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Sammanfattning

Detta arbete undersoker den genetiska diversiteten hos linderddssvinet, Sveriges enda kvarvarande
oforddlade grisras. Genom att analysera ett lokus av det mitokondriella DNA:t (mtDNA) fran 18
prover fran linderddsgrisar, har studien identifierat en haplotyp som var gemensam hos alla prov-
tagna grisar. Detta innebér att den undersokta regionen av mitokondriekromosomen har 14g gene-
tisk diversitet hos linderédsgrisen. Vilket kan bero pa den begrinsade grundpopulation som dagens
linderddsgrisar utgar ifrén, samt inavel inom raspopulationen. Att alla grisar delade samma haplo-
typ indikerar ocksa att founders fran alla tre linderddslinjerna kan spéra sitt ursprung till en ge-
mensam anmoder.

Den haplotyp som identifierats hos linderddsgrisen jaimfordes med flera europeiska och asiatiska
vildsvin och tamsvin, och det fylogenetiska tradet som skapats i studien visar att linderddsgrisens
haplotyp aterfinns hos flera av dessa. Flera europeiska och asiatiska grisraser och vildsvin kunde
identifieras med samma haplotyp. Det indikerar ett historiskt genetiskt band mellan dessa gris-
raser. Nar och hur det hir bandet har bildats ar oklart. Majoriteten av de grisraser och vildsvin som
delade haplotyp med linderddssvinet var europeiska, det finns dérfor indikationer pa att anmodern
till den héar haplotypen hade sitt ursprung pa den europeiska kontinenten.

Nyckelord: linder6dssvin, mitokondriellt DNA, genetisk diversitet

Abstract

This study investigates the genetic diversity of the Linderdd pig, Sweden's only remaining unre-
fined pig breed. By analyzing a locus of mitochondrial DNA (mtDNA) from 18 samples of
Linderdd pigs, the study identified a unique haplotype that was common to all sampled pigs. This
indicates that the examined region of the mitochondrial chromosome has low genetic diversity in
the Linderdd pig, which may be due to the limited founder population from which today's Linde-
rod pigs originate, as well as inbreeding within the breed population. The fact that all pigs shared
the same haplotype also suggests that founders from all three Linderdd lines can trace their origin
to a common ancestor.

The haplotype identified in the Linderdd pig was compared with several European and Asian wild
boars and domestic pigs, and the phylogenetic tree created in the study shows that the Linderdd
pig's haplotype is found in several of these. Several European and Asian pig breeds and wild boars
were identified with the same haplotype. This indicates a historical genetic link between these pig
breeds; however, when and how this link was formed is unclear. The majority of pig breeds and
wild boars that shared the haplotype with the Linderdd pig were European, indicating that the
ancestor of this haplotype originated on the European continent.

Keywords: Linderdd pig, mitochondrial DNA, genetic diversity
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1. Inledning

Linderddssvinet: en unik kulturskatt och Sveriges enda kvarvarande oforddlade
grisras, star 1 fokus for detta examensarbete. Trots dess betydelse har rasen for-
blivit relativt outforskad inom vetenskapliga kretsar. Genom att kartligga den
genetiska diversiteten hos linderddsgrisen syftar arbetet till att 6ka forstaelsen for
rasens genetiska integritet och dess relation till andra europeiska grisraser. Detta
kommer inte bara att bidra till bevarandet av en viktig del av det svenska kultur-
arvet, utan ocksa till den globala kunskapsbasen om genetisk variation hos tam-
djur. Studien kommer att anvénda sig av genetiska analysmetoder for att utforska
hur néra besldktade linderddsgrisarna dr med varandra och den genetiska diver-
sitet som finns inom rasen, samt deras genetiska koppling till andra europeiska
grisraser. Resultaten forvintas ge nya insikter i grisrasens hittills till stor dels
okénda historia. Vidare kommer arbetet ge viktig genetisk information som kan
anvindas for att forhindra framtida genetiska flaskhalsar. Genom att studera den
genetiska méngfalden hos linderédssvinet kan vi forhoppningsvis erhélla genetisk
information som kan anvéndas for att stodja en langsiktig och héllbar avel av
denna ras. Detta examensarbete representerar en viktig del i strdvan efter att be-
vara genetisk mingfald, vilket dr avgorande for framtida generationers jordbruk
och biologisk mangfald.

Syftet med det hdr examensarbetet dr att utreda den genetiska diversiteten inom
linderddsgrisen, samt hur néra besldktad rasen dr till andra europeiska lantraser.
Arbetet ska dven forsoka undersoka hur sldktskapet ser ut mellan de grisar som
undersoks 1 studien.



2. Litteraturoversikt

2.1 Linderodssvin
2.1.1 Historik

Linderddssvinet beskrivs i litteraturen som den sista kvarlevande grisrasen med
genetik fran det svenska skogssvinet (Foreningen Landtsvinet 2014a), och anses
dérfor vara den sista oforidlade svenska lantrasen i grisndringen. Ar 1928 infor-
des ett galtbesiktningstving i Sverige (Hallander 1993). Det innebar att avel med
“oonskade svin” skulle forbjudas for att hoja kvaliteten pa den svenska grispro-
duktionen. Tvénget upphdrde sedan ar 1987. Trots tvanget sé avlades fortfarande
brokiga grisar i hemlighet utdver de vita lantraserna som framjades av forbudet.

Dagens linderddsgris kan spara sitt ursprung till en dréiktig sugga som koptes frén
en lantbrukare vid Linderddsésen av Skanes Djurpark ar 1952 (Hallander 1998).
Den hér suggan hade en historik av att foda brokiga kultingar. Suggan aterbefruk-
tades sedan med sin egna galtavkomma. Skines Djurpark hade dispens for avel av
brokiga grisar, men deras galtar fick inte séiljas fran djurparken. P4 Skanes Djur-
park pégick avel mellan linderddsgris och vildsvin, men endast en korsningsgylta
anvindes nigonsin 1 avel, 6vriga korsningsdjur blev slaktade. I slutet av 1950-
talet kopte Skanes Djurpark in galtar frin en lantbrukare i Onnestad. Dessa har
dock ett oklart ursprung och eventuell koppling till Linderddsasen ar okédnd
(Hallander 2002).

Ar 1991-1992 genomfdrdes en inventering av rasen pa uppdrag av Statens
Genbanksndmnd (Hallander 1998). Dér hittade man djur med ett gemensamt
ursprung i Skanes Djurpark och ett djur med ursprung i Ekered p& Hallandsasen.
Efter den hér inventeringen hittades dven en sugga och en galt i S6rmland. Dessa
delades direfter in i tre linjer; Skdnelinjen, Hallandslinjen och Sérmlandslinjen.
De hir djuren klassas idag som s.k. “founders”; djur som ér startskotten till
dagens linderddssvinspopulation. Av dessa var tre galtar och fem suggor
(Foreningen Landtsvinet 2014b).

