 55-90 kg och
baggvikterna ligger pd 80120 kg. Ar 2014 fanns det 18 065 registrerade tackor i Elitlamm
(Svenska Faravelsforbundet, 2018a).

Gutefar

Gutefaret ar ett svenskt lantrasfar som forr gick under namnen behornade utegangsfar och
hornfar (GutefarAkademin, 2018). Rasen kommer fran Gotland och har samma ursprung som
Gotlandfaret men har tagit en annan inriktning. Gutefar har behornade baggar och tackor vilket
Gotlandsfaret inte har. Det har lange skett inkorsningar med andra raser till Gutefaren vilket
gjorde att rasen varit nara pa att forsvinna. Om ett Gutefar inte har horn betyder det att den ar
av korsningsras. Avelsarbetet ar inriktat p& bevarande och darmed finns ingen rasstandard. Ar
2014 fanns det 2 229 tackor registrerade i Elitlamm (Svenska Faravelsforbundet, 2018b). Den
effektiva populationsstorleken var mellan ar 2007 och 2012 155,4 djur (Rochus & Johansson,
2017).

Finsk lantras

Finsk lantras ar som man hor pa namnet ett finskt lantrasfar som dven gar under namnet Finskt
finullsfar (Finnsheep, 2018). Aveln framjar god koétt- och ullproduktion. Rasen &r kand for sin
anmarkningsvarda fertilitet och har bidragit i korsningsavel med andra raser. Bada kénen ar
kulliga och tackorna har vikter pd 65-75 kg och baggarna 85-105 kg. Det finns mindre &n
15 000 tackor och omkring 5 500 av dem anvands i rasaveln.

Islandsfar

Islandsfaret ar en av Islands tva farraser och har anvants till kétt-, ull- och mjélkproduktion
(Dyrmundsson, 2018). Tackvikterna ligger pa 59-73 kg och baggvikterna ligger pa 82—-100 kg
vilket gor dem till en medelstor farras. Islandsfaret har métt vissa motgangar under aren da det
skett importer fran andra lander vilket forde med sig sjukdomar (Ryder, 1983). Idag finns det
restriktioner pa vad som far foras in och inte.

Gammelnorsk sau

Gammelnorsk sau &r en gammal norsk lantras som néstan var utrotad ar 1955 (Oklahoma State
University, 1999). Med hjalp av aktivt bevarandearbete fanns det ar 1999 omkring 10 000
individer av rasen. Tackvikterna ligger kring 32 kg och baggarna omkring 43 kg. Alla baggar
och vissa tackor ar behornade. Gammelnorsk sau sags vara ursprunget till islanska, fardiska och
norska Spalsau raser.



Genetisk variation

Tabell 3. Genetisk variation (berdknad som sannolikheten att vara heterozygot) hos andra nordiska raser
(ett hogre tal indikerar hogre genetisk variation)

Ras Tapio et al. (2005) Rochus & Johansson
(2017)

Gotlandsfar 0,63 -

Gutefar 0,60 0,71

Finsk lantras 0,76 -

Islandsfaret 0,71 -

Gammelnorsk sau 0,70 -

Som visat i Tabell 3 fick Rochus & Johansson (2017) en hdgre genetisk variation for Gutefar
an Tapio et al. (2005), 0,71 respektive 0,60. Studien av Rochus (2017) bekraftade det som
namndes i rasbeskrivningarna, att Gotlandsfar och Gutefar har starka genetiska kopplingar till
varandra.

Studien av Tapio et al. (2005) med 32 raser visade att Finsk lantras var den som hade hdgst
genetisk variation med 0,76 vilket dven gar att se i Tabell 3. Nar det kom till hur manga olika
alleler rasen hade fanns Islandsfaret som en av de med hogst antal. Likt Dala palsfar och
Roslagsfar klassades dven Finsk lantras som en av de raser som bidrog mest till den genetiska
variationen hos nordeuropeiska farraser. Nar det kom till rasernas relation till varandra delades
de Nordiska kortsvansfaren in i tre grupper. En nordvast med Islandsfaret och dess narmaste
raser, en nordost med Finsk lantras och dess ndrmaste och en tredje med framst de svenska och
norska raserna. De norska raserna drog sig mot de nordvéstra raserna och de svenska verkade
narmare de nordostra. Det Svenska finullsfaret visade sig ha rotter i bade Finsk lantras och
Gotlandsfaret.

Tapio et al. (2005) kom fram till att de lokala farraserna i Nordeuropa har ett mojligt ursprung
i en ursprungspopulation som sedan delats upp i mindre subpopulationer som i sin isolation
blivit egna raser med tiden. De kunde &ven se att den effektiva populationsstorleken sjunkit i
alla raser under historien.

