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Sammanfattning

Svenska allmogegetter &r antingen oforddlade eller delvis ofordadlade getraser som ér
utrotningshotade pa grund av den 14ga populationen inom varje ras. Detta kan leda till risk for
inavel eftersom den genetiska variationen dr lag. Lappgetter hade en hogre risk for inavel med en
population pa 309 individer och specifika avelslinjer. I detta arbete undersoktes risken for inavel
genom att méta graden av homozygoti med SNP-markorer som genotypades fran 12 gdingegetter,
22 jamtgetter och 16 lappgetter.

Med hjélp av dataprogrammen PLINK och R undersoktes individernas inavelskoefficienter och
langden av homozygota regioner undersoktes for att finna risk for inavel. Analys av
inavelskoefficienterna och homozygota regioner visade att lappgetterna, i detta arbete, hade en
hogre grad av inavel eftersom hélften av individerna var mer homozygot dn forvantat.
Jamtgetterna hade minst forvintad homozygot i procent av alla allmogegetter, &ven om en av
jamtgetterna hade mer homozygoti dn forvantat jamfort med de andra raserna i detta arbete.

Nyckelord: allmogeget, get, gdingeget, jimtget, lappget, inavel, inavelsdepression, SNP,
homozygot

Abstract

The Swedish peasant goats are either unimproved or remnants of unimproved goat breeds that are
endangered due to their small population size in each breed. This increases the risk of inbreeding
and reduces genetic variation in the breeds. The lapp goats had a higher risk of inbreeding due to
the small population of 309 individuals and the specific breeding lines. In this thesis the risk of
inbreeding was investigated by measuring the level of homozygosity in SNP-markers genotyped
from 12 gdinge goats, 22 jamt goats and 16 lapp goats.

Using the software programs PLINK and R, the risk of inbreeding was investigated through
analyzing the inbreeding coefficients and homozygous regions of the individuals. By analysis of
the inbreeding coefficients and homozygous regions, the results showed that lapp goats, in this
thesis, had the highest risk of inbreeding due to the fact that half of the individuals had more
homozygosity than expected. The jimt goats had the highest percentage of the least expected
homozygosity out of all the peasant goats, although one of the jamt goats had more homozygosity
than expected compared to any other breed in this thesis.

Keywords: peasant goat, goat, gdinge goat, jamt goat, lapp goat, inbreeding, inbreeding
depression, SNP, homozygote
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1. Allmogegetter

I Sverige finns allmogegetter vilka utgors av oforddlade eller delvis oforddlade
lantraser (Foreningen Allmogegeten u.a.a). Raserna anvénds framst for
produktion av kott och mjolk, men dven i viss utstrdckning for skinn- och
pélsproduktion.

Gruppen allmogegetter omfattar tre raser, goingeget, jamtget och lappget med en
sammanlagd population pé strax under 1300 individer.

Samtliga raser inom allmogegetter klassas som utrotningshotade av Forenta
nationernas livsmedels- och jordbruksorganisation (2026), FAO. De sméa
populationsstorlekarna innebér en 6kad risk for inavel och minskad genetisk
variation, vilket pa sikt kan hota rasernas fortlevnad. Individer som 1 hég grad
paverkas av inavel 16per storre risk for inavelsdepression med symptom sdsom
nedsatt fruktsamhet, hélsa och livskraft (Luigi-Sierra et al. 2022). Detta kan i sin
tur minska antalet friska individer inom raserna hos allmogegetter (ibid.).

1.1 Syfte

Syftet med detta arbete dr att undersoka om ndgon av raserna inom allmogegetter
har mer homozygoti dn forvéntat eftersom det kan indikera inavel och 6kad risk
for inavelsdepression. Inavelsdepression kan i sin tur hota allmogegetternas
fortlevnad. Studien genomfors genom analys av inavelskoefficienter och ldngden
av homozygota regioner, vilka kan anvéndas for att identifiera risk for inavel och
dess potentiella negativa pafoljder som nedsatt hilsa och vélfard.

1.2 Fragestallningar

e Har ndgon ras av allmogegetter paverkats av inavel?

e Om inavel eller mer homozygoti dn forvéntat finns, vad dr graden av
homozygotin inom varje ras?

¢ Finns det ndgon ras som utmérker sig nér det géller inavel?



2. Bakgrund

2.1 De tre raserna och deras avelsmal

2.1.1 Goingeget

Goingegeten (Figur 1) har sitt ursprung 1 Goingebygden i1 norra delen av Skéne
vilket har gett rasen dess namn. Rasen anses vara en kvarlevande del av den
gamla sydsvenska getpopulationen som tidigare fanns i sodra Sverige (Foreningen
Allmogegeten u.a.c). Vid slutet av ar 2023 omfattade populationen 474 individer,
varav 84 bockar och 390 getter, fordelade pa 80 beséttningar runt om i landet.

