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| det vilda ar det viktigt att en art har genetisk variation for att den ska kunna anpassa sig till
forandringar i levnadsmiljon, men dven for vara husdjur ar det viktigt med genetisk variation
av ungefar samma anledning — vi kan inte forutsaga vilka krav vara raser kommer att moéta i
framtiden och utan en variation i rasen riskerar vi i varsta fall att rasen slas ut av exempelvis
en ny eller tidigare okand sjukdom. Att en rasklubb har koll pa rasens bevarandegenetiska
situation ar alltsa ett satt att forsoka forsakra sig infor framtiden.

En genetisk flaskhals kallas det i det vilda nar en art pa grund av en plotslig forandring
plotsligt blir valdigt fa, till exempel vid en naturkatastrof dar de allra flesta individer dor. Alla
hundraser har, for evolutionart sett inte sa lange sedan, gatt igenom tva rejala genetiska
flaskhalsar, dels nar vargen blev hund och dels nar hundarna blev olika raser. | rasbildningen
har ofta oerhort fa hundar anvands och dessa ar nu grund for hela hundrasen i fraga. Den
genetiska variation som fanns i de fa hundar som fran bérjan bildade rasen dr den maximala
som nagonsin finns att tillga. Ny genetisk variation kan egentligen bara tillkomma via
mutationer men de ar sa forsvinnande fa att det saknar reell betydelse.

Avel med fokus pa bevarande skiljer sig fran selektiv avel genom att bevarandeaveln syftar
till att bevara sa mycket som mojligt av den mangfald, i den har rapporten i form av genetisk
variation, som finns inom rasen. Selektiv avel syftar till vad man brukar kalla “féradling”, det
vill sdga man vill forbattra rasen i fraga pa det ena eller andra sattet. Kanske vill man ocksa
att alla individer ska vara sa lika varandra som mojligt, dessutom? Selektiv avel och
likriktning minskar den genetiska variationen inom rasen.

En bevarandegenetisk analys syftar till att utvardera en ras bevarandegenetiska status — det
vill sdga att beskriva hur en ras ligger till ur ett bevarandeavelsperspektiv. Resultatet ar dels
en uppfoéljning pa hur bevarandearbetet i rasen fortskrider men kan ocksa anvandas for att
kartldgga de brister som finns och goéra nagot at dessa. Exempel pa aktiviteter som andra
rasklubbar har gjort ar:

e ”“Manandens hanhund” pa hemsidan dar man forsoker marknadsfora hanar som inte
anvands i avel annu men som ar fulldugliga avelshundar, aven om de inte ar de
framgangsrikaste pa utstallning, tavling eller vad som nu anses vara viktiga meriter
inom rasen.

e Att tydligt informera uppfédare om vilka brister som finns i rasen ur ett
bevarandegenetiskt perspektiv och att peka pa vikten av att “gilla olika”.

e Att aktivt kontakta dgare till hundar som ar attlingar till underrepresenterade linjer i
rasen och fraga varfor de inte anvander just dessa genetiskt vardefulla djur i avel
(och, naturligtvis, om inga skal daremot foreligger, uppmuntra dem att gora det).



Metod

Den metod som anvands for att gora denna bevarandegenetiska analys kallas for
pedigreeanlys (det vill sdga analys av stambdcker). Denna analys genomfoérs i huvudsak
genom tva olika typer av berdkningsmetoder, sannolikhetsberidkningar och “gene drop”-
simuleringar. Det senare innebar helt enkelt att man antar att var och en av rasens founders
(founders kallar man de djur man anser har grundat populationen som finns i den aktuella
stamboken) har tva olika anlag i begynnelsen och sedan "droppar” simulatorn ned dessa
genom stamtradet manga ganger (jag brukar anvanda 10 000 ganger) och det redovisade
vardet for exempelvis hur val representerad en viss founder ar i populationen idag ar ett
genomsnitt av de varden man fatt fram i dessa simuleringar. Det finns tva olika huvudtyper
av matt i en bevarandegenetisk analys, de som ar inavelsrelaterade och de som ar direkt
relaterade till genetisk variation.

Data

Denna analys bygger pa data ur databasen: Worldwide Swedish Vallhund - Vastgotaspets
Pedigree Database, av Leonie Darling. Dock utgar analysen utifran de 13 hundar som lade
grund for SKKs stambok — dessa betraktas alltsa som “"founders”, det vill sdga starten pa
stamboken dven om viss kunskap finns om nagra av deras forfader.

Inavel

Inavelsgraden ar sannolikheten att ett anlag ska mota sig sjalv (samma anlag allts3, inte bara
ett likadant) i en attling. Inavel i sig ar alltsa, rent teoretiskt, inte farligt men da den utgor
just sannolikheten for att samma anlag ska mota sig sjalva ar det i praktiken farligt da risken
ar storre dven for skadliga anlag att mota sig sjdlva. Manga sjukdomar kommer ur sa kallade
recessiva anlag — sadana som det behovs tva av for att bli sjuk. Om man bara har ett anlag ar
man inte sjuk och det utgor alltsa ingen nackdel i sig. Men genom inavel kan sjuka anlag
valdigt snabbt fa spridning i en population — da kallas det for inavelsdepression och det ar
inavelsdepressionen som ar det egentliga problemet med inavel. Inavelsdepression ar det
som gor att det ar farligt med inavel.

