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Sammanfattning

I detta kandidatarbete har det undersdkts vilka gener och deras mutationer som styr farguttrycket
av brun ull hos svenska farraser. De raser som undersoktes var ryafar, finullsfar, virmlandsfar och
klovsjofar. Antal besdttningar av raserna i Sverige &r relativt fa och de involveras i olika grad i
bevarandearbete for att bibehélla och utveckla rasernas egenskaper. Okad genetisk variation ir ett
satt att forbattra farraserna. For att undersoka vilka gener som styr pélsfargen undersoktes
blodprov som redan samlats in fran de utvalda farraserna, vilka sedan analyserades med hjilp av
multi-species SNP-chip. De ndmnda raserna valdes ut baserat pa deras forekommande bruna ull.
Genotyper fran de tidigare kénda generna kopplade till farg, Tyrosinase Related Protein 1
(TYRPI) och Melanocortin 1 Receptor (MCIR), undersoktes sedan i Excel. Genen Agouti
Signaling Protein (ASIP) har ocksa visats vara kopplad till pélsfarg, men har inte undersokts i
detta arbete da data fran SNP—chipet inte var anvéndbar. Resultatet fran studien visade att
mutationen rs402624085 1 TYRP1 har stor koppling till fenotypen brun hos vissa raser och endast
viss variation i genotyperna fanns i mutationen rs1085637427. Allelfrekvensen for T var 1 hos de
bruna ryaféaren och klovsjofaren, medan finullsfaren och virmlandsfaren hade mer varierande
frekvens. Med denna studies resultat, samt ytterligare kunskap inom omradet kan det leda till

forbéattrad korsningsavel och 6kad genetisk variation inom svenska lantraser.

Nyckelord: Genetisk variation, ryafér, finullsfar, virmlandsfér, kl6vsjofar, pélsfarg, nedarvning,
genetik, korsningsavel

Abstract

This bachelor’s thesis investigated which genes och their mutations control colour expression of
brown wool in Swedish sheep breeds. The breeds studied were ryaféar, finullsfar, virmlandsfar and
klovsjofar. The number of herds of these breeds in Sweden is relatively low, and they are involved
in varying degrees in conservation projects aimed at preserving and developing the breeds
characteristics. Increased genetic variation is one way to improve sheep breeds. To investigate
which genes control wool colour, blood samples that were already collected from the selected
breeds, were studied and subsequently analysed using a multi-species SNP-chip. The mentioned
breeds were chosen based on their occurrence of brown wool. Genotypes from the previously
known colour-related genes, Tyrosinase Related Protein 1 (TYRPI) and Melanocortin 1 Receptor
(MCIR), were examined in Excel. The gene Agouti Signaling Protein (ASIP) has also been shown
to be associated with wool colour, but it was not investigated in this study because the data from
the SNP-chip were not usable. The results of the study showed that the mutation rs402624085 in
TYRP] is strongly associated with the brown phenotype in some breeds, and only limited variation
in genotypes was found in the mutation rs1085637427. The allele frequency for T was 1 in the
brown ryafar and klovsjofar, while finullsfar and virmlandsfar showed more variable frequencies.
With the results of this study, together with further knowledge in this field, this may lead to
improved crossbreeding and increased genetic variation within Swedish native breeds.

Keywords: Genetic variation, ryafar, finullsfar, varmlandsfar, klovsjofar, wool colour, inheritance,
genetics, crossbreeding
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1. Introduktion

Pélsfargen hos far har tidigare spelat stor roll for 6verlevnad i det naturliga
habitatet, ddr morkare pigment och tjockare ull har bidragit till en battre chans att
Overleva kargt klimat. Inom lantbruket ar det diremot mer ekonomiskt eftertraktat
med vit farg pa ullen (Koseniuk et al. 2018). Det kunde bland annat bero pa att vit
ull &r lattare att farga vid tillverkning av garn och andra textilier. Under senare
delen av 1900-talet var det dven vanligt att pigmenterade far avlivades for att
endast ha vit ull kvar (Adalsteinsson 1983). Féarens farg har dven historiskt
anvénts for att kunna sérskilja raser mellan varandra och det var dven anvandbart
att kunna skilja raser efter deras produktionsegenskaper.

