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Abstract

Kinship and genetic variation have been studied in several cattle breeds, mainly the
commercial breeds like Holstein. Even in numeric large populations like Holstein, relatively
few bulls are often used for breeding which is the main reason for the increased inbreeding.
When the use of commercial dairy breeds increased, the interest for native breeds decreased.
The reduction in number of the Swedish native breeds began when high producing cattle
breeds got introduced to the agriculture, several breeds decreased so quickly that they were
near extinction. In the last few years the number of animals have increased but are still low.
The native breeds carries traits and gene variations that can come to use in the future and they
are a part of our cultural history are two reasons to maintain them. Over the years the methods
to measure genetic diversity have progressed and today microsatellites and single nucleotide
polymorphism (SNP) are used primarily for these kinds of studies. There are few studies done
regarding inbreeding in the Swedish native cattle breeds which makes it hard to draw a
conclusion about the level of inbreeding today.

Sammanfattning

Slaktskap och den genetiska variationen har studerats i flera ndtkreatursraser, men framst i de
kommersiella raserna som Holstein. Aven i numeriskt stora raser som Holstein anvands
relativt fa tjurar vilket har okat inaveln. Néar anvandningen av kommersiella raser okade
borjade intresset for de inhemska raserna minska. De svenska lantraserna minskade i antal néar
mer hogproducerande raser introducerades, manga sa drastiskt att de var nara att utrotas. De
senaste aren har antalet djur 6kat nagot men &r fortfarande mycket fa. Lantraserna bar pa
egenskaper och genvariationer som kan komma att anvéandas i framtiden samt ar de en del av
var kulturhistoria vilket ar tva anledningar till att bevara dem. Under aren har metoderna for
att mata genetisk diversitet utvecklats och idag anvands framst matt baserade pa genetiska
markorer som mikrosatelliter och single nucleotide polymorphism (SNP). Det finns valdigt fa
studier gjorda om inaveln i de svenska lantraserna vilket gor det svart att med sakerhet saga
hur stor inaveln &r idag.

Introduktion

I moderna notkreatursraser som anvands till mjélkproduktion borjar inavel bli ett problem
(Stachowicz et al., 2011). En bidragande faktor till den Okande inaveln &r den hoga
selektionsintensiteten samt anvandandet av férre tjurar (Sgrensen et al., 2005 Parland et al.,
2007). Holstein &r en av de till antalet storsta raserna som anvands till mjolkproduktion, i
Sverige finns det cirka 555000 djur av rasen Holstein (Jordbruksverket 2016, personlig
kommunikation). Trots den stora populationen har nagra studier bekraftat att inaveln &r
relativt hog och var som hogst under 1990-talet (Sgrensen et al., 2005; Parland et al., 2007;
Stachowicz et al., 2011). N&r hogre krav stalldes pa hogre avkastning blev lantraserna ersatta
av de kommersiella raserna (Kantanen et al., 2000a). Nar Holstein och Svensk rddvit boskap
(SRB) borjade anvéndas mer och mer i det svenska lantbruket minskade antalet djur i de
svenska lantraserna sa drastiskt att de var nara utrotning. De svenska lantraserna som tas upp i



detta arbete ar fjallko, rodkulla och allmogekor (véneko, ringmalako och bohuskulla)
(Jordbruksverket 2016a). Specifika rasforeningar startades upp for att bevara lantraserna,
framst som levande genbanker men ocksa som kulturarv. Fortfarande ar antalet djur i dessa
raser relativt fa men har borjat 6ka langsamt.

Genetisk diversitet kan matas pa olika sétt, till en borjan anvandes stamtavlor och senare dven
blodprov for att rdkna ut den genetiska variationen inom en population. Men under 1900-talet
borjade teknikerna utvecklas och under 2000-talet borjade &ven mikrosatelliter och single
nucleotide polymorphism (SNP) anvandas (Brenig & Schiitz, 2016). Trots det anvands
harstamningsinformation till stor del fortfarande for att komplettera informationen fran SNP
och mikrosatelliter. Syftet med detta arbete ar pa att sammanfatta data fran litteratur om inavel
inom de svenska lantraserna och anvénda Holstein som jamforelse. | och med att det finns
mycket lite allmén information om de svenska lantraserna i vetenskapliga artiklar har sadan
information hamtats fran rasforeningarna for respektive ras och fran Jordbruksverket.

