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Sammanfattning

Det finns en stor variation av raser med olika form och storlek hos héstar. De olika héstraserna
har forandrats genom dren delvis pa grund av hastens olika anvandningsomraden. Idag anvéands
hasten som fritidsaktivitet, inom sport med mera jamfort med forr da den anvandes mest inom
jordbruket eller for militara syften. Hastens exterior ar av stor betydelse bade for hastens valfard
och inom aveln for att bedoma forutsattningen att kunna prestera och langsiktigt vara hallbara.
Hos vissa raser har fordndringen av kroppsformen skett oerhort snabbt orsakat av bland annat
intensiv selektion. Det ar viktigt att fa fram mer kunskap om genetiken bakom héstens exterior
for att undvika att anvanda héstar i avel med exteridora egenskaper som har stark genetisk
koppling till bland annat defekter och sjukdomar. Flera studier har skattat arvbarheter for olika
kroppsmatt. Arvbarheten for exempelvis mankhdojd kan skilja markant mellan olika raser. Flera
forskare har undersokt vilka kandidatgener som kan styra vissa kroppsmatt. Nagra av de gener
som identifierats, exempelvis HMGA2 och LCORL, som tros paverka exteridren hos hast har
aven tidigare associerats med langden hos méanniskor och storleken pa hundar.

Abstract

The horse is comprised of many breeds of different size and shape. The different breeds have
been modified over the years partially because of the extensive use of the horse. Today the horse
is mostly used for recreational use and in sports, compared to earlier when the main use for
horses were for agriculture and military use. The conformation of the horse is of great importance
for the welfare of the horse and in breeding to estimate the horse’s ability to perform for
sustainable periods of time. In some breeds the type of the conformation has changed extremely
rapidly because of intense selection. It is of importance to obtain more knowledge about the
genetics of the horse conformation in order to avoid using horses in breeding with conformation
traits that are strongly linked genetically for instance to defects and diseases. Many studies have
estimate heritabilities for different body measurements. The heritability for e.g. height of withers
can differ significantly between breeds. Many researchers have examined which candidate genes
affect certain body measurements. Some of the identified loci, e.g. HMGA2 and LCORL, which
are believed to be influenced by conformation traits have previously been associated to height in
humans and size in dogs.

Introduktion

Hos hastar finns en stor variation av raser med olika storlekar som har formats genom aveln for
att fa ett specifikt utseende eller specifika funktioner. For att exempelvis forbattra hastens
prestation selekteras komplexa egenskaper som kroppsstorlek och olika typer av skelettets
uppbyggnad. Detta har lett till att det finns en méngd hdastraser med olika storlekar och form.
Hastraserna percheron och shire kan overstiga tva meter i mankhojd medan genomsnittet for en
amerikansk miniatyrh&st &r under en meter (Brooks et al. 2010).

Det finns en hel del kunskap om hur en héast ska utfodras for att kunna fa en god tillvaxt. Daremot
finns inte lika mycket information om genetiken bakom kvantitativa egenskaper sasom
kroppsform, exempelvis mankhdjd (Signer-Hasler et al. 2012). Arvbarheter for mankhojd har
skattats inom intervallet 0.20 — 0.89 (Koenen et al. 2001; van Bergen & van Arendonk 1993).



Mankhojden har andrats hos vissa raser genom aren, exempelvis ar den spanska arabhasten hogre
idag an for tjugo ar sedan (Fuentes et al. 1987 se Cervantes et al. 2009). Det ar viktigt att fa fram
kunskap om genetiken bakom héastens morfologi, bland annat for att undvika avel pa hastar med
exteriora egenskaper som har stark genetisk koppling till defekter och sjukdomar. Till exempel
hos Norska kallblodstravare ar arvbarheten for dverstrackta knan relativt hog (0.42) och hade en
signifikant paverkan pa prestationen (Dolvik & Klemetsdal, 1999). Eftersom det ar manga andra
faktorer, inte minst miljon, som kan paverka en viss egenskap ar det av stor betydelse att kunna
se hur mycket av generna respektive miljon som bidrar.

Var i genomet kan gener hittas som styr 6ver hastens morfologi? Finns det kroppsmatt som har
hdg arvbarhet? Syftet med den hér litteraturstudien &r att sammanstélla de studier som beskriver
vilka kandidatgener som kan styra vissa kroppsmatt hos hastar samt vilka kroppsmatt som har
hog arvbarhet.