I data som publicerats av FAO finns idag 533 linderddssvin varav 144 ar galtar

och 389 dr suggor fordelat 6ver 167 besittningar (FAO 2024). Det hér dr en
minskning frdn 674 grisar frdn 211 besittningar ar 2023.
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2.1.2 Avelsmal och bevarande

Under 1960-talet borjade flera europeiska aktorer uppmarksamma det pagéende
utbytet mellan de lokala husdjursraserna och nagra fital men mer hogproduceran-
de raser som de inhemska raserna inte kunde konkurrera med (Jordbruksverket
2023). De kommande decennierna tar Sverige flera steg for att konkretisera en
plan for hur de svenska lantrasernas genetiska egenskaper ska bevaras och
skyddas. Idag har Jordbruksverket det Overgripande ansvaret for att se till att de
svenska husdjursraserna ska bevaras. Av dessa raser finns det nagra som anses
kréva ett storre ansvarstagande for att forsékra deras bevarande; dessa dr foremal
for ett nationellt bevarandeansvar dér Jordbruksverket tar fram handlingsplaner,
ibland i1 samarbete med enskilda bevarandeforeningar.

Foreningen Landtsvinet grundades ar 1992. Deras syfte har sedan dess varit att
bevara linderddssvinet som en oforddlad lantras med hjélp av sin genbanksverk-
samhet (Foreningen Landtsvinet 2014b). De besittningar som é&r kopplade till den
hér genbanken ska registrera sina djur i enlighet med foreningens regler; det
innebdr att det &r mgjligt att spdra samtliga genbanksdjurs sliktskap till rasens
founders. Med den hér kunskapen har de 6kade mdjligheter att styra aveln i rasen,
till exempel genom att undvika avel mellan nirbesléktade grisar och uppmuntra
avel av djur frin mer séllsynta sldktlinjer s kan man bibehédlla en god genetisk
diversitet.

Genom genbanken som Foreningen Landtsvinet tillhandahaller kan de procentuel-
la inslagen av de tre ursprungliga linjerna av linderddssvin berdknas for varje
genbanksregistrerad gris (Foreningen Landtsvinet 2014b). Genom att uppmuntra
eller forhindra avel mellan individer med ett for hogt inslag frén en specifik linje
sa kan inflytandet av linjespecifika egenskaper kontrolleras. I rasens avelsmal
Onskas att varje individ ska ha minst 70 % inslag fran Skénelinjen, att inslagen
fran Hallandslinjen bor hojas nagot fran de 7,7 % som dokumenterats, samt att
inslagen fran S6rmlandsslinjen bor sénkas nagot eftersom den hér linjen kopplats
till mer ojamna kullar.

2.2 Mitokondrier

Mitokondrier 4&r membranbundna organeller som aterfinns i eukaryotiska cellers
cytoplasma och dr framfor allt kdnda for sin centrala roll 1 cellandningen (Osella-
me et al. 2012). Till skillnad fran de andra organellerna i den animaliska cellen si
béar mitokondrien pa sitt eget DNA vilket forklaras av mitokondriens ursprung
som bakteriell endosymbiot (Sodhi ez al. 2022). De innehaller smé cirkuléra kro-
mosomer som bér pa en delmingd av cellens totala genom. Dessa bér pa gener
som dr till for att mitokondrien ska kunna utfora sin uppgift som energiproducent.
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I animaliska celler kodar mitokondrien for 13 proteinkodande gener som ér bidra-
gande i cellandningen (Lin et al. 1999). Utéver dessa kodar den dven for 2 rRNA
och 23 tRNA-gener som anvénds i mitokondriens translation. Dock é&r inte orga-
nellen funktionellt autonom eftersom den i stor utstrackning ar beroende av nuk-
ledra gener for sin funktion (Sodhi et al. 2022).

Det finns minga mitokondrier i varje cell, hur manga de innehéller kan variera
mellan celltyper och utifran cellens energibehov (Sodhi et al. 2022). Varje orga-
nell innehéller manga kromosomkopior, vilket innebér att varje cell innehaller
hundratals eller tusentals kopior av organellens kromosomer. Det hiar medfor att
det kravs relativt lite provmaterial for att kunna extrahera fullgott mtDNA for
analys.

I djurens celler ryms majoriteten av arvsmassan inpackat inom cellkdrnan, den
s.k. nukledra arvsmassan bestar av miljontals baspar och &r linjért i strukturen.
Mitokondrierna innehéller dven sitt eget DNA (mtDNA) som dr mycket mindre i
storlek dn den nukleédra arvsmassan och har en cirkuldr struktur (Sodhi ef al.
2022). Grisens mitokondriella DNA bestar av 16 613 kb (Lin ef al. 1999) och
kodar framfor allt for funktioner som dr relevanta i mitokondriens arbetsuppgifter
(Sodhi et al. 2022). Varje cell innehdller hundratals mitokondrier och varje mito-
kondrie innehéller flertal kopior av sitt cirkuldra DNA.

Pa grund av flera egenskaper hos mitokondriellt DNA sa har det anvénts 1 flera
studier dér genetisk méngfald och ursprung studerats (Sodhi et al. 2022). Hos
grisar drvs mitokondrier maternellt och till skillnad fran den nukleéra arvsmassan
sker ingen rekombination av det mitokondriella arvsmassan. Den nedérvs darfor
nistintill klonalt frin modersdjuret utan paverkan fran fadersdjuret. Det dr déarfor
lattare att spara maternella sliktlinjer m.h.a. den mitokondriella arvsmassan 4n
den nukleédra arvsmassan. Det mitokondriella DNA:t innehéller en hypervariabel
displacement-loop (D-loop) dér en hog mutationsfrekvens kan observeras, det ar
ocksé en icke-kodande region. Att den dr icke-kodande innebér att mutationer i
regionen inte kommer paverka mitokondriens funktionalitet. Det finns dérfor ett
lagt selektionstryck i den hér regionen, vilket medfor att mutationer kan bevaras
utan att selekteras bort. Man kan generellt observera en mutationsfrekvens 1
mitokondriellt DNA som &verstiger 18-25 génger hogre frekvens én den i det
nukledra DNA:t (Ballard & Whitlock 2004). P4 sa sitt kan skillnader 1 genetisk
diversitet observeras dven inom smala tidsperioder.
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2.3 Populationsgenetik

2.3.1 Inavel

En genetisk flaskhals innebir att populationen genomgar en period (en generation
eller langre) av mycket 14g populationsstorlek, vilket medfor en minskad genetisk
diversitet i populationen (Griffiths et al. 2012:638). Ar 1952 identifierades endast
ett linderodssvin och ar 1992 kunde atta med sdkerhet identifieras; de som &ar
founders for dagens linderddssvin. (Jordbruksverket 2003). I sd sma populationer
ar sannolikheten mycket hog att det kommer ske parning mellan nérbesléktade
djur, vilket medfor en 6kad inavelskoefficient (Griffiths ez al. 2012:622-626).
Inavels-koefficienten &r ett matt pa sannolikheten att tva alleler i en individ kan
sparas tillbaka till en gemensam forfader.

I en studie dir man undersokte inavelsgraden hos linderodsgrisar mellan ar 1988
och 2006 lag inavelsgraden pa ca 15 % hyfsat konstant mellan perioden 1996 och
2006, forutom ar 2000 da inavelsgraden okade till 20 % (Hansson 2008). For att
kunna berédkna inavelsgrad maste man utga ifran ett O-varde dir samtliga delta-
gande djur inte har nagot sléktskap sinsemellan och dér ingen inavel tidigare har
skett. Da den forsta dokumenterade linderddsgrisen betécktes med en av sina egna
galtar sé har vi inte ndgot sadant 0-lage att utgd ifran. Darfor kommer den berdk-
nade inavelsgraden bli falskt 1g.