Inavelssituationen i rasen ligger pa i medelvarde 27,02 % vilket ar ungefar vad man kan
forvanta sig dven om det naturligtvis inte ar nagon lag siffra. 25 % ar inavelsgraden vid
parning av helsyskon. Det ar ungefar samma inavelsniva som vi ser hos den svenska
vargstammen. Det ar valdigt svart att jamfora den reella inavelsgraden mellan raser, det ar
darfor SKK valt att ha exempelvis ett visst antal generationer — for att kunna avgora vilka
raser som ar “battre” och “samre” ur detta avseende. Om man bara tittar till siffran for
inavel sa ar 25 % en hog siffra. Andra raser som jag undersokt pa motsvarande satt och med
motsvarande antal generationer har haft 10-20% inavel i sina utékade pedigreer. Man kan
alltsa inte jamféra med SKKs utrakningar dels da de baserar sig pa nagra fa generationer men
man lagger till mer information i de utdkade databaserna som denna. | alla fall som jag
kdnner till har inavelsgraden 6kat med mer information, eftersom det da visar sig att
individerna i borjan av pedigreet ar slakt med varandra. Inaveln i en sluten population
kommer alltid att 6ka, det man kan gora ar att halla ned takten inaveln 6kar i sa mycket som



mojligt. Kom dock ihag att inavel i sig inte ar farligt, utan forst inavelsdepressionen ar det.
Det ar alltsa viktigt att dels halla koll pa att inavelsékningen inte dr onddigt hog (genom att
aldrig para djur som ar ndra slakt med varandra, det vill sdga avelsdjur bor vara mindre slakt
med varandra an kusiner), dels att halla koll pa eventuella skadliga anlag och se till att dessa
inte far spridning i populationen. Om det ar maojligt (som vid recessiv nedarvning) ar det bra
att spara varifran anlagen kommer och se till att inte inavla pa dessa individer.

Inavelsvardet, 27%, ar beraknat pa knappt 17 generationer. Inavelsékningen de senaste tva
aren ar tva procentenheter. En inavelsdkning pa tva procentenheter pa tva ar i ett utdkat
stamtrad ar normalt. Den hoga inavelsnivan beror snarare pa hur rasen skotts historiskt.
Inaveln kommer att fortsatta dka, det géller att halla inavelsdkningen sa lag som mojligt
genom att sa langt som mojligt para individer som ar sa avlagset slakt med varandra som
moijligt.

Om man ska jamfora inavelsgrader mellan raser sa behover det vara berdknat pa ungefar lika
manga generationer. Det ar bland annat darfor SKK valjer att begrdansa antalet generationer
man berdknar inavelsgraden pa. Som jag tidigare papekat ar inavelsgraden ett matt pa
sannolikheten att samma anlag moter sig sjalv och darfor blir det egentligen missvisande att
begrdnsa antalet generationer som man berdknar denna sannolikhet pa. Det kan dock dnda
vara intressant att jdmfora inavelsgraden mellan raser som jamforelsetal. Nedanstaende
tabell innehaller varden for inavel och antal generationer for svenska hundraser som hade
ungefar lika manga generationer i stamtradet som vastgotaspetsen ar 2012 (da jag gjorde en
studie pa svenska raser, Jansson och Laikre, publicerat i min avhandling).

Ras Generationer Inavelsgrad

Smalandsstévare 10,1 0,06
Hamiltonstovare 10,2 0,07
Svensk lapphund 10,4 0,07
Jamthund 11,1 0,08
Drever 11,3 0,07
Vastgotaspets 11,9 0,09

Som synes foljer Vastgotaspetsens inavelsgradstrend trenden for svenska raser, med
avseende pa inavelsdkning i populationen. Min uppfattning och erfarenhet ar att svenska
raser generellt har en ganska lag inavelsgradsokning.

Mean kinship (MK), pa svenska medelsldktskapsgraden, (vilken ar medel-inavelsgraden i
nasta generation vid slumpvis parning) ligger pa 25,75 procent. Detta innebar att det skulle
ga att sanka inavelsgraden med nagon procent till ndsta generation om detta var den enda
faktorn man behévde ta hansyn till i avelsarbetet och alla individer parade sig med alla.
Realistiskt sett okar inaveln i en sluten population, som sagt, och det géller att halla ned
inaveln pa en sa lag niva som mojligt. For att drastiskt paverka inaveln pa ett positivt satt
behover man hitta “helt obesldktade” individer — i hundpopulationer handlar det ofta om att




blanda in en annan ras, detta gér man dock inte foérrdn man har reella problem med
inavelsdepression.

