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Sammanfattning

Med hjalp av high density SNP, en metod for att kartldgga basparspolymorfism, undersoktes
sldktskap och inavelsgrad hos fem svenska farraser. Inavelsgraden undersoktes med avseende pé
heterozygoti samt antal och langd for s.k. runs of homozygosity (ROH). Resultaten visade varierade
inavelsgrad hos de olika raserna. Variationen av inavelsgrad inom nagra av raserna var relativt hog,
nagot som tyder pa att det finns genetiskt vardefulla individer att speciellt ta i beaktning vid
utvérdering av avelsprogram. For att bidra med kunskaper om specifika genetiskt vérdefulla
individer behdver fler djurs genom analyseras.

Nyckelord: Inavel, high density SNP, ROH, effektiv populationsstorlek, svenska farraser, stambok

Abstract

Through high density SNP data, a method of analyzing single neuclotide polymorphism, this study
analyses kinship and inbreeding coefficient in five Swedish sheep breeds. The inbreeding coefficient
was analyzed with regard to heterozygosity, number and length of runs of homozygosity (ROH).
The results showed variation in coefficient of inbreeding across breeds. The variation within some
breeds suggests that there are some genetically diverse individuals that are valuable to regard during
evaluation of breeding programs. To identify genetically valuable individuals further genomic
sequencing within the breeds is required.

Keywords: Inbreeding, high density SNP, ROH, effective population size, Swedish breeds of sheep,
pedigree
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Introduktion

Manniskan har sedan tusental ar tillbaka hallit domesticerade djur for kétt, mjolk
och skinn. Genom att selektera for de olika behoven som funnits, har olika typer
och raser har vaxt fram med olika egenskaper. Arten far (Ovis aries) anses ha
domesticerats och hallits som tamdjur sedan 11 000 ar tillbaka (Svenska
faravelsforbundet, 2012). Selektion har skett for bland annat kétt- och ullproduktion
vilket har lett till en mangd olika utseenden och raser. Selektionen mot att klara
specifika klimat och forutsattningar har fort med sig lokala raser med anpassningar
bland annat for ett lokalt klimat. Genom utveckling av raser som &r specifikt lokalt
anpassade kan dessa raser ge hogre avkastning an raser som inte ar lokalt anpassade.
| Sverige har vi flertalet inhemska farraser, dar vissa har gamla anor. Syftet med
den hér studien &r att undersoka inavelsgraden hos fem svenska farraser.

Begreppet ras

En ras kan definieras som en grupp djur som liknar varandra till utseende men &ven
temperament, och skiljer sig fran andra individer inom arten. En ras kan aven
definieras som en genetiskt isolerad population. Populationen kan ha uppkommit
genom isolering eller selektion genom avel och en viss forutsdgbarhet ska finns nar
individer inom rasen paras (Sponenberg, Beranger & Martin, 2017).

Begreppet stambok

En stambok &r ett gemensamt register for en ras. Har kan man se slaktskap och folja
olika linjer inom rasen. Stambocker &r relativt nytt i manga rasers historia. Det finns
bade stingda och oppna stambdcker. Stangda stambocker kraver att djurets
fordldrar ar kdnda och registrerade som samma ras. Djuren ska ha stamtavla som
gar tillbaka till djuren som lag till grund for rasen. En 6ppen stambok ar mer flexibel
och registrerar individer vars forélder inte ar registrerade i den tilltdnkta stamboken.
Aven okanda led i stamtavlan accepteras. Djuret far i flesta fallen monstras sa att
den uppfyller krav pa utseende eller temperament som ar specifikt for rasen.



En stangd stambok ger en god chans att forutspa avkommans utseende och
temperament, &ven om inbdrdes skillnad mellan linjer och individer inom rasen
finns. Men det kan ocksa leda till inavel om inte forsiktighet vidtas. Inavelsgraden
I en stdngd stambok kommer alltid att 6ka, hur snabbt och kraftigt &r beroende av
antal djur i rasen och avelstrategier. For avel inom raser med stangd stambok sker
inget infléde av nya individer, grundarna av stamboken kommer ligga till grund for
alla  kommande generationer. Detta leder till att de alleler som de
stamboksgrundande djuren bar pa ar de enda som finns i populationen, andra alleler
kan endast tillkomma genom mutation eller vid ett eventuellt éppnande av
stamboken. Att stdnga en stambok innebar att rasen genomgar en genetisk flaskhals,
som okar den genetiska driften (Masel, 2011). Den genetiska driftens effekt pa
genetisk variation i rasen ar beroende av populationsstorleken (Masel, 2011). Alltsa
kommer en stambok som stangs med fa individer och en liten population generellt
vara mer paverkade av genetisk drift 4n en stambok som stangs med manga
individer och en stor population.