Exterior och olika kroppsmatt

Storlek &r en fenotyp som dar enkel att studera och som resultat av selektion forekommer det en
mangfald i storlek av form av bade hojd och massa (Petersen et al. 2013). Forr i tiden bedrevs
avel inom manga hastraser for att passa militara syften. Exempelvis importerades arabhasten till
Spanien huvudsakligen for militara andamal men lange har uppfodare selekterat arabhastar for
deras vackra drag. Kvarlevan fran arabhéstens roll inom det militara ar huvudsakligen att klara
uthallighetstavlingar som distansritt (Cervantes et al. 2009). Idag fokuserar uppfodare inte bara
pa skonhet inom aveln utan pa funktionella kriterier, som till exempel hallbarhet, prestation och
anvandbarhet (Cervantes et al. 2009; Brooks et al. 2010).

Hos néstan alla héastraser &r storlek och kroppsform viktiga egenskaper och som man ofta
selekterar for inom aveln. Det &r viktigt att beakta hastens exterior for att avgOra dess
forutsattningar att tala den belastning som den &r avsedd for (Frykman et al. 1957).
Dressyrprestation ar ett mal som manga raser selekterats for (Barrey et al. 2002). Det finns nagra
exteridra avvikelser som ¢kar risken att orsaka problem, exempelvis rérande huvudanséttningen,
hovens storlek och form samt om hésten kan rora sig i balans. Bristande balans har en stor
negativ paverkan pa hallbarheten. Om hasten har ett stupande backen, lodratt larben, en stor
knavinkel och en liten hasvinkel i kombination, (dven kallat att hasten star ”bakom sig”), kommer
hasten ha svart att rora sig i balans. En hast som ror sig i obalans pa grund av exteridra brister kan
inte forbattras med tréaning (Frykman et al. 1957).

Det ar kritiskt for genetiska studier att erhalla fenotyper av hog kvalitet. Genom att identifiera
monstret av variationer i form och storlek pa skelettet hos héstar kan robusta och kvantifierbara
morfologiska egenskaper harledas. Darefter kan dessa morfologiska egenskaper anvéndas i
genetiska analyser for att upptécka gener som bidrar till dem (Brooks et al. 2010).

Mankhojd &ar det mest studerade kroppsmattet hos hastar (Molina et al. 1999). Andra vanliga
kroppsmatt i studier ar bland annat halsens langd, langd pa ben, brostvidd, bréstomfang och
omkrets pa skenben (Figur 1) (Dario et al. 2006; Cervantes et al. 2009; Brooks et al. 2010;
Séanchez et al. 2013). Valet av egenskaper i aveln ar baserat pa deras betydelse for bland annat
héstens rorelser och prestation, ekonomiskt varde samt utvérdering av ortopedisk halsa (Bowling
& Ruvinsky 2000). Aven om formen &r viktig for kvaliteten i aveln s& ar storleken for en



morfologisk egenskap viktigare enligt Cervantes et al. (2009). Kroppsstorleken &r ett viktigt
kriterium vid utvérdering av olika raser betréffande utseende och funktion och &r avgérande for
klassificering av hastar. Aven for uppfodare ar storleken pa kroppen hos héstar en vésentlig
parameter for att forbéattra saljbarhet, funktion och prestanda (Metzger et al. 2013).
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Figur 1. Exempel pa vanliga kroppsmatt hos hast.

Cervantes et al. (2009) anvande morfologiska egenskaper; som bland annat halsens langd,
mankhojd och brostomfang, i sin studie och kom fram till att kon, alder och avelsmal hade
signifikanta effekter pa vissa specifika kroppsmatt. Till exempel var matt som var relaterade till
brostkorgen samt vinkel pa korset signifikant storre hos ston (Cervantes et al. 2009).

Makvandi-Nejad et al. (2012) utférde tva sa kallade genome-wide association studies (GWAS)
fran 16 olika raser samt fullblod av olika storlek. De menade att deras studier stodde en modell av
héstens evolution dér divergens och genetisk differentiering efter kroppsstorlek intréffade tidigt
samt att bildandet av raser foljdes darefter. Brooks et al. (2010) fann att storlek och tjocklek pa
héstens kropp har en begransad variation inom vissa raser jamfort med den totala variationen
over flera olika raser. En del av den aterstaende variationen inom raser ar troligtvis matfel,
miljofaktorer och segregering av kausala alleler i de loci som bidrar (Brooks et al. 2010). Kausala
alleler ar genvarianter av funktionella gener som paverkar en egenskap och forklarar en genetisk
association som observerats (Raychaudhuri, 2011).



