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Sammanfattning 

Då flera parasiter över hela världen har blivit resistenta mot anthelmintikum har det blivit viktigt 

att hitta andra metoder till att motverka parasiter hos får. I Sverige är 90% av fårbesättningarna 

infekterade av nematoder. Att selektera för parasitresistens har varit intressant sedan 1970-talet 

och metoden som har använts är feacal egg count (FEC). Det har i flera studier använts FEC 

för att beräkna genetisk korrelation tillsammans med levande vikt på lamm för att påvisa 

sambandet mellan låg FEC och produktion. Dessa korrelationer var ofta negativa och måttligt 

starka. I nyare studier har även genetiska metoder använts för att lokalisera och identifiera 

kromosomer och loci associerade till parasitresistens. Det har hittats flera quantitative trait loci 

(QTL) och single nucleotide polymorphism (SNP) kopplade till parsitresistens på flera 

kromosomer. Det har hittats så många kromosomer för denna egenskap att det har visats vara 

många gener som samarbetar för parasitresistens. Immunoglobulin A (IgA) är en egenskap som 

har påvisats på många kromosomer och har en tydlig inverkan inom immunförsvaret mot 

parasiter. Även immunoglobulin E (IgE) är viktig för försvaret mot parasiter. För Haemonchus 

contortus har det mest bedrivits fenotypiska selektionförsök med fokus på egenskapen FEC 

samt genuttryck för interferon gamma (IFN-γ). Slutsatsen för denna uppsats var att egenskapen 

parasitresistens är kvanitativ med många aktiva gener på flera kromosomer och att dessa gener 

ger uttryck för olika delar av immunförsvaret. 

Abstract 

As several parasites worldwide have become resistant to anthelmintics, it has become important 

to find other methods to combat parasites in sheep. In Sweden 90% of the sheep farms are 

infected by nematodes. Selection for parasite resistance has been interesting since the 1970s 

and the method that has been used is feacal egg count (FEC). FEC has been used in several 

studies to calculate genetic correlation between FEC and live weight of lambs to demonstrate 

the link between low FEC and production. These correlations were often negative and 

moderately strong. In recent studies genetic methods have also been used to locate and identify 

the chromosomes and loci associated to parasitic resistance. Several quantitative trait loci 

(QTL) and single nucleotide polymorphism (SNPs) were linked to parasitic resistance on 

different chromosomes. There were so many chromosomes affecting this trait that it shows 

many genes that cooperate to parasitic resistance. Immunoglobulin A (IgA) is a trait that has 

been found at many chromosomes and have a clear impact in the immune defense against 

parasites. Even immunoglobulin E (IgE) is important in the defense against parasites. For 

Haemonchus contortus, it has been most conducted on phenotypic selection studies with a focus 

on the trait FEC and gene expression of interferon gamma (IFN-γ). The conclusion of this 

review was that parasitic resistance is a quantitative trait with many active genes on several 

chromosomes and that these genes express different parts of the immune system. 
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Introduktion 

Inälvsparasiter är ett stort globalt problem för besättningar med får (Ovis aries) då flera 

parasiter, bland annat Haemonchus contortus som är en av de vanligaste i världen,blivit 

resistenta mot anthelmintiska behandlingar (maskmedel) (Albers et al., 1987; Vagenaset al., 

2007; Waller, 2003). Över 90% av fårbesättningarna i Sverige är infekterade av nematoder och 

i flera studier  med analyserade träckprov från flera svenska besättningar upptäcktes att 37% 

var infekterade med parasiten H. contortus (Lindqvist et al., 2001, Höglund et al., 2009). Enligt 

Statens veterinärmedicinska anstalt (2016), konstaterades det att H. contortus fanns i 25% av 

alla tagna täckprov för parasitkontroll. 