Genetisk diversitet

Nar tva djur med gemensamma slaktingar paras uppstar inavel vilket kan leda till genetisk
drift, minskad genetisk variation och mindre heterozygoti (Hinrichs & Thaller, 2011).
Genetisk variation kan delas in i tva grupper: variationen mellan raser och variationen mellan
individer inom en ras (Kantanen et al. 2000a). Olika metoder anvénds for att mata genetisk
diversitet, innan utvecklingen av SNP anvandes harstamningsdata fran stamtavlor och
mikrosatelliter (Kantanen et al., 2000a; Leroy et al., 2013). Enligt Brenig och Schiitz (2016)
kan mikrosatelliter bli mindre informativa i tester med valdigt néra sléktingar vilket kan
komma att handa i de avelsprogram dar nagra fa tjurar dominerar pa grund av deras hoga
avelsvérden.

Effektiv populationsstorlek
En av de vanligaste indikatorerna for att bedoma genetisk diversitet ar den effektiva
populationsstorleken (N¢) som utvecklades i borjan pa 1930-talet av Sewall Wright (Leroy et

al., 2013) och rdknas ut med formeln: NE=H;_L dar L &r det genomsnittliga
F }-

generationsintervallet och AFy ar den arliga inavelsokningen (Sgrensen et al., 2005; Parland et
al., 2007; Stachowicz et al., 2011). I slutet pa 1990-talet rekommenderades ett minsta varde
for Ne pa 50 for att forhindra inavelsdepression (Kantanen et al., 1999) och ett varde pa 500
for att forhindra att den genetiska variationen minskar (Franklin & Frankham, 1998). Som en
del av en studie raknade Kantanen et al. (1999) ut N. for 13 nordiska nétraser, bade
kommersiella och inhemska raser. Bland de svenska raserna ingick SRB, Holstein och fjallko
varav Ne blev 36 och 38, 141 och 103 for respektive ras. SRB hade bland de l&gsta Ne dn de
andra nordiska raserna. Orsaken till att SRB hade tvd Ne varden var att de hade delat upp
endast den rasen i tjurar (36) och kor (38). Anledningen till det var for att de statistiska
analyserna utgick fran dldre studier och da hade SRB delats upp i tjurar och kor.

Mikrosatelliter och SNP



Till en borjan anvandes blodgrupper och stamtavlor for att bekrafta foraldraskap men da
inaveln ckade inom till exempel Holstein blev det svarare att verifiera slaktskap vilket ledde
till att mikrosatelliter utvecklades och borjade anvandas. Pa senare ar har SNP borjat ersatta
mikrosatelliterna allt mer och mer (Brenig & Schiitz, 2016; Leroy et al., 2013). Dessa
metoder kan anvandas pa flera sétt for att undersoka olika egenskaper eller situationer i andra
raser och djurslag. Till exempel fertilitet som Hoglund et al. (2015) studerade i mjolkkor eller
Bjelland et al. (2013) som anvande sig av SNP markdrer for att utvardera genomisk inavel i
Holstein vilket tas upp ldngre ner. Zhou et al. (2014) anvande sig av 50k SNP chip fran
Illumina vid genotypningen av notkrear medan Kantanen et al. (2000a) anvéande sig av bland
annat mikrosatelliter for att undersoka genetisk diversitet och populationsstruktur i nordiska
notkreatursraser.

