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Sammanfattning

Den domesticerade honan har f6ljt ménniskan i mer d&n 8000 &r. Den spreds franAsien
via Ryssland till Europa och har funnits i Sverige sedan vikingatiden. Under storre
delen av denna tid har ingen medveten avel utdvats och honsen har anpassats naturligt
till de miljoer de befunnit sig i. Denna typ av hons &r vad vi idag kallar lantrashons.
De ar hirdiga och anpassade efter det omridde de huvudsakligen utvecklats i.

Riktad honsavel ér en foreteelse som bara funnits de senaste tvéhundra aren
och som i kombination med ekonomiska intressen resulterat i att dagens vanligaste
honsraser inom kott- och dggproduktion Ioper risk att forlora genetisk diversitet.
Mycket arbete 14ggs dérfor ner pa att bevara diversiteten inom dessa raser. Lantrahons
brukar hér framhéllas som en viktig genresurs.

Hedemorahonan ar en lantras fran Dalarna. Den har en tjock, tit fjaderdrakt
som &r anpassad till ett kallt klimat. Dess historia kan sparas mer &n hundra ér tillbaka
men samtliga av dagens Hedemorahdns hdrstammar frén en liten flock pa omkring
fem individer som togs tillvara pa 1980-talet. Rasen uppvisar tecken pa inavel i form
av femtaighet och forekomst av ullhons. De flesta av dagens Hedemorahons ar
registrerade 1 ett genbanksregister och ingen riktad avel forekommer inom
genbankerna.

Denna studies huvudsyfte var att undersoka den fenotypiska variationen hos
dagens Hedemorahdns med avseende pa fjaderfirg och huruvida skillnader i variation
mellan besdttningar kan relateras till hérstamning. Faglar frdn sex beséttningar
undersoktes, totalt 96 individer vilket motsvarar 9 % av landets totala kidnda
Hedemorapopulation. Allelfrekvenser for ndgra utvalda fjdderfirgs-loci berdknades
och eventuell korrelation mellan diversitet och sléktskap undersoktes.

Resultatet av de fenotypiska observationerna visade att variationen inom rasen
ar storre 4n vad som angetts i tidigare litteratur vad géller firg p& 6ronskivor. Det
noterades en god variation pa fjdderfirg men inget samband mellan férgvariation och
sléktskap kunde ses.

Resultatet av studien visar en ras med god fenotypisk variation och for de
flesta loci en jimn fordelning av alleler. Den lilla differentiering som i studien
noterades mellan beséttningarna beror sannolikt pd de sma storlekarna pd de
undersokta besittningarna.



Abstract

The domesticated chicken dates back 8000 years. It spread from Asia through Russia
to Europe and has been found in Sweden since the viking age. For the majority of this
time no selective breeding has been done and the chickens adapted to the environment
in which they were living. This type of chickens is what we today call country breeds.
They are hardy and resistant and adapted to living in the area in which they
developed.

Selective chicken breeding has only been practiced for the last two hundred
years and, in combination with financial interests, has had the result that today's most
common chicken breeds for large scale meat and egg production is in risk of losing
genetic diversity. A lot of work is being done to prevent this. The country breed
chickens is usually cited as an important genetic resource.

The Hedemora chicken breed is a country breed from the county of Dalarna. It
has a thick, dense plumage that is adapted to a cold climate. Its history can be tracked
back more than one hundred years but today's Hedemora chickens all descend from a
small flock of about five birds that were collected in the 1980's. The breed shows
signs of inbreeding in the shape of five toed-birds and wooly chickens. Most of
today's Hedemora chickens are registered in a gene bank register and no selective
breeding takes place within the gene banks.

The main purpose of the study was to examinate the phenotypic variation
within today's Hedemora chickens in respect to plumage colour and whether
differences in variation between flocks can be related to lineage.

Birds from six different flocks were examined, in total 96 individuals which
represents 9% of the countrys known Hedemora population. Allele frequencies for
selected plumage colour loci were calculated and any correlation between diversity
and lineage were examined.

The result from the phenotypical observation showed that the variation of ear
disc colouration within the breed is bigger than what has been said in earlier literature
A good variation of plumage colour was noted but no connection between colour
variation and lineage could be shown.

The results of the study shows a breed with good phenotypic variation and for
most loci an even distribution of allele frequencies. The small amount of
differentiation between flocks that could be seen in the study can be due to the small
size of the examined flocks.
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1. Introduktion

1. 1. Tamhodnans utveckling

Domesticeringen av de moderna tamhonsens forfader, den roda djungelhonan (Gallus gallus),
(Stevens, 1991, s. 11 & Fuhimito et al, 1996) ansags linge ha skett ca &r 6000 fKr (Fuhimito
et al, 1996). Denna uppskattning baserades pa arkeologiska fynd. En modern studie som
anvént sig av dagens molekyldrgenetiska teknik pekar dock pé att den domesticerade honan
kan ha dykt upp redan for 60000 ar sedan (Sawai et al, 2010).