Genetik och arvbarheter
Olika arvbarheter hos olika raser

Arvbarheten for mankhdjd ar berdknad att vara medel till hdg hos ponnyraser (Metzger et al.
2013). Sérskilt for haflinger och shetlandsponny dér arvbarheten for mankhojd har skattats till
hela 0.79 och 0.89 (Miglior et al. 1998; van Bergen & van Arendonk, 1993). For shetlandsponny
ar arvbarheten for mankhojd hog medan de flesta exteriora egenskaper for ben (som vinkel pa
karled, hovform och storlek pa benen) har laga arvbarheter (van Bergen & van Arendonk, 1993).
Avelsmalen for shetlandsponnyer skiljer sig fran andra raser pa sa satt att exempelvis hos
hollandska varmblod har uppfodare selekterat for ridegenskaper, vilket inte ar fallet for uppfodare
av shetlandsponnyer (Koenen et al. 1995). Dé&r sker aveln mer mellan ponnyer av lika storlek.
Icke slumpmassiga parningar kan ge hogre skattning av arvbarheten. Det forklarar formodligen
den hoga arvbarheten for storlek hos shetlandsponnyer (Falconer 1989 se van Bergen & van
Arendonk 1993). Som det visas i tabell 1 skiljer sig arvbarheten for mankhdjd mellan de olika
raserna. Exempelvis for tyskt varmblod skattades arvbarheten for mankhdjd till 0.20 medan den
for shetlandsponny var betydligt hogre pa 0.89. Aven arvbarheten for halsens langd skiljer sig da
skattningar har strackt sig mellan 0.05 — 0.31 beroende pa ras (tabell 1).

Tabell 1. Arvbarheter (h?) for ndgra kroppsmétt hos olika raser

h2
Omkrets Langd

Ras (antal) Mankhojd skenben hals Brostomfang Kalla
Andalusier (1 273) 0.58 0.35 - 0.56 Molina et al. (1999)
Hannoveranare (20 768) 0.49 - 0.31 - Stock & Distl (2006)
Lipizaner (513) 0.52 0.36 0.05 0.26 Zechner et al. (2001)
Lusitano (18 076) 0.61 - - 0.12 Vicente et al. (2014)
Murgese (1 816) 0.24 0.44 - 0.39 Dario et al. (2006)
PRE (12 381) 0.21 0.30 0.14 0.21 Sanchez et al. (2013)
Shetlandsponny (2 695)  0.89 : 031 018 van Bergen & van Arendonk

(1993)
Svenskt vamblod (8 187) 0.67 0.55 - - Jonsson et al. (2014)
Tyskt varmblod (10 665) 0.20 - 0.21 - Koenen et al. (1995)

Identifierade gener
Hast

Hastar bar pa ett litet antal loci med alleler av stor genetisk effekt pa hastens storlek. Gener som
kontrollerar héstens storlek &r i stora drag samma gener som har identifierats hos manniskor
(Makvandi-Nejad et al. 2012). Den genetiska strukturen bakom variation i hdjd hos héstar
karaktariseras daremot av fa loci med stora effekter (Tetens et al. 2013).

Makvandi-Nejad et al. (2012) gjorde en studie pa 16 olika héastraser, bland annat falabella,



fullblod, ardenner, percheron, clydesdale och shire. De fann fyra loci pa kromosomerna 3, 6, 9
och 11 som tillsammans forklarade 83 % av variationen i héstens storlek (tabell 2). Dessutom
identifierades tva quantitative trait locus (QTL) hos fullblod dér loci pa kromosom 3 och 28
tillsammans forklarade 59 % av en skattad variation i storlek (Makvandi-Nejad et al. 2012). Bade
Makvandi-Nejad et al. (2012), Signer-Hasler et al. (2012) och Metzger et al. (2013) fann att SNP
BIEC2-808543 pa position 105,547,002 pa kromosom 3 var associerad med storlek hos hast
(tabell 3).