Figur 1. Géingeget (Oberger, B. (2017). Goingeget. [Fotografi].
https://commons.wikimedia.org/wiki/File: G%C3 %B6ingeget 02.jpg [2026-04-14] CC
BY-S4 4.0)

2.1.2 Jamtget

Jamtgeten (Figur 2) &r en av de fa kvarvarande oforddlade lantraser i Sverige som
var tidigare véldigt vanligt forkommande i1 Jimtland och Hérjedalen (Foreningen
Allmogegeten u.d.d). Rasen har anpassats till det kalla klimatet och de nordliga
betes- och fodertillgangarna i omrédet, vilket bidrog till dess utbredning i dessa
landskap. Under slutet av &r 2023 fanns det 507 individer, varav 75 bockar och
432 getter, fordelade pa 93 besittningar runt om 1 landet. Jimtgeten dr ddrmed den
storsta rasen ndr det kommer till antalet individer av alla raser inom gruppen

allmogegetter.



https://commons.wikimedia.org/wiki/File:G%C3%B6ingeget_02.jpg

Figur 2. Jdmtget (jonsson (2011). Jimtget [Fotografi].
httos://www.flickr.com/photos/karljonsson/6070221619/in/photolist-2b74XVW-jj4Gzo-
afptpr-c9eabs-awzaS2-kVebk-kViHZ-kViGP-fi50YR-fjjA7d-fi502X-fi50B4-7XXYCD-
207ZWAQe-20LT4ZP-ahdWKo-7XXYCV-20LT4YS-20LV3fr-20LVwSQ-ouy3ah-EJpDL3-
ba5rSg-7bNYRv-afsfWN [2026-04-14] CC BY 2.0)

2.1.3 Lappget

Lappgeten (Figur 3) hiarstammar fran de nordliga delarna av Norrland och ar
anpassad till renbetesmarker, vilket gor att rasen kan utnyttja de magra
betesmarkerna effektivt (Foreningen Allmogegeten u.d.e). Lappgeten betraktas
som den mest utrotningshotade getrasen i Sverige. Populationen ér uppdelad 1 tre
avelslinjer med olika geografiskt ursprung 1 Norrland, Fatmomakkelinjen,
Lovésenlinjen och mixlinjen, vilket utgdrs av en kombination av de tva dvriga
linjerna. Fatmomakkelinjen anses vara mest utrotningshotad och far inte korsas
med andra linjer. Lovéasenlinjen behdver ha minst 45% hérstamning fran Lovasen
medan mixlinjen far ha hogst 45% harstamning frdn Lovasen och resterande andel
frén Fatmomakke.

Under slutet av &r 2023 fanns det 309 individer, varav 40 bockar och 269 getter,

ordelade pd 77 besittningar (Foreningen Allmogegeten u.a.e)

A

Figur 3. Lappget (Listz3 (2024). Lappget pd Norra berget i Sundsvall, 2024. [Fotografi].
https://commons.wikimedia.org/wiki/File: Lappget - White.jpg [2026-04-14] CCO 1.0)

2.1.4 Avelsmal for allmogegetter

De tre raser inom Foreningen Allmogegeten har gemensamma avelsmal, vilka
syftar till att bevara raserna som of6érddlade lantraser utan inkorsning och att
bibehélla en sa stor genetisk variation som mdjligt (Féreningen Allmogegeten
2023a; 2023b; 2023c). Samtidigt efterstravas forbéttring av bade yttre och inre
egenskaper, sdsom hanterbarhet, litta fodslar, hillbarhet och resistens mot
sjukdomar. Foreningen vill undvika att avla efter ensidiga avelsmal och prioritera
de yttre och inre egenskaperna. Ett ytterligare avelsmal &r att exkludera djur med
bekriftade eller misstinkt drftliga defekter eftersom det kan paverka djurens
hilsa, vélfard och rasernas langsiktiga utveckling negativt. For att minska risken
for inavel genomfors dven érliga inavelsberdkningar.


https://www.flickr.com/photos/karljonsson/6070221619/in/photolist-2b74XVW-jj4Gzo-afptpr-c9ea6s-awzaS2-kVgbk-kVjHZ-kVjGP-fj5oYR-fjjA7d-fj5o2X-fj5oB4-7XXYCD-2gZWAQe-2oLT4ZP-ahdWKo-7XXYCV-2oLT4YS-2oLV3fr-2oLVwSQ-ouy3ah-EJpDL3-ba5rSg-7bNYRv-afsfWN
https://www.flickr.com/photos/karljonsson/6070221619/in/photolist-2b74XVW-jj4Gzo-afptpr-c9ea6s-awzaS2-kVgbk-kVjHZ-kVjGP-fj5oYR-fjjA7d-fj5o2X-fj5oB4-7XXYCD-2gZWAQe-2oLT4ZP-ahdWKo-7XXYCV-2oLT4YS-2oLV3fr-2oLVwSQ-ouy3ah-EJpDL3-ba5rSg-7bNYRv-afsfWN
https://www.flickr.com/photos/karljonsson/6070221619/in/photolist-2b74XVW-jj4Gzo-afptpr-c9ea6s-awzaS2-kVgbk-kVjHZ-kVjGP-fj5oYR-fjjA7d-fj5o2X-fj5oB4-7XXYCD-2gZWAQe-2oLT4ZP-ahdWKo-7XXYCV-2oLT4YS-2oLV3fr-2oLVwSQ-ouy3ah-EJpDL3-ba5rSg-7bNYRv-afsfWN
https://www.flickr.com/photos/karljonsson/6070221619/in/photolist-2b74XVW-jj4Gzo-afptpr-c9ea6s-awzaS2-kVgbk-kVjHZ-kVjGP-fj5oYR-fjjA7d-fj5o2X-fj5oB4-7XXYCD-2gZWAQe-2oLT4ZP-ahdWKo-7XXYCV-2oLT4YS-2oLV3fr-2oLVwSQ-ouy3ah-EJpDL3-ba5rSg-7bNYRv-afsfWN
https://commons.wikimedia.org/wiki/File:Lappget_-_White.jpg

Foreningen Allmogegeten (2023a; 2023b; 2023¢) anvinder sig inte av traditionell
avelsvérdering vilket innebér att djurdgarna sjilva véljer vilka getter som ska
anvéndas 1 avel samt planerar betidckningar inom sina beséttningar.

