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Bakgrund

Det dvergripande malet med denna studie har varit att identifiera kromosomregioner, gener
och mutationer associerade till olika prestationsegenskaper hos svenskt varmblod (SWB) s&
som de star formulerade i avelsmélet. Ett av mélen var att kunna anvénda kunskapen for att
utveckla markor-assisterad selektion (MAS). Ett delmadl var dven att f& kunskap om hur den
molekylirgenetiska populationsstrukturen ser ut inom SWB och att underséka om och i sé fall
hur s.k. genomisk evaluering av SWB dr mdjlig att genomfora i framtiden. Projektet har
drivits 1 samverkan med Avelsforeningen for Svenska Varmblodiga Hésten (SWB, tidigare
ASVH).

I projektet har vi genomfort studier av samband mellan ett stort antal exterior-, hopp- och
gangartsegenskaper baserat pd uppgifter frain SWBs databas samt fran en enkét inom projektet.
Vi har ocksa genotypat 380 héstar med det allra senast utvecklade chipet for hist, med tita
genetiska markdrer over hela genomet (Single Nucleotide Polymorphisms (SNPs)) och gjort
s.k. GWAS (Genome-Wide Association Study) -analyser dér vi sokt efter genomregioner av
betydelse for de olika egenskaperna. I det arbetet undersokte vi &ven om SWB-populationen
ar uppdelad i genetiska undergrupper. Vi har pabdrjat studier av s.k. CNVs (Copy Number
Variations) som &dr en viktig del av den genomiska variationen och kan ge ytterligare
information om intressanta kromosomregioner. De olika delarna av projektet redovisas mer i
detalj nedan.

Material och metoder

Provtillgang

Tagelprover som tagits i samband med chipmirkning och hdrstamningskontroll av alla {6l
registrerade hos SWB/ASVH fran och med 2006 och framédt finns lagrade hos
Husdjursgenetiska laboratoriet, SLU. Forutom prover fran alla nyregistrerade héstar finns
dven prover lagrade fran de flesta i Sverige godkinda hingstar samt en del av unghéstarnas
modrar. Projektstarten forsenades di vi forst invéntade djurdgarmedgivande att anvinda
befintliga prover. Vér ursprungliga plan var att genotypa héstar fodda 2006-2009 men da vi
dven vintade med genotypningen tills det nya SNP-chipet blev tillgingligt (se nedan), valde
vi istéllet att genotypa individer fodda 2010-2011. Totalt finns det vid SLU, cirka 6 000
prover tillgdngliga fran svenska varmblod fodda 2010-2011, av vilka cirka 2500 héstar idag
dven har prestationsdata fran unghdstbedomningar och/eller tévling. Av dessa hade 1889
héstar linjarbedomningsdata fran tredrsbeddmningarna 2013 och 2014.

En etisk ansokan ldamnades in och beviljades i december 2012 for storskalig genetisk analys
av histdjur (Dnr C408/12) for att kunna komplettera studien med nytagna prover om det
skulle behdvas. Vi behovde dock aldrig samla in négra nya prover da de lagrade proverna vid
Husdjursgenetiska laboratoriet var av tillriackligt bra kvalitet.
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Fenotyper

Trearstestet dr ett unghdsttest dir tredriga SWB-histar bedoms med avseende péd exterior,
gangarter och hoppforméga i relation till uppsatt avelsmal. For de &tta egenskaperna typ,
huvud-hals-bdl, extremiteternas korrekthet, skritt, trav, galopp, hoppteknik och temperament
for hoppning fér héstarna en poéng mellan 1 och 10, ddr 10 motsvarar avelsmalet. Histarnas
mankhdjd méts ocksa. Sedan 2013 beskrivs dven héstarna for 50 olika egenskaper pé en
niogradig linjér skala mellan tva biologiska extremer, till exempel lang hals — kort hals,
taktmissig skritt — oregelbunden skritt, stort scope — litet scope. Genetiska parametrar har
skattats for dessa egenskaper for de 1889 linjédrt beskrivna héstar under 2013 och 2014
(Viklund et al. 2015). For de 21 exteriora egenskaperna skattades arvbarheter mellan 0,07
(krokhasig-rakhasig) och 0,48 (vilvd hals — rak hals). For gangarter skattades den hogsta
arvbarheten (0,62) for elasticitet i trav (elastisk — oelastisk) och den ldgsta (0,05) for energi i
skritt (6verilad — oengagerad). Arvbarheterna for hoppegenskaper varierade frén 0,19 for
taxeringsforméga (sédker — osidker) till 0,70 for scope (stort — litet). Genetiska korrelationer
mellan linjdra egenskaper och motsvarande traditionellt virderande egenskaper var véldigt
starka for gingarter (-0,70 till -0,97) och hoppegenskaper (-0,62 till -0,99). Den starkaste
korrelation for géngarter var mellan betyget for trav och steglangd i trav (lang — kort). For
hoppning var den starkaste korrelationen mellan hoppbetyg och scope (stort — litet). Utdver de
linjéra egenskaperna dr det 22 egenskaper/avvikelser som bara fylls i om hésten har dessa, till
exempel fransysk benstdllning, markbunden trav, och framben wunder kroppen i
hoppmomentet.