Effekter av inavel hos kor

Det finns manga faktorer som bidrar till okad inavel men den framsta orsaken &r anvandandet
av fa tjurar till artificiell insemination (Thompson et al., 2000). | en studie av Thompson et al.
(2000) samlades avelsvarden och produktionsdata in fran nastan tva miljoner Holsteinkor
mellan 1970-1998. Slutsatsen som drogs var att produktiviteten och 6verlevnaden paverkades
negativt om djuren var inavlade samt att inaveln Okade under 1990-talet. Den storsta
produktionsforlusten intraffade tidigt i kons liv och vid de tidiga stadierna under den forsta
laktationen. Det som inte verkade paverkas av inavel var antalet somatiska celler i mjolken
(Thompson et al., 2000). Med den minskade effektiva populationsstorleken och 6kande
inaveln har en effekt varit inavelsdepression, vilket definieras som en minskning av det
fenotypiska medelvardet for reproduktionsférmaga och fysiologisk effektivitet (Leroy, 2014).
Ur ekonomisk synpunkt kan inavelsdepression paverka egenskaper negativt, till exempel kan
mjolkmangd minska med 0.37 % for varje 1 % djuret &r inavlat (Leroy, 2014). Bjelland et al
(2013) anvande sig av SNP markorer och tre matt for genomisk inavel for att analysera och
utvardera sambandet mellan inavel och ekonomiskt viktiga egenskaper. Totalt genotypades
5 853 amerikanska Holsteindjur for 54 000 SNP markorer, varav 2 913 kor hade tillgangliga
fenotyper som till exempel uppgifter om mjélkméngd och reproduktion. Ungefar 33 000 SNP
markorer var kvar efter att de som saknade otillrdcklig information tagits bort. Procent av
homozygoti, beraknad inavel fran homozygotin och erhallen inavel fran genomisk
slaktskapsmatris var de matt som anvandes i studien. Resultaten visade en reduktion i
mjolkproduktion och reproduktionsformaga nar inaveln okade. Det visade ocksa att Okad
inavel paverkade bland annat juvrets utformning och storlek da hojden och bredden
reducerades vilket kan paverka mjolkproduktionen. Slutsatsen som drogs var att mer
forskning behovs for att kunna uppskatta vilka ekonomiska effekter genomisk inavel skulle ha
om den okar samt balansen mellan inavel och selektion (Bjelland et al., 2013).



Svenska lantraser
Fjallkon

Fjallkon ar en kullig ras och i slutet pa 1800-talet fanns det cirka 400 000 fjallkor i Sverige
(Svensk Fjéllrasavel, 2016) och 2015 fanns det cirka 6700 fjallkor (Jordbruksverket 2016,
personlig kommunikation). Ar 1880 borjade en mer strukturerad avel dar ett dokument dver
hur fjallkon skulle se ut togs fram. Redan 1960 hade antalet minskat kraftigt och for att locka
bonderna till att ha kvar fjallkorna korsades bland annat Svensk Laglandboskap (SLB) och
SRB in i rasen. Trots detta fanns det fortfarande bonder som vérnade om fjallkon genom att
halla rasen ren fran korsningavel, men i bérjan pa 1990-talet var inaveln relativt hog. Idag &r
inaveln sa pass lag att foreningen Svensk Fjéllrasavel anser att den langre inte ar ett hot
(Svensk Fjallrasavel, 2016).

| slutet pa 1990-talet och borjan pa 2000-talet gjordes studier dar olika lantraser av mjolkkor
fran alla nordiska lander jamfordes med nagra kommersiella raser (Lien et al., 1999;
Kantanen et al., 2000a; 2000b; Tapio et al., 2006). | studien av Lien et al. (1999) jamférdes
alleler i fyra kaseingener i 22 nordiska notkreatursraser. De svenska lantraserna som ingick i
studien var fjallko, rodkulla och bland de kommersiella raserna var det SRB och SLB. Syftet
med denna studie som ingick i ett storre projekt var att pavisa vilka allelfrekvenser som &r
utmérkande for olika populationer. Resultatet av denna studie visade att fjallko har hog
frekvens av bland annat kappa-kasein B (CSN3 B) jamfort med de andra svenska raserna
(Lien et al., 1999). Fjallkon anvéands framst till mjolk- och ostproduktion (Svensk
Fjallrasavel, 2016) och i en studie av Ren et al. (2013) hade kappa-kaseinet betydelse i hur
sammansattningen i ost skulle bli. Olika typer av kappa-kaseinet gav osten olika
sammansattningar och konsistenser.