Eftersom allmogegetter ingér i ett genbanksprogram finns en stambok for
registrering av djuren. For att ett djur ska kunna stambokforas méste dess
fordldrar samt mor- och farforéldrar vara stambokforda (Foreningen
Allmogegeten 2023a; 2023b; 2023c¢). Det finns undantag for grunddjuren,
(founders), som gor att de fortfarande kan stambokf6ras trots att uppgifter fran
fordldrarna saknas. I stamboken registreras varje individ med ett unikt
stamboksnummer och ett SE-nummer.

Eftersom det finns f mjukvaruprogram for getter i Sverige har det dven blivit ett
stort problem for den svenska lantrasgeten, som dr den mest vanligaste svenska
getrasen (Hegediis et al. 2025). Svenska getavelsforbundet for svensk lantrasget
anvénder sig av Elitlamm, som &r ursprunligen for fardgare, och Foreningen
Allmogegeten anvénder sig av “Genbanken pa nétet” som é&r ett webbaserat
program (Foreningen Allmogegeten 2023d; Hegedds et al. 2025; Svenska
Getavelsforbundet 2023). Begrénsad tillgdng till mjukvaruprogram for getter kan
forsvara for djurdgarna att ha tillgang till varje djurs stamtavla och detta kan
riskera att bade djuret sjilv och dess avkommor inte kan stambokforas korrekt
(Foreningen Allmogegeten 2023d; Hegediis et al. 2025). Da kan rasens population
minska eftersom djur som anvénds inom avelsprogrammen maste vara
registrerade i stamboken och vara med i en genbanksbeséttning for att bidra till att
bevara de oforddlade raserna (Foreningen Allmogegeten 2023d; u.a.b).

2.2 Inavel

Inavel innebér att tva néra besldktade individer parar sig vilket kan resultera i en
avkomma med hogre grad av homozygoti én forvantat (Luigi-Sierra et al. 2022).
Aven om inavel ir vanligt hos produktionsdjur efterstrivas generellt en lig
inavelsgrad for att minska risken for inavelsdepression. Om fordldrarna dr nira
besldktade, med nagra fa generationer, 6kar avkommornas inavelsgrad och det
kan leda till inavelsdepression. Inavelsdepression kan yttra sig genom en negativ
inverkan pa djurets livslingd, hilsa, fertilitet, produktionsforméga och andra
fenotypiska egenskaper.

Enligt en studie av Leroy (2014) sa kunde en viss procent av en egenskap hos
individen minskas per procent inavel, dven kallad for inavelsgrad, och hade
medelvirdet pa 0,134%. Detta betyder att individens egenskap minskar med
0,134% per procent av individens inavelsgrad. Hos produktionsdjur, som



notkreatur och fér, kunde denna procent minskas till 0,351% av onskvirda
egenskaper som produktion, fruktsamhet, tillvixt och konformation.

Det har dven visats att nordliga europeiska getraser 16per hogre risk for inavel édn
andra europeiska getraser (Bertolini et al. 2018).

For att undvika inavel, eller en hog inavelsgrad, ar det vanligt att anvénda
stamtavlebaserade metoder som bygger pa slidktskapsinformation for att uppskatta
sannolikheten for inavel (Callegaro et al. 2025). Med hjélp av stamtavlor kan
information om forildrar, mor- och farfordldrar, men &dven syskon och andra
slaktingar, som individen har, sparas for att minska risken fOr att nira besldktade
individer paras. Det finns dock risker med stamtavlebaserade data, exempelvis
felaktigt registrerade identitetsnummer eller ofullstdndig
harstamningsinformation, vilket kan leda till underskattning av inavel. I vissa fall
kan dven individer ha okédnt ursprung, vilket ytterligare 6kar osdkerheten i
slaktskapsberdkningar. Under senare dr har genomiska metoder, sdésom SNP-chip,
blivit allt vanligare. Dessa metoder mojliggor identifiering av homozygota
regioner i genomet och kan anvindas for att uppskatta inavel &ven hos individer
med ofullsténdig eller okénd stamtavla. Om djurdgarna avlar djur med den
genomiska metoden, SNP-chip, paverkar det mer pa djurets hélsa i storre
utstrackning 4n att avla med hjilp av stamtavla. SNP-chip kan skatta graden av
inavel genom att det fr ett virde baserat pé individens faktiska genotyper, vilket
kan ddrmed Oka den genetiska variationen som 1 sin tur kan minska risken for
inavelsdepression.
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3. Metod & material

3.1 Informationssokning

I forsta delen av detta kandidatarbete genomfordes informationssdkningar om
allmogegetter, inavel samt de tvé vanligaste metoderna som anvénds for
avelsplanering, det vill sdga stamtavla och SNP-chip. Vid litteratursokningen for
inavel och metoder for avel anvdndes databaserna Web of Science och
ScienceDirect. S6korden ”(inbreed* OR “inbreeding depression”)” AND
”(goat*)” AND ”(homozygot*)” anvandes for databasen Web of Science medan
for databasen ScienceDirect anvidndes sokorden “inbreeding goats™ och
“inbreeding depression trait”. Sokningen i ScienceDirect resulterade i cirka 4 773
artiklar varav en artikel valdes ut for att beskriva meningen med inavelsdepression
och dess symtom men dven avelsmetoder vilket beskrevs 1 artikelns
sammanfattning, introduktion och slutsats. Sokningen i Web of Science
resulterade i cirka 51 artiklar, varav en artikel valdes da den ansags vara extra
relevant pa grund av forklaringen om begreppet inavel och koncentrationen av
inavel hos de nordeuropeiska getraserna. Darutover inkluderades ytterligare tva
artiklar som var referenser fran artikeln som hittades pd Web of Science da de
beskrev mer om hur inavel pdverkar produktionsdjurens produktivitet och
homozygoti hos nordliga getraser.