Urvalsmetodik

For att undvika stratifiering, det vill sdga att individerna tillhor olika undergrupper som stor
analysresultaten, vid genomiska jamforelser dr det av storsta vikt att jgmfora héstar med
liknande hérstamning. Vi baserade forst urvalet pd avelsviarden for hingstar med >10
avkommor fodda 2006-2009 for att vidlja ut vilka hédstar som skulle genotypas. Olika strategier
provades for att vilja ut s& informativa avkommor for genotypning som mdjligt, till de totalt
128 hingstar som har avelsvirden enligt ovan. Denna urvalsmetodik anvéndes som underlag
vid utskicket av en enkét (se nedan).

For att fa ett mer representativt icke stratifierat provmaterial for genotypning testade vi
ytterligare urvalsmetoder for att 6ka chanserna att nd projektets mal. Vi valde till slut att
genotypa unghéstar fodda 2010-2011 med sd divergenta resultat som mojligt 1 hopp-
respektive dressyregenskaper. Det innebar att vi valde de som var rankade som mycket bra
respektive daliga baserat pd deras fenotyper for de viktigaste egenskaperna som studerades,
men samtidigt 1 mojligaste médn med liknande hédrstamning i grupperna for att undvika
stratifiering. De fyra egenskapsgrupperna blev:

1. Topprankade individer i hoppning, 48 st (13%)

2. Topprankade individer i gangarter, 48 st (13%)

3. Topprankade dubbeltalanger i hoppning och gingarter, 143 st (38%)
4. Sémst rankade individer i bdde hoppning och gangarter, 141 st (38%9

For att f4 sa obesdktade individer som mgjligt stroks slumpmaéssigt individer med samma far
om det fanns fler &n fyra avkommor i respektive urvalgrupp. Genom att inkludera hastar som
var antingen talanger eller sémre presterande i bdde hoppning och gangarter rdknade vi med
att minska risken for stratifiering (d.v.s. att skillnaden mellan tvd grupper beror pa ett
divergerat slaktskap snarare &n en genetisk skillnad mellan tva egenskaper).



Projektnummer: H1147215

Enkat

En enkdt med 30 frdgor for att komplettera data frdn unghistbedomningar skickades under
2013 ut till 4589 &gare till svenska varmblod fodda 2006-2009. Fokus lades péa fragor som
rorde hilsoegenskaper, skador, extremiteter och temperament. Enkéten gjordes webbaserad men
for att f4 s& manga svar som mojligt skickade vi ut brev till histdgarna med en uppmaning att
fylla 1 enkdten for sina hdstar. ASVH/SWB bistod med adresser till hdstdgarna. Information
om enkéten publicerades och fick stor spridning via olika hemsidor och bloggar, t.ex.:

* HastSverige (http://www.hastsverige.se/Nyhetslistal.html?news=22270)

* Tidningen Ridport (www.tidningenridsport.se/Nyheter/Sverige/2013/9/Forskare-
soker-unga-tavlingshastar/)

* Héstmagazinet (www.hastmagazinet.com/newsltem.aspx?id=66905)

* Ponnysanning.se (http://www.ponnysanning.se/?p=21124)

* Institutionen for husdjursgenetik, SLU
(www.slu.se/sv/fakulteter/vh/institutioner/institutionen-for-husdjursgenetik/nyheter-
fran-hgen1/2013/9/brev-till-agare-till-svenska-varmblod-fodd-2006-och-senare/).