Domesticeringen skedde i sydostra Asien. Honsen spreds sedan dérifran via Ryssland till
Europa (West & Zhou, 1989). Tamhons har funnits i Sverige sedan vikingatiden. De tidigaste
arkeologiska fynden av svenska tamhons hirstammar fran &r 100 fKr. (Hallander, 1989, s.
457) Honsen levde under manga arhundraden sida vid sida med méanniskan och kom didrmed
att leva i manga varierande miljoer. Den viktigaste egenskapen hos tamhonan var att den var
talig och lattfodd. Detta ledde till hardiga honspopulationer vars egenskaper kunde variera
kraftigt mellan olika geografiska omraden (Weibull, 1888, s. 13). P4 detta sitt skapades
populationer av vad som under 1800-talet gick under namnet “Swenska BondHons”
(Hallander, 1989, 5.459) och som vi idag kallar lantrashonan.

De gamla svenska lanthonsraserna minskade kraftigt i antal fran och med slutet av forra
sekelskiftet nér honsutstillningar och import av rashons blev en populdr foreteelse.
Lantrashonan ansags under forsta halvan av 1900-talet alltmer forlegad och omodern och
ersattes i stor utstrickning av den modernare Leghornhonan som frimst avlats fram med
avseende pa dggproduktion (Hallander, 1989, ss. 467-468). Fran och med borjan av 1930-talet
omnidmns inte ldngre lantrashonan i svensk honslitteratur. Av de svenska lantrashonsen
iterstdr idag foOljande definierade raser; Skansk blommehdna, Asbohdna, Svarthona,
Gotlandshoéna, Olandshéna, Orusthona, Svensk dvirghdna, Alidndsk dvirghdna och
Hedemorahona som samtliga dverlevt i smé, isolerade populationer (Gustafsson & Thorén,
2002, ss. 39-42).

1. 2. HOns idag

Dagens storskaliga honshallning skiljer sig vésentligt frdn den i1 vilken lantraserna
utvecklades. De raser som anses mest ekonomiskt 1onsamma inom kommersiell dgg- och
kottproduktion bestar av korsningar mellan tva eller fyra etablerade produktionslinjer.

De senaste decennierna har mycket arbete lagts ner pa forhindrandet av inavel inom de storre
produktionslinjerna. Detta tycks ha gett resultat. Hillel et al. (2003) visade att diversiteten
inom vilda djungelhons och de domesticerade hons som inte utsatts for inavel eller selektiv
avel visserligen var hogre 4n den hos dgg- och kottproducerande kommersiella raser, men att
de kommersiella raserna inte 1ag speciellt langt efter. Den visade dven att diversiteten hos de
ovanligare raserna som utsatts for stor inavel var mycket ldgre &n hos de kommersiella raserna
som haft en storre grundpopulation (Hillel et al. 2003).

1. 3. Hedemorahonan

Hedemorahonan é&r allt som aterstar av den lantrashdna som var vanlig i Dalarna. Den kan
sparas tillbaka till forra sekelskiftet och var vanligt forekommande pa gardar kring Hedemora
sé sent som 1930. Dér sdgs den ha varit en traditionell brudgava och varje brud ska ha fatt
med sig en hona med kycklingar till sitt nya hem (Hallander, 1989, s. 491). Hedemorahdnan i
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dess nuvarande form baseras p& en population som sattes samman av avkommor fran en
honsflock som Viola Forsberg “aterupptickte” hos Solveig Persson i byn Alvnis i Hedemora
1982 (Persson, 2010). Viola fick 5 eller 6 befruktade dgg av Solveig Persson (Persson, 2010)
vilka gav upphov till tvd hons och en tupp hemma hos Viola i byn Trollbo, Hedemora
(Forsberg, 2010). Fran denna population hiarstammar alla nuvarande, genbanksregistrerade
Hedemorahons (Gustafsson & Thorén, 2002, ss. 40-41). Solveig hade i sin tur fatt sina hons
fran Lars Hasselberg, som enligt egen utsago hade “nagot dussin” hons i borjan av 1980-talet.
Han lit sina Hedemorahdns ga tillsammans med hons av andra raser och dgnade sig inte at
nagon medveten avel (Hasselberg, 2010).

Rasen dr medelstor med en medelvikt pa 1,5-2 kg for hons och 2-2,5 kg for tuppar. Den har
ett karakteristiskt kraftigt och kompakt utseende beroende pa den stora méngden bidun som
omger varje fjader och ger en synnerligen tjock fjaderdrékt (Olsson, 2004, s. 28) som dr vil
anpassad till ett nordligt klimat. Den ar enkelkammad och det &r vanligt med inslag av svart
eller blatt i bide kam och ansikte. Oronskivorna ir vita eller réda (Hallander, 1989 & Olsson,
2004).

Nuvarande populationer uppvisar tecken pa inavel bland annat i form av femtéighet hos vissa
hons och en ullig variant, kallad ”ullhons”, hos vilken fjddrarnas bistralar saknar hakar vilket
resulterar i ulliga fjadrar som ger ett pélslikt, fluffigt drag at fjdderdridkten. Forekomst av
ullhons har noterats hos tamhonsen dnda sedan 1500-talet (Olsson, 2004, s. 46). Dessa
inavelstecken tyder pa att méngden inkorsade hons av andra raser varit relativt 1&g under
rasens utveckling (Hallander, 1989, s. 492)

De flesta beséttningar av Hedemorahons dr idag registrerade i en gemensam genbank vars
funktion dr att bevara rasen i sd ofordndrat skick som mdjligt (Olsson, 2004, s. 6) genom
bland annat en for rasen sa naturlig honshéllning som mojligt och avsaknad av medveten avel
i en specifik riktning. Genetiskt material fran genbanken kan anvédndas for inkorsning i andra
raser, men nytt material far inte foras in i genbanken. Genbanken fungerar som en sluten
stambok och endast avkommor till redan registrerade besittningar far inga (Olsson, 2004,
s.5).