Ryaféret dr en svensk lantras med ldng, hogkvalitativ och slitstark ull (Svenska
Féravelsforbundet 2023). Registrerat i Svenska Faravelsforbundet (2026a) var
fordelningen pa ryatackor i Sverige 65% vita, jimfort med 15% svarta och 20%
bruna. Finullsfiret dr en annan svensk lantras med en hogkvalitativ ull som ar
anvindbar vid framstéllning av textilier och som adr mjuk mot huden. Fordelning
av finullsfarstackor var 68% vita, 21% svarta och 11% bruna (Svenska
Faravelsforbundet 2026a). Ytterligare tva raser som ingar i denna studie ar
klovsjofar och varmlandsfar som bada hiarstammar fran allmogefar. Klovsjofar
definierades som egen ras under tidigt 2000-tal (Foreningen Svenska Allmogefar
u.d.a). Dir varmlandsfaren definierades som egen ras redan under 1970-tal frén en
by i norra Varmland (Foreningen Svenska Allmogefar u.a.b). Dessa raser ar
samtliga intressanta att studera for sin sporadiskt forekommande bruna ull.
Tidigare studier pd ryafér har visat att far med vit péls har visat en annan sorts
populationsstruktur jamfort med ovriga farger. For att undvika att far med vit pals
definieras som egen ras kan det krdvas korsningsavel mellan de olika fargerna,
trots att ovilja att korsa kan finnas hos lantbrukare. Genetiskt sett dr den vita
fargen dominant dver svart och brun, men svart kan uttryckas som dominant 1
andra locus. Brun férg ddremot &r alltid recessiv och har enligt tidigare forskning
koppling till mutationer i genen Tyrosinase Related Protein I (TYRPI) (Renieri et
al. 2008).

Syftet med detta kandidatarbete var att analysera SNP-data frin ryafér, finullsfar,
klovsjotar och virmlandsfar med vit, svart och brun palsfarg. Det forvéntades visa
de tidigare kénda generna, Melanocortin 1 Receptor (MCIR), Agouti Signaling
Protein (ASIP) och TYRP1, och hur deras mutationer styr det fenotypiska
uttrycket. Ovriga skillnader mellan marké&rerna for de olika pilsfirgerna vit, svart
och brun studerades. For den framtida aveln hos svenska farraser kan forstaelsen
for den bruna fargens nedidrvning 6ka genetisk variation, samt 6ka mojligheterna
for riktad korsningsavel utan att forstora det onskade farguttrycket, vit.



2. Bakgrund

2.1 Farproduktion i Sverige

Fér (Ovis aries) ér en liten idisslare som finns i flertalet raser med olika
egenskaper och anvénds i stor del 1 Sverige for att hélla betesmarker 6ppna, i
samband med kott-, mjolk- eller ullproduktion. Far &r ett djur som kan tillgodo
gora sig effektivt pa bete oavsett produktionstyp och det hjélper till att gynna den
biologiska mangfalden (Glimskér et al. 2023).

I Sverige finns det ungefdr 15 lantraser kvar som framst avlas for att bevaras, men
som dven ingar som korsningar i produktionen (Svenska Faravelsforbundet
2026b). Utover dessa finns det lika manga utldndska raser som bland annat
kinnetecknas av kraftigare muskeltillvaxt, god fertilitet eller ull av
merinokaraktér (Svenska Féaravelsforbundet 2026b). Ryafar, finullsfar och
viarmlandsfar dr tre exempel pd svenska lantraser som finns frimst i fargerna vit,
svart och brun och har en utmérkande mjuk ull. K16vsj6tar forekommer frimst i
fargerna vit och svart och har vanligtvis tickning i ansiktet. Det har dock visats att
dven vissa individer av denna ras kan bli bruna. Populationerna ar forhallandevis
sma och darfor relevanta att studera vidare for utvecklingen av dem.

2.2 Rasegenskaper

Gemensamt mellan de studerade raserna dr deras mjuka och téliga ullegenskaper.
Ryaféret har karaktaristisk ull p& minst 15 cm vid 120 dagars &lder och vagigheten
i ullstapeln ligger runt 0-2 vagor per 5 cm. Det innebér en relativt rak ull
(Svenska Féravelsforbundet 2023b). Detta kan jimforas med en mer populér
firras 1 Sverige, Gotlandsfaret, som har en tydligt krullig ull p& 10-15 mm stora
lockar som ar jamnt fordelade 6ver hela kroppen (Gotlandsfarsféreningen 2009).
Tidigare har stor del av aveln av ryafér skett mellan individer med samma féarger
for att undvika inslag av flackar eller prickar, som kan uppsté vid korsning av vita
och pigmenterade djur (Foreningen ryafaret 2023).

Finullsfarens ull delas in 1 tva grupper efter kvalitet. Finull, kallad smékrusig, och
gobeldngull, dven kallad storkrusig (Svenska Féaravelsforbundet 2023a). Ullen &r
generellt kortare &n hos ryafar samt har titare vdgor i ullstapeln. Férdelen med
finullsfér, férutom en hogkvalitativ ull, dr att de producerar mycket mjolk och har
god fertilitet. Det gor att rasen blir mer ekonomiskt eftertraktad, eftersom den har
fler anvindningsomriden inom den svenska produktionen.