I slutna populationer, d.v.s. populationer dér nytt genetiskt material inte hdmtas
utifran, kommer den genetiska diversiteten att minska successivt med tiden och
inavelsgraden att kontinuerligt 6ka (Griffiths ef al. 2012:620—623). En 6kad in-
avelsgrad medfor en 6kad potential for dubblering av alleler 1 individens arvs-
massa, vilket medfor att individen och populationen blir mer homozygot och
mindre heterozygot. Det har medfor en risk for dkat uttryck av savil gynnsamma
som ogynnsamma anlag, vilket kan ge effekt pa tillvéxt, immunforsvar, och
fruktsamhet. Det hir kallas for inavelsdepression.

2.3.2 Genetisk diversitet

Genetisk diversitet dr ett matt pa skillnader i gensekvensen bland individer i en
population (Ellergren & Galtier 2016). Det hir spelar en stor roll i en populations
formaga att anpassa sig till externa stressorer, till exempel milj6forandringar,
introduktion av nya sjukdomar osv. Anledningen till detta &r att en dkad diversitet
innebér en storre sannolikhet att det finns flera individer i populationen med
genetiska anlag som dr bittre limpade for nya stressorer. Langsiktigt kommer
parning mellan dessa individer medf6ra att dessa anlag blir mer och mer fore-
kommande i1 populationen, vilket dr principen bakom naturlig selektion (Griffiths
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et al. 2012:638). Samtidigt kommer individer med mindre gynnsamma genotyper
successivt konkurreras ut ur genpoolen, vilket minskar frekvensen av dess alleler.

I mindre och isolerade populationer forekommer generellt en ldgre grad av gene-
tisk diversitet &n 1 storre populationer (Griffiths et a/, 2012:622). I mindre popu-
lationer sa bar genetisk drift en dnnu storre betydelse (Griffiths ez al. 2012:633)
Det dr en slumpmassig process dér den genetiska diversiteten i en population
minskar genom att ovanliga alleler gar forlorade och de vanligare blir alltmer
forekommande i en stérre procent av populationen. I samband med detta s& okar
homozygotin i dessa lokus. De mer sdllsynta allelerna minskar i frekvens. Vid
fixering sa har den genetiska driften lett till att det endast forekommer en enda
allel i ett lokus i en population; det finns séledes ingen genetisk diversitet i det
lokus sett Over den hir populationen.

I smé och isolerade populationer finns dven en 6kad risk for inavel, vilket okar
betydelsen av den genetiska driften (Griffiths et al. 2012:638). Nira besldktade
individer har en lagre genetisk diversitet sinsemellan &n obesldktade individer,
eftersom det skiljer farre generationer mellan dem och deras gemensamma
ursprung. Det medfor mindre tid for mutationer att 4ga rum. Om inavel &r vanligt
forekommande i1 en population sker darfor en ackumulation av gener med en
begrénsad diversitet. Det har kan reverseras genom att introducera nytt genetiskt
material till genpoolen eller genom slumpmaéssiga mutationer, vilket pé sikt kan
Oka den genetiska diversiteten (Griffiths ef al. 2012:646—-647).

2.3.3 Enbaspolymorfier (SNP)

Inom genetiken beskrivs polymorfism som férekomsten av minst tva olika varian-
ter av en specifik gensekvens inom en population (Karolinska institutet, Svensk
MeSH. u.4.). Den enklaste och vanligaste formen av polymorfism ar enbaspoly-
morfin (Griffiths ef al. 2012:611). En enbaspolymorfi definieras som en diversitet
i genomet dér en nukleotid ersétts med en annan. De forekommer i en frekvens pa
ungefdr 1 av 1 000 baspar hos ménniskan. Ungefar 75 % av SNP-mutationer ar
antingen tysta (gensekvensen kodar fortfarande for samma aminosyror) eller 1
icke-kodande regioner och kommer dérfor inte paverka vilka aminosyror som
kodas (Shastry 2009). Enbaspolymorfier som ger upphov till férdndrade amino-
syror (icke-synonyma SNP:er) har en stark anknytning till sjukdomsuppkomst.
Forekomsten av dessa kan darfor komma att paverkas av naturligt urval eftersom
en Okad sjukdomsforekomst kommer leda till en l4gre sannolikhet att generna fors
vidare till nésta generation.
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2.3.4 Haplotyper

En haplotyp ar en specifik kombination av alleler fran flera lokus pa samma
kromosomhomolog (Griffiths ef al. 2012:612—613). Kromosomer dr alleler
skiljer sig pa nagon av dessa lokus ér darfor av olika haplotyper. Dessa kombi-
neras ofta utifran dess fysiska nérhet till varandra pa kromosomen, men det kan
aven tilldmpas pa bredare regioner om det sker minimal rekombination i regionen,
till exempel Y-kromosomen eller den mitokondriella arvsmassan. Genotyperna i
en haplotyp tenderar att nedérvas tillsammans och kan begrénsas till en enda
enskild gen eller flera gener.

2.3.5 Fylogenetiska trad

Fylogenetiska trad &r ett viktigt verktyg inom populationsgenetiken for att visua-
lisera evolutionéra relationer mellan olika arter och populationer (Choudhuri
2014). De representerar hypotetiska végar av evolutionédr harkomst och genetiska
relationer, baserade pa likheter och skillnader i deras genetiska material. De kan
illustreras pa flera olika sétt, utifrén vilka samband som analyseras. Genom att
analysera dessa triad kan forskare spéra ursprunget av genetiska variationer och
forstd hur olika arter har utvecklats och diversifierats over tid. Verktyget kan
ocksé hjilpa till att identifiera nir viktiga genetiska fordndringar intréffade 1 en
populations historia, vilket ger insikter i hur genetiska egenskaper och anpass-
ningar har spridits genom populationer. Dessutom kan fylogenetiska trid anvin-
das for att forutsdga framtida evolutiondra trender och for att bevara genetisk
mangfald, vilket dr avgorande for arters overlevnad (Davies ef al. 2008). I popu-
lationsgenetik ar saledes fylogenetiska trad inte bara ett sétt att visualisera histo-
riska relationer, utan ocksa ett viktigt verktyg for att forstd och bevara den biolo-
giska méangfalden.

2.4 Genetisk diversitet bland tama grisraser

Utvecklingen och expansionen av en mer intensiv livsmedelsproduktion under de
senaste fyra till fem decennierna har lett till en reduktion av den genetiska diver-
siteten pa grund av konkurrens mellan hogproducerande inkopta djur och lag-
producerande inhemska raser (FAO 2007). I Nordamerika och Europa har drygt
50 % av dokumenterade stordjursraser blivit klassificerade som utdoda, kritiskt
hotade eller hotade.

Inhemska raser bar pa unikt genetiskt material som kommersiella grisraserna inte
besitter och kan dérfor anses vérdefulla ur ett genetiskt perspektiv (Zhang et al.
2016). Det hir beror pa den naturliga selektion som anpassat rasen till att utveckla
unika karaktérsdrag for att bemota de krav som de unika miljofaktorerna presen-
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terar i omgivningen som rasen dr uppvaxt i. Nir dessa raser dor ut gar den hir
genetiken forlorad.