SNP

Single nucleotide polymorphism, enbaspolymorfi (SNP) &r en mutation pa ett enda
baspar, dar en nukleotid byts ut mot en annan (Vignal m.fl., 2002). Det & mycket
ovanligt att tva obeslaktade individer skulle ha exakt samma mutation pa exakt
samma plats i genomet och passar darfor val vid analys av inavel (Vignal m.fl.,
2002). High density innebar att det analyseras en stor médngd SNP.

Inavel

Inavel ar nér narbeslaktade individer far avkommor. Genom att para narbeslaktade
individer okar forutsagbarheten i att avkommor liknar foréldradjuren (Cassell,
2009). Inavel &r en metod for att forankra egenskaper som styrs genetiskt. Individer
som &r nérbeslaktade har en storre andel alleler gemensamt. Detta 6kar chansen att
avkomman ocksa nedarver de alleler som ger den 6nskade egenskapen (Cassell,
2009). Szpiech m.fl. (2013) har visat att inavel leder till att fler skadliga alleler
ansamlas och graden av homozygoti dkar. De genetiska sjukdomar som beror pa
dominanta alleler selekteras ganska ofta ut enkelt genom att utesluta drabbade djur.
Recessiva anlag ar det svarare att selektera bort utan gentest. Ar det recessiva
anlaget ovanligt kan det ga flera generationer innan tva barare paras och en
affekterad avkomma fods. Anlaget kan da redan ha fatt stor spridning om oturen ar
framme. En ndra slaktskapsparning okar risken att dubblera recessiva anlag.
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Inavelsdepression

Inavel kan utéver en morfologisk forutsdgbarhet i avkommor &ven leda till bland
annat sjukdom hos avkomman eller reducerad biologisk fitness (en organisms
formaga att 6verleva och reproducera sig) (Cassell, 2009). Dessa negativa effekter
av inavel klassas som inavelsdepression. En inavelsdepression kan leda till att
populationen dor ut, da individer till slut inte kan reproducera sig. Det finns tva
ledande teorier om vad som orsakar detta, den partiella dominanshypotesen (partial
dominance hypothesis) samt 6verdominanshypotesen (overdominance hypothesis)
(Roff, 2002 & Wright, Tregenza & Hosken, 2007). Den partiella
dominanshypotesen utgar fran att inavel okar forekomsten av skadliga alleler
genom hogre grad av homozygoti. Overdominanshypotesen utgér fran att inavel
minskar forekomsten av fordelaktiga heterozygota kombinationer av alleler.
Wright, Tregenza & Hosken (2007) har visat att inavelsdepression &r betydligt
hogre for egenskaper som ror individens livshistoria, an for egenskaper som &r
morfologiska. Detta betyder att inavelsdepression som kan leda till utddende
generellt drabbar en population genom att forsamra fitness, snarare an att
morfologiska egenskaper leder till utddende. Detta medfor att inavelsgraden kan
vara svar att observera baserat pd morfologiska egenskaper, speciellt pa
individniva. Det finns manga faktorer som paverkar en individs fitness, varfor en
enskild individs fitness ar svar att anvanda som ett matt pa inavel eller
inavelsdepression i en population. Dock kan den enskilde individens fitness
anvandas som indikation pa att inavelsdepression kan férekomma (Sponenberg,
Beranger & Martin, 2017). For att battre bedéma en populations inavel baserat pa
fitness behdver man undersoka flera djur och jamféra dessa med
referenspopulationer.