Kl6vsjofar och virmlandsfar dr bada raser med ursprung fran allmogefar och har
ullegenskaper som paminner om ryafaret och finullsfaret. KIovsjofar har en ryaull
som dr slitstark och mjuk, som fungerar bist till att tova och spinna (Féreningen
Svenska Allmogefar u.a.a). Likt ryafaret blir ullen vildigt lang och relativt rak.
Vérmlandsfar har en ndgot mer varierande ullkvalitet, ddr vanligast
forekommande dr gobeldngull och ryaull (Féreningen Svenska Allmogefar u.a.b).

2.3 Bevarandearbete

Under tidigt 1900-tal fanns endast enstaka grupper kvar av ryaféret i delar av
Dalarna (Svenska Faravelsforbundet 2023b). Det berodde delvis pa att
industrialiseringen bidrog till att andra farraser tog 6ver marknaden och
anvandningsomraden for ryaférets ull forsvann (Foéreningen Ryafaret 2025). Det
kan dven ha berott pd svarigheter att hantera farullen och att raser med flera
anvandningsomraden, sa som mjolk och kott foredrogs (Holman & Malau-Aduli
2012). Idag 4r situationen fortsatt densamma géillande ullens daliga lonsamhet och
svara hantering vilket forklarar varfor marknaden &r fortsatt liten.

I boken ”Svenska lantraser”, skriven av Hallander (1989), star det beskrivet hur
intresset aterkom under forsta varldskriget nér aldrade mattor fran ryafar
imponerade med sin lyster och kvalitet. Det ledde till spridning av intresset och
sokande efter kvarvarande individer inom rasen. Idag finns 40 besittningar i
Sverige, men rasen klassas som utrotningshotad (Svenska Faravelsforbundet
2026b). Som ytterligare jimforelse och for att fortydliga storleken pé ryafarets
population, finns det 415 beséttningar av gotlandsfér 1 Sverige (Svenska
Féravelsforbundet 2026b). For att 6ka storleken pa populationen av ryafér, samt
andra lantraser 1 Sverige, krivs ett bevarande- och avelsarbete som gynnar
rasernas ullegenskaper, ger en 0kad tillvixt, upprétthaller god fertilitet och
samtidigt bidrar till genetisk utveckling och variation. Det skulle dven ge
mojligheten till farre far av importerade utldndska raser, som gynnar bade
miljomaissig och ekonomisk hallbarhet.

2.4 Genetisk variation och nedarvning

I en population av individer finns det ett visst antal gener och alleler som styr
bade genotyper och fenotyper. En gen fungerar som ett recept for de proteiner
som bygger upp kroppen och dess funktioner, medan alleler dr varianter av en gen
som drvs fran bida fordldradjuren. Ett storre antal olika alleler vid en specifik
plats pa kromosomen innebér en storre genetisk variation (20.9.1: Genetic
Variation 2021). Mutationer och slumpmaissigt urval styr variationen hos alleler.



En liten population har en mindre uppséttning av mdjliga kombinationer av alleler
vilket riskerar att forsdmra variationen. Uppstar det en skillnad i bara ett av alla
baspar i DNA mellan olika individer, kallas det f6r enkelnukleotidpolymorfismer,
som pa engelska forkortas SNP (Genteknikndmnden u.d.). SNP kan undersokas
genom sekvensering av DNA eller genom metoder som genotypar endast
specifika SNP och det kan ge mycket genetisk information med hog sékerhet
(Torkamaneh et al. 2016).

I dagens avelsarbete kan vissa allelkombinationer vara fordelaktiga for
produktionen, vilket innebér att endast dessa individer avlas vidare pa och tillats
fa avkommor. Detta dr dock problematiskt da denna typ av avel kan riskera att
forsamra den genetiska variationen. I en studie av Kijas et al. (2009) studerades
genetisk variation och DNA hos farraser 6ver hela virlden. Dér anvénds
mikrosateliter for att uppskatta den genetiska variationen hos far och jamforelser
gjordes frimst mellan europeiska, sydliga och nordliga raser, samt raser fran
Mellanostern. Studien visade att far geografiskt langre ifran platsen for
domesticering hade mindre genetisk variation (Kijas et al. 2009).