Prestationsdata fran tredrstest ar 2009-2012, kvalitetsbeddomning 2010-2012, samt
placeringspodng frén tdvling fanns registrerade fram till ar 2012 pé de héstar som ingick 1
enkéten. Syftet med studien var att undersoka hur dgare av SWB uppfattar sina héstar vad
giller temperament, benstédllning, skador och prestation. Svaren analyserades for att
undersoka effekten av olika faktorer pa hdstarnas prestation vid unghistbedomningar och
tavling for att sedan kunna anvéndas i en genetisk associationsstudie. Planen var ocksa att

folja upp hidstarna lidngre fram for att se en mdjlig genetisk korrelation till prestation och
héllbarhet.

Genotypning med 670K SNP-chip

Projektets budget rymde genotypning av 380 individer i fyra grupper som valts ut s som
beskrivits ovan, pd 670K SNP-chippet Axiom® Equine Genotyping Array (Affymetrix, Santa
Clara, CA, USA; Petersen et al. 2012; Schaefer et al. 2015). Chipet fanns tillgéngligt forst i
december 2014. Vi bedomer dnda att det varit av stort virde for var studie att ha invintat detta
SNP-chip med det stora antalet SNPs (670 796 stycken) jamfort med foregdende S0K- och
70K SNP-chip. Det nya chipet gav markdorer 1 snitt tio ganger tétare ldngs kromosomerna dn
hos de tidigare chipen, vilket gjorde att vi fick en betydligt hdgre “power” i1 vér studie och
ddrmed storre chans att hitta genomregioner associerade till prestationsegenskaper.

Proverna fordelades pa fyra 670K-genotypningsarrayer. Ett kontrollprov inkluderades pa alla
fyra arrayer for att normalisera signalerna. DNA extraherades fran 20 tagelstran i 186 ul 5 %
chelex och 14 ul 20 mg/ml proteinase K, som inkuberades i 57°C, 2,5 timmar. Proteinas K
inaktiverades i 95°C och DNAt fick sedan langsamt svalna till rumstemperatur innan
koncentrationen normaliserades till 50 ng/ul. Genotypningen med Axiom® Equine
Genotyping Array utférdes sedan vid SNP-plattformen hos SciLifeLab, Uppsala som har
tillgang till ett GeneTitan™ instrument. Alla utom ett prov klarade kvalitetskontrollen i
analysen vilket var ett mycket gott resultat. Endast ett prov stroks ddrmed fran vidare analys.

I och med forseningen av projektet fick vi tillgéng till ytterligare tva drgéngar av unghéstar
som hunnit gé trearstest (de fodda 2010 och 2011). De 6kade urvalsmgjligheterna gav sikrare
avelsvirden vid véra berdkningar. Vi kunde da ocksa anvidnda de nya linjdra egenskaperna i
véra analyser vilket 6kade méngden fenotypinformation vésentligt.
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Genomewide Association Ananlysis (GWAS)

Associationsanalys mellan fenotyper och genotyper utfordes m.h.a. R-programmet GenABEL
(Aulchenko et al. 2007). For associationsanalys anvinde vi ett enklare s.k. fast score test med
funktionen “qtscore” i GenABEL for att gd igenom samtliga av totalt 97 egenskaperna i
studien. Av dessa egenskaper var 9 egenskaper som traditionellt bedomts vid unghésttester,
inklusive mankhojd. Tva egenskaper var sammanfattande (dressyrpodng och hoppoing). Fran
de nya linjdra beddmningarna hade vi totalt 86 egenskaper varav 29 var avvikelser
rapporterade som 0/1.

Vi anvinde en modell som korrigerade for plats och ar for bedomning samt hastens kon (sto
eller hingst/valack). Om det s.k. lambavérdet blev storre én ett anvdnde vi genomisk kontroll
for att korrigera for stratifiering och ddrmed undvika falska positiva associationer. Vi anvénde
ocksa en Bonferronikorrektion for att korrigera p-virden for det stora antalet testade SNP-
markdrer (multiple testing). For vissa av hoppegenskaperna dir vi sdg tydligast stratifiering,
sasom scope, analyserade vi dven de genetiska clustren, dvs undergrupper av hdstar som var
mer lika varandra genetiskt, var for sig. For de mest intressanta egenskaperna foljer vi upp
med ytterligare, mer avancerade tester som tar hidnsyn till hdstarnas slidktskap, dvs deras
genetiska bakgrund.

CNVs

Forutom att detektera genotypen for de 670K markorerna analyserades dven signalintensiteten
vid varje SNP for att berdkna variation i1 kopieantal (CNV) i pd kromosomerna. For CNV-
studien anvédndes BioDiscovery’s SNP-FASST2 Segmentation Algorithm i mjukvaran Nexus
Copy Number Discovery Edition (BioDiscovery). Kromosomregioner med hdg frekvens av
strukturskillnader identifierades statistiskt med metoden Significance Testing for Aberrant
Copy number (STAC) (Diskin et al. 2006).