1. 4. Fargdiversitet

Hedemorahdnan uppvisar relativt stor fargdiversitet. Denna fargdiversitet har funnits ldnge
hos tamhons och kan ses redan pd de tuppar som fOrevigats pa svenska medeltida
kyrkomalningar (Olsson, 2004, s. 46). Medan det hos de ursprungliga Hedemorahonsen
huvudsakligen forekom tre fargvariationer; helsvarta, vita med svartgré teckning (“’sotiga”)
eller sprackliga ("blommiga”) forekommer hos dagens Hedemorahdna dven bruna variationer
(Gustafsson & Thorén, 2002, s.40-41; Hallander 1989, s. 492).

Hedemorahonan har forutom grundfirgerna gré, svart, vit, gul, vetefirgad eller vildfargad
dven anlag for antingen guld- eller silverteckning (Olsson, 2004, ss. 51-52) vilket paverkar
den 6vriga kroppsfirgen i storre eller mindre utstrickning, allt fran en liten guld- eller
silverkrage till spréacklighet over storre delen av kroppen. Det finns dven en variant av
teckning, si kallad Columbiateckning, som ger svarta inslag i halsfjidrarna och svarta
stjartfjidrar pa en gul eller vit grundfirg beroende pad om honan har anlag for guld- eller
silvergener

Det faktum att dagens Hedemorahons inte selekteras for specifika egenskaper, sasom
exempelvis farg, i kombination med savil att den genetiska bakgrunden till de olika fargerna
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som héirstamningen till alla registrerade populationer &r kinda indikerar att fjaderfarg inom en
population kan fungera som markor for den genetiska variationen inom populationen och vid
jamforelse med andra populationer séttas i relation till sldktskap.

1. 5. Fjaderfargers genetik

Sa tidigt som 1929 forstod man att fjaderfargen styrdes av gener. Detta konstaterades efter att
hudtransplantationer gjorts frdn en kyckling till en annan och resulterat i figlar med flackar av
fjidrar som hade samma farg som donatorns. Strukturen pé fjadrarna var dock samma som
vardfigelns (Hutt, 1949).

Fjaderfargen bildas av tva olika melaniner: eumelanin, som ger svart farg och feomelanin som
ger rod. Melaminer bildas av melanoforer som befinner sig inne i melanocyter.
Melanocyterna skapar dendriter som melaninet fardas ut i inneslutna i vesiklar kallade
melanosomer. Niar melanosomen néatt dendritspetsen bryts spetsen av och fagocyteras av en
keratinocyt som sedan fardas upp i den védxande fjdderns huvudnerv (Stevens, 1991, s. 95).
Flodet av melaniner kan modifieras genom olika geners paverkan pa dendriterna och
darigenom péverkas ocksd fjdderdréktens férg. Fiargen pédverkas &ven av storleken pa
melaninpartiklarna (Hutt, 1949, s. 163). Pa sa sétt kan brun, bla, vetefargad och gul fjaderfarg
bildas. Vit fjaderdrékt fas vid total avsaknad av melanin i melanocyterna. (Stevens, 1991, ss.
93-94).

I transplantationsexperimenten som ndmndes ovan forsvann den avvikande fjaderfargen efter
ett par ruggningar, troligen pa grund av att melanoforerna som forts 6ver med huden dog och
ersattes av nya fran viardfageln (Hutt, 1949, s. 167)

Den genetiska bakgrunden till fjiderfarger hos hons dr vildokumenterad och det gar ddrmed
att dra slutsatser om honans genotyp efter att ha studerat hennes fargteckning.

En allel som finns hos samtliga hons i dominant eller recessiv form &r C som helt enkelt stér
for Colour och i sin dominanta form mojliggoér fargbildning i fjddrarna. I recessiv form (C) ger
den vita faglar som dock samtliga bir pa gomda farganlag (kryptomerer) vilka kan ses vid
analys av fagelns genotyp (Hutt, 1949, ss. 174-175). Sato et al (2007) visade att en
retrovirussekvens finns inkorporerad i tyrosinasgenen hos recessivt vita faglar och att
homozygoti for denna sekvens orsakar den recessivt vita fenotypen.

Den vita fargen hos bland annat Leghorn beror inte pa C utan istillet pd en ofullstindigt
dominant allel som bendmns I och inhiberar bildandet av melaniner i melanoforerna (Stevens,
1991, s. 94) genom att melanoforen dor en bit in i bildandet av melaninet (Hutt, 1949, s.172).
Detta beror pd en mutation i genen PMEL17 som har en nyckelroll i bildandet av
eumelanosomerna (Kerje et al. 2004). Vildtypsvarianten bendmns i. Heterozygoter ar inte
helvita utan visar enstaka helsvarta eller svagt fldckiga fjadrar. For att en fagel ska uppvisa en
helt dominant vit fenotyp krivs, forutom homozygoti for I, &ven E, S (Silver) och B
(Barring)(Kerje et al. 2004).