Parasitangrepp kan ge upphov till flera olika symptom. Olika parasiter ger olika symptom och 

vissa ger inte symptom. Det är oftast lammen och inte tackorna som visar symptomen eftersom 

lammen har svagare immunförsvar. De vanligste symptomen är hämmad tillväxt och diarré 

(Statens veterinärmedicinka anstalt, 2016). Av parasiterna inom den gastrointestinala familjen 

Trichostrongylidae så ges symptomen anemi, avmagring, hämmad tillväxt, diarré, ullavfall och 

försämrad kondition (Jordbruksverket, 1994). H. contortus är en parasit som tillhör denna 

familj. Den ger hämmad tillväxt och akut blödande anemi då en larv kan inta upp till 0,05 ml 

blod per dag vilket ger symptom två veckor efter infektionen med en försämrad erytrocytvolym 

som sedan leder till döden vid en fortsatt infektion. Akut infektion ger förrutom anemi också 

ödem, mörk träck och ullavfall. Vid hyperakut infektion med 30000 larver dör fåret plötsligt av 

blödande inflammation i magsäcken. Immuniteten mot parasiter ökar med åldern och för varje 

ny art som infekterar fåret. Angrepp av en ny parasit medför uppbyggnad av immunförsvaret 

mot den arten men fårets immunförsvar mot parasiter är fortfarande svagare än mot bakterier 

(Får, 2007; Veterinary Parasitology, 2007). 

Detta är kostsamma infektioner för bonden då förebyggande åtgärder, behandlingar, försämrad 

produktion (Nieuwhof & Bishop, 2005) och dödsfall av får är dyrt (Periasamy et al., 2014). 

Problemen med parasitangrepp kan minskas med hjälp av avel för parasitresistens (Vagenas et 

al., 2007), vilket redan idag används genom att observera fårets fenotyp. Redan på 1970-talet 

började intresset för avel på får för att få djuren parasitresistenta (Kemper et al., 2009). För en 

säkrare avel behövs  mer kunskap om genetiken bakom. Syftet med denna uppsats är att visa 

vilka gener som påverkar och hur de påverkar resitensen mot gastrointestinala (GI) parasiter 

hos får för en säkrare avel. Fårets immunförsvar mot gastrointestinala parasiter och H. contortus 

behandlas också. 

Gastrointestinala parasiter hos får 

Det finns många olika parasiter som infekterarar får och inälvsparasiter kan angripa flera olika 

organ; lever, lungor, mage och tarm (Får, 2007). De vanligaste GI parasiterna upptäckta på 

våren i Sverige är H. contortus, Teladorsagia spp., Trichostrongylus spp. och Nematodirus 

filicollis (Lindqvist et al., 2001). H. contortus och Teladorsagia spp. förekommer i löpmagen 

medan Trichostrongylus spp. och Nematodirus filicollis förekommer i tunntamen (Veterinary 

Parasitology, 2007). 

Alla pararister har sin egen livscykel och inom livscyklarna genomgår alla parasiter fem stadier; 

L1, L2, L3, L4 och den vuxna L5. Livscyklerna delas in i direkt och indirekt där äggen alltid 

kläcks på betet för båda livscyklerna, men de två första livsstadierna utvecklas i olika miljöer 
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beroende på art. I en direkt livscykel har parasiten inte någon mellanvärd, L1 och L2  utvecklas 

då på betet och värddjuret äter L3. I en indirekt livscykel finns det en mellanvärd, till exempel 

en insekt, där L1 och L2  kan utvecklas och L3 äts upp av den slutliga värden eller överförs med 

smittning genom blod. I den slutliga värden utvecklas larven två gånger för att nå L5. För GI 

parasiter kan de utvecklingarna ske i mukosan eller utanför vävnaden i magsäcken (Veterinary 

Parasitology, 2007) 

Trichostrongylidae är en familj av rundmaskiga gastrointestinala parsiter och dess livscykel är 

direkt. H. contortus livscykel är typisk för Trichostrongylidae där L1 kläcks på betet och 

utvecklas inom fem dagar till L3 vid en temperatur på 22-25º celcius. Vid kallare temperaturer 

kan det ta flera veckor eller månader. Efter förtäring går parasiten genom två utvecklingsstadier 

i löpmagen innan den blir vuxen och kan borra in sig i mukosala kärl och livnära sig på blod. I 

får lever parasiten här i två till tre veckor och lägger ägg som sedan följer med träcken och 

sprids på betet (Veterinary Parasitology, 2007; Jordbruksverket, 1994). 

Avel för parasitresistens 

Fenotypisk selektion 

Feacal egg count (FEC) är en fenotypisk metod där man räknar parasitägg i träcken och 

poängsätter fåren för att ge avelsvärden. Det är en vanlig metod för selektion och har använts i 

flera studier om parasitresistens (Morris et al., 2005). 