Produktionen och avelsarbetet for far har under en léngre tid prioriterat individer
med vit ull enligt Koseniuk et al. (2018), men detta har visats sig problematiskt
for den genetiska variationen. Med en djupare forstaelse for nedérvningen av farg
skulle pigmenterade individer kunna paras med vita, utan att forstora farguttrycket
och samtidigt bidra till en storre genetisk variation. Nedirvningen av farg hos
daggdjur ar komplext och ett pagadende forskningsomrade och hittills har det
visats att olika farger styrs av mutationer 1 olika gener (Renieri et al. 2008). Svart
farg kan vara bade recessiv och dominant beroende pa vilket locus som undersoks
och har visat sig vara recessiv vid ASIP och dominant vid MCIR (Renieri et al.
2008). Brun farg ar 1 stéllet ett uttryck av en recessiv allel vid TYRPI-locuset
enligt Renieri et al. (2008), men trots att flera studier visat att mutationer i 7YRP/
paverkar brun farg, bland annat av Paris et al. (2019), sé kravs det ytterligare
studier for att forsta genens paverkan vid nedirvning av farg (Rochus et al. 2019).
Forutom mutationer i 7YRPI krdvs det anlag for svart farg vid andra locus for att
brun farg ska vara mojlig. Det innebér att vita far med mutationer vid detta locus
anda inte kan bli bruna (Gratten et al. 2007).

Tidigare studier har visat att det & TYRPI pa kromosom 2 som dr kopplat till den
bruna fargen hos manga daggdjur, medan farguttryck vid ASIP och MCIR ér
kopplat till andra kromosomer (Gratten et al. 2007). De kdnda mutationerna for
den bruna férgen 1 TYRP1 som undersoks 1 detta kandidatarbete ar rs402624085
och rs1085637427 (Search results - OMIA - Online Mendelian Inheritance in
Animals u.a.).
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3. Material och metod

3.1 Insamling av prover

Prover anvéndes fran 80 far varav; 17 ryafar fran 5 olika besittningar, 35
finullsfér fran 7 beséttningar, 15 varmlandsfar fran 2 besittningar och 13
klovsjotar fran 5 beséttningar. De flesta var blodprov som togs under 2013-2014
for tidigare projekt och vissa prover togs senare genom nossvabb. Proverna togs
fran djuren pé gérden, fran totalt 19 besittningar i Sverige och det var majoriteten
tackor med nagra enstaka baggar frin varje ras. Proverna har hanterats 1
Husdjursgenetiska laboratoriet pd SLU, genom multi-species SNP-chip, dir 96
prover kunde kdras samtidigt fran olika djur.

Denna studie grundas i litteratur kring problemet med genetiska variation och
ullfarg samt tidigare utforda projekt i Sverige och utomlands. Den erhallna SNP-
datan analyserades i1 Excel och syftet var att hitta skillnader mellan olika gener
och mutationer mellan de olika fargerna vit, svart och brun. Litteraturen soktes
framst 1 databaserna Web of Science, Scopus och PubMed, men dven direkta
sokningar 1 ScienceDirect gjordes, samt viss anvindning av Al-sokmetoden Asta
allen. Bocker och hemsidor som presenterade de specifika raserna anvandes ocksa
som grund, tillsammans med originalkillor fran tidigare projekt inom omradet.

3.2 Multi-species SNP-chip

For att ta fram relevant data kring genotypen bakom den bruna pilsfargen
anvindes metoden multi-species SNP-chip som kunde identifiera SNP-markdorer
fran flera djurslag samtidigt. SNP-chipet var av sorten Axiom som kunde
genotypa markorerna for far utan att begriansa de andra djurslagen som
genotypades samtidigt. Detta genomfordes i SLU:s laboratorium med maskinen
GeneTitan, dir genotypningen skedde automatiskt och hands-free. GeneTitan
kombinerades av en hybridiseringsugn, en avancerad avbildningsapparat och en
fluidikprocess for att f& fram SNP-data. Multi-species chipet var framtaget av
husdjursgenetiska laboratoriet och nagra av SLU:s forskare. SNP-markorerna pé
chipet visade de redan kdnda mutationerna for olika egenskaper, vilka valdes ut
frén databasen OMIA.
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3.3 Dataanalys

Utvald SNP-data samlades och jaimfordes manuellt i Excel med de fenotyper faren
hade. Eftersom flera djurslag kérdes samtidigt pA SNP-chipet valdes endast den
data som kom frén far. Dérefter gjordes en ytterligare avgriansning dir endast data
fran de fyra raser med forekommande brun pélsfarg analyserades, samt endast de
markorer som ligger 1 gener som paverkar pélsfiarg och som var anpassade for
SNP-chipet. SNP-data visade TYRPI-genen och de forekommande allelerna i tvd
kdnda mutationer och 1 MCIR-genen. Det visade vilken kromosom de befann sig
pé och dven individuella nummer for varje djur. En generell allelfrekvens for alla
raser, dven de som senare avgransades fanns i SNP-data, samt ytterligare
information som inte var relevant for detta kandidatarbete.