Kantanen et al. (2000a) analyserade den genetiska variationen i totalt 20 raser varav 15 var
lantraser. Fjallko och rodkulla ingick som de svenska raserna. Studien baserades pa
mikrosatelliter, blodprov, mjolkproteiner och 29 loci. Resultaten visade bland annat att allel-
variationen minskade nar N. var lag i flera av de nordiska nétraserna och slutsatsen var att
raserna bor bevaras for att behalla genetisk diversitet samt att information om rasernas
hé&rstamning kan ge en grund for bevarandet.

Rodkulla

Precis som fjéallkon &r rédkullan en kullig ras och 1912 erk&ndes den som egen ras. Under
1930-talet fanns runt 30 000 rédkullor i Sverige, utbredda i mellansverige till sddra delarna av
Bohuslan (Sveriges Rodkulleférening, 2015). Ar 2015 fanns totalt 2 461 djur i Sverige
(Jordbruksverket 2016, personlig kommunikation). Rodkullan anvénds till bade mjolk- och
kottproduktion och ar 1938 slogs rasforeningarna for fjallko och rodkulla samman och bildade
Foreningen for Svensk Kullig Boskap (SKB). Under 1950-talet hade antalet rodkullor minskat
kraftigt vilket skapade problem med tjurrekryteringen, da importerades tjurar fran vastfinska
rodkullerasen. Under 1970-talet minskade antalet ytterligare och i borjan pa 1980-talet
importerades ytterligare nagra rodkullor fran vastfinska rasen. Senare importerades djur fran



bade vast- och Ostnorska rodkullerasen. Det framsta malet med aveln &r att 6ka antalet
individer och bredda avelsbasen genom att anvanda sa manga rodkullor som mojligt i
avelsarbetet (Sveriges Rodkulleférening, 2015).

Rodkullan ingick i samma studie av Lien et al. (1999) som fjallkon men har &ven ingatt i
andra studier. | en studie av Negrini et al. (2007) ingick rodkullan nédr de studerade den
genetiska uppdelningen av notkreatur i Europa. Metoden som anvandes var amplified
fragment length polymorphism (AFLP) fingerprinting som har pavisats kunna anvéandas for
att skatta genetiska avstand inom och mellan notkreatursraser. Aven mikrosatelliter anvandes
I denna studie. Resultatet visade att AFLP markorer kan kompletteras med mikrosatelliter.
Denna studie visade inget specifikt om Rddkullan men den visade Oversiktligt det genetiska
avstandet mellan raserna som ingick i studien och vilken del av Europa de kan tinkas
harstamma ifran. En spekulation var att genflodet har kommit fran raser fran mellandstern och
Balkan (Negrini et al. 2007).

Allmogekor

Allmogekorna bestar av tre raser: bohuskulla, ringmalako och vaneko (Jordbruksverket,
2016a). Vid arsskiftet 2015/2016 fanns det cirka 570 djur totalt av de tre raserna
(Jordbruksverket 2016, personlig kommunikation). De upptacktes i borjan pa 1990-talet pa
olika gardar i Vastergdtland och Blekinge och ar rester av den allmogeko som fanns forr i
tiden i hela Sverige. Populationerna ar relativt sma vilket gor att s& manga djur som majligt
ska anvandas i avel for att 6ka antalet djur och motverka inavel. Dessutom utan att korsa in
andra raser ska allmogekorna bevaras som genbanker (Jordbruksverket, 2016b).