Allelen for randiga fjddrar, eller barring” &r konsbunden, dominant och bendmns B. Dess
locus éterfinns pa Z-kromosomen (Dorshorst & Ashwell, 2009). Denna allel bérs av alla vita
Leghornhons (Hutt, 1949, s. 170). Den dr dock nistintill osynlig hos just vita Leghorn
eftersom de saknar melanin tack vare sin I- allel. Den var en av de forsta konsbundna alleler
som kunde pévisas och uppticktes ar 1908 av Spillman (Dorshorst & Ashwell, 2009).



Alleler i E-locus ger upphov till réda och/eller svarta hons. Den dominanta E (extended black)
ger en helsvart hona, eb ger bruna héns och bruna tuppar med svart brost, et ger vildtypsfirg
hos béda konen medan den recessiva €Y ger veteférg (se nedan) (Stevens, 1991, s. 97).

Vetefdrg beror antingen pa en recessiv (eY) eller dominant (eWh) allel i E-locus (Campo &
Orozco, 1984). Bada allelerna ger en ljusbrun firg hos hons medan tupparna ser viltfargade
ut. Vetefargen kan paverkas av silverallelen, da ger den vitgula hons och svart- och
silverfargade tuppar, eller forstarkas av Mahognygenen (se nedan) och ge rodbruna faglar.

Gula hons dr i grunden vetefirgade men bir dessutom pa restriktionslocuset Co (se nedan).
De uppvisar didrfor samma restriktion av eumelanin som hons med Columbiateckning och
bleks till en gul nyans (Campo & Orozco, 1984).

Allelkombinationen hos bld hons &r Bl/bl vilket ger bla fjadrar med svart kant (Bl stir for
"Blue"). Ovriga mojliga varianter 4r BI/Bl som ger firgvarianten ”Spittad”, en nistan helt vit
fjiderdrakt med enstaka svarta fjadrar. Slutligen finner vi bl/bl som ger helt svarta figlar. Bla
fjddrar innehaller eumelanin men i l4gre koncentration &n de rent svarta (Stevens, 1991, s. 95)
och melaninkornen &r arrangerade i smé “klumpar” i fjddern istéllet for jdmnt spridda som i
en helsvart fjader (Hutt, 1949, s. 187). Minvielle et al. (2010) har i sin studie funnit visst stod
for att Bl beror av en mutation i transkriptionsfaktorn MITF men fler molekylérgenetiska
studier behdver goras innan detta kan bekréftas.

Allelen for silverteckning dr dominant och betecknas S medan den recessiva allelen s ger
guldteckning. Dessa dr konsbundna, finns hos alla honsfiglar och syns i kombination med de
flesta Ovriga fargteckningar (Stevens, 1991, s. 95; Hutt, 1949, s. 180). Undantagen é&r helt
svarta eller vita figlar, som kan bdra pd anlagen utan att visa dem. Att detta locus é&r
konsbundet visades med korsningsexperiment redan 1912 (Hutt, 1949, s. 184). Gunnarsson et
al. (2007) har med hjélp av molekyldrgenetiska studier pavisat samband mellan missense-
mutationen L347M i proteinet SLC45A2 och Silverfenotypen. Den fullstindiga genetiska
bakgrunden till fenotypen &r dock inte &nnu utredd.

Columbiateckning beror av ett restriktionslocus, Co, som &r autosomalt, dominant mot

vildtypen cots och orsakar restriktion av eumelanin. I kombination med eb eller et ger Co
ljusa hons med svartspriackliga nackar och svarta édndar pa stjartfjadrarna. Tupparna har dven
svarta sadelfjddrar. Resten av fjdderdrikten &r gul eller vit beroende p& om djuren bér pa guld-
eller silverallelen (Stevens, 1991, s. 99, Crawford, 1990, s. 120)

Parlgra (pa engelska: ”Lavender”) dr en mycket ljus grabla farg som beror av allelen lav, en
autosomal recessiv allel (Vaez et al, 2008). Den ger upphov till en blekning av fjaderfargen
genom att forhindra att dendritspetsarna bryts av och fardas upp i fjadern (Stevens, 1991, s.
95).

Isabellfargade hons (pa engelska ’Cream coloured”) ér i grunden vetefargade hons som ocksa
de bér pa lav och ddrmed far blekare fjadrar (Vaez et al, 2008).

Mahogny, Mh, ar ett restriktionslocus som hdmmar méngden eumelanin i fjaderdrikten
samtidigt som den gor att feomelaninet morknar. Dédrmed ger det en mer rodbrun nyans at
fargteckningen. Det &r ofullstdndigt dominant. (Crawford, 1990, s. 121)



En kombination av vetefirg (eY), silverallel (S) och Mahognyallel (Mh) ger laxfirg, dér
honsen ér vetefiargade med mork rygg och svarta stjartfjaidrar medan tupparna far silverfargad
hals, rédbruna skuldror och svarta brost- och stjartfjadrar.