Jamforelser gjordes med hjilp av databasen OMIA, dér tidigare mutationer hittade

1 generna kunde kopplas till detta resultat och tabeller 6ver resultatet
sammanstdlldes i Excel och allelfrekvenser berdknades.
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4. Resultat

Det fanns data fran andra farraser pd SNP-chipet, men dessa anvéndes inte i detta
kandidatarbete eftersom de inte hade forekommande brun ullfarg. Det var endast
ryafar, finullsfar, virmlandsfr och klovsjofar som analyserades. Genen ASIP togs
bort, da det inte erhdlls ett anvéndbart resultat fran SNP-chipet. Allelfrekvensen
for T hos enbart de bruna ryafaren var 1, for de bruna finullsfaren var den 0,58,
for de bruna virmlandsfaren var den 0,57 och for de bruna klovsjéfaren var
frekvensen 1. I nedanstaende tabeller beskrivs mutationen rs402624085 som “mut
1’ och mutationen rs1085637427 som “mut 2”. Bokstdverna B, S, V, G 1
tabellerna star for firgerna brun, svart, vit och gra. Allelfrekvensen for samtliga
raser och farger presenteras 1 slutet.

I mut 1 var alla fyra bruna ryafar homozygot for T/T och tvéa vita ryafar var
heterozygot for T. De svarta ryafiren visade pa samma genotyper i bdde TYRP1
och MCIR, samt resterande fem av de vita faren, se Tabell 1.

Tabell 1. Genotyper for TYRPI1 (mut 1 och mut 2) och for MCIR (omia_229) hos ryafdr,
samt tillhorande fenotyper och individnummer. Fenotyperna dr sorterade alfabetiskt och
med egen fdrg.

Ryafar T/T C/C /T B OAR444
Ryafar T/T C/C /T B OAR447
Ryafar T/T C/C /T B OAR448
Ryafar T/T C/C /T B OAR449
Ryafar G/G C/C T/T S OAR1005
Ryafar G/G C/C T/T S OAR371
Ryafar G/G C/C T/T S OAR376
Ryafar G/G C/C T/T S OAR380
Ryafar G/G C/C /T S OAR381
Ryafar G/G C/C T/T S OAR383
Ryafar G/G C/C /T V OAR1012
Ryafar G/G C/C /T V OAR1013
Ryafar T/G C/C /T V OAR626
Ryafar G/G C/C /T V OAR628
Ryafar G/G C/C /T V OAR629
Ryafar T/G C/C /T V OAR630
Ryafar G/G C/C /T V OAR631
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Av finullsfaren var ingen med vit pélsfarg heterozygot for T i mut 1, men tre av
de svarta var det. De bruna finullsfaren hade spridda genotyper, dir hilften var
homozygot T/T i mut 1 och tva var homozygot T/T i mut 2. Aven en brun visade
heterozygot T/G i mut 1 med T/C i mut 2, se Tabell 2.

Tabell 2. Genotyper for TYRP1 (mut 1 och mut 2) och for MCIR (omia_229) hos
finullsfdar, samt tillhorande fenotyper och individnummer. Fenotyperna dr sorterade
alfabetiskt och med egen firg.

Finullsfar /T C/C AT B OAR483
Finullsfar /T C/C AT B OAR521
Finullsfar /T C/C AT B OAR526
Finullsfar G/G /T AT B OAR527
Finullsfar G/G /T AT B OAR539
Finullsfar T/G T/C T/T B OAR540
Finullsfar G/G C/C T/T S OAR501
Finullsfar G/G T/C AT S OAR505
Finullsfar T/G C/C A/T S OAR507
Finullsfar T/G Cc/C T S OAR509
Finullsfar G/G C/C A/T S OAR510
Finullsfar G/G T/C AT S OAR511
Finullsfar T/G C/C A/T S OAR512
Finullsfar G/G T/C AT S OAR513
Finullsfar G/G C/C A/T S OAR614
Finullsfar G/G T/C AT S OAR515
Finullsfar G/G C/C T/T S OAR516
Finullsfar G/G C/C - S OAR517
Finullsfar G/G C/C A/T S OAR523
Finullsfar G/G C/C AT S OAR525
Finullsfar G/G C/C AT S OAR535
Finullsfar G/G C/C AT S OAR538
Finullsfar G/G C/C T/T Vv OAR498
Finullsfar G/G C/C T/T Vv OAR499
Finullsfar G/G C/C T/T Vv 0OAR502
Finullsfar G/G C/C T/T Vv OAR519
Finullsfar G/G C/C T/T Vv 0OAR522
Finullsfar G/G C/C T/T Vv OAR531
Finullsfar G/G C/C T/T Vv OAR532
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De bruna viarmlandsfaren varierade i genotyper. I mut 1 var tre av dem
homozygot for T, tva var heterozygot for T med T/C i mut 2 och en var
homozygot for T i mut 2 endast. Ett brunt far hade inget forekommande T i
TYRPI alls. Tvé av faren var gra och dessa var heterozygot for T i mut 1. De
svarta var heterozygot for T 1 ndgon av mutationerna och ett far hade vit palsfarg
och var heterozygot for T i mut 2, se Tabell 3.