I en annan studie av Brooks et al. (2010) anvéndes en principalkomponentanalys for att
identifiera monster i variation av 33 olika kroppsmatningar mellan olika raser. Brooks et al.
(2010) fokuserade pa tva principalkomponenter. Principalkomponent 1 var en proportionell skala
over den totala storleken, dar huvud, hals, bal och lemmar okar eller minskar i storlek
koordinerat. Principalkomponent 2 kvantifierade variationen 6ver kroppen som helhet i skelettets
tjocklek och kroppsform. Resultatet visade att principalkomponent 1 forklarade 65.9 % av
variationen i kroppsstorlek medan den andra forklarade en mycket mindre andel av variationen,
endast 6.4 % (Brooks et al. 2010).

Tabell 2. Fyra identifierade loci associerat till hastens storlek (Makvandi-Nejad et al. 2012)

Andel av varians

Kromosom Position . Gener i locus
forklarad
3 105,547,002 0.685 LCORL, NCAPG
6 81,481,064 0.556 HMGA2
9 75,550,059 0.567 ZFAT
11 23,259,732 0.589 LASP1
Totalt 4 loci tillsammans 0.835

Signifikanta samband med héstens storlek hittades fér SNPs inom och intill transkriptionsfaktorn
high mobility group AT-hook 2 (HMGA2) (Makvandi-Nejad et al. 2012). HMGAZ2 reglerar
genuttryck, styr celltillvéaxt, proliferation och differentiering (Cleynen & Van de Ven, 2008).

I en studie av Signer-Hasler et al. (2012) anvédndes 1 077 héstar av rasen Franches-Montagnes for
att kartlagga loci som paverkar olika exteriora egenskaper, framforallt mankhojd. En QTL-region
pa kromosom 3 som var associerad med mankhaéjd var dven signifikant associerad till bland annat
formen pa benen, korrekthet av gangarter och huvudets uttryck. Regionen pa kromosom 9 som
ocksa var associerad med mankhojd var dven associerad med langd pa korset och langd pa
ryggen. De tvd QTL-regionerna pa kromosom 3 och 9 ar placerade nara gener med stora
intergena regioner. Den stora effekten av dessa QTL-regioner hos héstar kommer i framtiden att
underlatta identifiering av kausala mutationer (Signer-Hasler et al. 2012).

Signer-Hasler et al. (2012) menade att ur biologisk synpunkt &ar det rimligt att de tvd QTL-
regionerna pa kromosom 3 och 9 (tabell 3) aven é&r signifikanta for andra egenskaper pa
kroppsformen. Generellt foljer egenskaperna for kroppsform en viss proportionalitet som att en
hogre hast har langre rygg med ett langre kors jamfort med en liten hast. Fran en biomekanisk



synpunkt ar gangarternas korrekthet relaterat till hastens storlek. En for hog hast har svarare med
balansen &@n en mindre hast och visar da mindre korrekta gangarter (Signer-Hasler et al. 2012).

Det QTL pa kromosom 3 som paverkade storleken befann sig nara de Overlappande generna
ligand dependent nuclear receptor corepressor-like (LCORL) och non-SMC condensin | complex
subunit G (NCAPG), aven gemensamt kallat LCORL/NCAPG (Makvandi-Nejad et al. 2012;
Signer-Hasler et al. 2012; Tetens et al. 2013). Andra studier har dven pavisat att LCORL/NCAPG
ar en stark kandidat for kroppsstorlek (Makvandi-Nejad et al. 2012; Metzger et al. 2013; Tetens
et al. 2013). SNP BIEC2-808543 pa kromosom 3 nara kandidatgenen LCORL é&r en starkt
forutsagande markor for kroppsstorleken pa hastar, se sammanfattande tabell 3 (Metzger et al.
2013). C-allelen for SNP pa kromosom 3 var associerad med 6kad mankhojd. Effekten av allel A
vid en SNP pa kromosom 9 var mindre pa mankhdojden. Dessa alleler vid de tva SNP pa de olika
kromosomerna stod for en total skillnad runt 3 cm i sa kallade de-regressed avelsvarden for
mankhojd (Signer-Hasler et al. 2012) (deregressed avelsvéarde dr nar bidraget fran slaktingar
andra &n avkommor tagits bort (Hayes et al. 2009)). Resultatet fran studien av Metzger et al.
(2013) visade att uttrycksnivaerna av LCORL minskade kraftigt hos storre och tyngre hastar (som
till exempel hannoveranare) med genotypen C/C.