| en stangd stambok, isolerade och sma populationer okar risken for inavel,
eftersom utbytet mellan populationer ar sa litet. Den skandinaviska populationen av
vargar ar en isolerad population med fa djur som Iag till grund fér stammen (Kardos
m.fl., 2017). Vargen har varit utrotad i Skandinavien, men under tidigt 1980-tal
invandrade tva vargar som startade den nuvarande skandinaviska vargstammen. |
ett forskningsprojekt for att studera arvsmassan hos skandinaviska vargar har man
undersokt hur runs of homozygosity (ROH), ett matt pa homozygota
sammanhangande genotyper, ser ut for vargarna (Kardos m.fl., 2017). Kardos m.fl.
(2017) har genom att undersoka SNP kunnat identifiera manga kromosomer med
nastan total homozygoti mellan individer som ar fodda i Skandinavien, baserat pa
langden pad ROH kan man avgora att den inavel som gett detta var gjord for mindre
an elva generationer sedan. For vargpopulationen i Skandinavien har dessa fa
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individer som utgjort starten pa populationen lett till att graden av homozygoti ar
mycket hog. Studien undersokte dven ROH fran vargar som invandrat, och vargar
som fotts i Skandinavien av invandrade foréldradjur. Dessa vargar hade en mycket
lagre grad av homozygoti, och bidrar till 6ékad genetisk variation hos den
skandinaviska populationen. De invandrande vargarna hade jamfort med den
skandinaviska populationen en valdigt 1ag inavelsgrad, men inte noll. Skillnaden
mot att berékna inavelsgrad genom stambdcker och SNP-data blir tydlig har, da de
invandrande vargarna troligen kommer fran samma population som startade den
skandinaviska populationen under tidigt 1980-tal (Kardos m.fl., 2017). Om man
bara beaktat en stambok skulle dessa invandrande individer ha en inavelsgrad pa
noll jamfort med populationen, eftersom de &r helt nya individer i stamboken. Men
genom att dessa individer troligen kommer fran samma omrade och populationer
som de ursprungliga vargarna delar de fortfarande en del gemensamma anor
(Kardos m.fl., 2017).

En langtidsstudie 6ver 35 ar och flera generationer fran olika populationer vilda
soayfar har visat att inavel ar starkt korrelerad med reducerad 6verlevnadsférmaga
hos lamm (Stoffel m.fl., 2021). Stoffel m.fl. (2021) har f6ljt olika populationer
soayfar som ar isolerade fran varandra, dar det ar stor variation mellan
populationernas inavelsgrad. Inavelsgraden har berdknats genom ROH pa SNP-
data. Genom att jamfora de olika populationerna kunde de se att en 6kning av
inavelsgrad gav en mycket stark negativ paverkan pa 6verlevnaden av lamm som
fods (Stoffel m.fl., 2021).

Avelsstrategier

For att forvalta en ras kan flera olika avelsstrategier tillampas, men en generell regel
ar att ha sa manga avelsdjur som mojligt i en ras. Sa har skriver Jordbruksverket
om avel och inavel (Ekman, 2007);

”Det viktigaste ar att inavel i rasen som helhet halls pd en 1ag niva,
inte vad den enskilda parningen resulterar i. Darfor ar det ingen
katastrof om man av praktiska eller ekonomiska skal inte kan byta
exempelvis baggen varje ar. Viktigt ar dock att inte djur som
aldrig gatt i avel slaktas till forman for val anvanda djur i
slaktskapsparningar” (s.12).

Att anvanda fler avelsdjur och att se till att inte slakta djur som &r oanvanda i avel
ar alltsa enligt Jordbruksverket (2007) nagot av det viktigaste en enskild uppfodare
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kan gora. Vidare beskriver Cassell (2009) att ur ett ekonomiskt perspektiv &r det
viktigt att halla inavelsgraden generellt sa lag som mgjligt, eftersom &kad
inavelsgrad leder till 1agre produktivitet. Cassell menar samtidigt att raser har okat
i inavelsgrad over flera artionden, men samtidigt 6kat produktiviteten (2009). Detta
ekonomiska perspektiv ger avelsstrategin att halla inavelsgraden over de senaste
fyra till fem generationerna sa lag som majligt, for att undvika ekonomiska forluster
(Cassell, 2009).

Effektiv populationsstorlek

Effektiv populationsstorlek (Ne) &r ett matt som beraknas for att urskilja den del av
populationen som far avkommor. Ju hogre effektiv populationsstorlek, desto fler
individer av den totala populationen far avkommor. Har populationen en vaéldigt lag
effektiv populationsstorlek innebar detta att endast ett fatal av individerna som é&r
tillgangliga anvands i avel. Att undersoka effektiv populationsstorlek i forhallande
till populationens totala storlek kan alltsa anvandas som ett verktyg for att analysera
om de anvénda avelsstrategierna i rasen ger fler eller farre individer som gar i avel.
Den effektiva populationen kommer inte att vara lika stor som populationen i
helhet, eftersom alla djur séllan reproducerar sig (Masel, 2011).