Den genetiska diversiteten hos kinesiska grisar ér lagre 4n hos europeiska gris-
raser. I studien misstdnker man att detta beror pd kommersiell hybridisering for att
gora de inhemska raserna mer lampade for produktion. Man har da blandat in mer
genetiskt material fran kommersiella grisraser som duroc, yorkshire och lantras. I
indiska och vietnamesiska grisraser ses en hogre genetisk diversitet. De europeis-
ka, amerikanska och oceaniska grisraserna som analyserades hade ocksa en hogre
genetisk diversitet dn deras kinesiska motparter. Afrikanska grisar undersoktes
inte p.g.a. bristande data.

Trots detta sa uppmaittes generellt en 1ag genetisk diversitet hos de inhemska
grisraserna globalt. 27 haplotyper som identifierades hos kommersiella grisar
kunde identifieras hos 2 132 inhemska grisar (av totalt 3 975 som ingick i
studien). Totalt hade 53,23 % av de sekvenserade inhemska grisarna delade
haplotyper med nagon av de kommersiella grisarna som deltog i studien. Bland de
kinesiska raserna var andelen storre medan en lagre andel av sydostliga grisraser
delade haplotyper med kommersiella grisar. Bland de europeiska, oceaniska och
nordamerikanska grisraserna hittade man ocksé en betydande andel av individer
frén inhemska raser som delade haplotyper med kommersiella djur. I studien
beskriver man att det hir beror pa korsningar mellan europeiska och asiatiska
grisraser pd 1800- och 1900-talet, samt inblandning av genetiskt material frin
kommersiella sléktlinjer 1 de inhemska djurens genpool.
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3. Metod och material

3.1 Material

I studien anvénds extraherat DNA fran ndssvabbprover och viavnadsprover som
skickats in fran djurégare 1 hela landet. De vivnadsprover som anvéndes i studien
bestod av muskelvivnad som djurdgarna sjilva avldgsnat fran kottbitar tagna fran
linderédsgrisar postmortem. Ndssvabbsproverna togs av djurdgare med hjilp av
néssvabbkitt. Samtliga prover togs av djurdgarna i enlighet med ett djurégarfor-
muldr och provtagningskitt som de fick hemskickade. I djurdgarformuléret fick de
mojlighet att fylla 1 s& mycket de kunde om djurens ursprung och utseende. Om de
hade information om grisarnas procentuella inslag fran de ursprungliga linjerna sa
ombads de dven att fylla i denna (Bilaga 3).

Resultaten fran studiens prover jamfors med gensekvenser fran andra grisraser
och vildsvin fran Europa och Asien. (Se bilaga 1). BLAST (Basic Local Align-
ment Search Tool) anvindes for att hitta flera gensekvenser 1 GenBank didr samma
region av mtDNA hade sekvenserats. Sekvenser soktes i databasen ’core nt” med
programmet "Megablast”. I 6vrigt anvindes standardinstillningar for BLAST.
Query sequence for sokningen var den fullstindiga haplotyp som identifierades i
den hér studien. Dessa kompletterades med gensekvenser ur kompletterande
material fran andra studier (Larson ef al. 2005; Zhang et al. 2016). DNA fran ett
vartsvin anviandes som outgroup. BLAST anvéndes sedan for att kontrollera att
dessa innehdll samma lokus av mtDNA som undersoktes 1 den hér studien genom
pair-wise alignment.

For att skapa ett fylogenetiskt trdd anvéndes phylogeny.fr (Dereeper et al. 2008),
dér programmet MUSCLE 3.8.31 anvéndes for att genomfora en MSA (multiple

sequence alignment) som sedan analyserades av FastDist + BioNJ for att bestim-
ma fylogenetiskt avstdnd mellan alla justerade sekvenser. TreeDyn 198.3 anvén-

des sedan for att rendera det fylogenetiska trédet.

3.1.1 Test av funktionsduglighet hos nassvabbproverna

En region av D-loopen amplifierades hos 4 ndssvabbprover och 3 vivnadsprover
for att kontrollera att fullgoda resultat kan fds fran néssvabbproverna. De ampli-
fierades med primers; forward: 5’>-CCAAAAACAAAGCAGAGTGTAC-3’ och
reverse: 5’-CGTTATGAGCTACCGTTATA-3’ (Zhang et al. 2016). PCR genom-
fordes sedan 1 8 brunnar som vardera innehéll 5 pliter MasterMix, 0,5 pliter
Primer Forward 10 uM, 0,5 pliter Primer Reverse 10 uM, 3 pL vatten och 1 uL
DNA (100 ng / pliter frdn ndssvabbprover, 20 ng / pliter frdn vivnadsprover).
Total volym per brunn blev totalt 10 uL. En kontrollbrunn anvéndes i form av en
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brunn dér inget DNA tillsattes, i 0vrigt var denna identisk som de dvriga brunnar-
na.

PCR genomfors enligt f6ljande protokoll: denaturering i 95 °C under 5 min, sedan
35 cykler av 95 °C 130 s, 58 °C 1 30 s och slutligen 72 °C i 1 min innan cykel
borjar om pa nytt. Den slutgiltiga extensionen gors i 72 °C under 10 min.

De amplifierade fragmenten och den negativa kontrollen kombinerades med en
buffert (2 pL vardera). PCR-produkterna kvalitetkontrolleras sedan i TapeStation,
som &r en automatiserad elektroforeslosning.

3.1.2 Sanger-sekvensering

4 ng/uL DNA, 0,8 uM av vardera M 13-primers (forward och reverse), BigDye
Direct PCR Master Mix och avjoniserat vatten kombineras (totalt 10 uL per
brunn). Kombinationen centrifugeras och blandas vil, dérefter kors en forsta PCR
enligt f6ljande protokoll: Denaturering 1 96 °C 1 5 min. Dérefter foljer 35 cykler
av 94 °C130s, 60 °C 145 s och 68 °C 145 s. Efter dessa cykler sker en extension
172 °C1i2 min.

2 uL BigDye Direct Sequencing Master Mix blandas med 1 pL av antingen
BigDye Direct M13 Fwd Primer eller BigDye Direct M13 Rev Primer. Ur varje
PCR-produkt kommer 3 pL extraheras och blandas med en 16sning med Fwd
Primer eller Rev Primer, sé att samtliga produkter har blandats med en 16sning
fran vardera primer. Losningen centrifugeras och kors i en termisk cykel enligt
foljande protokoll:

Initialt 37 °C 1 15 min, f6]jt av 80 °C 1 2 min och sedan 96 °C 1 1 min. Dérefter
foljer 25 cykler av foljande: 96 °C 1105, 50 °C 15 s, 60 °C 175 s. Dérefter
centrifugeras 16sningarna i 1 min.

Behallare med SAM solution (45 pL/brunn) och XTerminator Solution (10
uL/brunn) forbereds. Dessa blandas tills 16sningen dr homogen. Till samtliga
brunnar med provmaterial tillsétts totalt 55 pL. av denna 16sning. Lock anldggs pa
brunnarna och dessa kors 1 en vortex 1 20 minuter. Losningen kors sedan 1 en
centrifug (1000g i 2 min).

Med hjélp av kapillér elektrofores kan proverna sedan analyseras. I BioEdit gors

sedan manuella alignments av dessa prover 1 enlighet med resultatet fran elektro-
foresens analys.
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4. Resultat

4.1 Provmaterial

Till studien kunde totalt 65 prover samlas in, av dessa anvdndes 27 i studien.
Samtliga av proverna hade skickats in innan studien paborjades. Av dessa hade 18
sitt ursprung i Gotaland (varav 13 harstammade frdn Skane), 6 var fran Svealand
och ett prov skickades fran Norrland. For tva av proverna saknas ursprungsinfor-
mation (bilaga 3).