1. 6. Fragestallning och hypotes

Syftet med foreliggande studie &r att undersoka:

1. Hur ser den fenotypiska variationen ut inom dagens Hedemorahona?
2. Kan subpopulationernas observerade fenotypiska variation séttas i samband
med deras respektive sldktskap?

Jag utgér fran nollhypotesen att fenotypisk variation saknas inom rasen. Jag utgar dven ifrn
att det inte finns nadgon koppling mellan sléktskap och variation.

2. Material och metod

2.1. Stickprovsunderlag

Studien baseras pa ett stickprov om totalt 96 faglar fran 6 olika beséttningar. Tva av dessa
besittningar, A och B, var vid studiens genomforande inte registrerade genbanksbeséttningar
men driver sin honshallning i enlighet med genbanksbestimmelserna och ansags ddrmed
lampade att delta i studien med avseende pa fenotypisk variation.

De utvalda beséttningarna &r beslédktade med varandra enligt diagram 1 som visar ndrmast
mojliga koppling mellan beséttningarna.

Stickprovet motsvarar 9 % av landets totala Hedemorapopulation som vid denna studies
genomforande uppgick till 1659 individer. Av dessa dr 1627 stycken fordelade pa 159
genbankregistrerade beséttningar. Totalt finns 319 registrerade tuppar och 1308 registrerade
hons vilket ger en snittférdelning pé 2 tuppar och 8 hons per beséttning.

Information om hérstamning, populationsstorlek samt antalet hanar och honor i hela
populationen har himtats fran genbanksregistret for Hedemorahona.
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Figur 1. Besattningarnas koppling till varandra.

Figur 1 visar hur de undersokta populationerna (inférgade cirklar) &r slikt med varandra. I
slékttrdd for andra arter talar man om individer medan man inom honsaveln betraktar varje
population som en individ ndr man ritar upp slékttrdd. Varje cirkel representerar en
population. Detta trad ar kraftigt beskuret for att endast visa den koppling som finns mellan
undersokta populationer och tydliggéra den. Ovriga avkommor och forildrar visas allts inte
hér.

2. 2. Analys av fenotypisk diversitet

Faglarna fotograferades och samtliga fenotypiska individdata data noterades pa for &ndamalet
framtagna formulér. Dessa data sammanstilldes i Excel och utgjorde grunden for berdkningar
av allelfrekvenser i fyra loci. Dessa loci valdes pa grund av att deras effekt kan observeras
fenotypiskt i form av fjéderfarg.

Subpopulationernas allelfrekvenser relaterades sedan till deras sldktskap och ger dirmed en
bild av huruvida slidktskapsavstinden péaverkar  subpopulationernas  genetiska
sammansdttningar. Detta gjordes genom berdkning av Fsr for samtliga undersokta loci.

Fst berdknas genom formeln Fsr = (Hr-Hs)/Hr =1-Hg/Ht (Nei, 1977) och ér ett matt pa
eventuell differentiering mellan flera subpopulationer. Hg &r ett medelvérde av den férvintade
heterozygositeten i de olika subpopulationerna. For att f& fram Hg har jag for varje beséttning
tagit den forvintade heterozygositetfrekvensen ganger antalet individer, adderat virdena for
samtliga besittningar och dividerat med det totala antalet undersokta individer.

Hr ér den forvéntade heterozygositeten for den totala populationen. For att fa fram Hr tar man
alltsa 1 - Y. (p> + q°). (Hamilton, 2009)

Ett medelvirde for Fgp berdknas sedan genom att medelviarden for Hs och Ht anvéinds i

ekvationen Fst = (Hr-Hg)/Ht =1-Hg/Ht (Nei, 1977). Den statistiska signifikansen for detta
virde kontrolleras genom ett y’-test. For att kunna gora detta anvinds formeln 2*N*Fgr
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(Hedrick, 2000). Avlisning i y’-tabell, med en frihetsgrad, ger att virden stdrre 4n 3,84 ir
signifikanta.

3. Resultat

3. 1. Fenotypiska data

Inom de undersdkta besittningarna var antalet tuppar/hons fordelat enligt tabell 1. Detta gav
en snittfordelning pd 4 tuppar och 11 hons per besittning, alltsd en aning storre &n
genomsnittsbeséttningen.

Tabell 1. Férdelning av tuppar och héns i de undersdkta besattningarna.

Beséttning Tuppar Hons

A 1 7
B 9 15
C 5 20
D 1 6
E 7 13
F 3 9

Nedan foljer en forteckning av de for studien viktigaste fenotypiska observationerna.
Fjaderfarg

De undersokta djuren uppvisade 9 olika varianter av grundfarg pa fjiderdrékten. Den
fenotypiska variationen inom besdttningarna kan ses i Tabell 2.
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Tabell 2. Antal djur med respektive fjaderfarg inom de olika besattningarna.

Grundfarg A B C D E F
Svart 4 15 13 6 7 4
Vit 1 0 1 0] 0 0
Gul 0] 1 0] 0] 0 0
Bl& 2 1 2 0] 3 2
Parigra 0 3 3 0 5 2
Isabell 0 0 3 0 1 1
Columbia 0] 1 0] 0 0 1
Vete/Lax 1 2 3 0 2 2
Viltfargad 0] 1 0] 1 2 0
Summa 8 24 25 7 20 12

Av de noterade grundfirgerna var svart vanligast (se Tabell 3) och gul den ovanligaste, tétt
foljt av vit.