Genetisk drift

Genetisk drift & en mekanism som kan leda till fixering och forsvinnande av alleler.
Over tid har genetisk drift generellt inte sa stor paverkan i en stor population, men
i en liten eller valdigt liten population kan genetisk drift ha storre effekter pa
allelerna som forekommer i populationen (Masel, 2011). Om en allel minskar i
frekvens Over en generation skulle den kunna 6ka igen till ndsta generation
beroende pa fitness hos de individer som fatt allelen. Det som kan ske i en liten
population &r att det kan vara sa fa individer som har en viss allel, och att dessa av
flera anledningar inte far avkommor. Da kommer allelen att férsvinna helt fran
populationen, tills den eventuellt dterkommer genom aterintroduktion (Masel,
2011). Finns det isolerade populationer, eller isolerade linjer kan genetisk drift
verka gagnande for rasens genetiska variation, om individer flyttas mellan
populationer eller paras mellan linjer (Sponenberg, Beranger & Martin, 2017).
Sponenberg, Beranger & Martin (2017) papekar dock att som avelsstrategi kan det
vara bra att behalla linjer separerade sa lange som mgjligt, for att behalla
obeslaktade individer i rasen om tecken pa inavelsdepression skulle framkomma.

Figur 1 visar att det finns flera orsaker som leder till att en liten population blir annu
mindre och riskerar utddende. Inavel och genetisk drift i en liten population ger
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forluster i genetisk variation. Minskar genetiska variationen kommer fitness minska
i populationen, nagot som leder till att farre djur fods, fler avlider fore reproduktiv
alder och populationen blir &nnu mindre.

Small
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4-/
Random

Inbreeding genetic
. dnft
Lower
reproduction \
' Higher

k . mortality

Reduction in
individual
fitness and
population
adaptability

Loss of
genetic
variability
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Copyright © Pearsen Education, Inc., publishing as Benjamin Cummings.

Figur 1. Extinction Vortex, Illustration: B. Cummings (2005)

Ett korsningsexperiment som utfordes pa moss visade pa att en starkt okad
inavelsgrad leder till Iagre fitness. Korsningsexperimentet utgick fran 20 linjer som
inavlades genom syskonparningar. Vid en stamboksberaknad inavelsgrad pa 60-
70% hade de flesta linjerna helt dott ut, och bara en linje Gverlevde och gav
dessutom normalstora kullar under hela forsdkstiden (Bowman & Falconer, 1960).
Bowman och Falconer (1960) visade med sitt korsningsforsok att om de tre linjer
som klarat inavel éver 80% korsades med varandra fick de i forsta generationen
okad kullstorlek, men att denna effekt inte gick att bibehalla, och tva linjer dog ut.
Forfattarna menar att inavel som en strategi for 6kad kullstorlek inte &r en hallbar
avelsstrategi (Bowman & Falconer, 1960). Bowmans och Falconers (1960) extrema
korsningsforsok belyser dven en viktig del géllande inavelsdepression, ndmligen att
inavelsdepression inte nodvandigtvis ar ett faktum, trots 1ag genetisk variation.
Inavelsdepression drabbade de allra flesta linjerna forsoksmass, men inte samtliga,
darfor ar det svart att avgora pa forhand hur inavelsdepression kan uttryckas i en
given population. Daremot ar det en tydlig indikation pa att inavel generellt leder
till s&mre fitness och inavelsdepression.
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Effekter av inavelsdepression

Som rapporterat fran flera studier (Bowman & Falconer, 1960; Cassell, 2009;
Stoffel m.fl., 2011; Wright, Tregenza & Hosken, 2007) har 6kad inavelsgrad en
negativ effekt pa fodelsevikt, dverlevnad, produktivitet och kullstorlek. I en polsk
studie har far av flera raser undersokts i avseende pa fodelsevikt samt vikt pa lamm
vid fyra veckor (Barczak m.fl., 2009). Deras studie bygger pa viktdata pa 36 488
far och inavelsgraden har berdknats genom stambdcker for dessa far (Barczak m.fl.,
2009). Studien visade att fodelsevikt ar sarskilt tydligt paverkat negativt vid 6kad
inavelsgrad, och skulle kunna anvandas som matt pa en eventuell inavelsdepression
(Barczak m.fl., 2009).

De fem svenska farraserna

Urvalet av raserna gjordes da SNP data fanns att tillga pa dessa fem raser. De ar
ocksd en god representation for raser med olika antal grundardjur och
populationsstorlek. Dessa raser &ar dessutom konstaterat fem distinkta raser
(Rochus, Jonas & Johansson, 2020)

Dala palsfar

Dala palsfar harstammar frn Asen, Alvdalen och aterupptacktes 1975 (Féreningen
svenska allmogefar, u.d.a). Genbanken startade 1997. Rasen har en effektiv
populationsstorlek pa 86,6 djur och antalet stamboksgrundande djur &r 25 stycken
(Foreningen svenska allmogefar, 2021).