Vetenskapliga artiklar fanns inte nar informationssokning angéende allmogegetter
gjordes, vilket ledde till att information om allmogegetter i stéllet hamtades fran
Foreningen Allmogegeten. Eftersom vetenskapliga artiklar om allmogegetter inte
finns och fakta om dessa raser fran andra killor inte kan vara helt trovérdiga,
anvindes information fran Foreningen Allmogegeten i stéllet vilket godkéndes av
handledaren.

3.2 SNP-markorer och individer

I detta arbete anvdndes det SNP-chip fran illumina och antalet SNPs som
genotypades var 59 727 innan kvalitetskontroll.

50 individer fran 20 besittningar anvéndes i detta arbete. Tva av beséttningarna
bestod dock av individer frén tvé olika raser av allmogegetter vilket medforde att
dessa tva besittningar blev till fyra for att kunna separera varje getras. Det totala
antalet besittningar uppgick ddarmed till 22 besittningar, 4 besittningar med 12
goingegetter, 12 beséttningar med 22 jamtgetter och 6 beséttningar med 16
lappgetter.

11



Ursprunglingen fanns det 24 jdmtgetter och 13 goingegetter, dock fick tva
jamtgetter och en goingeget tas bort fran arbetet pa grund av for lite SNP-
markdrer.

For att SNP-markorerna skulle kunna genotypas till detta arbete sa behdvdes det
samlas in prover fran varje get genom nossvabbning som utfordes av djurdgarna. I
proven var det viktigt att det fanns mycket material fran individer for att fa
tillrackligt med SNP-markdrer som kunde genotypas.

3.3 PLINK

Kvalitetskontroll av data utfordes av handledare fére paborjandet av detta arbete.

Den forsta delen av analysen var att berdkna inavelskoefficienter for varje individ
med hjélp av data som gavs av handledaren. Datamaterialet bestod av PLINK-
filer i formatet .bed, .bim och .fam uppdelade separerade for varje getras. Filerna
analyserades i dataprogrammet PLINK med kommandot ”--bfile” foljt av
respektive dataset. I detta arbete analyserades autosomer, eftersom det dr ledande
faktorn for inavel dér getter har 29 par av autosomer angavs ”--chr-set 29 och
vilken analys PLINK skulle utfora. Inavelskoefficienter berdknades med flaggan -
-het och resultatfiler specificerades med --out. For gdingeget anvéndes
kommandot:

”--bfile Goat65k qcl clean Goingeget --chr-set 29 --het --out Goingeget.het”.
For filerna med jamtget och lappget skrevs kommandot pa samma sitt dar endast
filernas namn och namnet pa resultatfilerna &dndrades till "Jamtget” respektive
“Lappget”.

I den andra delen av analysen berdknades homozygota regioner, (ROH), med
PLINK beridknades med flaggan --homozyg och resultatfiler specifierades med --

out. For gbéingegeten skrevs kommandot:

”--bfile Goat65k qcl clean Goingeget --chr-set 29 --homozyg --out
Goingeget.hom”.

Precis som innan dndrades filnamn och namn pa resultatfilerna till ”Jamtget”
respektive ”Lappget”.

12



34 R

I dataprogrammet R gjordes fyra olika grafer baserat pa analysfilerna fran PLINK.
Tva av graferna baserades pé inavelskoefficienter, en graf baserades pa
homozygoti och en graf baserades pa inavelskoefficienter och homozygoti. I
inavelsfilerna anvdndes viardena under kolumnen F, som representerar inavelsmatt
baserat pa heterozygoti’/homozygoti. I ROH-filerna anvédndes vdrdena under
kolumnen kb, vilket motsvarar langden pa homozygota segment.

Det forsta diagrammet skapades som en scatterplot dir individer grupperades efter
besittning. For varje beséttning definierades x-virden som beséttningsnummer
(t.ex. x1<--C(1,1) for tva individer i beséttning 1) och motsvarande y-vdrden som
individernas inavelskoefficienter ( t.ex. x1<--(-0.1138,0.06155)). Dérefter
plottades data med plot()-funktionen, dir bland annat punkttyp (pch), farg (col),
axelgrianser (xlim, ylim) och axelinstéllningar (xaxt) specifierades.

Ytterligare besittningar lades till med funktionen points(), exempelvis for
besittning 2 och 3. Axeltitlar och diagramtitlar lades till med title(), och x-axelns
etiketter definierades med axis(), dér besdttningarna namngavs. Det bor noteras att
datasetet omfattade fler dn tre beséttningar.

Det andra diagrammet skapades som en boxplotdiagram dér inavelskoefficienter
anvéindes som responsvariabel och ras anvindes som gruppvariabel. Raserna
kodades som numeriska vdrden: gdingegetter = 1, jamtgetter = 2 och lappgetter =
3. Data organiserades i en data frame (Goatdata<-data.frame(x,y)), och
visualiserades dérefter med funktionen boxplot(x~y, ...).

Det tredje diagrammet skapades som ett barplotdiagram baserat pé langden av
homozygota regioner (kb-virden frin ROH-analysen). Data organiserades 1 en
data frame (Goatdata2<-data.frame(x,y)), och visualiserades med barplot().
Diagrammets farger och axelinstéllningar anpassades efter tidigare exempel.

