Aveln lamnar tassavtryck i den genetiska koden
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Forskare i hundgruppen har jamfort arvsmassan i 500 hundar fran ~ 50
olika raser och fann spar av hundratals ar av avel. Omraden i
arvsmassan som har att gora med olika rasers karaktarsdrag har
identifierats. Forutom att tydliggora skillnaden mellan alla hundraser
pa ett genetiskt plan sa bidrar studien ocksa till framtida medicinsk

forskningen.

| en ny studie fran hundgruppen har
manga hundraser studerats for att hitta
de gener i hundens arvsmassa som gor
varje hundras unik. Dessa delar av
arvsmassa innehaller gener som styr de
egenskaper vi gynnat genom avel. En gen
som kodar for ett visst anlag forekommer
oftast i flera varianter (t.ex. palsfarg). Nar
en genvariant gynnas generation efter
generation sa kommer den varianten att
Oka i frekvens och till slut fixeras.
Resultatet blir att alla individer i rasen bar
pa just den varianten och den genetiska
variationen i rasen minskar. Med
molekylargenetiska metoder gar detta att
se i arvsmassan.

Vad gor varje ras unik?

For att hitta gener som styr rasspecifika
egenskaper sa anvidnds i den aktuella
studien ett verktyg (ett s.k. SNP chip) som
kan undersdka genetisk variation. Fler an
femhundra hundar fran 47 olika raser
analyserades med detta verktyg och
genom att gruppera raserna pa olika satt
sa kan olika egenskaper studeras. Om
enbart hundar fran samma ras studeras sa

kan langa fragment i arvsmassan urskiljas
dar den genetiska variationen mellan
hundarna i rasen &r lag eller obefintlig.
Med hog sannolikhet finns i dessa
regioner de genvarianter som gor just den
rasen unik. Regionerna ar ofta langa
eftersom kantande DNA-sekvenser ”liftar”
med den genvariant som det ofta avlats
pa i processen da ett anlag fixeras.

Om istéllet en ras jamfors mot en grupp
innehallande manga andra raser sa kan
resultaten bli tydligare. P3a detta satt
kunde en region hittas i arvsmassan hos
rasen Shar-Pei dar de helt saknade
genetisk variation till skillnad fran alla
andra raser i studien. Shar-Pei hundar
utmarker sig for sin veckade hud och i den
region dar alla i rasen sag likadana ut finns
en gen som producerar ett
utfyllnadsmaterial i hud.

| genomsnitt har varje hundras fyra
regioner med lag variation och séllan finns
sa uppenbara kandidatgener som i
exemplet med Shar-Pei. | synnerhet gener
som har funktioner i hjarnan som kan
ligga bakom skillnader i beteenden ar
svara att reda ut.



Personlighet & gemensamma drag

Trots att alla hundraser ar valdigt olika sa
delar de ocksa vissa egenskaper. En del
raser har rattuppstaende 6ron som sin
foregangare vargen medan andra har
hdngande o6ron. Vissa ar generellt sett
mer nyfikna och andra mer
misstanksamma. For att finna ett sddant
anlag i arvsmassan sa racker det inte med
att jamféra en ras som representerar
varje egenskap. Cocker spaniel och
schéafrar skiljer sig pa s& manga andra satt
dn t.ex. just o6ronen och fér manga
olikheter i arvsmassan skulle hittas mellan
dessa tva raser. For att komma runt det
problemet sa grupperades istéllet 12 olika
raser med rattuppstaende o6ron och 15
med hdngande Oron for att férsoka hitta
var i arvsmassan dessa tva grupper skiljer
sig at. P& samma satt studerades storlek,
curly tail, olika paélsvarianter och fem
specifika personlighetsdrag som hamtats
fran SKK:s mentalbeskrivningstest och
kopplats ihop med medelvardet for varje
ras (socialitet, nyfikenhet, jaktintresse,
aggressivitet och lekfullhet). Varje
egenskap, bade morfologiska och olika
beteenden, kunde kopplas ihop med en
eller flera regioner i arvsmassan. |
regionerna finns flera gener varav vissa ar
uppenbara kandidater medan andra ér
mer diffusa. Detta ar det forsta steget,
annu kvarstar i manga fall jobbet med att
finna den exakta genen och
genvarianterna som ligger bakom varje
egenskap.

Overraskande manga av de gener som
hittats i studien och verkar ha utsatts for
avel ar kdnda sen tidigare for att styra
kroppens grundldaggande utveckling och
amnesomsattning.

Om gener som styr elementadra funktioner
i kroppen forandras eller om den
genetiska variationen minskar Overlag sa
Okar risken for att genetiska sjukdomar
uppkommer. Det skulle delvis kunna
forklara den hoga sjukdomsfrekvens som
finns i olika hundraser. Férutom att en
sjukdomsalstrande genvariant kan "lifta”

med en nérliggande gen som ar utsatt for
avelstryck, sa kan genen som kodar fér en
onskad egenskap dven orsaka sjukdom. |
exemplet ovan med Shar-Pei hundarna
har just detta skett. Samma genvariant
som ligger bakom den veckade huden hos
rasen Okar ocksa risken for att drabbas av
en viss immunologisk sjukdom.

Alla dessa avtryck i arvsmassan som visar
hundratals ar av hundavel kommer
framoéver, och med mer forskning, att ge
mycket vardefull information. Férutom att
de kommer att forklara hur alla hundraser
kan vara sa olika sa lamnar de ocksa sitt
bidrag till den medicinska forskningen.
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