Diskussion
Genetisk variation och effektiv populationsstorlek

Allmogefaren bestar av raser med fa individer. Sma populationer med lag genetisk variation
har svarare att anpassa sig till forandringar (Bjorklund, 2005). Det 6kar risken for att rasen ska
do ut. Allmogefaren blev utkonkurrerade av kommersiella raser pa slutet av 1800-talet och
aterupptacktes inte forran pd 1990-talet igen (Féreningen Svenska Allmogefar, 2018). Over 100
ar av potentiellt avelsarbete har blivit forlorat och allmogefaren har rasat i antal och popularitet.
Som det gar att se i Tabell 1 har flera av raserna en lag effektiv populationsstorlek, med
undantag for bland annat Varmlandsfar som har en hogre med 1658 djur. Klovsjofar,
Varmlandsfar och Asenfar ligger alla 6ver 500 djur pé effektiv populationsstorlek (Tabell 1).
Det betyder att de enligt Franklin (1980) ligger éver gransen for vad som kréavs for att en ras
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ska behalla en evolutionar potential pa lang sikt. Fjallnasfaren har en kritiskt lag effektiv
populationsstorlek med endast 38 djur och ligger da enligt Soulé (1980) under gransen pa 50
djur som kravs for att rasen ska klara sig fran inavelsdepression pa kort sikt. Fjallnasfaren
tillsammans med Tabacktorpsfaren dr de minsta raserna och borde darmed &ven vara de
kansligaste for forandringar och utrotning. Bada raserna klassas som kritiska nar det kommer
till hur utrotningshotade de ar (Féreningen Svenska Allmogefar, 2016). De enda raserna som
inte anses utrotningshotade av allmogeféren ar VVarmlandsfar och Asenfar. Dock har Asenfar
endast 0,45 i genetisk variation som gar att se i Tabell 2. Det &r inte mojligt att 6ka den genetiska
variationen drastiskt genom avel om inte nya individer introduceras i populationen (Griffiths,
et al., 2015). Darmed, om Foreningen Svenska Allmogefar vill behalla sina far renrasiga kan
de endast jobba pa att halla den nuvarande genetiska variationen pa en stabil niva.

Sambandet mellan genetisk variation och effektiv populationsstorlek verkar inte vara direkt da
de raser som har lagst genetisk variation automatiskt inte har den minsta effektiva
populationsstorleken. Till exempel har Roslagsfaren en effektiv populationsstorlek pa 449 djur
(Tabell 1) och en genetisk variation pa i genomsnitt 0,37 (Tabell 2). Roslagsfaren har alltsa den
fjarde storsta effektiva populationsstorleken men den ldgsta genetiska variationen hos
allmogefaren. Varmlandsfar har den hogst effektiva populationsstorleken pa 1658 djur (Tabell
1) och en genetisk variation pa 0,60 (Tabell 2) medan Helsingefar har en genetisk variation pa
0,61 (Tabell 2) men en effektiv populationsstorlek pa 371 djur (Tabell 1). Anledningen till att
det ser ut som det gor kan bero pa att populationerna minskade mycket under 1900-talet och de
nu har borjat 6ka i antal igen. Den genetiska variationen gar inte att 6ka i samma takt som den
effektiva populationsstorleken. Det beror pa att den genetiska variationen baseras pa de olika
allelerna som finns i populationen och den effektiva populationsstorleken baseras pa antalet och
forhallandet mellan honor och hanar. Nar fler renrasiga far avlas fram okar den effektiva
populationsstorleken men den genetiska variationen star nastan still eller sjunker.

Den genetiska variationen var hdgre hos de évriga nordiska raserna i den har litteraturstudien
an allmogefaren som det gar att se i Tabell 2 och Tabell 3. Den ras som hade hdgst genetisk
variation i Tabell 3 var Finsk lantras med ett varde pa 0,76. Anledningen till att raserna har
olika genetisk variation &r att deras historia ser olika ut. Alla & Nordiska kortsvansfar men har
tagit olika véagar fram till var de ar idag. Finsk lantras har varit en popular ras bland annat pa
grund av sin hoga fertilitet och har inte rakat ut for samma 6de som allmogefaren med en
drastisk minskning i antal. Darmed har de lyckats behalla en relativt hog genetisk variation.
Islandsfaret ligger ocksa hogt med ett varde pa 0,71 (Tabell 3). Gutefaren och Gotlandsfaren
ligger pa nastan samma niva som de raser av allmogefar som har hogst genetisk variation. De
har bada likt flera andra av raserna blivit utsatta for korsningsavel vilket medfort en minskning
i antalet renrasiga far. Nar antalet renrasiga far minskar ¢kar risken for att den genetiska
variationen hos rasen sjunker efter ett antal generationer da antalet far som kan ga vidare i avel
ar farre.