Resultat och diskussion

Segregerad avel med specialisering for dressyr respektive hoppning

De beriknade BLUP-avelsindexen for hingstar med >10 avkommor fodda 2006-2009
varierade for de 128 hingstarna beroende pa om de primért avlats for hoppning eller dressyr.
De 25 % bista hopphingstarna (n=31) hade ett hoppindex pa 133-163 och sa minga som
52 % av dem (n=16) hade dessutom ett dressyrindex >100. De 25 % bista dressyrhingstarna
(n=31) hade ett dressyrindex pa 128-166 men endast 6 % (n=2) hade ett hoppindex >100
(Figur 1). Detta indikerar att vi idag har en mer segregerad avel @n tidigare med en starkare
selektion for dressyregenskaper medan hopphingstarna fortfarande selekteras dven for att ha
bra gingarter (Eriksson et al. 2013). Det var @nda nagot ovéntat att vi skulle fi en sé tydlig
uppdelning med tanke pa tidigare skattningar av korrelationen mellan hopp- och
dressyregenskaper hos SWB har visat ett svagt men gynnsamt samband
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Figur 1. Skattade BLUP-index for hingstar med >10 avkommor fédda 2006-2009, sorterade efter hoppindex.
Gula staplar visar hingstarnas hoppindex och bla staplar visar deras index for dressyr. Endast tva hingstar hade
ett BLUP-index >100 for bade hoppning och dressyr.

Trots att vi forsokte undvika stratifiering 1 materialet gér det &ndé att se en tydlig gruppering
vid en s.k. principalkomponentanalys (PCA) av genotyperna, dir héstarnas sldktskap baserad
pa information fran genetiska markdrer illustreras (Figur 2). Kluster ett innehéller 193
individer och dr ndgot mer divergent &n kluster tva som bestar av 187 individer. Detta &r en
indikation pé att individerna i klustergrupp tva har ett nagot mer homogent genom.
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-005 000
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Component 1
These two components explain 100 % of the point variability.

Figur 2. Figuren visar tva tydliga grupper av individer i studien, fodda 2010-2011. Grona cirklar indikerar
klustergrupp 1 och grona trianglar indikerar klustergrupp 2.

Medelavelsvirdet for dressyr och hoppning i de tvd grupperna visar att kluster ett i huvudsak
bestar av géngartshéstar (medelavelsviarde i dressyr 117,1 och i hoppning 84,4), medan
kluster tva till 6vervigande del bestar av hopphéstar med ett medelavelsvirde i1 dressyr 96,6
och 1 hoppning 123,2 (Tabell 1). Analysen bekréftar &dven att bra géngarter har storre
betydelse for hopphéstar dn vad hoppforméga har for dressyrhistar.
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Tabell 1. Medelavelsvirde och standardavvikelse for dressyr och hoppning i de tva klustergrupperna.

\ Kluster N Dressyr (medel) Dressyr (std) Hoppning (medel) Hoppning (std)
1 193 117,1 16,3 84,4 16,5
2 187 96,6 10,5 123,2 14,7

I tva kandidatarbeten har fenotypiska samband mellan linjdra egenskaper for exteridr och
linjira egenskaper for géngarter respektive hoppteknik studerats (Bond & Genberg, 2016;
Gardeskold & Jaksjo, 2016). Det var ménga exteriora egenskaper som hade betydelse for
histens gangarter. Till exempel visades en hogstilld hést byggd i uppforsbacke med liggande
bog och en vertikal hals ge en liangre steglingd och rorelser mer i uppforsbacke. Daremot
visade sig ingen av de studerade exteridra egenskaperna ha signifikant betydelse for histens
hoppteknik avseende bakben, framben och rygg.

Enkat

Totalt fick vi in 875 svar pa webenkdten och majoriteten hade sett enkiten pd HéstSveriges
hemsida. Bearbetning av data frdn enkéten ingick i ett veterindrexamensarbete under hdsten
2013, diar samband mellan prestationsegenskaper, hilsa och temperament studerades
(Jacobsson (2014). Studien visade ingen signifikant effekt pa hilsoegenskaper men vissa
enkétsvar for benstdllning, temperament, gangarter och hoppférmaga hade signifikant effekt
pa prestationsresultatet. Hastar med avvikande benstillning, gynnades i vissa sammanhang
vid bedomning. Till exempel hade vinklade bakben en positiv effekt pa podngen for dressyr.
Dock bor det beaktas att dessa héstar har en sdmre hallbarhet &n hédstar med normal
benstillning (Jonsson, 2013).