Det fjarde diagrammet skapades som en korrelation mellan inavelskoefficienter
och homozygota regioner. Individernas langd av homozygota regioner
definierades som x-virden och inavelskoefficienter som y-véirden. Data
organiserades i en data frame (COR<-data.frame(x,y)), och visualiserades dérefter
med funktionen cor(). Darefter lades en linje till med abline(lm(y~x)), linjens
tjocklek (Iwd) och linjens farg (col). Diagrammets farger och axelinstdllningar
anpassades efter tidigare exempel.
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4. Resultat

4.1 Inavelskoefficienten

I den forsta analysen i PLINK skapades tre filer, Goingeget.het, Jamtget.het och
Lappget.het, (en per ras) som innehdll individernas inavelsmatt baserat pa
heterozygoti/homozygoti (Appendix). Resultaten visade att jamtgetter hade den
lagsta andelen individer med hogre homozygoti dn forvéntat, dar 22,7% av
individerna som hade mer homozygoti dn forvantat. Goingegetter hade 25% mer
homozygoti dn forvéntat medan lappgetter hade den hogsta risken for inavel, dar
50% var mer homozygota dn forvéntat.

Vid analys pa beséttningsniva visades det att en jimtget fran besdttning 2 och en
lappget fran beséttning1 uppvisade hogre homozygoti jamfort med dvriga
allmogegetter (Figur 4). Aven tvé gdingegetter frin besittning 2 forhojd
homozygoti jamfort med resterande individerna inom dess ras.

Figur 4. Inavelskoefficienten inom varje besdttming. PLINK skattar inavelskoefficienten
(F) med hjilp av antal observerade heterozygota SNP (Ho) och argtal forvdntade
heterozygota SNP (He) genom formeln i PLINK F =

(Total antal SNP—He)'

1 Figur 4 visas varje individs inavelskoefficient hos besdttningarna, ddr av tvd punkterna,
en rod cirkel och en gulgron uppochnervind triangel, visar sig ha en hogre
inavelskoefficient jamfort med resterande punkterna.

Goinge = Gdingeget, Jamt = Jdamtget och Lapp = Lappget. Form av punkten indikerar
besdttningens ras medan firg pd punkten indikerar vilken besdttning individen tillhor.
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Inbreeding coefficients in herds
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Analys av inavelskoefficienter per ras gjordes utifrdn den forsta analysen 1 PLINK
till en boxplot (Figur 5) for att undersoka variationen i homozygoti inom varje ras.
Ett positivt F-virde (F>0) indikerar det hogre homozygoti dn forvintat, medan ett
negativt F-véarde (F<0) indikerar det ldgre nivaer av homozygoti dn forvéntat.
Goingegetterna uppvisade ldgre medel- och minimivérden for F jamfort med de
Ovriga raserna, vilket indikerar lagre nivder av homozygoti (Tabell 1).
Jamtgetterna hade lite hogre homozygoti i maximivardet jaimfort med
lappgetterna, men lappgetterna hade mer homozygoti dn forvéntat 1 medelvérde av
allmogegetterna som genotypades i detta arbete.

Figur 5. Rasernas inavelskoefficient i en boxplot. Varje boxplot visar varje ras max-,
medel- och minvdrde, ddir géingegetter har en bredare variation mellan véirdena jamfort
med de andra raserna. Jamtgetterna har det hogsta maxvirdet medan lappgetter har det
hogsta medelvdrdet.

Goinge = Gdoingeget, Jamt = Jamtget och Lapp = Lappget. Firg pd varje boxplot

indikerar vilken ras som boxplotten tillhér. Punkten over "Jamt’ & 'Lapp’ dr individer
som har en mycket hogre inavelskoefficient dn resterande individer i respektive raser.
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Inbreeding coefficient in breeds
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Tabell 1. Inavelskoefficientens max- medel- och minvérde inom varje ras. Denna tabell
visar vdrdena fran Figur 5, ddr man kan se att jamtgetterna har det hogsta maxvdrdet
och att lappgetterna har det hogsta medelvdrdet. Géingegetterna hade det ligsta max-,
medel- och minvdrdet.

Ras Maxvirde (F) Medelvirde (F)  Minvirde (F)
Goingeget 0,1323 -0,06265083 -0,2069
Jimtget 0,2396 -0,03765886 -0,1344
Lappget 0,2068 0,00540725 -0,1345

4.2 Langd av homozygota regioner

I den andra PLINK analysen skapades en resultatfil per ras med langder av
homozygota regioner (Appendix), dar ldnga homozygota regioner indikerar hog
grad av inavel. Jimtgetterna hade den ldngsta homozygota ldngden pa 867 529 kb
medan lappgetterna hade 835 937 kb och gdingegetterna hade 768 367 kb.

Med hjélp av dataprogrammet R kunde homozygota regioner illustreras med en
barplot (Figur 6) dir varje individ representerades inom respektive beséttning och
ras. Bade jamtgeten fran beséttning 2 och lappgeten fran beséttning 1 visade sig
ha ldnga homozygota regioner. Utdver dessa individer hade en lappget fran
besittning 6 och tre gdingegetter fran besittning 1 & 2 ldngre homozygota
regioner dn Ovriga individer.
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Jamtgetter uppvisade generellt kortare langder av homozygota regioner jamfort
med jamtgeten fran besittning 2.

For analysen av den genomsnittliga ldngden av homozygota regioner "kbavg’ och

medelvirdet pd antal segment "NSEG’ (Appendix) hade lappgetter hade det
hogsta max- och medelvirdet av den genomsnittliga lingden av homozygota
regioner (kbavg), medan jamtgetter hade det ldgsta minviardet (Tabell 3).
Goingegetter uppvisade hogst antal segment, medan lappgetter hade lagst antal
segment (Tabell 3) dir antalet segment gar ner om inavel har skett nyligen
eftersom de homozygota regionerna &r langa.