Fjallnasfar

Fjallnasfar ar spillrorna av de far som tidigare var vanliga i norra Sverige. Rasen
harstammar fran Fjallnds, Lappland och aterupptacktes 2005, men genbanken
startade forst 2011 (Féreningen svenska allmogefar, u.a.b). Den har 2019/2020 en
effektiv populationsstorlek pa 7,9 djur och antalet stamboksgrundande djur uppgar
till 14 stycken (Foreningen svenska allmogefar, 2021).

Gotlandsfar

Gotlandsfar harstammar fran de gotlandska utegangsfaren som lange funnits pa
Gotland. Ar 1920 bérjade man selektera fér grd palsfirg och hornloshet
(Gotlandsfarsféreningen, u.d.). Rasen har inte haft nagon stérre inblandning av
annan ras da den befunnit sig pa en 6. Ar 2017 var populationsstorleken ca 19 000

15



individer, fordelade pa ca 18 000 tackor och 1 000 baggar, alla avelsdjur id-méarks
och registreras i Elitlamm (Gotlandsfarsféreningen, 2017).

Figur 2.Tackor och lamm av rasen gotlandsfar. Foto:"Gotlandsfar" av arkland_swe &r licenserad
under CC BY-NC-SA 2.0

Gutefar

Gutefar harstammar likt Gotlandsfaren fran de inhemska gotlandska utefaren. Nar
selektering skedde for att fa fram dagens gotlandsfar sa minskade variationen av de
ursprungliga utefaren (Foreningen Gutefaret, 2014). En insats gjordes for att bevara
djur som inte foll inom ramarna for gotlandsfar och foreningen Gutefaret har varit
en bevarandeorganisation sedan 1977. For att genbanksregistrera gutefar sa kravs
det idag att de har en dokumenterad harstamning som stracker sig tillbaka till 1997,
i minst 3 fordldraled. Ar 2020 fanns omkring 950 tackor och 80 baggar i 50
besattningar anslutna till GutefarAkademins genbank (GutefarAkademin, 2020).
Antalet stamboksgrundande djur &r inte helt klarlagt men man réknar ca 3-4
bagglinjer och 15-20 tacklinjer, men man kan inte utesluta att andra far funnits i
besattningarna (Foreningen Gutefaret, 2018).
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Figur 3. En bagge av rasen gutefar. Foto: "Gutefar" av arkland_swe &r licenserad under CC BY-
NC-SA 2.0.

Klovsjofar

Dagens klovsjofar harstammar fran en grupp djur som inkoptes i Klovsjo, Jamtland
1991. 2003 skedde ett inventeringsarbete och rasen kom att klassas som allmogefar,
en genbank startades for att bevara rasen. 2004 registrerades nagra fler djur som
ansags tillnora rasen, dessa kom fran smabesattningar i KI6vsjo. 2010 gjordes en
sista inregistrering av djur man ansadg tillhdra rasen (Foreningen svenska
allmogefar, u.a.c).

Den effektiva populationsstorleken (Ne) hos klovjofar var 2019/2020 131,1.

Antalet stamboksgrundande djur var 17 stycken (Féreningen svenska allmogefar,
2021).
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Metod

Att undersoka inavelsgrad kan vara svart att géra med stor precision endast baserat
pa stambdcker, det kraver att stambdckerna ar korrekta, och har tillganglig total
harstamning (Gazal m.fl., 2014). Genom att kunna sekvensera hela genom kan man
nu berdkna inavelsgraden pa ett mer precist satt. Gazals m.fl. (2014) undersokning
av olika metoder for att berdkna inavelsgrad med hjalp av data fran
genomsekvensering resulterade i att berdkna langden pa ROH, forutsatt att ratt
troskelvérde finns, ger de mest precisa resultaten av inavelsgraden for forsok med
ett mindre antal individer i stickprovet. Aven Alemu m.fl. (2021) har jamfort flera
olika metoder for analys av helgenomsekvenserad data, med resultatet att metoder
som beréknar inavelsgrad med genomdata &r mer precisa an att berakna inavelsgrad
fran en stamtavla. Dessutom visar Kardos m.fl. (2017) studie pa vilda
skandinaviska vargar att berakning av inavelsgrad pa genomsekvensdata &r mer
tillforlitligt an att berakna inavelsgrad pa en stambok. Inavelsgraden pa
skandinaviska vargar beraknades genom SNP och ROH (Kardos m.fl., 2017). Att
studera ROH har blivit en av de vanligaste metoderna att berédkna inavelsgrad.
Langden pd ROH kan avgora om inaveln ar nylig eller om den &r éldre, ju langre
ROH desto nédrmre i tid har inaveln skett (Szpiech m.fl., 2013).