Bohuskullan kommer ursprungligen fran norra Bohuslan och delar av Dalsland och é&r
anpassad till att beta pa karga beten. Till utseendet och beteende liknar den fjallkon valdigt
mycket och &r dven den kullig (Féreningen Allmogekon, 2011). Ringmalakon paminner till
utseendet om 1940-talets SRB. Jamfort med de andra raserna som tagits upp ar ringmalakon
behornad (Foreningen Allmogekon, 2011). Rasen upptacktes pa en gard i Blekinge dar en
grupp djur hade levt i ungefar 40 ar utan nagon inkorsning av tjurar fran andra besattningar
(Jordbruksverket, 2016b). Vanekon ar behornad som ringmalakon och upptacktes pa en gard i
nordvastra Véastergotland. Ingen inkorsning av andra raser hade skett i djurgruppen sedan
1850-talet vid upptéckten (Jordbruksverket, 2016b).

| en studie av Tapio et al. (2006) studerades sammanlagt 35 raser fordelade Gver norra
Europa. Dar ingick bland de svenska raserna bland annat ringmalako, vaneko och bohuskulla.
Mellan 11-49 individer per ras valdes ut som var sa obeslaktade som mdjligt och sedan
genotypades de med hjalp av mikrosatelliter. Raserna delades upp i tva grupper, sakra och
icke-sékra raser. Det s&kra raserna som inte var hotade att utrotas inkluderade de
kommersiella raserna medan de icke-sékra raserna innehdll alla lantraser som ingick i studien.
Tva metoder baserade pa studier av Eding och Meuwissen (2003) och Weitzman (1992)
anvandes for att rakna ut diversiteten i de olika raserna och fran dessa metoder konstaterades
det att lantraserna ar en vardefull tillgang for genetisk diversitet. Weitzman-metoden visade



att vaneko och bohuskulla bidrog mest till den genetiska diversiteten. Enligt resultaten fran
samma metod skulle den genetiska variationen minska med ndstan 72 % om de icke-sakra
raserna forsvann. Enligt resultat fran Eding och Meuwissen-metoden bidrog en lantras fran
Finland och en lantras fran Litauen mest till diversiteten och den genetiska forlusten skulle bli
endast 1.81 % om de icke-sdkra raserna forsvann. Skillnaden mellan dessa metoder enligt
Tapio et al. (2006) var att Weitzman-metoden endast mater det genetiska avstandet mellan
populationer medan Eding och Meuwissen-metoden bade mater avstandet mellan och inom
populationer. Resultaten indikerade att raserna som finns i norra Europa, bade kommersiella
raser och lantraser, har en tdmligen hdg genetisk variation inom respektive ras men eftersom
lantraserna vanligen &r sma populationer kan det medféra en stor risk att inaveln 6kar (Tapio
et al. 2006).

Kommersiella raser
Holstein/Svensk Laglandsboskap (SLB)

Av de cirka 555 900 Holstein som finns i Sverige ar cirka 400 000 kor (Jordbruksverket 2016,
personlig kommunikation). | en studie av Stachowicz et al. (2011) undersoktes hur hdg
inaveln var i kanadensiska Holstein. Harstamningsdata fran narmare 9 000 000 kanadensiska
Holstein fodda mellan 1883 och 2008 anvéndes for att rakna ut bland annat Ne. Resultaten av
denna studie var att inavelsokningen varierade 6ver tiden men visade sig vara som hogst
under 1990-talet da Ne var 33. Under senare ar har inaveln minskat vilket lett till att N 6kat
till 114. Denna studie visade dven att den genetiska variationen minskat med 6,5% sen
ursprungsgenerationen.

Parland et al. (2007) analyserade inaveln pa samma satt som Stachowicz et al., (2011) men
undersokte istéllet irlandska raser, speciellt kottraser och Holstein-Friesan. Vardet pa Ne for
Holstein-Friesan var 75 i denna studie. | dansk Holstein var vardet 49 mellan aren 1993-2003
enligt en studie av Segrensen et al. (2005). Kantanen et al. (2000a) drog slutsatsen att Ne i
kommersiella mj6lkraser i Europa ar sa pass lag att forlusten av genetisk variation inte gar att
forhindra.