Tabell 3. Férdelning av grundfarger och guld-/silveranlag inom hela stickprovet.

Grundfarg Antal guld Antal silver Totalt %
Svart 37 12 49 51,0%
Vit ? ? 2 2,1%
Gul 1 0 1 1,5 %
Bla 8 2 10 10,4%
Parlgra 8 5 13 13,5%
Isabell 5 0] 5 5,0 %
Columbia 1 1 2 2,1 %
Vete/Lax 7 3 10 10,4%
Viltfargad 4 0 4 4,2 %
Summa 71 24 96
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Farger pa éronskivor och kammar

Fem olika fargvarianter noterades pa dronskivor (se Tabell 4), av dessa var vit den mest
forekommande och gra den ovanligaste (se Tabell 5). R6d, som enligt litteraturen (Hallander,
1989 & Olsson, 2004) ska vara en av de endast tva farger som forekommer hos Hedemoran
forekom endast hos 5,20 % av individerna.

Tabell 4. Férdelning av 6ronskivefarg inom de olika besé&ttningarna.

Besattning A B C D E F
Vit 4 15 21 0 14 11
Gra 0 0 0 0 2 0
Svart 3 3 3 0 2 1
Brun 1 5 0 4 2 0
Rod 0 1 1 3 0 0
Summa 8 24 25 7 20 12

Tabell 5. Fordelning av farg pa éronskivor inom hela stickprovet.

Farg Antal %
Vit 66 68,75%
Gra 2 2,08 %
Svart 12 12,50%
Brun 12 12,50%
Rod 5 5,20 %

Vad giller kamférg sé 6verrensstimmer denna studies resultat med vad Ovrig litteratur sdger
om fargvariationen hos Hedemora. De undersokta individerna uppvisade savél helt r6d och
svart som svartrod (i Tabell 6 angiven som “Mellan”) fiarg pa kam och haklapp (se Tabell 6).

Tabell 6. Fordelning av kamfarg inom de olika besattningarna.

Besattning A B C D E F
Rod 5 3 21 5 15 6
Mellan 0 5 2 0 1 0
Svart 3 1 2 2 4 6
Summa 8 24 25 7 20 12

Av de noterade fargvariationerna var rod den vanligast forekommande (se Tabell 7).
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Tabell 7. Férdelning av kamférg inom hela stickprovet.

Farg Antal %0
Rod 74 77,08%
Mellan 5 5,20 %
Mork 17 17,71%

En dubbelkammad héna hittades. Ovriga faglar var enkelkammade.

3. 2. Allelfrekvenser

For att kunna berdkna allelfrekvenserna utifran fenotypiska data antas att populationen
befinner sig i Hardy-Weinberg-jamvikt.

E-locus

Berdkningen utgar ifrén att alla svarta hons dr antingen hetero- eller homozygota for E. Alla
parlgra, bla och spittade hons dr svarta i1 grunden och har ddrmed dven de E- eller EE-
genotyp. Aven de viltfirgade tupparna antas ha atminstone en E-allel.

For att berdkna frekvensen anvénds som utgangspunkt de hons som bevisligen &r homozygota
for ndgon av e-allelerna, det vill sdga de som uppvisar vetefdrg, isabellfirg, laxfarg eller gul
farg. De viltfargade honsen kan antas vara atminstone heterozygota for e+ men eftersom
homozygoti inte kan pévisas fenotypiskt kan vi inte rdkna in dem bland homozygoterna.

Med utgéngspunkt i dessa recessiva homozygoter fér vi foljande frekvenser for de undersokta
populationerna:
Tabell 8. Allelfrekvenser i e-locus.

Besattning E e

A 0,65 0,35
B 0,59 0,41
C 0,51 0,49
D ? ?

E 0,5 0,5
F 0,5 0,5

Eftersom besittning D endast inneholl svarta och viltfargade hons (Tabell 2) kan inget sédgas
om dess frekvenser i E-locus da det saknades recessiva homozygoter att anvdnda som
underlag for berdkningen. De dvriga beséttningarna visar att inga tydliga skillnader i
frekvenser forekommer i E-locus (Tabell 8).
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Bl-locus
Alla bla hons dr heterozygoter i detta locus. De spittade honsen dr homozygoter for Bl.
Homozygoterna for bl dr svarta och kan inte pavisas fenotypiskt. Berdkningen sker genom en

utrdkning utifran antalet heterozygoter i de olika populationerna. Detta ger:

Tabell 9. Allelfrekvenser i Bl-locus.

Besattning Bl bl

A 0,35 0,65
B 0,02 0,98
C 0,04 0,96
D 0 0

E 0,075 0,925
F 0,083 0,917

Besittning D saknar heterozygoter for Bl (Tabell 2) och far dirmed frekvensen 0 for bada
allelerna. I samtliga 6vriga beséttningar ar allel bl ar tydligt mer vanligt forekommande dn Bl
(se Tabell 9) undantaget beséttning A som innehdll en spittad hona (angiven som “Vit” i
Tabell 2) som alltsa &r homozygot for BI.