Av de grisar som anvéndes 1 studien sd kunde elva spara sin moderslinje till Ska-
nes Djurparks Jenny, som &r en av rasens founders fran Skéne. Tre av grisarna
kunde spéra sin moderslinje till en founder i S6rmland; Vitds Soellen och en gris
kunde spara sin moderslinje till Edenbergas Lilly, som &r en founder fran Halland.
Samtliga av de tre ursprungliga linjerna &r alltsé representerade av minst en attling
med direkt moderslinje till en av dess founders. Information om moderslinje hos
de Ovriga grisarna saknas.

For de grisar som ingick i studien, och dér information om inslag var tillgénglig,
sd var medelinslagen fran de olika linderddslinjerna enligt foljande: 80,4 %
Skéne, 10,9 % Sodermanland och 8,7 % Halland.

Tva av grisarna vars prover anvindes 1 TapeStation kom frdn samma gard, men
var inte beslédktade (SSC001 och SSC002). SSC020 och SSC021 kommer ocksa
frn en och samma gard, men deras sliktskap r oként. Ovriga grisar kom fran
olika gardar.

4.2 Test av funktionsduglighet hos nassvabbproverna

Totalt sju prover provades 1 enlighet med metoden beskriven under kap. 4.1.1. (se
tabell 1) och gav foljande resultat. De vivnadsprover som anvindes gav ett posi-
tivt utfall med tydliga streck pa TapeStation, vilket indikerar att metoden lyckats
amplifiera DNA. Nissvabbproverna gav inget utfall pa TapeStation, vilket indike-
rar att den hir metoden inte lyckades amplifiera DNA i en sdidan méngd att det var
miétbart.
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Tabell 1: Resultat fran sekvensering enligt metoden beskriven under 4.1.1.

Gris-nr Provmaterial Lyckad amplifiering?
SSC001 Néssvabb Nej

SSC002 Néssvabb Nej

SSC003 Néssvabb Nej

SSC004 Néssvabb Nej

SSCO053 Viévnadsprov ~ Ja

SSC054 Viavnadsprov ~ Ja

SSCO055 Vivnadsprov  Ja

4.3 Sanger-sekvensering

Totalt 24 olika prover Sanger-sekvenserades. Utav dessa gav 18 prover gensek-
venser som kunde analyseras; sex av tolv ndssvabbprover och tolv av tolv viv-
nadsprover (se tabell 2). I bada metoderna som testades for att amplifiera och ana-
lysera DNA sé har samtliga vdvnadsprover gett positiva resultat, medan néssvabb-
proverna har gett mer osdkra resultat; 50 % vid Sanger-sekvensering och 0 % pa
TapeStation. Efter en manuell justering av studiens prover kunde endast en haplo-
typ identifieras (bilaga 2). Det lokus av mtDNA som analyserades i den hér stu-
dien var alltsé identisk i samtliga prover.
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Tabell 2: Resultat fran sekvensering enligt metoden beskriven under 4.1.2.

Gris-nr Typ av material Lyckad sekvensering?
SSCO001 Néssvabb Nej
SSC007 Néssvabb Ja
SSC009 Néssvabb Nej
SSCOo11 Néssvabb Ja
SSC017 Néssvabb Ja
SSCO019 Néssvabb Nej
SSC020 Néssvabb Ja
SSC021 Néssvabb Ja
SSC023 Néssvabb Nej
SSC026 Néssvabb Ja
SSC029 Néssvabb Nej
SSC043 Néssvabb Nej
SSC053 Viavnadsprov Ja
SSC054 Vivnadsprov Ja
SSCO055 Viavnadsprov Ja
SSC056 Vivnadsprov Ja
SSC057 Viavnadsprov Ja
SSC058 Vivnadsprov Ja
SSC059 Viavnadsprov Ja
SSC060 Vivnadsprov Ja
SSCo061 Viavnadsprov Ja
SSC062 Vivnadsprov Ja
SSC063 Viavnadsprov Ja
SSC064 Vivnadsprov Ja

4.4 Fylogenetiskt trad

Den haplotyp som identifieras hos linderddssvinet jamfors med samma omrade av

den mitokondriella kromosomen hos andra grisraser och vildsvin i ett fylogene-
tiskt trdd (se figur 1). Det fylogenetiska tridet beskriver hur nirbesliktad linde-
rodssvinet &r till andra europeiska och asiatiska vildsvins- och tamgrisraser. Lin-

derddssvinet aterfinns i figuren som “LinderodSverige”. Ett afrikanskt vartsvin

anvinds som outgroup.

I det genererade fylogenetiska tradet delar linderddsgrisen gren med flera andra

europeiska och asiatiska grisar och vildsvin. Det innebér att dessa delar en iden-
tisk haplotyp med linderddsgrisen i det lokus som undersokts.
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Figur 1: Fylogenetiskt trid som visualiserar sliktskap mellan flera grisraser och vildsvin
utifrdan det undersokta lokuset av mtDNA. Skapat av studieforfattaren i Phylogeny.fr
(Dereeper et al. 2008).

We hereby acknowledge Sebastien Santini (CNRS/AMU IGS UMR7256) and the PACA
Bioinfo platform for the availability and management of the phylogeny.fr website.
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5. Diskussion

5.1 Prover och sekvensering

Det provmaterial som anvindes i den hér studien insamlades 1 samband med ett
annat projekt med fokus pa linderddssvinet. Majoriteten av dessa var nissvabb-
prover (52 av 64 prover, 6vriga var vavnadsprover). Nidssvabbproverna hade visat
sig ha en tveksam funktionsduglighet under det projektet, men av flera olika an-
ledningar sa var forsok att samla in nya prover i samband med den hir studien
fruktlosa.

Forhoppningen infor den hér studien var att det skulle finnas tillrackligt med
arvsmassa i nassvabbproverna for att mtDNA skulle kunna amplifieras och sek-
venseras. Det vi fann i den hér studien var att ndssvabbproverna var mindre
tillforlitliga an vivnadsproverna for gensekvensering hos grisar; totalt kunde
hélften av de ndssvabbprover som Sanger-sekvenserades ge tolkningsbara sek-
venser, medan samtliga vdvnadsprover gick att anvénda.

I framtida studier dir Sanger-sekvensering av mtDNA hos grisar dr aktuellt bor
dérfor lampligheten av att anvéinda ndssvabbprover dvervigas. Om det inte finns
ndgot annat alternativ &r ndssvabb en snabb och mindre invasiv metod for att
extrahera DNA som kan genomforas av djurdgaren sjilv. Nackdelen dr, precis
som beskrivits tidigare, att ndssvabbprover kan ge mindre tillforlitligt prov-
material n till exempel vdvnadsprover.