Datainsamling

High density SNP data erhdlls fran docent Anna M. Johansson. Data bestod av
kvalitetskontrollerad SNP fran totalt 93 far i blandade aldrar och kon. Insamlade
data representerar fem farraser i Sverige (tabell 1). SNP-data kommer fran 600 K
SNP array-kortet.

Tabell 1. Antal individer for de fem raser som ingar i studien.

Ras Antal
Dala palsfar 21
Fjallnasfar 10
Gotlandsfar 19
Gutefar 22
Klovsjofar 21
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Kvalitetskontroll

Datasetet behandlades i statistikprogrammet Plink och R-studio. Vid samtliga
utrdkningar 1 Plink anvandes kommandona --geno 0.1 och --mind 0.1 for
kvalitetskontroll. Kommandot --geno 0.1 filtrerar ut och tar bort alla genotyper dar
mer an 10% av data fattas. Kommandot --mind exkluderar individer som saknar
mer an 10% av genotypen. Aven kommandot --sheep anvéndes for att Plink skulle
rakna pa ratt antal kromosomer. Varje ras extraherades fran originaldata med hjalp
av Plink och berdknades var for sig. Inga genotyper eller individer har exkluderats
genom kommandona --mind och —geno. Detta beror troligen pa att datasetet redan
genomgatt kvalitetskontroll i den tidigare studien data erhallits fran (Rochus, Jonas
& Johansson, 2020).

Heterozygoti

Med hjélp av kommandot --het berdknades observerad (O(HOM)) och férvéntad
(E(HOM)) grad av homozygoti samt inavelskofficienten (F).

For att berékna observerad (O(HET)) och forvantad (E(HET)) heterozygoti
anvandes formeln dar N(NM) &r antal markdrer som passerade kvalitetskontrollen.
O(HET) och E(HET) gjordes sedan om till procent for att lattare illustrera
skillnaden.

O(HET)= N(NM) — O(HOM)
E(HET) = N(NM) — E(HOM)

Inavelskofficienten (F) berattar om inavelsgraden hos en individ i en population, i
denna studie avses en ras. Ett negativt F varde tyder pa mer heterozygoti an vantat.
Positivt F varde tyder pa lagre heterozygoti an véntat och hogre grad av
homozygoti. Hogre grad homozygoti kan vara tecken pa inavel.

Runs of homozygosity (ROH)

Homozygota sammanhdngande genotyper berdknade genom att anvanda
kommandot --homozyg i Plink. Resultatet anges i NSEG; number of runs of
homozygosity och KBAVG; Average length of runs i kb (kilobaspar).
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Ingen avgransning for langd pa ROH gjordes utan alla langder togs med. Léngre
sammanhéngande homozygota genotyper kan vara ett tecken pa att inavel skett nara
i tiden. Kortare ROH ér ett tecken pa tidigare inavel.

Effektiv populationsstorlek (Ne)

Effektiv populationsstorlek (Ne) ar beroende av antalet individer av respektive kon
i en population som anvénds i avel. Det ar ett matt som visar begransningar av att
farre individer av ena konet som gar i avel. Det kon som ar minst representerat i
aveln utgdr den begransande faktorn i Ne. | formeln for att rakna ut Ne ar Nm &r
antal hanar som gar i avel, Nf &r antal honor som gar i avel.

_ (4= Nm=Nf)
~ (Nm+ Nf)
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Resultat

Heterozygoti

Graden av heterozygoti var lagre an forvantat i samtliga raser, utom gotlandsfar dar
graden heterozygoti stammer dverens med det forvantade vardet. Den observerade
heterozygotin hos fjallasfar sticker ut jamfort med de andra och har en relativ
skillnad pa -17%. Detta betyder att fjallnasfar har hogre grad homozygoti &n véntat.

Tabell 2. Visar Ras-farraser som studerats, O(HET)- observerad heterozygoti i procent, E(HET)-
forvantad heterozygoti i procent, Relativ diff- visar skillnaden mellan O(HET) och E(HET), F-
beréknad inavelsgrad i medelvarde for rasen, F (max)-beréknad inavelsgrad hogsta inavelsgrad
inom rasen, F (min)-beraknad inavelsgrad lagsta inavelsgrad inom rasen.