Lav-locus

Homozygoti for den recessiva lav kan tydligt ses pa de tva fenotyperna isabell och parlgra.
Utifran dessa individer berdknas de forvintade frekvenserna av lav och vildtypen lav*.

Tabell 10. Allelfrekvenser i lav-locus.

Besattning lav lav*
A 0,65 0,35
B 0,35 0,65
C 0,51 0,49
D 0 0

E 0,55 0,45
F 0,5 0,5
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Besittning D far dven hér frekvensen 0 da den inte innehéller ndgra homozygoter for lav (se
Tabell 2) att anvdnda som grund till berdkningen. De andra beséttningarna visar att dessa
alleler &r jimt fordelade utan tydlig 6vervikt at nagot hall (Tabell 10).

S-locus

Eftersom s-locus sitter pa konskromosomen, och hons séledes bara har bara har en upplaga
medan tuppar har tva, har allelfrekvensen for att underlétta berdkningarna och ge ett sikrare
resultat, endast berdknats pa honsen. De tva helvita honsen och tre helsvarta rédknades bort.

Tabell 11. Allelefrekvenser i s-locus.

Besattning S S

A 0,5 0,5
B 0,93 0,067
C 0,76 0,24
D 1 0

E 0,83 0,17
F 0,67 0,33

Tabell 11 visar fordelningen av s- och S- alleler. En tydlig 6vervikt av s-alleler kan ses i de
flesta beséttningarna, undantaget A och F (se Tabell 11) som har en jamnare férdelning.

Frekvenserna for hela stickprovet, s-locus endast beréknat pa honsen:

Tabell 12. Allelfrekvenser i samtliga berdknade loci for hela stickprovet.

Alleler  Frekvens

E 0,59
e 0,41
BI 0,06
bl 0,94
lav 0,43
lav* 0,57
s 0,80
S 0,20

Sammanstillning av frekvenserna for hela stickprovet visar att Bl &r den minst férekommande
allelen och att s 4r mer vanligt forekommande &n S (se Tabell 12)
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3.4 Frekvensskillander i relation till slaktskap

For att konstatera forekomst av eventuella signifikanta skillnader mellan beséttningarna
berdknades Fgr for varje locus. Eftersom vi kénner till antalet individer i varje beséttning
gjordes ett viktat test for ett mer korrekt svar.

Tabell 13. Hs, Hy och Fsr for samtliga loci samt medelvarde for dessa.

Locus Hs Ht Fst
E 0,46 0,48 0,04
Bl 0,12 0,12 0
lav 0,45 0,49 0,08
S 0,32 0,35 0,09

Medelvéarde  0,3375 0,36 0,0625

Ett medelvérde for Fgr berdknas med hjélp av medelviarden av Hg och Hy for samtliga loci
(Nei, 1977) och blir da 0,0625.

For att kunna se om denna differentiering kan relateras till sléktskap eller om den enbart &r en
slumpforeteelse orsakad av de sma flockstorlekarna i de olika besittningarna delades
stickprovet in i tvd grupper med avseende pa hur néra sldkt de var i forhallande till varandra.
Fordelningen blev dérfor Grupp 1 bestaende av besittning B, D och E och Grupp 2 bestdende
av besittning A, C och F. (For en illustration av slidktskapsforhéllandet, se figur 1).

Grupp 1 bestar av 51 individer och Grupp 2 innehaller 45 individer. S-locus beréknas pa
enbart honsen, 32 hons i Grupp 1 och 33 hons i Grupp 2.

Fst berdknades forst inom grupperna och sedan mellan de béada grupperna. Om
differentieringen korrelerar med sliktskapsforhdllanden borde salunda Fsr vara hogre mellan
grupperna dn inom dem.

Tabell 14. Hs, Hy och Fsr for samtliga loci samt medelvarde for dessa inom Grupp 1,
bestaende av besattningarna B, D och E.

Locus Hs HT FST
E 0,4 0,45 0,11
BI 0,14 0,4 0,65
lav 0,41 0,49 0,16
S 0,088 0,089 0,011
Medel 0,2595 0,35725 0,23275

Fst for Grupp 1 blev 0,23275 (se Tabell 14).
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Tabell 15. Hs, Hy och Fst for samtliga loci samt medelvarde for dessa inom Grupp 2,
bestaende av beséattningarna A, C och F.

Locus Hs Ht Fst
E 0,49 0,5 0,02
Bl 0,22 0,46 0,52
lav 0,41 0,49 0,16
S 0,278 0,283 0,018
Medel 0,3495 0,43325 0,1795

Fst for Grupp 1 blev 0,1795 (se Tabell 15).

Tabell 16. Hs, Hy och Fsr for samtliga loci samt medelvarde for dessa for Grupp 1

och 2.
Locus Hs Ht Fst
E 0,473 0,48 0,015
Bl 0,1 0,12 0,17
lav 0,49 0,49 0
S 0,3 0,34 0,12
Medel 0,34075 0,3575 0,07625

Fst for Grupp 1 och 2 blev 0,07625 (se Tabell 16), alltsd mindre &n de tva tidigare virdena.