Året 1986 startades ett selektionsförsök på Nya Zealand med Perendalefår, där djuren 

selekterades efter FEC i en linje mot högt antal parasitägg i träcken och en med lågt (Morris et 

al., 2005). I Morris et al. (2005) gjordes en studie på dessa får för att kontrollera om selektionen 

gav någon effekt. Det användes totalt 913 lamm selekterade för hög FEC och 927 lamm 

selekterade för låg FEC födda mellan 1986 och 2002. Lammen utsattes för parasitangrepp två 

gånger. Efter första infektionen behandlades lammen med anthelmintika för att sedan ge 

infektion igen för att se om lammen fått något motstånd mot parasiterna. Resultatet av 

selektionen var att den höga linjens medelvärde för FEC var signifikant högre (P<0.001) än 

den låga linjens medelvärde för FEC. Medelvärdet för FEC mättes av medelvärdet av fårens 

avelsvärde som 2002 låg på 0,6 för hög FEC och -0,8 för låg FEC. I studien inkluderades 

uträknande av genetisk korrelation mellan FEC och levande vikt samt ullvikt. Dessa siffror låg 

på 0,36 ±0,17 respektive 0,54 ±0,16 och visade att lamm i den låga linjen hade en lägre levande 

vikt och ullvikt än lamm i den höga linjen när linjerna betade tillsammans (Morris et al., 2005).   

Bishop & Stear (1999) fick fram den genetiska korrelationen mellan FEC och levande vikt för 

kontrolldjuren på -0,27 efter sin studie på lamm av rasen Scottish blackface. Vid större 

parasitkontamination på betet blev den genetiska korrelationen starkare och låg mellan -0,40  

och -0,16 vid olika grad av kontamination. Den levande vikten minskade vid större 

kontamination. Arvbarheten för FEC låg på 0,29. Vid minskande FEC av påverkan från 

selektion minskar parasitutmaningen för lamm på bete och lammens tillväxt ökar eftersom färre 

djur sprider parasitäggen och det blir färre parasiter på betet. 

Att mäta hematokritnivåerna (PCV) i blodet är en annan metod som har använts tillsammans 

med FEC för selektion. FEC ökar vid selektion på hög PCV men selektion på låg FEC ger hög 
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PCV. Selektion för hög PCV eller låg FEC har måttlig till hög korrelation till levande vikt och 

ulltillväxt vid infektion (Albers et al., 1987). 

Genetiska loci för motstånd mot gastrointestinala parasiter  

Det finns flera vetenskapliga publikationer som har hittat quantitative trait loci (QTL) 

associerade till parasitmotstånd hos får. I dessa publikationer presenteras också flera olika 

egenskaper som påverkar kroppens försvar mot parasiter. De flesta publikationer finns att hitta 

i databasen Animal QTL Database (http://www.animalgenome.org/cgi-bin/QTLdb/index). I 

denna uppsats har några få utvalda publikationer och egenskaper tagits upp. 

FEC används inte bara i äldre studier utan också i nyare, där informationen den ger används 

vidare för genetiska metoder (Atlija et al., 2016). I Atlija et al. (2016) användes metoderna 

genome wide association study (GWAS), linkage analysis (LA) och linkage disequilibrium and 

linkage analysis (LDLA) för att hitta QTL och single nucleotide polymorphism (SNP). Studiens 

syfte var att hos Churrafår i Spanien identifiera nya QTL och allelvariationer associerade till de 

två egenskaperna FEC och serumnivåer av immunoglobulin A (IgA) som förknippas med 

parasitresistens hos får. Resultatet av FEC låg på 88,2% GI- infektion per flock och på 42,4% 

per individ. Med LA hittades ett signifikant QTL som hade effekt på IgA, detta på kromosom 

OAR22. Med LDLA hittades 33 signifikanta QTL på kromosomnivå och sju på genomnivå 

som påverkade IgA. Efter GWAS upptäcktes en signifikant SNP för IgA på genomnivå på 

kromosom OAR12 och nio på kromosomnivå fördelade på de sex kromosomerna OAR8, 10, 

11, 14, 15 och 25. På kromosom OAR8 och 10 identifierades fler än en signifikant SNP med 

stort avstånd på kromosomerna. På kromosom OAR10 hittades både en signifikant SNP genom 

GWAS och ett signifikant QTL genom LDLA för IgA. Alla signifikanser låg på P<0.05. I 

denna studie var en slutsats att detta är en grund inför fortsatta, framtida studier att identifiera 

motsvarande allelvariation. Eftersom Atlija et al. (2016) fann många QTL, på dessa 

kromosomer, för parasitresistenta egenskaper drogs den andra slutsatsen att parasitresistens är 

genetiskt komplicerad med flera gener som samverkar istället för en gen. 