Figur 6. Ldangd av homozygota regioner hos varje individ som visar att en jadmiget fran
besdttning 2 har den lingsta homozygota regionen, medan lappgetter har flest individer
med ldnga homozygota regioner jamfort med 6vriga raser.

Férgen pd barplot indikerar besdttning de tillhor.

Goinge = Géingeget, Jamt = Jamtget, Lapp = Lappget.
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Tabell 3. Max-, medel- och minvdrdet hos den genomsnittliga lingden av homozygota
regioner och medelvdrdet pd segment per ras. Lappgetterna har hogst maximi- och
medelvdrden gdllande homozygota regioner men har ldgst antal segment jamfort med
ovriga raser. Jamtgetterna har den ldgsta max-, medel- och minvdrden jamfort med
resterande raser, medan géingegetter har hogst antal segment.

Lapp3 herds
Lappd herd5
Lapp1 herd6
Lapp2 herdi

Ras Maxvirde Medelvirde Medelvirde Minvirde
(kbavg) (kbavg) (NSEG) (kbavg)
Goingeget 18 643 14 432,81 38,83 11 920,1
Jamtget 18 073,5 12 002,87 38,14 9451,81
Lappget 20 388,7 14 489,04 34,63 11 867,6
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4.3 Korrelation

Resultatfilerna med inavelskoefficienter och lingd av homozygota regioner for
varje ras frdn den forsta och andra PLINK analyserna skapades en korrelation.
Korrelationen péavisade ett ssmband mellan individernas inavelskoefficienter och
langs av homozygota regioner med en positiv korrelation.

Med hjélp av dataprogrammet R kunde en korrelation illustreras fran
inavelskoefficienter och homozygota regioner och det finns en positiv korrelation
(Figur 7). En positiv korrelation pdvisar att om védrdet pa den ena axeln dkar sa
Okar virdet pd den andra axeln, vilket visas genom denna korrelation som visar att
om inavelskoefficienten dr hog sa dr dven de homozygota regionerna ldnga.
Individer med l&ga inavelskoefficienter och korta homozygota regioner visade
ndgra fa residualer medan hos individer med hdga inavelskoefficienter och langa
homozygota regioner visar tydliga tecken pé ett samband mellan variablerna
(Figur 7).

Figur 7. Korrelation mellan inavelskoefficienter och lingd av homozygota regioner. Fa
residualer hos individer med ldaga inavelskoefficienter och korta homozygota regioner.
Individer med héga inavelskoefficienter och langa homozygota regioner féljer den roda
linjen som dd indikerar ett samband mellan variablerna och en positiv korrelation

Firg pd punkt och punktform indikerar individernas ras, ddir goingeget = triangel,
Jjdmtget = punkt och lappget = uppochnervdnd triangel, och vilken besdttning de tillhor.
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5. Diskussion

I detta arbete utfordes en analys for att identifiera om ndgon ras i gruppen
allmogegetter hade hdgre homozygoti 4n forvintat genom att analysera SNP-
markdrer. Efter att dataprogrammen PLINK och R anvéndes kunde man
identifiera nagra individer inom varje ras hade mer homozygoti én forvéntat men
att rasen med flest individer som hade hogre homozygoti dn forvintat var
lappgeten. Goinge- och jdmtgetter hade négra f& individer med mer homozygoti
an forvéntat, men hade generellt fler individer med l4gre homozygoti dn forvintat.

I bérjan av detta arbete fanns det 13 gdingegetter och 24 jamtgetter. En gdingeget
och tva jamtgetter fick tas bort da det fanns for lite SNP-markorer for att kunna
anvindas. Detta berodde pa att dessa prov maste ha mycket material fran
individen for att kunna genotypas med i dessa fall sa fanns det for lite material att
anvinda sig av fran svabbproven. Det reducerade antalet individer i tva av tre
raser kan ha péaverkat resultatet, exempelvis medelvérdet av inavelskoefficienten
eller mojligheten att identifiera individer som hade hogre eller lagre homozygoti
an forvintat. Avsaknad av genomiska analyser skulle kunna paverka djurdgarnas
val av avelsdjur eftersom inavelskoefficienter och homozygota regioner kan bidra
till att identifiera individer med forhdjd grad av inavel.

Antal individer per ras som genotypades 1 detta arbete skiljde sig da fler
jamtgetter dn goingegetter fanns tillgdngliga for analys, vilket gor att jamfora
raserna mot varandra skulle anses som inte tillforlitligt. I framtida studier bor
samma antal individer for varje ras anviandas sa att resultaten blir mer jimforbara
och for att fa mer tillforlitligare resultat, speciellt om dnnu fler individer
genotypas.

Rasen som hade mer homozygoti dn forvéntat och de tydligaste tecken pa inavel
var lappgeten, vilket var forvintat pd grund av den 14ga populationen (309)
jamfort med de andra raserna (474 vs 507). Detta skulle &ven kunna bero pa
forekomst av separata avelslinjer inom rasen. Exempelvis far inte
Fatmomakkelinjen korsas med en individ av en annan linje d&ven om individen ar
en renrasig lappget. Konsekvenserna av den ldga populationen och avelslinjerna
bidrar till ett begransat genflode och skulle kunna leda till en ldgre genetisk
variation och att fler individer i1 framtiden riskerar att f4 en hogre inavelsgrad om
bocken dr nira besldktad med dvriga individer 1 beséttningen.