Tabellerna 14, 15 och 16 visar att differentieringen mellan de bada grupperna &r lagre &n den
inom grupperna sjélva. Négon korrelation mellan slaktskap och frekvensskillnader kan inte
pavisas.

4. Diskussion

4. 1. Fenotypisk diversitet

Rasramen for Hedemora anger att fargen pd oronskivor endast varierar mellan r6d och vit
(Olsson, 2004). Denna studie visar att &ven om vit dr den mest frekvent forekommande sa ar
rod relativt ovanlig och svarta och bruna 6ronskivor ar betydligt vanligare (tabell 4). Totalt
hittades tre fargtyper som inte ndmns i existerande litteratur; svart, brun och gra (tabell 4 och
5).

Vad giller kamfirg sé tycks rasramens uppgifter (Olsson, 2004) stimma da de uppvisar saval
klarrdda som svarta och mellanliggande farger pa kam och haklapp. En dubbelkammad hona
hittades, vilket inte noterats hos hedemoran tidigare, men kan eventuellt bara vara en
slumpmissig mutation.

Den totala fargvariationen hos rasen maste ségas vara god. Speciellt ndr man tar i beaktande
de uppgifter om founder-populationen som framkommit under studien. Enligt dessa gick
rasen igenom en kraftig flaskhals i borjan pa 1980-talet och maste ségas ha aterhdmtat sig
mycket bra sett till variationer i fargsattningen. Fordelningen av de undersokta allelerna var
mycket bra, med undantaget Bl som &r relativt sdllsynt. Vad giller Bl sé& &r det statistiska
underlaget dock for litet for att dra nagra direkta slutsatser om forekomst dé endast en BIBI-
fagel hittades. Samma géller for Columbiagenen (endast tva figlar).
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Tydligt ar att den svarta fenotypen dominerar (Tabell 2 och 3), tétt f6ljd av parlgra, bla och
vete-/laxférgad (som hir placeras i samma kategori eftersom de delar samma grundgen). Att
bla, svart och pérlgra &r bland de vanligaste dr rimligt med tanke pa de uppgifter som finns
om att de forsta Hedemorahonsens farger endast gick i svart, gritt och vitsprackligt
(Hallander, 1989). Att vetefargen blivit sdpass vanlig torde helt enkelt vara en foljd av inavel
da den kan ha legat recessivt hos svarta hons. Samma sak géiller for de Ovriga noterade
fenotyperna (Tabell 2 och 3) som inte kunde ses hos founderdjuren (Hallander, 1989).

4. 2. Diversitet i relation till slaktskap

Vid berdkning av Fgt mellan besittningarna blev viardena mycket laga for samtliga undersokta
loci. For att berdkna den statistiska signifikansen av Fgr-virdena skulle formeln 2*N*Fgr
(Hedrick, 2000) anvéndas, men i denna ar detta inte &r genomforbart pd grund av det laga
antal individer som ligger till grund for vdrdena. Genomfors en liknande studie med ett
betydligt storre stickprov skulle denna formel kunna anvéndas utan att riskera ett skevt
resultat och det vore dé intressant att se vilken signifikans som uppnas.

De loci som undersokts i denna studie uppvisar alltsd en liten differentiering mellan
besittningarna med avseende pd allelfrekvens. Detta sdger dock inget om huruvida denna
skillnad kan hérledas till hur néra sldkt de olika beséttningarna &r eller om den helt enkelt &r
en foljd av att de undersokta besittningarna innehéller relativt f individer vilket ger en
starkare inverkan av slumpen pa allelfrekvenserna. For att ta reda pé det delades stickprovet
upp i tva grupper som jaimfordes mot varandra, vilket visade en storre differentiering inom
grupperna dn mellan dem. Den noterade differentieringen mellan samtliga beséttningar far
alltsé sigas vara en foljd av sma beséittningsstorlekar och inte relaterad till sldktskap. Det ska
dven tilliggas att differentieringen inom Grupp 1, vars beséttningar ligger ldngre bort fran
varandra 1 slikttrddet &n Grupp 2 och dirmed kunde fOrvéntas ha en hogre grad av
differentiering, var ldgre &n den i Grupp 2. Detta stirker bilden av en slumpméssig
differentiering som endast beror pé genetisk drift.

Uttalad differentiering mellan beséttningar &r inte onskvért inom lantrasaveln dd maélet &r att
behalla rasens ursprungliga drag och ingen selektiv avel far forekomma i niagon riktning
(Olsson, 2004, Gustafsson & Thorén, 2002).

Hedemorans roll som genresurs

Med tanke pd den kraftiga flaskhals som rasen gatt igenom och de tecken péd inavel
(femtaighet, ullhons) som finns sd& maste man fraga sig om diversiteten inom rasen &r
tillricklig for att den ska anses vara ett vardefullt tillskott till dagens honshéllning. For att fa
ett entydigt svar i1 frigan om rasens genetiska diversitet s& bor en DNA-studie genomforas.
Att bevara Hedemoran for dess egen skull bor inte anses vara ett mindre vérdigt syfte dn att
bevara den som en genresurs infor framtiden.

5. Slutsats

Resultatet av studien visar en ras med god fenotypisk variation. Differentieringen
mellan de olika besdttningarna &r liten och inte beroende av hur sldktbanden mellan
besittningarna ser ut.
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