Ro6da nordiska mjolkraser

Nordiska roda mjolkraser bestar av dansk rod, finsk Ayrshire och SRB (Zhou et al., 2014).
SRB ar annorlunda jamfért med Holstein da de & mindre i storlek, har kortare
kalvningsintervall, lagre antal dodfodda kalvar, lagre mastitfrekvens och de producerar
mindre mangd mjolk (Hoglund et al., 2015). | Sverige fanns cirka 335 000 SRB i slutet pa
2015 (Jordbruksverket 2016, personlig kommunikation). Sgrensen et al. (2005) undersokte
inaveln i dansk rdd ras. Denna ras har varit utsatt for hog inavel och under 1970-talet led den
av inavelsdepression vilket resulterade i att gener fran andra raser avlades in fran bland annat
SRB i borjan av 1990-talet. Vardet for Ne for dansk rod var 47 under aren 2001-2003. Nér
artikeln skrevs antogs det att Ne skulle vara stabil men kunde tankas O0ka (Serensen et al.
2005). Som namnt tidigare hade SRB i slutet pa 1990-talet N, véarden pa 36 och 38 (Kantanen
etal., 1999)



Diskussion

Holstein och de svenska lantraserna borde ha olika effektiv populationsstorlek med tanke pa
att den svenska Holsteinpopulationen ar mycket storre an de svenska lantraserna. De svenska
lantraserna ar sma populationer och da kan inavel latt oka (Tapio et al., 2006). Enligt
Foreningen Fjallrasavel (2016) ar det nastan ingen inavel inom fjallkorna som de behdver ta
hansyn till i avelsarbetet. Med tanke pa att rasen i borjan pa 1990-talet led av en valdigt hog
inavel verkar det inte troligt att inaveln idag inte dr nagot hot langre. En teori &r att i en
mindre population &r det lattare att fa en helhetshild 6ver alla tjurar, kor och avkommor samt
vilka som ska reproducera sig och inte. Holsteinaveln styrs formodligen mycket av vad som
ar ekonomiskt lonsamt vilket leder till att endast de allra basta tjurarna gar till avel.
Gemensamt for de flesta svenska lantraser med undantag for fjallkon ar att sa manga djur som
mojligt ska anvandas i avel for att kunna Oka antalet djur och minska risken for inavel
(Jordbruksverket, 2016b).

| borjan pd 1990-talet var N mycket g i kanadensiska Holstein med ett varde pa 33
(Stachowicz et al., 2011) vilket ar valdigt lagt med tanke pa att det rekommenderade vérdet
for att forhindra inavelsdepression &r 50 (Kantanen et al., 1999). Det senare vardet, 114, &r
hogre och 6ver det rekommenderande vardet pa 50 men det finns fortfarande risker att den
genetiska diversiteten sjunker vid detta véarde. | dansk Holstein skattades den effektiva
populationsstorleken till 49 mellan aren 1993-2003 (Sgrensen et al., 2005) vilket ar precis pa
gransen for det lagsta rekommenderade vardet men detta var for over tio ar sedan och mycket
kan ha andrats. Kantanen et al. (2000a) diskuterade kring hur stor Ne &r i de kommersiella
raserna i Europa. Slutsatsen var att den ar s pass lag att det inte gar att forhindra forlust av
genetisk variation. Med tanke pa det stora internationella utbytet av semin i Holsteinaveln
borde den svenska populationen ligga ungefar runt samma véarden som andra l&nder i Europa.