5.2 Genetisk diversitet inom rasen

I den hér studien identifierades en enda haplotyp som alla undersdkta prover hade
gemensamt, vilket innebir att det inte finns ndgon genetisk diversitet av pa det hér
lokuset av den mitokondriella kromosomen bland dessa grisar. Det hér resultatet
ndddes efter prover analyserades frdn 18 linderddsgrisar utan ként slidktskap sin-
semellan. Idag finns det 533 registrerade linderddsgrisar, vilket innebér att studien
omfattade drygt 3,4 % av hela populationen. Utifran den hér studien gér det darfor
inte att med sdkerhet konstatera att det inte finns fler haplotyper inom resten av
populationen. Att samtliga av de tre linderddslinjerna fanns representerade i mo-
derslinjen hos minst en av grisarna i studien kan innebéra att den hir haplotypen
bor ha uppkommit innan de djur som idag klassificeras som founders kom till.
Haplotypen bor dérfor forekomma hos en stor andel av hela linderddspopula-
tionen, dven om kompletterande studier kan behdvas for att undersoka forekoms-
ten av mindre vanliga haplotyper.
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De linderddsgrisar som ar genbanksregistrerade kan alla spara sin hirkomst till de
founders som etablerades ar 1992, eftersom genbanksdjuren inte ska korsas med
andra grisraser. Det innebdr att det genetiska material som finns inom rasen idag
har sitt ursprung hos rasens étta grundare, och eftersom mtDNA é&rvs exklusivt
frdn moderdjuret innebér det att det mtDNA som finns 1 populationen bor ha sitt
ursprung hos de fem honliga grundarna. Att samtliga djur delar samma haplotyp
indikerar dérfor att inget nytt moderligt genetiskt material har introducerats till
populationens genpool sedan den gemensamma anmodern som bar pa den hér
haplotypen.

5.3 Genetisk diversitet mellan raser

Fran ar 1992 har Foreningen Landtsvinet som genbanksverksamhet arbetat for att
bevara linderddssvinet som en oforédlad lantras. Ett av kraven for att fa registrera
djur i deras genbank ar att djuren endast far avlas med individer fran den egna
raspopulationen, for att pa sa sitt forhindra inblandning av andra raser. I det fylo-
genetiska trdd som visas i figur 1 har en gemensam haplotyp identifierats mellan
linderddsgrisen och flera andra europeiska och asiatiska grisraser och vildsvin, i
det lokus som undersokts 1 studien. Vilket indikerar att genetiskt material har
overforts mellan dessa grisraser, eller mellan de grisar vars dttlingar skulle kom-
ma att bli dessa raser.

I litteraturen forekommer beskrivningar av att vildsvin korsats in i rasen och vid
olika tillféllen s& har kultingar fran denna avel fatt leva vidare och avla fram egna
ungar. Ddremot har kéllorna till dessa pastaenden hédvdat att det 1 sé fall har varit
vildsvinsgaltar och inte vildsvinssuggor som anvénts i aveln. Det innebir att det
mitokondriella DNA:t hos éttlingarna fran en sadan avel fortfarande ska ha sitt
ursprung hos linderddsgrisen. Att linderddsgrisen har en §verensstimmande hap-
lotyp med flera undersokta vildsvin kan dérfor inte bero pa den typen av avel.
Resultatet indikerar att det skett nagon form av korsningar mellan tamsvin och
vildsvin 1 linderddsgrisarnas slikttrdd, men hur langt tillbaka i tiden som dessa har
skett gar inte att utldsa fran den hér studiens resultat.

I en annan studie diskuterar studieforfattaren hur den genetiska diversiteten av
inhemska grisar har minskat till f61jd av introgression med kommersiella grisar
(Zhang et al. 2016). I deras studie kunde de se att 53,64 % av provtagna inhemska
grisar delade haplotyper med kommersiella grisar. Nivén av introgression skiljer
sig globalt, 1 studien identifieras Kina och sydostra Asien som ett omrade dir
kommersiella och inhemska grisraser hade en hog frekvens av delade haplotyper.
Europeiska, oceaniska och amerikanska grisraser hade generellt en ldgre frekvens
av delade haplotyper, dock sticker bade Tyskland och Storbritannien ut. Av de
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lander som undersokts i studien sa har Tyskland och Storbritannien en mycket
hogre frekvens av delade haplotyper mellan sina inhemska grisraser och de kom-
mersiella grisraserna, vilket tyder pé en betydande introgression mellan dessa.

Bland de grisar som delar haplotyp med linderédsgrisen finns en blandning av
vildsvin, kommersiella och inhemska grisar. Flera av dessa har ett fenotypiskt likt
utseende till linderddsgrisen: nero siciliano fran Italien, bunte bentheimer och
bentheim black pied pig fran Tyskland och den kommersiella grisrasen duroc har
alla fenotypiska egenskaper som pa ndgot sitt paminner om linderddsgrisen. Pre-
cis som med manga andra brokiga grisar i Sverige under 1900-talet sa finns det
luckor i1 avelsdokumentationen, hur linderédsgrisens forfadrar och anmddrar avla-
des ar darfor oklart. Avel av brokiga grisar gjordes i hemlighet mellan aren 1928
och 1987 pé grund av det radande galtbesiktningstvanget. Linderddsgrisen etable-
rades inte som en egen ras forrdn ar 1992, vilket kan indikera att rasen korsades
med andra brokiga grisraser darforinnan.

Att samtliga av grisarna pa samma gren av det fylogenetiska tridet som linde-
rodsgrisen delar en och samma haplotyp indikerar att det nagonstans i historien
bor ha funnits en mitokondriell anmoder som de har gemensamt. Utifrdn den hér
studiens resultat kan dessvirre ingen tidsperiod faststéllas for nér den hédr anmo-
dern bor ha existerat. Men utifran att en stor andel av grisarna pd grenen som har
sitt ursprung i Europa finns det indikationer pa att anmodern ocksa kan spara sitt
ursprung till den europeiska kontinenten.

5.4 Bevarande och framtida forskningsmajligheter

Linderddssvinet dr en genetiskt isolerad grisras 1 den bendmning att rasens gen-
pool endast bestdr av genetiskt material frdn djur ur den egna rasen. I sddana smé
och isolerade populationer ser man generellt en lag genetisk diversitet, vilket
stimmer vél overens med resultatet fran den hér studien. I det lokus som under-
soktes 1 studien hittades ingen genetisk diversitet bland linderddsgrisarna. Resul-
tatet betonar darfor vikten av linderddssvinets bevarandearbete for att sékerstéilla
rasens Overlevnad och genetiska mangfald. De bevarandeinsatser som tillampas 1
dagslédget syftar pé att undvika inavel och 6ka den genetiska diversiteten, bland
annat genom att inte avla nédrbeslédktade grisar och uppmuntra avel av grisar fran
mer sdllsynta sliktlinjer. Genom att f6lja dessa avelsmél kan grisrasens genetiska
arv bevaras.

Framtida forskning pa det mitokondriella DNA:t (mtDNA) hos linderddsgrisen

kan ge ytterligare virdefulla insikter i rasens genetiska historia och bevarande. En
mojlig forskningsinriktning &r att komplettera den har studien med en mer om-
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fattande sekvensering av mtDNA frén en storre provpopulation. Detta skulle
kunna identifiera ifall det eventuellt finns fler haplotyper hos linderddsgrisen som
inte kunde identifieras 1 den hér studien. P4 sé sétt kan en mer detaljerad bild
skapas kring den genetiska diversiteten inom rasen. Dessutom kan jamforande
studier med andra europeiska lantraser och vildsvin bidra till att forsta de evo-
lutionéra relationerna och migrationsmonstren som har format linderddsgrisen.