Tapio et al. (2005) och Rochus & Johansson (2017) fick olika véarden pa den genetiska
variationen hos Gutefar som det gar att se i Tabell 3, 0,60 respektive 0,71. Bada matte den
genetiska variationen inom rasen. En skillnad mellan studierna &r att Tapio et al. (2005) endast
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anvande 20 Gutefar medan Rochus & Johansson genotypade 94 Gutefar fran 13 olika flockar.
Ett hdgre antal djur fran olika flockar borde ge en battre bild av hur rasen ser ut som helhet.

Enligt Oklahoma State University (1999) blev Gammelnorsk sau nastan utrotad ar 1955 och nu
finns det dver 10 000 far av rasen. | Tabell 3 gar det att se att den genetiska variationen for
rasen &r sa mycket som 0,70. Det kan anses lite forbluffande. Vad hade Gammelnorsk sau som
inte allmogefaren hade nar de minskade i antal? Antalet far visar dock inte hur manga som
faktiskt ingar i renrasaveln. Sen beror det forstas pa vad de definierar som nastan utrotad och
hur stor korsningsavel som faktiskt skett i rasen. Det & mojligt att 6ka den genetiska variationen
genom att inféra nya individer med en annan genuppsattning (Griffiths, et al., 2015).

Orsaken till att det inte finns ndgon data for Tabacktorpsfaren ar for att de aterupptécktes sist
och genbanken startades inte forran ar 2014 (Foreningen Svenska Allmogefar, 2018). Den
senaste studien med alla allmogefarraser representerade ar av Dahlberg (2012). Det skulle
behdvas en ny studie som dven tackte Tabacktorpsfaren.

Avel

Ett av de stora problemen som avelsarbete har bidragit med &r att hanarna bortprioriteras. Det
galler inte endast hos far utan hos andra husdjur ocksa. Det ar honorna som ger den storsta
avkastningen. Det dr endast honor som kan foda ungar och producera mjolk och darmed
prioriteras dem i avelsarbetet. Endast da och da sparas en hane till avel. Det leder till en skev
fordelning av antalet honor och hanar. Det fods i genomsnitt hélften av varje kdn, om man inte
har konsselekterad semin som framst anvands hos mijolkkor. Andd domineras vara
husdjursraser av honor vilket ger lagre effektiva populationsstorlekar. Anledningen till den
nuvarande fordelningen bland husdjuren borde framst vara ekonomi da det inte kan vara manga
lantbrukare som vill halla och foda upp ett lika stort antal handjur som hondjur i avelssyfte i sin
produktion. En hane kan vara far & manga avkommor medan honorna har ett mer begransat
antal avkommor. Honorna styrs av brunstcyklar, dréktighetsperioder och fysiska begrénsningar.

Markorer

Rochus (2017) tar i sin diskussion upp nagra skillnader mellan markorerna. Forr var
mikrosatelliter den enda markdren som anvandes for att undersdka variation men har borjat
ersattas med bland annat SNPs. Mikrosatelliterna ar farre och avstanden mellan dem ar storre
an hos andra markdrer (FAO Commission on Genetic Resources for Food and Agriculture,
2015). De kostar &ven mer per observation an till exempel SNPs. Rochus (2017) tar upp att
manga studier anvander sig av samma SNPs for att det kan tacka hela genomet och finns
nérmare varandra &n mikrosatelliter.

Framtida forskning

Det skulle behdvas mer forskning kring vara allmogefar for att stodja bevarandearbetet och ta
det framat. Genom att veta bland annat den genetiska variationen och populationshistorik gar
det att se hur nara slakt tva raser ar varandra och ifall de kan hjalpa varandra i bevarandearbetet.
Det kanske visar sig att tva eller fler av allmogefarraserna egentligen &r i princip samma ras och
da skulle de genbankerna kunna slas ihop for att fa en okad genetisk variation. Om det hade
varit mojligt hade det aven varit intressant att endast studera allmogefaren i den har
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litteraturstudien men bristen pa studier som gjorts kring endast allmogefar ar kraftigt begransad
till ett examensarbete av Dahlberg (2012).

Nagot som inte tas upp mer an som fakta i den har litteraturstudien ar inavel. Det hade varit
intressant att aven studera hur inavlade de olika raserna ar och vilken paverkan det har pa den
genetiska variationen som &r idag. Da skulle det dven ga lattare att forutsaga hur rasernas
framtid ser ut.

Slutsats

Slutsatsen ar att svenska allmogefar har en lag genetisk variation jamfort med andra storre
nordiska raser.
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