Periasamy et al. (2014) identifierade 41 SNP associerade till parasitresistens i flera fårraser, 

med totalt 713 individer, lokaliserade i Asien, Europa och Sydamerika. QTL-studier har tidigare 

visat på många QTL associerade till parasitresistens lokaliserade på kromosom tre, nuvarande 

studie hittade 27 av 41 SNP på kromosom tre. De andra 14 SNP fanns på kromosomerna 1, 8, 

11, 12, 13, 16 och 27. I denna studie användes gener som är kopplade till immunförsvar i Kyoto 

Encyclopedia of Genes and Genomics (KEGG). Inom KEGG finns flera signalsystem, bland 

annat JAK-STAT, PIK3-AKT och T-cellsreceptorer, som är signalvägar för immunförsvaret, 

samt cytokin-cytokin-receptor-interaktion. Inom JAK-STAT hittades 14 gener, för PIK3-AKT 

hittades åtta gener, samma för cytokin-cytokin-receptor-interaktion och 4 gener hittades för T-

cellsreceptorer. T-cellernas roll inom parasitresistens tas upp senare i denna uppsats. 

Kemper et al. (2009) skrev i sin studie om att parasitresistens hos får är komplext i avseende 

på genetiken bakom med många gener som samarbetar, men även fysiologiskt.  

I Grekland har de två mindre fårraserna Arta och Kalarrytiko genotypats efter genkomplexet  

Major Histocompatibility Complex of sheep (Ovar- MHC) som är kopplad till immunologiska 

egenskaper (Spetsarias et al., 2016). Spetsarias et al. (2016) har studerat varitionen mellan 

alleler i lokuset Ovar- DRB1 exon2 i detta komplex och använt FEC för att sammankoppla alleler 
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med parasitresistens. Denna korrelation mellan parasitresistens och alleler i Ovar- DRB1 har 

konstaterats i flera tidigare studier. I denna studie hittades FEC-värden hos djur  homozygota 

för allelen DRB1*0402 samt heterozygota och homozygota för allelen DRB1*0702. För allelerna 

DRB1*0102, DRB1*0101 och  DRB1*0311 hittades inga FEC-värden. Från detta resultat 

konstaterades det att det fanns variationer mellan dessa alleler kopplade till parasitresistens. 

Lägre FEC-värden kopplades även till vissa genotyper av Ovar- DRB1 (Spetsarias et al., 2016). 

PCV är en fenotypisk egenskap för parasitmotstånd som är kopplad till flera QTL (Silva et al., 

2011). I Silva et al. (2011) mättes bland annat PCV två dagar i rad i början av försöket med får 

på bete och en gång i slutet av försöket (PCVST). För de två första mätningarna räknades 

genomsnittet ut (AVPCV). För AVPCV hittades ett QTL på kromosom 22 och för PCVST 

hittades två QTL på kromosomerna 3 och 18. QTL för AVPCV hade samma position som ett 

QTL för  det genomsnittliga FEC-värdet för de två första dagarna (AVFEC) på kromosom 22. 

I denna studie användes fårraserna Red Maasai och Dorper (Silva et al., 2011) där Red Maasai 

har ett större genetiskt motstånd för H. conturtus än Dorper (Wanyangu et al., 1997). 

Genetik för resistens mot Haemonchus contortus  

Det är väl känt att det ligger genetik bakom resistens mot H. conturtus (Albers et al., 1987).  