I den hir studien har fordelar och nackdelar med att studera det mitokondriella
DNA:t diskuterats. En av de storsta kunskapsluckor som uppstér vid undersok-
ningar av den mitokondriella arvsmassan &r att faderlinje inte kan inkluderas.
Precis som tidigare diskuterats sa innebér det att eventuella inkorsningar av
faderdjur fran utanfor raspopulationen inte kommer ga att askadliggora. For att
komplettera en studie pa mitokondriella DNA:t kan det darfor vara onskvért att
analysera Y-kromosomen hos hangrisar ur populationen. Y-kromosomen drvs
nistan klonalt paternellt och majoriteten av kromosomen utsitts inte for nigon
rekombination (Griffiths et al. 2012:51-52), och utgdr dirfor ett komplement till
mtDNA som drvs néstintill klonalt maternellt. Till skillnad frdn mtDNA si fore-
kommer didremot Y-kromosomen exklusivt hos handjuren, vilket begransar hur
stor andel av populationen som kan undersokas. I litteraturen finns beskrivningar
av att vildsvinsgaltar har anvénts 1 aveln innan linderédsgrisen blev en officiell
grisras (Hallander 1998). Om hanliga attlingar till dessa inkorsningar finns kvar sa
bor de ha en annorlunda haplotyp pa Y-kromosomen dn de handjur vars faders-
linje inte kan sparas till vildsvin.
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6. Konklusion

I den hér studien har den genetiska diversiteten i ett lokus av den mitokondriella
kromosomen hos 18 linderddsgrisar undersokts. Diversiteten har undersokts bade
inom den egna rasen och med andra europeiska och asiatiska grisraser och vild-
svin. Ladmpligheten att anvinda néssvabbprover och vivnadsprover for att samla
in funktionsdugligt provmaterial for Sanger-sekvensering av mtDNA har ocksa
undersokts i studien.

I den hér studien var provsvaren fran provmaterial som hade extraherats fran
nissvabbprover mindre tillforlitliga 4n nir provmaterialet hade extraherats fran
vivnadsprover. Drygt 50 % av de nidssvabbprover som Sanger-sekvenserades gav
fullgoda sekvenser, medan samtliga vivnadsprover kunde ge kompletta sekven-
ser. For att sikerstilla att det insamlade provmaterialet kan ge tillforlitliga resultat
bor dérfor framtida studier anvédnda sig av lampligare provtagningsmetoder dn
nissvabbprover, t.ex. vidvnadsprover och blodprover, nér det 4r mojligt.

Pé det lokus av mtDNA som undersoktes hittades en haplotyp som samtliga stu-
derade linderddsgrisar hade gemensamt, vilket innebér att det inte fanns ndgon
genetisk diversitet i den hér regionen. Samtliga av de tre linderddslinjerna repre-
senterades 1 studien i form av minst en gris vars moderslinje som kunde sparas till
en founder fran varje linje. Den gemensamma haplotypen indikerar darfor att de
tre linjerna har sitt ursprung hos ett gemensamt modersdjur.

Linderddsgrisens haplotyp aterfanns hos framforallt andra europeiska grisraser
och vildsvin, men dven hos nagra enstaka asiatiska sadana. Det indikerar ett
historiskt byte av genetiskt material mellan dessa raser eller deras foregéngare.
Utifrdn hur manga av grisarna med gemensam haplotyp som kommer ifrén
Europa finns det indikationer pé att anmodern till den hér haplotypen ocksé kan
spdra sitt ursprung till den europeiska kontinenten, men den hér studien kan inte
besvara nir den hir anmodern bor ha existerat.
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Popularvetenskaplig sammanfattning

Linderddsgrisen dr Sveriges enda kvarvarande oférddlade lantras. En lantras &r en
ras som forekommit i ett land eller en geografisk region under en lang tid och
anses darfor inneha ett visst kulturellt vérde, vilket kan jamforas med kommer-
siella raser som anvénds 1 stor utstrackning pa flera olika platser. Att rasen ar
oforddlad innebér att man aktivt undvikit att blanda rasen med andra raser av
samma art, for att pd s sétt bevara rasen sa renrasig som majligt. Att linderdds-
grisen dr Sveriges enda sddana gor den véldigt unik, bade ur en kulturell synpunkt
och genetiskt.

Fordelen med att endast avla inom den egna rasen r att rasens unika genetik kan
bevaras, men eftersom genpoolen blir mer begrinsad sa kommer diversiteten 1
genetiken att sjunka. En l4gre genetisk diversitet innebdr en 6kad risk for acku-
mulation av gener som kan ge upphov till sjukdom och andra negativa utfall. Det
ar darfor viktigt att den hér typen av avel utfors i kontrollerade former dir djur
kan avlas med fokus pé att bevara den genetiska diversiteten. Mélet med den hér
studien var dérfor att undersoka den genetiska diversiteten hos linderodsgrisen.

Varje levande griscell har en organelltyp som heter mitokondrie, den dr frimst
kénd for sin roll i cellens &mnesomséttning. I den hir organellen finns kromoso-
mer som innehéller mitokondriellt DNA (mtDNA). I den hér studien har under-
sOktes en region av mtDNA hos 18 olika grisar. Det finns flera anledningar till att
mtDNA valdes istillet for att undersdka en region av det DNA som finns i cell-
kérnan. Varje griscell innehéller manga mitokondrier, och varje mitokondrie inne-
héller manga kromosomer med mtDNA, det innebér att mindre provmaterial be-
hovs for att undersoka mtDNA dn genomiskt DNA. mtDNA har ocksé en fordel 1
att mitokondrien nedirvs till ungarna som en klon av moderdjurets mitokondrie,
till skillnad frén det genomiska DNA:t som nedirvs som en rekombination av
DNA frdn moder- och faderdjuret. Det innebér att moderslinjer och sliktskap ar
lattare att folja hos mtDNA.

For att fa ett sd bra métt pd genetisk diversitet sd bor den region av DNA som
undersoks helst vara en region dir frekvensen av mutationer dr hog. Pa den mito-
kondriella kromosomen finns en D-loop som anvinds frekvent i denna typ av
studie for att den har en hog mutationsfrekvens. Det har den bland annat for att
den regionen av kromosomen inte dr kodande, mutationer pa den hér platsen
kommer dérfor inte ha ndgon paverkan pd mitokondriens, cellens eller grisens
vialmaende. Darfor kan dessa mutationer ansamlas och spridas vidare till nésta
generation 1 hog grad.
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Linderddsgrisen kan delas in i tre olika linjer utifran varifrdn dess atta grundare
hittades: S6rmlands-, Hallands- och Skénelinjen. Det fanns minst en gris med
moderslinje som kunde spéras till vardera av linjerna. I den hér studien under-
sOktes mtDNA fran totalt 18 prover. I det omrade av den mitokondriella kromo-
somen som undersoktes sa hittades endast en enda genuppséttning som alla stu-
diens grisar bar pd. Det innebér att de tre linjerna bor ha en gemensam anmoder
langre bak i tiden, som de kan ha fétt den har genuppsittningen ifrén.

Studien avsljar alltsa att linderddsgrisen har en lag genetisk diversitet inom
rasen, vilket kan bero pé den begrédnsade grundpopulationen (atta djur identi-
fierades som grundare till rasen) och historisk inavel. Det fylogenetiska tradet
som skapats i studien indikerar att linderddsgrisen kan vara genetiskt samman-
lankad till andra europeiska och asiatiska grisraser genom en gemensam anmoder.