QTL-regionen for mankhojd pa kromosom 9 befann sig dven nara genen zinc finger and AT hook
domain containing (ZFAT) (Signer-Hasler et al. 2012). Aven Makvandi-Nejad et al. (2012) fann
en association pa kromosom 9 till ZFAT. Kandidatgenerna LCORL/NCAPG och ZFAT for
mankhojd har tidigare rapporterats paverka langden hos manniska med samma position och
verkan hos ménniskor (Signer-Hasler et al. 2012).

Andra associerade SNPs pa kromosom 11 fran de 16 olika raserna befann sig i en gen-rik region
med genen LIM and SH3 protein 1 (LASP1) (Makvandi-Nejad et al. 2012). For vidare forskning
ar LASP1 en bra kandidatgen for storlek. Eftersom locuset &r gen-tatt behdvs noggrannare
kartlaggning for att identifiera kausala varianter eller varianter som bidrar till variationen i storlek
(Makvandi-Nejad et al. 2012). Manga alleler som kontrollerar storleken delas brett 6ver raser
med extrema storlekar och i vissa fall kan de bidra till variationen pa storlek inom raser
(Makvandi-Nejad et al. 2012).

| en studie av Petersen et al. (2013) undersoktes manga olika raser dar signifikanta resultat
hittades pa kromosom 11. Kandidatgenerna NCAPG pa kromosom 3 och HMGA2 pa kromosom
6 var tva av dessa som paverkade storleken, som éven flera andra studier visat. Petersen et al.
(2013) fann &aven att insulin-like growth factor 1 (IGF1) pa kromosom 28 var signifikant
associerad med storlek hos rasen franches-montagnes. Locus IGF1 har dven pavisats paverka
variationen i kroppsstorlek hos hund (Sutter et al. 2007; Boyko et al. 2010).

Ar 2009 pabdrjades en studie vid SLU om den &rftliga defekten krumma fél hos shetlandsponny
(en felaktig skelettuppbyggnad som leder till rérelsestdrning och halta). Ar 2011 fann forskarna
en stark kandidatgen for krumma fol. Sjukdomen foljer en autosomal recessiv nedarvning
(Hermans 1970).

Den genetiska grunden for variation i hastens storlek ar inte kdnd men det finns en hypotes om att
héstens populationsstruktur borde férenkla identifieringen av gener som styr éver hastens storlek
(Makvandi-Nejad et al. 2012). Genom-sekvensering 6kar snabbt och i framtiden kommer den



begransande faktorn i manga genetiska studier inte langre vara genotypning utan att samla in
fenotyper av hog kvalitet (Brooks et al. 2010). Kombinationen av analytisk férmaga, skicklighet
att analysera genomsekvenserna, kvalitet och karakterisering av urval och fenotyper kommer
fortfarande till storst del bestdmma sannolikheten att lyckas kartldagga fenotypen (Carlson et al.
2004; Brooks et al. 2010).

Jamforelse med hund

Hundar ar det domesticerade djur som uppvisar en storre mangfald av kroppsstorlek an nagot
annat landlevande ryggradsdjur. Flera gener och QTL har identifierats som paverkar bland annat
skelettets storlek (Sutter et al. 2007). Tre loci pa kromosomerna 7, 10 och 15 var signifikant
associerade med storleken pa hundar (Jones et al. 2008). Genen HMGA?2 har lokaliserats pa
kromosom 10 och ar kand for att paverka kroppsstorleken hos hundar men aven hos manniskor
(Weedon et al. 2007; Boyko et al. 2010). Tidigare har bade HMGAZ2 och ett locus pa kromosom
7, SMAD2, associerats med kroppsstorleken pa hundar (Jones et al. 2008).

Andra studier har dven visat att variationen i kroppsstorlek delvis forklaras av genen IGF1 som
har lokaliserats pa kromosom 15 (Sutter et al. 2007; Boyko et al. 2010). IGF1 kodar for en
tillvaxtfaktor som kontrollerar en signifikant andel av variationen i storlek mellan hundraser
(Sutter et al. 2007). Enligt Sutter et al. (2007) forklarar genen IGF1 ensam 10 — 15 % av
variationen for kroppsstorlek.

Jamforelse med manniska

Kroppslangden hos en ménniska &r en klassisk polygen egenskap som dr latt att observera och har
en hog arvbarhet (Silventoinen et al. 2003; Weedon et al. 2007; Visscher 2008). Enligt Visscher
et al. (2010) har langd hos manniska en arvbarhet runt 0.8. Baserat pa en mangd olika
associationsstudier av hela genomet har ca 200 loci upptackts som var signifikant associerade
med langd hos méanniskor och som endast forklarade 20 % av arftligheten (Lango et al. 2010;
Signer-Hasler et al. 2012). Tillgangligheten av den fullstandiga sekvensen av manniskans genom
har paskyndat analyser av kandidatgener inom kopplade regioner (Carlson et al. 2004).