Albers et al. (1987) använde lamm i olika veckors ålder av rasen Merinofår i Australien till att 

infektera med H. conturtus. I studien räknades det fram least square means (LSM), fenotypisk 

standardavvikelse, arvbarhet och korrelationer med FEC, tillväxt av lammen i levande vikt vid 

infektion och inte infektion. För FEC-värden  hade de äldre lammen högre LSM och 

standardavvikelse men lägre arvbarhet. Arvbarheten för FEC låg på 0,34 för de yngre lammen 

och 0,26 för de äldre lammen. För tillväxt så hade friska lamm en högre vikt än infekterade 

lamm samt högre arvbarhet på 0,28 jämfört med infekterade på 0,15, men standardavvikelsen 

var lägre. Mellan FEC på lamm i olika åldrar och tillväxt på infekterade lamm var 

korrelationerna måttligt till starkt negativa, -0,39 för åldern fyra veckor och -0,68 för åldern 

fem veckor. Mellan FEC och friska lamm var korrelationerna lågt till måttligt negativa, -0,01 

för åldern fyra veckor och -0, 29 för åldern fem veckor. I denna studie mättes PCV på lammen 

också då det är ett mått på anemi, vilket är ett av symptomen för H. conturtus. De äldre lammen 

hade både högre LSM och arvbarhet men lägre fenotypisk standardavvikelse än de yngre 

lammen på egenskapen PCV (Albers et al., 1987). 

Kemper et al. (2009) hade i sin studie använt får selekterade för både låg och hög FEC samt H. 

conturtus. Larverna hade i flera generationer använts på dessa får som var med i detta 

selektionsförsök. Det testades om H. conturtus hade anpassat sig efter de genetiskt nya fåren 

som var resistenta mot parasiter och de får som var extra mottagliga mot parasiter. Studiens 

resultat visade på slutsatsen att H. conturtus inte anpassade sig snabbt efter hög- eller 

lågselekterade får i avssende på FEC. 

I en studie gjord av Patra et al. (2016) i Indien användes tre grupper av får; grupp ett med H. 

conturtus- resistenta Garolefår, grupp två med mottagliga Garolefår och grupp tre med 

mottagliga Sahabadifår. Genuttryck för interferon gamma (IFN-γ) mättes två gånger efter 

infektion av H. conturtus. I grupp ett var genuttrycket signifikant  lägre vid andra  mätningen 

än första då det hade minskats med hälften. För de andra två grupperna var genuttrycket högre 

vid båda mätningarna och minskade inte lika mycket som i grupp ett till andra mätningen. För 
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får resistenta eller mottagliga för Haemonchus är uttrycket från genen för cytokin olika men 

genen har ännu inte identifierats (Patra et al., 2016). 

Det som också har diskuterats och forskats på är tolerans mot H. conturtus som precis som 

resistens har en genetisk bakgrund. Det är skillnad på resistens och tolerans då fåret i båda fallen 

blir infekterad men vid resistens hämmas parasitens etablering och fåret får inte sjukdomen. 

Vid tolerans etableras parasiten men fårets immunförsvar klarar av en hög nivå av infektionen 

så att fåret inte blir sjukt (Albers et al., 1987). Studiedesignen blir olika vid forskning på 

genetisk resistens och tolerans. Generellt spelar studiedesignen och exponeringsgraden av 

parasiten stor roll vid sådan här forskning. exponeringsgraden av parasiten påverkar mycket om 

fåret blir sjukt av infektionen. Det är också högre ärftlighet för de underliggande 

immunegenskaperna än för själva sjukdomen som har låg ärftlighet (Bishop & Woolliams, 

2010). 

Immunförsvar mot gastrointestinala parasiter 

I studier har man påvisat att IgA, IgG1 och IgE ingår i motsåndet mot GI parasiter och att IgA 

och IgE ingår i resistensen mot GI hos får (Atlija et al., 2016; Pfeffer et al., 1996; Kooyman et 

al., 1997; Shaw et al., 1998).  IgA är starkt  korrelerad till en stor hämning av parasitlarver vid 

infektion samt är negativt korrelerad med larvlängden, då starkare för L4 än för L3. Den 

viktigaste mekanismen hos värddjuret som påverkar tillväxt och fruktsamhet hos parasiten är 

IgA men det finns ingen relation mellan IgA och antal parasitlarver (Lee et al., 2011). En studie 

av Halliday et al. (2007) har dock visat att IgA-responsen är långsam vid infektion och att IgA 

inte är relevant för försvaret mot parasiter. 

Reaktionen av IgA för parasitinfektion är korrelerad med produktionen av IgE. IgE är en 

standardmekanism inom resistens mot parasitinfektion. Både högt IgA och IgE har visats vara 

associerade till låg FEC. Högre mängd IgE har även påvisats i lymfa i parasitresistenta får än i 

mottagliga får (Lee et al., 2011). 