Tabell 3. Genotyper for TYRP1 (mut 1 och mut 2) och for MCIR (omia_229) hos
vdarmlandsfar, samt tillhérande fenotyper och individnummer. Fenotyperna dr sorterade
alfabetiskt och med egen firg.

Varmlandsfar | T/G T/C T B OAR583
Varmlandsfar T/T C/C /T B OAR589
Varmlandsfar | T/G T/C T B OAR591
Varmlandsfar /T C/C /T B OAR592
Varmlandsfar T C/C T B OAR595
Varmlandsfar | G/G C/C /T B ljus OAR590
Varmlandsfar | G/G T T B ljus + blas OAR582
Varmlandsfar | T/G C/C T G OAR572
Varmlandsfar | T/G C/C T G OAR584
Varmlandsfar | G/G T/C T S OAR588
Varmlandsfar | T/G C/C T S OAR593
Varmlandsfar | T/G C/C /T S +tarflackar OAR577
Varmlandsfar | T/G C/C T S + tarflackar OAR574
Varmlandsfar T/G c/C T S +vitnos OAR581
Varmlandsfar | G/G T/C T Vv OAR569
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Av klovsjofaren var de bruna individerna homozygot for T i mut 1. Fem av de
svarta faren hade inget forekommande T och de resterande tre var heterozygot for
T imut 1. En vit var heterozygot for T i mut 1 och resterande hade inget
féorekommande, se Tabell 4.

Tabell 4. Genotyper for TYRP1 (mut 1 och mut 2) och for MCIR (omia_229) hos
klovsjofar, samt tillhérande fenotyper och individnummer. Fenotyperna dr sorterade
alfabetiskt och med egen firg.

Klovsjofar T/T C/C T/T B + blas OAR608
Klovsjofar T/T C/C /T Bc + blas OAR603
Klovsjofar G/G C/C T/T S +blas OAR596
Klovsjofar T/G C/C T/T S +blas OAR599
Klovsjofar G/G C/C T/T S +blas OAR600
Klovsjofar T/G C/C T/T S +blas OAR601
Klovsjofar G/G C/C = S +blas OAR602
Klovsjofar G/G C/C T/T S +blas OAR605
Klovsjofar T/G C/C /T S +blas OAR607
Klovsjofar G/G C/C T/T S + Stjarn OAR670
Klovsjofar G/G C/C T/T V OAR597
Klovsjofar G/G C/C T/T Vv OAR604
Klovsjofar T/G C/C T/T V OAR662
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Allelfrekvensen for T, i TYRPI med mutationen rs402624085, for hela
populationen var 0,133. Frekvensen for T hos ryafér var 0,29, for finullsfar var
den 0,14, f6r virmlandsfar var den 0,47 och till sist for klovsjofar var frekvensen
fér T 0,307. I den andra mutationen for TYRPI, rs1085637427, var den totala
allelfrekvensen for T 0,047, se Tabell 5. Det observerades dven fenotypiska
skillnader mellan raserna, dér klovsjofar och virmlandsfar har forekommande
tecken 1 ansiktet som exempelvis bléds. Vissa individer var angivna med olika
nyanser av brun farg, s som ljusbrun och chokladbrun.

Tabell 5. Allelfrekvens for T hos de 4dmnda raserna i, mut 1 och mut 2, i TYRPI och
MCIR, samt sorterat efter fenotyp. Aven rasernas totala allelfrekvens for T for alla

fenotyper.

Ryafar 1 0 0 Brun
Ryafar 0 0 0 Svart
Ryafar 0,14 0 0 Vit
Finullsfar 0,58 0,42 0,58 Brun
Finullsfar 0,09 0,12 0,56 Svart
Finullsfar 0 0 1 Vit
Varmlandsfar 0,57 0,33 1 Brun
Varmlandsfar 0,5 0 1 Gra
Varmlandsfar 0,4 0,1 1 Svart
Varmlandsfar 0 0,5 1 Vit
Klovsjofar 1 0 1 Brun
Klovsjofar 0,19 0 1 Svart
Klovsjofar 0,17 0 1 Vit
Ryafar total 0,29 0 1 Alla
Finullsfar total 0,17 0,15 0,67 Alla
Varmlandsfartotal | 0,47 0,2 1 Alla
Klovsjofar total 0,31 0 1 Alla
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5. Diskussion