HMGA2 var den forsta genen som associerades med langd hos ménniskor (Weedon et al. 2007).
Det &r en stark biologisk kandidat som paverkar langden (Weedon et al. 2007; Cleynen & Van de
Ven, 2008). Manga studier har lokaliserat SNP rs8756 i genen HMGA2 (Weedon et al. 2007;
Gudbjartsson et al. 2008; Soranzo et al. 2009). Locuset HMGA2 har i tva studier dven associerats
till storleken pa hundar (Jones et al. 2008; Boyko et al. 2010). | en annan studie hittades nagra
gener som var starkt kopplade till skelettets storlek. En av de starkaste associationerna ar SNP
rs6817306 i LCORL (Soranzo et al. 2009).

Det &r ett stort antal gener som kontrollerar langd pa méanniskor men de har en mycket liten effekt
(Perola 2011 se Makvandi-Nejad et al. 2012). | en studie har det uppskattats att hela 697 gener,
med lika stor eller hogre effekt an de identifierade, tillsammans skulle forklara ungefar 15.7 % av
den fenotypiska variationen i langd eller 19.6 % av éarftligheten pa langden (Lango Allen et al.
2010). Langden ar inte bara genetisk da andra huvudfaktorer bidrar som hormoner, miljé och
nutrition (Silventoinen et al. 2003; Gudbjartsson et al. 2008).



Tabell 3. Sammanfattning av gener som paverkar exteriora egenskaper hos olika djurslag

Djurslag Kromosom SNP Position Gener Kalla
Hist 3 BIEC2-808543  105,547,0002 h%iﬁé
Signer-Hasler et al. 2012;
6 81,481,064 HMGA2 Makvandi-Nejad et al.
9 BIEC2-1105377 75,550,059 ZFAT 2012; Metzger et al. 2013
11 23,259,732 LASP1
28 IGF1
Hund 7 46,696,633 SMAD2
10 11,465,975 HMGA2 Jones et al. 2008
15 44,228,026 IGF1
Manniska 4 rs6817306 LCORL Soranzo et al 2009
12 rs8756 HMGA?2 Soranzo et al 2009

Diskussion

| de studier som gjorts har ett antal kandidatgener hittats som ar betydelsefulla for kroppsmatt hos
héstar. Man har sett att generna LCORL, NCAPG, HMGAZ2, ZFAT och LASP1 har stor inverkan
pa hastens storlek (Makvandi-Nejad et al. 2012; Signer-Hasler et al. 2012; Petersen et al. 2013;
Tetens et al. 2013). | flera studier har man visat att LCORL é&r en stark kandidat for hastens
storlek, vilken &ven visat sig vara signifikant associerat till ryggradens langd hos manniskor
(Soranzo et al. 2009; Makvandi-Nejad et al. 2012; Signer-Hasler et al.2012; Metzger et al. 2013;
Tetens et al. 2013). Metzger et al. (2013) menar att beroende pa ras och population diskuteras
olika kandidatgener. Daremot har de flesta studier gemensamt upptackt QTL pa kromosom 3 vid
LCORL samt att den &r starkt involverad i utvecklingen av kroppsstorlek inom och mellan olika
raser (Signer-Hasler et al. 2012; Makvandi-Nejad et al. 2012; Metzger et al. 2013). Det &r annu
inte kant hur BIEC2-808543 paverkar LCORL men en muterad transkriptionsfaktor-
bindningsstalle kan leda till signifikanta forandringar av de relativa uttryckningsnivaerna.
Spridningen av kroppsstorlek och uttrycksnivaerna indikerar att LCORL kanske ar som en
justerare for kroppsstorlek hos hastar (Metzger et al. 2013).

Enligt Makvandi-Nejad et al. (2012) & LASP1 en bra kandidatgen for storlek for vidare
forskning. De tre signifikanta loci, LCORL, HMGA2 och ZFAT, som Makvandi-Nejad et al.
(2012) identifierade har tidigare associerats med storlek hos ménniskor. Detta menade Makvandi-
Nejad et al. (2012) argumenterar emot de att vara falsk positiv. De menade att deras upptackt
aven illustrerar bevarandet av bestdimmelsen av storlek hos daggdjur. Detta gor det mojligt att
jamfora evolutionen av dessa gener naturligt mot intensivt selekterade arter.