Dala 30,28 31,12 0,027 0,28 -0,52
palsfar -3%

Fjallnasfar | 29,97 35,93 -17% 0,165 0,44 -0,51
Gotlandsfar | 33,45 33,35 0% -0,003 0,05 -0,06
Gutefar 31,45 32,06 -2% 0,019 0,14 -0,09
Klovsjofar | 33,55 33,89 -1% 0,010 0,20 -0,21
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Runs of homozygosity (ROH)

Dala palsfar, fjallnasfar och klgvsjéfar hade hogre KBAVG an 6vriga raser. Gutefar
har hogst NSEG.

Tabell 3. Visar Runs of homozygosity (ROH) i medeltal for svenska farraser. NSEG (medel)-ar
medeltal for rasen om hur manga runs of homozygosity som finns. KBAVG (medel)-ar medeltal for
rasen i hur langa ROH ar, métt i kb. KB- ett medeltal av den totala langden ROH

Dala palsfar 129 6477,88 861 476
Fjallnasfar 131 7689,50 1134023
Gotlandsfar 100 3532,17 355 992
Gutefar 145 4623,26 670 867
Klovsjofar 99 7843,10 775 757

Effektiv populationsstorlek

Gotlandsfar har berdknad Ne 3789,5, Ne= (4*1000 * 18000)/(1000 + 18000) =
3789,5. Gutefar har beraknad Ne 295,1, Ne= (4*80 * 950) / (80 + 950) = 295,1.
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Diskussion

For fyra av fem raser visar andelen heterozygoti att det observerade vardet ar lagre
an det forvantade (tabell 2), vilket tyder pa att det finns en inavel i dessa raser som
lett till 6kad homozygoti. Av dessa har tre raser, dala palsfar, fjallnasfar och
kl6vsjofar, en stor variation av inavel mellan individerna som testats (Dala palsfar
har en skillnad pa 0,8 mellan hogsta och lagsta inavelsgrad, fjallnasfar 0,95 och
klovsjofar 0,41) (tabell 2). Det finns alltsd individer som har véldigt hog
inavelsgrad, samtidigt som det finns individer med véldigt Iag (negativ) berdknad
inavelsgrad. For gutefar och gotlandsfar ar skillnaden mellan hogsta och lagsta
inavelsgrad 0,23 respektive 0,11 (tabell 2). | dessa raser &r individerna mer
homogena i inavelsgrad, vilket tyder pa att de flesta linjer anvands i avel, och inga
genetiskt viktiga individer har hittats bland de individer som representerar raserna
I denna studie. Det dr dessutom raser som har en hogre effektiv populationsstorlek
och storre population. | de tre mindre raserna ar populationerna ganska sma, och
Ne ar under 150 individer. Detta tyder pa att dels finns det genetiskt vardefulla djur
i dessa sma raser som bor anvandas i avel. Dels tyder det pa att en effektiv
populationsstorlek kan vara en faktor som paverkar inavelsgraden. Sedan tidigare
vet vi att liten effektiv populationsstorlek leder till en storre paverkan av genetisk
drift (Masel, 2011), vilket sékert ocksa bidrar till den 6kade homozygotin i raserna.

NSEG och KBAVG varierar mellan raserna, och &r bland annat fler och langre hos
gutefar an gotlandsfar (tabell 3). Detta kan forklaras genom att gotlandsfaren &r en
ras som har avlats under en langre tid, och gutefaren ar en ras som bildats ur resterna
fran de gotlandska utefaren. Gutefar och gotlandsfar har kortare ROH (3532,17 kb
respektive 4623,26 kb) an dala palsfar, fjallnasfar samt klovsjofar (6477,88kb,
7689,50kb respektive 7843,10kb) (tabell 3), vilket tyder pa att gotlandsfar och
gutefar ar raser dar inavel skett langre tillbaka i tiden an hos de andra raserna.