Totalt av alla bruna individer inom de fyra raserna var 12 T/T och endast tre bruna
var T/G i TYRPI, vilket var tva virmlandsfar och ett finullsfar. Dessa individer
var heterozygot i bdde mut 1 och mut 2, vilket kan tyda pa att T i mut 1 kan vara
arvt fran ena fordldern och T 1 mut 2 frén den andra forédldern. Liknande resultat
erholls 1 en studie av Paris et al. (2019). I detta kandidatarbete hade inget brunt far
en alleluppséttning utan T i TYRPI. Néstan alla farguttryck verkar styras av
mutationen rs402624085 for samtliga raser, dir endast vissa individer stack ut.
For ryafar och klovsjofar hade ingen individ en fenotyp styrd av mutationen
rs1085637427 i TYRPI eller i genen MCIR. Resultatet hade dock kunnat pavisa
nagot annat om ett storre antal individer hade analyserats. Vissa
allelkombinationer var samma i bdda mutationerna i 7YRPI och i MCIR mellan
svarta och vita far och detta skulle kunna vara en indikator pa att information fran
ASIP skulle behovas for att se skillnad och forklara varfor de fatt den fenotyp de
har. Det var inte mojligt att se 1 detta arbete, da resultatet for ASIP fran SNP-
chipet inte var anvindbart.

Den totala allelfrekvensen for T skiljer sig markant mot frekvensen for T bland de
bruna individerna. Detta beror frimst pa att majoriteten av alla analyserade
individer har en annan fenotyp én brun och inte 4r bérare av allelen T och det
paverkar den férekommande frekvensen. De bruna individerna hade en tydligt
hogre allelfrekvens for T. Hos bade ryafér och klovsjofar var frekvensen 1, alltsd
var alla bruna individer homozygot for T och genotyperna varierande inte. Se
Tabell 1 och Tabell 4. Raserna finullsfar och varmlandsfar hade storre variation i
genotyperna, men dndé en allelfrekvens for T pa 0,58 och 0,57, vilket visade en
tydlig skillnad mellan frekvensen mellan de bruna individerna och det totala
antalet individer. Tidigare forskning har visat att TYRP! har koppling till den
bruna palsfargen och mutationer har identifierats, men omradet &r inte lika
studerat som generna MCIR och ASIP och dérfor dr resultatet intressant att
undersoka vidare (Renieri et al. 2008).

For bevarandearbetet av raserna i Sverige, och bevarande av deras rasegenskaper,
ar det viktigt att forsta farens genetik och neddrvningsmonster. For att 6ka
genetisk variation har det tidigare varit mgjligt for lantbrukare att korsa individer
mellan olika raser och pa sa sitt fatt avkommor med andra egenskaper. En del av
dessa egenskaper kan vara fordelaktiga och eftertraktade, men vissa kan innebéra
en forsamrad ullkvalitet, vilket dr det framsta anvindningsomradet for dessa
farraser (Svenska Féravelsforbundet 2026b). For ryafar finns det extra stora
mojligheter for utveckling av rasen med hjélp av resultaten i detta kandidatarbete
eftersom de klassas som utrotningshotade (Svenska Faravelsforbundet 2026b).

18



Fler besattningar behovs i Sverige och genetisk variation blir extra viktigt att
fokusera pa for att undvika inavel och stirka rasens hallbarhet pa sikt!
Multi-species chipet gjorde att flera individer av fér fran olika raser kunde
genotypas samtidigt med andra djurslag. Det ér en fordel i SLU:s laboratorier och
for forskare da proverna kan koras direkt oavsett djurslag. De rasspecifika SNP-
chipen kriver ldngre véntan for att fa in tillrdckligt ménga prover. Analysen
utfordes i Excel, vilket gjorde det enkelt att visualisera och jaimfora resultaten
mellan mutationerna i TYRP1 och med MCIR for alla individer, samt koppla detta
till deras fenotyp. Efter jamforelserna var det mojligt att direkt konvertera
resultaten till tabeller med endast relevant information.

Det fanns gott om grundldggande bakgrund och tidigare forskning inom dmnet for
att sdtta sig in i problematiken och forsta varfor detta ar viktigt att studera. Dock
har det inte gjorts manga unders6kningar pa just svenska farraser. Forstaelse kring
hur farg nedérvs hos didggdjur generellt ar inte helt klargjort enligt Renieri et al.
(2008) dven om omradet undersokts under en lidngre tid. Sekvensering av ASIP
och MCIR har ddremot kommit ldngre och kan ge en mdjlighet genom
jamforelser, att forstd TYRP1s roll i neddrvningen av farg (Rochus et al. 2019).
Resultaten i detta kandidatarbete visar att det skulle vara mojligt for lantbrukare
att i framtiden kunna ta gentester pa sina avelsdjur och studera deras genotyper {for
nedérvning av farg. Det &r alltsd framst intressant for de lantbrukare som har en
onskad palsfarg 1 sin beséttning, men som vill 6ka och forbéttra den genetiska
variationen. Detta kan anvdndas med olika syften. For de lantbrukare som vill
avla for en viss péalsfarg, men dven for de som vill undvika en viss pélsfarg. Det
borde inte bli ett etiskt dilemma att selektera far baserat pa palsfarg om gentester
och ritt avelsforutséttningar nyttjas av lantbrukarna.

