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Dagens hundraser har huvudsakligen utvecklats under de senaste 100-200 aren,
genom mycket snav avel. Aveln har vanligen skett genom att ett litet antal individer,
med 6nskat utseende eller beteende, paras med varandra, och att endast attlingar till
dessa hundar, alltsa narbeslaktade individer, sedan anvéants for avel i alla kommande
generationer (Ref 1). Detta innebér att hundraserna normalt har formats genom att
néra slaktingar har parats med varandra, och att dessa hundar alltsa har utsatts for
omfattande inavel.

Inavel leder till att den genetiska variationen bland populationer och individer minskas.
Denna minskade genetiska variation leder till att frekvensen av arftliga sjukdomar ékar,
eftersom risken att recessiva anlag for en viss sjukdom arvs fran bada féraldrarna, vilket
leder till sjukdom.

Manga av dagens hundraser har inavelsnivaer som innebar att individerna i snitt ar lika
beslaktade som kusiner eller halvsyskon, vilket har lett till att de flesta hundraser har
genetiskt orsakade sjukdomar som drabbar sa mycket som 10 till 50% av alla individer,
med stort lidande och for tidig dod som foljd (Ref 1 och 2). Forekomsten av inaveli dagens
hundraser ar alltsa ett viktigt djurskyddsproblem.

De exakta mekanismerna bakom hur inaveln paverkar den genetiska variationen och hur
detta i sin tur paverkar halsan inom inavlade hundraser ar dock inte kant. Det finns darfor
ett stort behov av att studera detta, for att kunna styra framtidens hundavel sa att genetiska
problem som leder till sjukdom kan undvikas (Ref 2).

En sadan studie skulle kunna goras genom att jamfora den genetiska variationen bland
dagens hundraser med den genetiska variationen hos den hundpopulation som levde for
100-200 ar sedan, fran vilken hundrasen utvecklades. Nagon sadan studie har dock aldrig
tidigare gjorts for nagon hundras, eftersom de ursprungliga hundpopulationerna fran vilka
dagens hundraser harstammar ar utdéda. Alla dagens hundar i vastvarlden tillhér ndgon
modern hundras, eller ar en blandning av moderna raser, och det finns darfor ingen
ursprunglig hundpopulation kvar att jdmfdora de moderna hundraserna med.

En medlem av var forskningsgrupp kom dock pa idén att man kanske skulle kunna
analysera den genetiska variationen hos den utddda svenska ursprungspopulationen
genom att analysera DNA fran hundskinn.

Sverige, Norge och Finland ar unika i det att hundskinn i hog omfattning anvandes for att



tillverka klader, framst rockar och handskar, fram till for hundra ar sedan (Ref 3). Vi
undersokte darfor i vad man saddana kladesplagg finns kvar idag, och fann da att det finns
relativt manga sddana kladesplagg bevarade, till dels pa muséer men framfoér allt hos
privatpersoner i den norra halvan av Sverige (Figur 1). Detta ger en unik mojlighet att
undersodka den genetiska variationen hos de allmogehundar som for cirka hundra ar sedan
gav upphov till dagens svenska hundraser, vilket ger kunskap inte bara om avelns
mekanismer och féljder hos de svenska hundraserna utan generellt hos alla varldens
hundraser. En sddan studie skulle darfér ha mycket stor betydelse for veterindrmedicinen
och hundars halsa.

Figur 1. Forbonderockar fran Jamtland tillverkade av hundskinn.

Var forskningsgrupp har darfor initierat ett projekt dar vi, baserat pa analys av DNA fran
hundskinn, studerar vad som hande med den genetiska variationen nar de svenska



hundraserna Jamthund och Svensk Lapphund bildades fran nordsvenska allmogehundar
for cirka 100 ar sedan, och sedan utvecklades till dagens renrasiga hundraser. Vi har fatt
tag pa ett stort antal kladesplagg gjorda av hundskinn och har nu lyckats samla in prover
fran sammanlagt 144 hundskinn. Fran dessa skinn tas centimeterstora bitar for DNA-
analys.

For att testa att det gar att fa fram DNA fran dessa skinnbitar, och for att se att hundskinnen
verkligen representerar de hundpopulationer som var ursprunget till dagens Jamthundar
och Lapphundar, sa har vi genomfort en pilotstudie dar vi analyserat DNA fran atta
hundskinn. Denna studie visar att vi verkligen kan analysera DNA fran skinnen och att
dessa atta individer tillhor en population fran vilken dagens Jamthundar och Lapphundar
harstammar. Studien ar nu publicerad i den vetenskapliga tidskriften Molecular Biology and
Evolution (Ref 4).

Var plan &r nu att gora en analys av DNA fran alla 144 hundskinn och jamféra denna DNA-
variation med den hos dagens Jamthundar och Lapphundar (sddana data finns redan
tillgangliga for jamforelse), for att kunna gora en fullstdndig analys av den genetiska
skillnaden mellan den ursprungliga hundpopulationen och dagens hundraser.

Genomférande
Analysen gar i korthet till pa foljande satt:

En skinnbit pa cirka 1 kvadratcentimeter loses upp enzymatiskt, och DNA extraheras fram
fran denna l6sning. DNA-sekvensning utfors m.h.a. Illumina-instrument pa Science For Life
Laboratory i Solna. DNA-sekvenserna fran skinnen jamfors bioinformatiskt med redan
publicerade data fran Jamthund och Lapphund, varvid biologiska och medicinska analyser
angaende t.ex. inavelsgrad och forekomst av sjukdomsalstrande DNA-typer analyseras.
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