Fjallnasfar ar i en speciellt utsatt position sett ur ett inavelsperspektiv, Ne ar 7,9,
och stamboksgrundande far ar 14 stycken. Rasen har nyligen aterupptackts och man
har startat en genbank. Vid analys av heterozygoti visas att det ar en stor skillnad
mellan observerad heterozygoti och forvantad heterozygoti, dér den observerade
heterozygotin &r lagre &n forvantat. Detta resultat tyder pa att rasen utsatts for
inavel, eftersom homozygoti inom rasen ar hog (Kardos m.fl., 2017). Med medeltal
pa cirka 7,7Mb langa ROH tyder det pa att rasen har utsatts for inavel nara i tiden.
De analyser som gjorts stodjs av bakgrundsfakta som hamtats fran Foreningen
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svenska allmogefar (u.a.b). Det & en ras som under de senaste 20 aren har
aterupptackts och man har borjat arbeta for bevarande av rasen. Det har varit fa
individer som legat till grund for avelsbasen, nagot som beskrivs i litteraturen som
en flaskhals som ger 6kad homozygoti (Masel, 2011). For fjallnasfaret ar det dock
intressant att variationen av inavelsgrad inom rasen &r valdigt stor. Den individ med
lagst inavelsgrad har en inavelsgrad pa -0,51, vilket medfor att det finns individer
som bér en storre grad heterozygoti jamfort med andra inom rasen. Dessa individer
kan komma att vara vérdefulla for avelsarbetet framgver.

Gotlandsfar har studiens lagsta inavelsgrad, ar ensam om att den observerade
heterozygotin ligger nara den forvantade. Det &r ocksa den ras med minst spridning
av inavelsgrad inom rasen, nagot som tyder pa en ras som inte har samma grad av
inavel som manga av de andra farraserna som undersokts i studien. Gotlandsfaret
har &dven kortast genomsnittlig langd pa ROH, for djuren som ingar i rasens
referenspopulation i denna studie &r genomsnittet ca 3,5 Mb. Detta tyder pa att det
har skett inavel, men att detta har skett betydligt tidigare &n for till exempel
fjallnasfaret som har mer &n dubbelt sa langa ROH. Detta resultat styrks av
informationen

att gotlandsfarens Ne 2017 var 3789,5 individer. Beraknad Ne for gotlandsfar och
gutefar tar dock inte i beaktning att flera gererationer kan vara representerade i
avelsstatisitken for 2017 respektive 2020. Vilket medfor att den reella effektiva
populationsstorleken borde vara lagre an den beréknade i denna studie. Dock kan
storleken pa Ne for gotlandfaren indikera att den effektiva populationen &r sa pass
stor att effekter av genetisk drift eller selektion inte paverkar inavelsgraden i storre
utstrackning.

Né&r man analyserar djur med hjélp av high density SNP-data kommer det fram en
hel del annars svartillganglig information om enskilda individer. Sarskilt viktigt kan
denna metod vara for att skapa och utvardera avelsprogram i speciellt sma
populationer. Det kan observeras att hos gotlandsfaren, dar Ne &r valdigt hog ar
chansen att hitta ett specifikt djur som &r exceptionellt stort varde genetiskt ganska
liten. Dessutom har populationen, troligen pa grund av sin stora effektiva
populationsstorlek en inavelsgrad som &r valdigt lag. For fjallnasfaret kan det
observeras en mycket hogre chans att hitta vardefulla djur att inkorporera i
avelsstrategin, likval som djur som redan &r narbesléktade och vélrepresenterade i
rasen som skulle kunna véljas bort i en avelsstrategi. For en sa liten ras behdvs
specifika avelsstrategier, och det kan vara en poédng att inte blanda alla nystartande
linjer med varandra med en gang (Sponenberg, Beranger & Martin, 2017).

For att avgdra huruvida ndgon av raserna star infor en inavelsdepression skulle mer
data kring individernas fitness och livshistoria behéva utvarderas. Genom att manga
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av raserna nyligen har genomgatt inavel (baserat pa langden pa ROH) kan betyda
att det foreligger en risk for inavelsdepression (Szpiech m.fl., 2013), men eftersom
inavelsdepression framst paverkar livshistoria och fitness (Wright, Tregenza &
Hosken, 2007) kan inte denna studies resultat anvandas for att uttala sig om det
foreligger risk for inavelsdepression hos nagon av raserna som undersokts. Fortsatta
studier bor analysera fler aspekter av livshistoria samt understéka fitness for att
kunna bidra till kunskaper om inavelsdepression foreligger. Om inavelsdepression
foreligger utforma avelsstrategier for att sakra rasens ¢verlevnad.
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Figur 1. Cummings, B. (2005) Extinction Vortex [illustration]. I: Cummings, B.
(red.) (2005). Campbell Biology. Boston: Pearson
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visa en kopia av denna licens, besok https://creativecommons.org/licenses/by-nc-
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Figur 3. "Gotlandsfar" av arkland_swe &r licenserad under CC BY-NC-SA 2.0. For
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