Vid jamforelse med bade hund och manniska kan man se att HMGA2 har stor betydelse for
kroppsstorleken. HMGA?2 paverkar kroppsformen hos hund, storleken hos hést och langden hos
méanniska (Weedon et al. 2007; Cleynen & Van de Ven, 2008; Gudbjartsson et al. 2008; Soranzo
et al. 2009; Boyko et al. 2010). Makvandi-Nejad et al. (2012) har en hypotes om att HMGAZ2 eller
LCORL, eller bada, styr variationen i storlek hos andra domesticerade daggdjur. De menar dven



att hasten ger végledning for att utforska genetiken kring storlek hos méanniskor och andra
déaggdjur. En del forskare menar att de kandidatgener som upptackts och dokumenterats och som
har stor paverkan pa kroppsformen &ven kontrollerar variationen hos manga andra djurslag. Detta
kan diskuteras da det formodligen behdvs mer forskning for att se om det stammer.

Att den spanska arabhésten &r hogre idag an forr (Fuentes et al. 1987 se Cervantes et al. 2009),
beror troligtvis pa bland annat vilka egenskaper som selekterats for inom aveln. Cervantes et al.
(2009) menade att faktorer som kon, alder och avelsmal har signifikanta effekter pa vissa
specifika kroppsmatt. Eftersom den spanska arabhésten forr i tiden anvandes for militara syften
(Cervantes et al. 2009) forsokte man formodligen fa fram storre hastar. Bland annat for att
komma hogre upp samt fa hastar som orkade béra upp sin ryttare. Jag tror att nar det galler
hastens storlek och andra kroppsformsegenskaper sa har den dndrats, dd manniskan genom avel
och icke-slumpmassig parning paverkat detta mycket. Enligt Metzger et al. 2013 &r det pa grund
av att man selekterat for specifika funktioner som héastar har modifierats inom raser till varierande
morfologiska typer pa skelettet. Manniskan har ocksa lange selekterat for specifika funktioner
just for nojes skull, till exempel engelska fullblod for att de ska springa sa snabbt som majligt.

Miljofaktorer som exempelvis typ av foder och dess kvalitet, klimat samt hur hésten tranas har
sakerligen ocksa en stor paverkan pa hastens tillvaxt, form och utveckling. Hastens exterior har
forandrats mycket och det har dven gatt fort. Om man ser till vad hasten anvandes till forr i tiden
jamfort med idag ser man en stor forandring pa hur olika raser har for exterior och &ven
konsekvenser av intensiv selektion dar ett exempel ar hovarnas mycket daliga kvalitet hos
engelskt fullblod.

Hos hastraser idag finns stora variationer pa storlek och form. Hundar har en annu bredare
variation av storlek och form (Sutter et al. 2007). Genom tiderna har mankhdjd varit en egenskap
som fokuserats mycket pa inom aveln. Man bor ta hansyn till flera faktorer i aveln och inte bara
en da det aldrig ar bra att enbart selektera pa en egenskap. Hastens kroppsform &r viktig inte bara
for prestation utan &ven for hastens hélsa. Att ta hansyn till kroppsformen &r viktig for hastens
hdlsa pa sa satt att vissa exteriora avvikelser som har hdg arvbarhet kan orsaka problem.
Exempelvis felaktig benstalining som krumma f6l hos shetlandsponnyer, vilket &r &rftligt och
orsakar problem som leder till hdlta (Hermans 1970).

Genom att utfora genetiska analyser kan kandidatgener hittas for att se vilka kroppsmatt de styr
samt vilken arvbarhet de har. Aven for att se vilka som kan vara kopplade till defekter eller
sjukdomar. Signifikanta platser pa bland annat kromosomerna 3, 6, 9 och 11 verkar vara kopplat
till hastens exterior. Mankhojd &r ett kroppsmatt som har medel till hég arvbarhet hos manga
raser. Det skulle vara intressant att studera vilka gener for vilka kroppsmatt som kan vara
kopplade till prestation, defekter eller sjukdomar. Dock behdvs fler studier kring vilka
kandidatgener som styr vissa kroppsmatt samt variationen i storlek hos hastar. Det behdvs dven
fler studier for att sakerstalla arvbarheter for olika kroppsmatt.
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