Förrutom IgA och IgE används även T-celler i försvaret mot GI parasiter. Dessa aktiveras vid 

en infektion genom att dendritiska celler tar upp och bearbetar molekyler från parasiten för att 

sedan migrera till en lymfknut med T-celler. Regleringen för responsen av GI parasiter styrs av 

T-lymfocyter (Lee et al., 2011). 

Försvar mot Haemonchus contortus 

För resistensen mot H. contortus är stor mängd av mastceller viktig. Antalet mastceller har en 

ökning i parasitresistenta får än i mottagliga får. 

Det finns även vaccination mot H. contortus gjord på antikroppar som hämmar parasitens 

näringsupptag och enzymaktivitet. Parasiten frisätter proteaser som bryter ner proteiner och 

antikroppar som ingår i värddjurets parasitresistens. Vaccinationen påverkar ett 

glykoproteinkomplex från H. contortus tarmmembran (Lee et al., 2011).   

Sinott et al. (2016) testade att ge Bacillus circulans till får infekterade med H. contortus för att 

se om parasitlarverna i träcken minskade. Det testades med två olika varianter av B. circulans; 

naturlig och genmodifierad med greenfluorescent protein (GFP). B. circulans infekterade H. 

contortus och med den genmodifierade varianten var det lättare att upptäcka B. circulans inuti 

H. contortus. För B. circulans med GFP reducerades inte larverna i träcken men med den 
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naturliga varianten minskade larver av H. contortus signifikant med 81%. Efter 24 timmar sågs 

en reduktion på 43,45% och efter tre dagar med behandling var reduktionen 87,5%. Efter sex 

dagar  sågs ingen reduktion längre. FEC bedömdes inte vara signifikant skild mellan behandling 

av naturlig B. circulans och ingen behandling.  

H. contortus överlever inte den svenska vintern på betet, men överlever i larvform i tackorna 

under vintern (Waller et al., 2004).  

Diskussion 

Denna uppsats har tagit upp olika metoder som används i forskningen för selektion och 

genetiska markörer inom parasitresistens på får. Många av studierna, både äldre och nyare, 

använder FEC som fenotyp, då det är en pålitlig och grundläggande metod även för nyare 

genetiska studier. Atlija et al. (2016) har förrutom tidigare nämnda metoder använt serumnivåer 

av IgA för att mäta parasitresistens. Ännu en fenotypisk metod använde Albers et al. (1987) 

genom att studera PCV i fåren i samarbete med FEC. PCV verkar vara ett bra mått på infektion 

av H. contortus då det mäter anemi, men då anemi kan vara symptom för flera olika sjukdomar 

så behövs det användas i samarbete med FEC för att bli mer säker på att sjukdomen är en 

parasitinfektion. I Patra et al. (2016) sågs att genuttrycket för IFN-γ var lägre för får resistenta 

mot H. contortus än mottagliga får. Detta kan ses som en ny metod att mäta parasitresistens.  

Flera studier har beräknat korrelationer mellan FEC och produktion, i detta fall levande 

vikt/tillväxt för levande vikt. Bishop & Stear (1999) fick fram korrelationer mellan FEC och 

levande vikt inom intervallet -0,16 och -0,40 beroende på hur stark parasitkontimationen var. 

Inom detta intervall låg korrelationen mellan FEC och tillväxt för levande vikt på lamm i åldern 

fyra veckor på -0,39. Korrelation för samma egenskaper på lamm i åldern fem veckor var 

starkare än det intervallet, -0,69 (Albers et al., 1987). Skillnaden mellan Bishop & Stear (1999) 

och Albers et al. (1987) är att Albers et al., (1987) var inriktade på H. contortus och Bishop & 

Stear (1999) generellt på parasitresistens. Dessa resultat är gynnande för fårproduktion då låg 

FEC ger hög levande vikt. Morris et al. (2005) fick fram korrelationen på 0,36 ±0,17 och 

slutsatsen att får selekterde för låg FEC hade lägre levande vikt än får selekterade för hög FEC. 

Detta var när de olika linjerna betade tillsammans men det kan ändå antas som en felmätning 

eller felberäknde eftersom flera studier har kommit fram till motsatsen. De nyare studierna har 

främst använt sig av GWAS, SNP och QTL för att hitta kromosomer, lokus, gener och alleler 

associerade till parasitresistens och värddjurets immunförsvar mot parasiter. 