Forvanande nog fanns det en jamtget med den hogsta graden av homozygoti av

samtliga individer i detta arbete, med en inavelskoefficient pa 0,2396 och en SNP
langd pé 867 529 kb. Detta kan bero pa om en fordlder och dess avkomma paras.
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Aven om denna individ hade mer homozygoti 4n forvintat hade jimtgetterna som
grupp generellt ldgre nivaer av homozygoti dn forvintat jamfort med de andra
raserna. Det skulle kunna bero pa att jimtgeten har den storsta populationen av
allmogegetter.

Nér den genomsnittliga l&ingden av homozygota regioner (kbavg) undersoktes
uppvisade lappgetterna det hogsta max- och medelvérdet bland de analyserade
raserna. Detta skiljde sig fran resultaten av langden av homozygota regioner (kb)
dér jamtgetterna hade det hogsta maxvirdet eftersom en individ frén beséttning 2
hade mycket mer homozygoti dn forvéntat. Att lappgetterna hade det hogsta max-
och medelvirdet kan bero pa att deras genomsnittliga homozygota regioner &r
mycket ldngre dn jimtgetternas. Detta kan vara ett resultat av att fler lappgetter
hade mer homozygoti dn forvéntat dd jamtgetterna hade farre individer med mer
homozygoti én forvéntat.

Jamtgetterna, 1 detta arbete, hade det kortaste genomsnittliga langden av
homozygota regioner vilket visades genom att de hade det minsta max-, medel-
och minvirdet. Det kan bero pd att fler individer hade mindre homozygoti &n
forvintat. Goingegetterna hade de det hogsta minvérdet 1 den genomsnittliga
langden av homozygota regioner (kbavg), vilket kan bero pa att de individer som
hade mer homozygoti dn forvantat hade i genomsnitt lite hogre inavelskoefticient
ian lappgetterna. Fler lappgetter hade mer homozygoti dn forvintat dér deras
genomsnittliga langder av homozygota regioner var langre dn goinge- och
jamtgetternas genomsnittliga homozygota regioner.

Korrelationen mellan de tva variablerna, inavelskoefficienter och lingd av
homozygota regioner, visade att det fanns det véldigt {4 residualer medan
resterande punkter pavisade ett samband och en positiv korrelation. Detta betyder
att om individernas inavelskoefficient dr hog sa dr 4ven de homozygota
regionerna langa eller om inavelskoefficienten &r lag s& dr de homozygota
regionerna korta. Det innebér att om en individ med hog inavelskoefficient har
sannolikt I&nga homozygota regioner eller om en individ har l&nga homozygota
regioner sa har den sannolikt en hog inavelskoefficient.

Aven om SNP-chip kan ge mer detaljerad information om genetisk variation och
homozygoti én genom stamtavla sa finns det nackdelar med denna genomiska
metod. Genotypning med SNP-chip ar ofta mer kostsamt dn stamtavlebaserade
metoder och kan leda till att djurdgare med sma populationer troligtvis véljer det
billigare alternativet for avelsplanering. Det stimmer for de besittningar som
analyserades i detta arbete, eftersom det fanns fa individer fran varje besittning,
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vilket kan vara en anledning till att stamtavlebaserade metoder anvinds i storre
utstrdckning jaimfort med genotypiska analyser.
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6. Slutsats

Efter undersdkningen om inavel hos allmogegetter visas det att nagra individer
inom varje ras hade mer homozygoti dn forvéntat. Rasen jimtget hade minst
homozygoti 4n forvéntat av alla raser, 77,3%, d&ven med en individ som visade sig
ha en hog nivd av homozygoti. Detta skulle kunna bero pa att populationen av
denna ras ar storre jaimfort med de andra raserna. Goingegeten hade ett ligre
medelvirde av homozygoti én forvéntat vid analysen av inavelskoefficient och de
hade generellt mindre homozygoti &n det som forvédntades, dven om 3 av 12
individer hade lite mer homozygoti.

Rasen som var mest homozygot var lappgeten med halften av dess individer, i
detta arbete, som hade mer homozygoti én forvintat. Detta beror, troligtvis, pa
rasens laga population och dess specifika avelslinjer som kan ha gjort det svarare
for vissa beséttningar att undvika inavel hos sina djur.
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Popularvetenskaplig sammanfattning

Svenska allmogegetter bestér av tre lokala lantraser; Goingeget, jimtget och
lappget. Allmogegetter ar oforddlade eller delvis oforddlade raser vilket innebar
att raserna inte avlas for specifika egenskaper, som hdg mjolk- eller
kottavkastning, och fér inte korsas med andra raser.

Alla allmogegetter har ndgot gemensamt, de ar utrotningshotade raser och har
darfor en hogre risk for inavel. Inavel kan leda till inavelsdepression med symtom
som paverkar djurets hélsa, fertilitet och vélfard negativt. I detta arbete
undersoktes varje ras for inavel och om négon ras utsétts for en hogre grad av
inavel.