Effektiv populationsstorlek

Den effektiva populationsstorleken ar hur stor population populationen fungerar som, rent
genetiskt. Det ar ett satt att mata den genetiska generationen i en ras och ger en indikation
till uppfédarna hur viktigt det ar att Iata sa manga hundar som majligt ga i avel och hur det
ser ut med kénskvoten i rasen. Man kan kanske saga att den effektiva populationsstorleken
ar motsvarande hur manga hundar av dem man anvant i avel som tillfér nagot till rasen med
avseende pa genetisk variation. Resterande individer kan da betraktas “kopior” av redan
befintligt genetiskt material. | hundpopulationer kdnner vi tyvarr inte till vilka hundar som
lever eller ej da detta normalt inte rapporteras till SKK, men fér den population som vi antar
lever i denna analys, av varldens Vastgotepopulation (de som ar fodda inom 12 ar fran nu)
galler:

Effektiv population: 874,76, detta baseras pa 368 hanar och 539 tikar. Det ar i teorin ganska
enkelt att forbattra den effektiva populationsstorleken — for att utnyttja sa mycket som
mojligt av variationen av de djur som gar i avel ska lika manga tikar som hanar anvandas. |
det har fallet skulle vi ha velat ha 454 + 454 istallet for 368 + 539.

(Jag har tidigare, 2012, raknat ut den effektiva populationen fér enbart den svenska
populationen av Vastgotaspets — det var bara 314 djur.)

Sammanfattningsvis kan man kanske saga att eftersom halften av det genetiska materialet i
en individ kommer fran dess mamma och andra halften fran dess pappa sa ar det bra om lika
manga tikar som hanar anvands i avel om man vill ha sa stor spridning pa det genetiska
materialet som mojligt.

Gene diversity (GD)
GD ar ett matt pa genetisk variation som hos Vastgotaspetsen ar 74%. Har ar GD utraknat

genom att varje founder forses med tva alleler som “droppas” slumpmassigt ned genom
pedigreet (stamtrddet). Denna simulering gors ett stort antal ganger och 74% &r
medelvardet for vad som finns kvar (av de ursprungliga allelerna som fanns hos founders,
ovriga har forsvunnit genom inavel och av rena slumpskal). Siffran motsvarar ungefar 1-MK
(mean kinship, medelslaktskapsgrad). Om slumpen inte spelat in alls skulle gendiversiteten
vara exakt 1-MK. Nar jag kérde 10 000 simuleringar for Vastgotaspets fick jag alltsa det
resultatet — vilket ar vantat. For att behalla sa mycket som mojligt av gendiversiteten géller
det att halla nere inaveln pa en sa 1ag niva som mojligt.

Foundergenomekvivalenter (FGE)

Antalet FGE ar den andel “frascha” founders som populationen motsvarar, antalet founder-
genom som finns kvar i rasen. Med andra ord det antal obesldktade individer som skulle
utgdra samma genetiska variation som den aktuella populationen, sa manga individer det
obeslaktade genetiska materialet som finns kvar i rasen skulle racka till om man lade ihop
allt i en och samma hund. For vastgotaspets ar FGE 1.94, det vill sdga knappt motsvarande
tva hela genom av de ursprungliga 13 founders som grundade populationen finns
fortfarande kvar. 85% av foundervariationen har i dagslaget gatt forlorad, storsta delen av
denna variation forsvann da man slutade anvanda attlingar efter vissa founders. Situationen
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kan battras pa nagot genom att anvanda linjer efter underrepresenterade founders, se nasta
stycke.

Potentiellt skulle det ga att fa ut 3,75 FGE ur populationen, om den skottes perfekt da det ar
summan av vad som finns kvar av founderallelerna.

Founderbidrag

Utrdkning av founderbidrag visar hur mycket av generna fran rasens olika founders som finns
kvar i rasen. Det dr viktigast att anvénde dttlingar efter de individer som dr
underrepresenterade.

Representation: andelen gener i nuvarande population som harstammar fran den aktuella

foundern.

Allel-retention: sannolikheten att en slumpvis gen fran founderindividen alls finns i dagens

population.

Namn Kon Representation Allel-retention
Tessy C Female 0.0001 0.0135
Tessy B Female 0.003 0.033
Tessy A Female 0.003 0.0335
Sessan Female 0.003 0.0445
Jack II Male 0.003 0.038
Tjappos pappa Male 0.0119 0.1435
Moppan Female 0.0267 0.1415
Topsy Female 0.0407 0.309
Tussi Female 0.0638 0.36
Lessi Female 0.176 0.542
Tyra Female 0.184 0.6475
Tessan Female 0.2078 0.733
Mopsen Male 0.2771 0.7155
Summa 1,000

Vardet av att varda den genetiska variationen

Da Vastgotaspetsen ar drabbad av flera akommor for vilka arvsgangen dnnu inte ar klarlagd
(Cushings syndrom, HD etc) ar det av yttersta vikt att bevara sa mycket genetisk variation som
mojligt — genetisk variation ar forsakringen mot oférutsedda handelser sa som att en
genetisk sjukdom exempelvis hastigt sprids i en population. Om alla individer ar nara slakt
kommer valdigt manga att bara anlaget. De founderalleler man har kvar av vad som var
bdrjan av en population bor man darfor forsoka varda val.