Ett exempel kan vara att en lantbrukare med vita baggar som ér heterozygot T/G 1
genen TYRP] paras med vita tackor som dr homozygot G/G och fér vita lamm.
Alternativt para tva heterozygota individer med mojlighet till formedling av de
bruna lammen som fods. Detta skulle 6ka den genetiska variationen 1
lantbrukarens population och samtidigt fa en 6dnskad utkomst genom fler vita
lamm 1 beséttningen. Risken med korsningsavel mellan fargerna utan kunskap om
deras genotyper, ar forekomst av flackiga och prickiga individer, vilket inte ar
eftertraktat (Renieri et al. 2008). Det &r en forhoppning att gentester tillsammans
med storre kunskap om den bruna fargens nedédrvning, kan 1 framtiden visa vilka
individer som &r bérare av vilka fargkodande alleler. Det skulle &ven kunna
optimera produktionen for véra svenska lantraser och 6ka den genetiska
variationen inom deras féarger.
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6. Slutsats

Studiens slutsats dr att mutationen rs402624085 1 genen TYRP] ir till stor del
ansvarig for det bruna farguttrycket i raserna ryafar och klovsjofar, men att viss
variation i genotyperna forekom hos raserna finullsfar och virmlandsfar. Allelen
T ar det bruna anlaget och alla rasernas bruna individer var homozygot eller
heterozygot for T, forutom ett virmlandsfar. Dar hade information fran ytterligare
gener, exempelvis ASIP, behdvts for att studera tydligare samband mellan
genotyp och fenotyp. Resultatet kan anvéndas 1 fortsatt forskning och genom mer
kunskap skulle gentester kunna appliceras hos lantbrukare i framtiden fér en mer
riktad korsningsavel och for 6kad genetisk variation inom rasernas farger.
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Popularvetenskaplig sammanfattning

Féret ar ett produktionsdjur 1 Sverige med ménga olika raser och anvénds bland
annat for tillverkning av garn och textilier fran ullen. Nagra exempel pa dessa
raser &r ryafar, finullsfar, virmlandsfar och klovsjofar, som undersoks i detta
kandidatarbete. Dessa ingar till olika stor grad i bevarandearbete dir syftet &r att
Oka antalet individer 1 Sverige pa ett héllbart sétt och sékerstélla att deras
specifika egenskaper bibehalls. De raserna som ingér i denna studie har
karaktéristiska ullegenskaper, sa som ryaull och gobeldngull. Dessa ulltyper ar
mjuka och slitstarka, vilket passar bra vid tillverkning av garn och blir populéra
mattor. Raserna forekommer i fargerna svart, vit, gra och brun, dir den vita fargen
ar mest eftertraktad i produktionen. Dock kan avel pa endast vita far leda till att
den genetiska variationen forsdmras, det vill siga en mindre uppséttning alleler pad
en viss kromosom. For att uppritthilla en hog genetisk variation inom de olika
raserna kan korsningsavel anvéndas, dir far med olika farger paras med varandra.
For att detta ska fungera behovs kunskap kring hur genetiken bakom férens farg
fungerar.

Syftet med detta kandidatarbete var att undersdka genetiken bakom den bruna
fargen hos de ovan nimnda raserna och undersdka vilka gener och vilka
mutationer som paverkar att faret blir brunt. For att undersoka detta anvindes ett
multi-species SNP-chip som gjorde det mojligt att undersoka DNA fran flera djur
samtidigt. Dérefter analyserades data frdn nimnda férraser och deras
alleluppsittningar kopplat till deras pélsfarg. Resultatet visade att de bruna
ryaféren och klovsjofaren var homozygot, alltsd hade identiska alleluppséttningar
T/T 1 en mutation som kallas rs402624085 i genen Tyrosinase Related Protein 1
(TYRPI). Allelen T kan beskrivas som det bruna anlaget. Finullsfar och
viarmlandsfér hade lite mer variation bland sina alleluppséttningar och det hade
behovts ytterligare studier for att kunna dra konkreta samband.

Med mer forskning inom omradet skulle lantbrukare kunna anvidnda denna
kunskap till att testa sina fir och se vilka alleluppsittningar de har kopplat till
palsfarg och styra sin avel efter detta. Tidigare har korsning mellan vita och bruna
far kunnat resultera i flickiga eller prickiga lamm, vilket inte &r eftertraktat pa
marknaden. Med okad forstéelse kan bruna féar paras med vita for att gynna den
genetiska variationen och samtidigt f& lamm med den fargen som lantbrukaren
onskar.
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