Framtida forskning bor fokusera pé att utforska ytterligare genetiska studier for att
identifiera fler haplotyper inom populationen och dérmed fa en mer omfattande
bild av rasens genpool. Detta kan anvindas for att komplettera bevarandearbetet
och sdkerstélla att linderodsgrisen fortsitter att vara en vardefull genetisk resurs
for framtida generationer.
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Bilaga 1

Accessionsnummer, ras och ursprungsplats for de djur som anvénds for att

konstruera det fylogenetiska tridet i figur 1.

Accessionsnummer Ras Plats
MK344650.1 Vildsvin Europa
ABO015094 Vildsvin Italien
AF276936 Berkshire Europa
AF535161 Tamsvin Finland
AF535162 Tamsvin Finland
AJ002189 Slaktsvin Sverige
AY337045.1 Duroc

AY463064 Angeln Saddleback Tyskland
AY463065 Bentheim Black Pied Tyskland
AY463067 Tysk lantras Tyskland
AY463068 Gottingen minipig Tyskland
AY463069 Landrace Tyskland
AY463070 Large white Tyskland
AY463071 Red Angel Saddleback Tyskland
AY574045.1 Berkshire

AY574046.1 Hampshire

AYS574047.1 Vildsvin Sydkorea
CP071572.1 Nero Siciliano Italien
D42180 Tamsvin Tyskland
EU333163.1 Vildsvin Kina: Nordost
HQ318520.1 Gris Papua New Guinea
KC469587.1 Pietrain Kina
KF569218.1 DLY Kina
KJ737419.1 Huai Kina
KX982629.1 Vildsvin Ryssland
KX982645.1 Vildsvin Vietnam
Linderod Linderod Sverige
MH603005.1 Fengjing Kina
MK290991.1 Vildsvin2 Europa
MT199605.1 Yimenghei pig Kina
MW842565.1 Tamsvin Polen

NC 008830 Vartsvin (outgroup)

OMO069301.1 Mali Indien
0Y997226.1 Norwegian landrace Norge
PP763918.1 Agonda Goan Indien: Goa
PP763926.1 Doom Indien: Assam
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Bilaga 2

Den haplotyp som identifierades hos samtliga linderddsgrisar i det lokus av
mtDNA som undersoktes 1 studien.

CCAAAAACAAAGCAGAGTGTACAAATACAATAAGCCTAACTTACACT
AAACAACATTTAACAACACAAACCACCATATCTTATAAAACACTTACT
TAAATACGTGCTACGAAAGCAGGCACCTACCCCCCTAGATTTTTACGC
CAATCTACCATAAATAAATTTAAAATTACAACACAATAACCTCCCAAA
ATATAAGCACCTATTTAAGTATACGCCCACAATCTGAATATAGCTTAT
AGTTAATGTAGCTTAAATTATCAAAGCAAGGCACTGAAAATGCCTAGA
TGAGCCTCACAGCTCCATAAACACACAGGTTTGGTCCTGGCCTTTCTAT
TAATTCTTAATAAAATTACACATGCAAGTATCCGCGCCCCGGTGAGAA
TGCCCTCCAGATCTTAAAGATCAAAAGGAGCAGGTATCAAGCACACCT
ATAACGGTAGCTCATAACG
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Bilaga 3

Data fran de linder6dsgrisar som anvéindes i den héar studien.

Gris-nr Typ av provmaterial Lyckad sekvensering/amplifiering? Ort Moderslinje Kon SK (Skdne) SO (Sédermanland) HA (Halland)
SSC001** Nassvabb Nej Sosdala*** N/A female
SSC002* Nassvabb Nej Sosdala*** N/A male
SSC003* Nassvabb Nej Klippan N/A male
SSC004+ Nassvabb Nej Bjarred N/A female
S5C007 Nassvabb la Molkom N/A female
5SC009 Nassvabb Nej Bjarred Skanes Djurparks Jenny (Founder Skane) female 77,25 13,25 9.5
SSC011 Nassvabb Ja Ballingslév N/A male
S5C017 Nassvabb Ja Alingsés N/A male
S5C019 Nassvabb Nej Vederslov Skanes Djurparks Jenny (Founder Sk&ne) male 78,25 11,25 10,5
SSC020 Nassvabb Ja Bj gerxE N/A female
S$SC021 Nassvabb Ja Bjorklinge***=* N/A male
S§8C023 Nassvabb Nej Grisslehamn N/A male 80,25 11 8,75
$SC026 Nassvabb la Uppsala N/A female
5SC029 Nassvabb Nej Satila Skénes Djurparks Jenny (Founder Skéne) female
SSC043 Nassvabb Nej Kristianstad N/A male
SSC053** Vavnadsprov Ja Horby Skanes Djurparks Jenny (Founder Skane) N/A 83,5 10 6,5
55C054== Vavnadsprov Ja Vollsja Skanes Djurparks Jenny (Founder Skane) N/A 815 9,5 9
SSC055+~ Vavnadsprov Ja Sosdala Skanes Djurparks Jenny (Founder Skéne) N/A 77 11,875 11,125
SSC056 Vavnadsprov Ja Sosdala Skanes Djurparks Jenny (Founder Skéne) N/A 835 11 55
SSC057 Vavnadsprov Ja Sosdala Skanes Djurparks Jenny (Founder Skdne) male 81,25 8 10,75
SSC058 Vavnadsprov Ja Njurunda V&tos Soellen (Founder Sarmland) N/A 81 12 7
SSC059 Vavnadsprov Ja Uppsala Vatos Soellen (Founder Sormland) N/A 79 12 9
SSC060 Vavnadsprov Ja N/A Skénes Djurparks Jenny (Founder Skane) female 78,875 12,75 8,375
SSC061 Vavnadsprov la N/A Vitds Soellen (Founder Sérmland) female 78 13,875 8,125
SSC062 Vavnadsprov Ja Klippan Skanes Djurparks Jenny (Founder Skane) N/A 85,125 7,875 7
SSC063 Vavnadsprov Ja Krylbo Edenbergas Lilly (Founder Halland) N/A 80,375 9,625 10
SSC064 Vavnadsprov Ja Urshult Skanes Djurparks Jenny (Founder Skéne) N/A 80,625 9,625 9,75
* = Sekvenserad enligt metod 4.1 *** = samma gard, ej beslaktade
=+ = Sekvenserad enligt bade metod 4.1. och 4.2, ==*= = samma gard, oklart slaktskap
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Publicering och arkivering

Godkinda sjilvstiandiga arbeten (examensarbeten) vid SLU publiceras
elektroniskt. Som student dger du upphovsritten till ditt arbete och behdver
godkinna publiceringen. Om du kryssar 1 JA, sa kommer fulltexten (pdf-filen)
och metadata bli synliga och sokbara pa internet. Om du kryssar i NEJ, kommer
endast metadata och sammanfattning bli synliga och s6kbara. Aven om du inte
publicerar fulltexten kommer den arkiveras digitalt. Om fler dn en person har
skrivit arbetet géller krysset for samtliga forfattare. Du hittar en lénk till SLU:s
publiceringsavtal pa den hér sidan:

e https://libanswers.slu.se/sv/faq/228316

JA, jag ger hirmed min/vér tillatelse till att foreliggande arbete publiceras
enligt SLU:s avtal om &verlételse av ritt att publicera verk.

[ NEJ, jag ger inte min/var tillatelse att publicera fulltexten av foreliggande
arbete. Arbetet laddas dock upp for arkivering och metadata och sammanfattning
blir synliga och sokbara.
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