| artikeln fran Kantanen et al. (1999) namns det att genetisk diversitet ar viktigt att bevara
infor framtiden och att genetisk variation kan komma att minska. Rasforeningarna skriver alla
samma sak pa sina hemsidor, att lantraserna ska bevaras som levande genbanker infor
framtiden och att dessa raser ar ett kulturarv. | studien av Tapio et al. (2006) méttes hur stor
del av generna som skulle forsvinna om lantraserna dog ut. Tva metoder anvéandes i den
studien dar Weitzman-metoden resulterade att 72 % av genvarianterna skulle férsvinna med
lantraserna men Eding och Meuwissen-metoden resulterade i endast 1,81 % (Tapio et al.,
2006). En fraga som kan stallas &r hur mycket av genvarianterna som skulle ga forlorade om
lantraserna forsvann. Skulle ett stort antal av vara lantraser dé ut, kanske nagra viktiga alleler
och genvarianter forsvinner med dem. Kantanen et al. (1999) ndmner att om lantraserna dor ut
skulle endast fa raser med stora populationer bli kvar, om detta ar bra eller daligt namns inte.
En egen teori &r att det ar bra med stora populationer eftersom det da finns manga djur att avla
vidare pa men det ar med forutsattningen att sa manga djur som majligt da anvands. En annan
spekulation kan vara att om lantraserna forsvinner kan nog unika genvarianter ga forlorade
som de stOrre raserna kan ha nytta av i framtiden som rasféreningarna har namnt.



Enligt de studier som ar gjorda pa Holstein (Thompson et al., 2000; Bjelland et al., 2013)
paverkas korna pa olika satt beroende pa hur starkt inavlade de &r. En teori ar att det blir
svarare att lyckas med avelsframsteg om inaveln & hog med tanke pa att homozygotigraden
okar vilket inte ar att foredra. De fa studier som har hittats nar det galler de roda raserna har
varit farre an forvantat med tanke pa att de ar relativt stora och populéra raser att anvanda till
mjolkproduktion. Kantanen et al. (1999) fick véarden for Ne pd 36 och 38 for SRB och
Sgrensen et al. (2005) fick ett varde pa 47 for dansk rod. Anledningen till att andra nordiska
roda raser ocksa namndes var just for att det inte fanns tillrackligt med information for att
endast ta upp SRB.

Teknologin for att mata genetisk diversitet har utvecklats under 1900-talet och 2000-talet. Till
en borjan anvéndes endast stamtavlor for att rdkna ut slaktskap. Harstamningsuppgifter
anvands fortfarande till en stor del, men kompletteras med de nya teknikerna som
mikrosatelliter och SNP. Studierna som ndmnts i arbetet har anvént till mesta del stamtavlor,
mikrosatelliter och SNP for att rdkna ut den genetiska variationen. Oftast anvands
mikrosatelliter och stamtavlor tillsammans eller SNP tillsammans med stamtavlor. De flesta
studier har endast ndmnt att de har anvant sig av mikrosatelliter eller SNP chip och inte
forklarat hur de egentligen har anvénts.

Trots att det har gjorts manga studier pa genetisk diversitet d&ven pa notkreatursraser fattas
fortfarande en hel del vetenskapliga fakta for lantraserna. De fa studier som har hittas pa de
nordiska raserna och de svenska raserna har oftast undersokts av en och samma person vilket
gor det svart att fa en variation bland informationen. Dessutom gjordes de i slutet pa 1990-
talet och borjan pa 2000-talet och mycket kan ha hant sedan dess. Enligt Foreningen
Fjallrasavel (2016) var inaveln i fjallkon valdigt hdg i bérjan pa 1990-talet och det var manga
djur som var halvsyskon och kusiner med varandra. Nu &r det nast intill ingen inavel alls om
man ska ga efter vad foreningen sdger och det visar hur mycket som kan handa under aren.
Darfor ar det svart att dra en slutsats av den information som hamtats om de nordiska och
svenska raserna om hur hdg inavel det egentligen ar.

Slutsats

Forskare och rasforeningar pratar om att lantrasgenerna ar viktiga att bevara. Holstein &r en
vanligt forekommande ras och anvénds Gver hela varlden men har i flera studier visats ha
mycket liten effektiv populationsstorlek for att vara en sadan stor population. Det finns flera
studier gjorda om inavel hos Holstein men &n behovs fler studier pa svenska lantraser for att
kunna dra en slutsats om hur hdg inaveln ar och hur snabbt den ckar. Detta pa grund av att
studierna som tagits upp ar fa och borjar bli gamla vilket inte kan forklara hur det ser ut i
nulaget.
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