Med hjélp av dataprogrammen PLINK och R identifierades det att lappgeten hade
hogst risk for inavel da hilften av individerna i1 detta arbete hade tecken for inavel.
Att lappgeten visade hogst risk for inavel kan bero pa dess laga population av 309
individer och specifika avelslinjer. Rasen med minst risk for inavel, bland
allmogegetterna, var jamtgeten dér 22,7% hade mer homozygoti @n forvéntat.
Detta skulle kunna bero pé att dess population dr storre dn de andra raserna och
dérfor kunna littare undvika inavel. Aven om gdingegetterna inte hade minst risk
for inavel hade de det ldgsta medelvirdet av inavelskoefficient som beskriver
inavel 1 procent.
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Appendix

Appendix. Varje individs ID-SLU, besdttning, inavelskoefficient (F) och SNP ldngd (kb)

ID-SLU, individ, besiittning Inavelskoefficient (F) Léangd av Genomsnittlig liingd av
homozygot homozygot region
region (kb) (kbavg)

CHI032, Géingeget 1, | -0,1338 501 098 14 317,1
besdittning 1
CHI033, Géingeget 2, | 0,06155 768 367 17 462,9
besdttning 1
CHI038, Géingeget 1, | 0,09329 729 256 13 504,7
besdttning 2
CHI039, Géingeget 2, | 0,1323 764 363 18 643
besdttning 2
CHI158, Goingeget 3, | -0,07014 483 939 12 498.4
besdttning 2
CHI068, Géingeget 1, | -0,01822 574 924 133514
besdttning 3
CHII102, Goingeget 1, | -0,06739 587 463 11 920,1
besdttning 4
CHI103, Géingeget 2, | -0,1686 429 124 15 123,1
besdttning 4
CHI306, Géingeget 3, | -0,2034 336 615 13 464,6
besdttning 4
CHI366, Géingeget 4, | -0,2069 409 577 16 383,1
besdttning 4
CHI367, Géingeget 5, | -0,1036 526 958 13 173,9
besdttning 4
CHII168, Géingeget 6, | -0,0669 587 463 133514
besdttning 4
CHI016, Jamtget 1, besdttning 1 | 0,04233 547 839 13 043.8
CHI019, Jamtget 1, besdittning 2 | 0,2396 867 529 18 073,5
CHI020, Jdamtget 2, besdttning 2 | -0,1216 340 265 9451,81
CHI034, Jamtget 1, besdttning 3 | -0,04823 430 056 11 623,1
CHI035, Jamtget 2, besdttning 3 | 0,03464 529 056 15 560,5
CHI059, Jamtget 1, besdttning 4 | -0,1172 314 478 112314
CHI093, Jiamtget 1, besdttning 5 | -0,06515 447 839 12 103,8
CHI094, Jiamtget 2, besdttning 5 | 0,02198 499 212 11 345,7
CHI105, Jamtget 1, besdttning 6 | -0,01719 452 944 11323,6
CHI106, Jamtget 1, besdttning 7 | -0,006835 404 011 9619,3
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CHI107, Jamtget 2, besdttning 7
CHII14, Jdamtget 1, besdttning 8
CHI117, Jamtget 2, besdttning 8
CHII18, Jamtget 1, besdttning 9
CHI119, Jamtget 2, besdttning 9
CHI131, Jamtget 1, besdttning
10

CHI150, Jamtget 1, besdttning
11

CHII151, Jamtget 2, besdttning
11

CHI153, Jdamtget 3, besdttning
11

CHI154, Jamtget 4, besdttning
11

CHI209, Jdamtget 1, besdttning
12

CHI210, Jamtget 2, besdttning
12

CHI030, Lappget 1, besdittning 1
CHI134, Lappget 2, besdittning 1
CHI135, Lappget 3, besdttning 1
CHI036, Lappget 1, besdittning 2
CHI037, Lappget 2, besdttning 2
CHI040, Lappget 1, besdittning 3
CHI041, Lappget 2, besdttning 3
CHI141, Lappget 3, besdittning 3
CHI142, Lappget 4, besdttning 3
CHI139, Lappget 1, besdittning 4
CHI063, Lappget 1, besdittning 5
CHI064, Lappget 2, besdttning 5
CHI065, Lappget 3, besdittning 5
CHI066, Lappget 4, besdittning 5
CHI096, Lappget 1, besdittning 6
CHI097, Lappget 2, besdttning 6

-0,04449 457273 10 634,3
0,01076 575279 13 378,6
-0,04965 455 659 11391,5
-0,08643 389 307 10 814,1
-0,05486 438 182 12 519,5
-0,1344 427 257 10 681,4
-0,05358 437 788 12 508,2
-0,1321 422 333 9 598,47
-0,04872 497 285 13 813,5
-0,08015 383 692 11 285,1
-0,03339 460 156 12 109,4
-0,08383 322718 11 952,5
0,2068 835937 20 388,7
-0,09079 400 600 14 270,6
0,001845 578 152 13 777,9
-0,01785 385 307 13 405,5
-0,1345 399 560 11 867,6
-0,02194 402 166 15 384,4
0,0334 486 570 12 668,2
-0,06045 470 072 13 128,8
0,03843 529 324 12 452,5
0,0262 5292717 13767,9
0,008617 507 685 13 386,7
0,003351 468 725 16 691,6
-0,06714 433 249 18 067,3
-0,07576 460 742 12 308,8
0,07172 660 859 14 689,7
-0,008449 441 759 15 568.,4
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Publicering och arkivering

Godkénda sjdlvstindiga arbeten (examensarbeten) vid SLU kan publiceras
elektroniskt. Som student dger du upphovsritten till ditt arbete och behdver i
sadana fall godkédnna publiceringen. I samband med att du godkédnner publicering
kommer SLU é&ven att behandla dina personuppgifter (namn) for att gora arbetet
sOkbart pa internet. Du kan narsomhelst aterkalla ditt godkédnnande genom att
kontakta biblioteket.

Aven om du viljer att inte publicera arbetet eller aterkallar ditt godkéinnande sa
kommer det arkiveras digitalt enligt arkivlagstiftningen.

Du hittar lidnkar till SLU:s publiceringsavtal och SLU:s behandling av
personuppgifter och dina réttigheter pa den hér sidan:

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

JA, jag, Evelina Modig har list och godkdnner avtalet for publicering samt den
personuppgiftsbehandling som sker i samband med detta

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