En slutsats man kan dra av litteraturen som använts i denna uppsats är att det idag inte 

förekommer någon genetisk selektion för parasitresistens hos får. Den genetiska 

parasitresistensen är fortfarande på forskningsstadiet. Både Atlija et al. (2016) och Periasamy 

et al. (2014) har som slutsats att det deras studier kan vara till underlag inför framtida studier 

på genetiska lokus.  

Atlija et al. (2016) hittade fler kromosomer associerade till IgA med hjälp av QTL. Periasamy 

et al. (2014) hittade SNP på flera kromosomer kopplade till parasitresistens, många av 

kromosomerna var samma som i Atlija et al. (2016). Spetsarias et al. (2016) har till skillnad 

från de andra studierna hittat ett lokus associerat till MHC, med olika alleler med variation inom 

FEC. Kemper et al. (2009) och Atlija et al. (2016) tar upp i sina studier att genetiken för 

parasitresitens är komplex och styrs av flera gener som samarbetar. Detta tar inte Periasamy et 
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al. (2014) upp men av studiens resultat går det att dra samma slutsats. Av att många studier har 

hittat relevanta loci på flera kromosomer kan det antas att egenskapen är utspridd på flera 

kromosomer och som studierna kommit fram till, att flera gener påverkar lite var och samverkar. 

Alltså är parasitresistens en kvantitativ egenskap. 

H. conturtus anpassade sig inte snabbt efter genetiskt nya får som i flera generationer 

harselekterats i två linjer; hög FEC och låg FEC (Kemper et al., 2009). Detta skulle kunna 

betyda att selektion för resistens mot H. conturtus får ett godkännande på att det är en bra 

strategi. Selektionen kan då anses vara värd att fortsätta med så länge H. conturtus inte anpassar 

sig efter de nya förhållandena i fårens fysiologi och immunförsvar förändrade genom avel. 

Enligt Patra et al. (2016) har det inte identifierats en gen som ger uttryck för cytokin inom 

försvaret mot Haemonchus. Att genuttrycket är olika för resistenta och mottagliga djur gör att 

denna gen skulle kunna identifiera en genetisk markör för resistens mot Haemonchus (Patra et 

al., 2016). Periasamy et al. (2014) hittade i sin studie fyra gener associerade till cytokin-

cytokin-receptor-interaktion. Detta skulle kunna vara början på att identifiera genetiska marörer 

för resistens mot Haemonchus. 

Atlija et al. (2016)  hittade  kromosomer associerade till uttryck av IgA som är en viktig del av 

immunförsvaret mot parasiter. Lee et al. (2011) kom också fram till att effekten av IgA är en 

viktig komponent i försvaret mot parasiter då den verkar mot tillväxt hos parasiten och 

tillsammans med IgE reducerar FEC. Dock har Halliday et al. (2007) en annan åsikt eftersom 

IgA i den studien verkade så pass långsamt inom immunförsvaret att den inte verkade vara 

signifikant i motståndet mot parasiter. 

Då H. conturtus är resistent mot anthelmintika kanstudien av Sinott et al. (2016) med infektion 

av B. circulans vara lovande för försvaret mot parasiten. Det diskuterades i Sinott et al. (2016) 

att denna bakterie var bättre än den tidigare testade B. thuringiensis som procucerade 

cristallogenic toxins. B. circulans är ändå toxisk och ger inte bara tillväxt i H. conturtus utan 

också fåret (Sinott et al., 2016). Då kan en fråga vara om fåren blir sjuka av bakterieinfektionen 

och om den sjukdomen är mer positiv än infektion av H. conturtus med tanke på faran med 

antibiotikaresistenta bakterier. Detta nämns inte i Sinott et al. (2016). 

Slutsats 

Efter flera studier som har påvisat flera olika kromosomer, loci och alleler dras slutasatsen att 

det finns många gener som påverkar resistensen mot GI parasiter hos får inom flera kromosomer 

och att egenskapen är kvantitativ. Dessa gener ger uttryck för flera olika komponenter inom 

immunförsvaret, bland annat de viktiga IgA och IgE  som är associerade till låga FEC-värden. 

För H. conturtus gäller förrutom det generella motståndet också hög mängd mastceller, 

behandling med bakterier samt vaccination. 
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