Genomewide Association Ananlysis (GWAS)

Resultaten frdn vara GWAS-analyser visade att vart material holl god kvalitet da vi tydligt
kunde validera en tidigare funnen region pd kromosom 3 som har betydelse for histens
mankhojd (Tetens et al. 2013) (Figur 3). Aven efter en mycket strikt korrektion for att vi
testar ett stort antal markorer pa en gang (s.k. Bonferroni-korrektion) fann vi signifikanta
associationer mellan markorer och nagra av vara egenskaper: bade traditionellt bedomda
egenskaper och nya linjira bedomningar. For framforallt hoppegenskaper gjorde
stratifieringen 1 vara data att lambavérdet blev storre dn ett och vi anvinde dérfor genomisk
kontroll for att korrigera for det och undvika falska positiva associationer. Da vi analyserade
hoppteknik inom kluster fann vi dven dir signifikanta associationer. Med en mindre
konservativ (strikt) korrektion av véra p-viarden fann vi ett storre antal associationer som &r
intressanta att undersdka vidare. Vi rdknar med att publicera vara resultat vetenskapligt forst
efter slutrapporten och redovisar darfor inte nagra detaljresultat hér.
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Figur 3. En Manhattan plot visar att vi har ett bra dataset som kan detektera befintliga associationer mellan
egenskaper och genotyper. Den bld linjen indikerar signifikant genomisk association innan Bonferroni-
korrigering. Den rdda linjen indikerar samma sak efter Bonferroni-korrigering.

Av de totalt 86 linjart bedomda egenskaperna var 29 rapporterade som 0/1-egenskaper, d.v.s.
egenskapen finns eller finns inte. For vissa av dessa 0/1-egenskaper fanns mycket fa
avvikelser frdn det normala registrerade och analyserna av egenskaperna blev da osiker.
Drygt hilften av de linjdra egenskaperna visar signifikant association innan Bonferroni-
korrektion men hélften av dessa visar andd mycket intressanta resultat som ar vl virda att
analysera vidare med andra modeller. Ett exempel pa en signifikant association mellan
genotyp och linjér egenskap visas 1 figur 4.
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Figur 4. Manhattan plot for en av de linjdra egenskaperna visar att vi har ett bra dataset som ska detektera
befintliga associationer mellan egenskaper och genotyper. Den bld linjen indikerar signifikant genomisk
association innan Bonferroni-korrigering. Den roda linjen indikerar samma sak efter Bonferroni-korrigering.

Analys av kopieantal (Copy Number Variation, CNV)

En CNV-analys av de 380 héstarna vi genotypat visade att det finns en variation av kopieantal
i manga kromosomregioner. Tre omrdden syns tydligt och innehdller gener for T-
cellsreceptorer (ECA1), luktreceptorer (ECA12) och transplantationsantigener i MHC
(ECA20) (Figur 5). Vi forvéntar oss ingen association mellan just dessa tre genfamiljer och de
prestationsegenskaper vi analyserat i vart projekt. Istillet har vi jamfort skillnader 1 kopieantal
mellan olika fenotypgrupper. I figur 5 visas ett exempel pa en siddan jaimforelse mellan
klustergrupperna ett och tva, d.v.s. de med hogre avelsvirde for dressyr respektive hoppning.
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Minst en av de kromosomregioner som visar skillnader i kopieantal ligger mycket nédra en
grupp markdrer som visar en mdjlig association till en av de linjira egenskaperna 1 vért
material. Effekten av CNVs ir ofta regulatoriska och andra studier har visat associationer till
t.ex. skelettutveckling (REF), och neuromuskuldra dkommor (REF). Det skulle hos histar
kunna kopplas till exteridregenskaper och temperament som bédda ar mycket viktiga for
hogpresterande sporthéstar. Reproduktionsegenskaper som kryptokidism har och kopplats till
CNVs (Gosh et al. 2015).
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Figure 5. Oversikt dver befintlig kopieantalsvariation (CNVs) vid jimforelse mellan kluster 1 och kluster 2.
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Slutsatser och rad till nidringen
* Resultaten visar att populationen dr genetiskt uppdelad dér hastar med goda dressyr-
respektive hoppanlag i stor utstrackning tillhor olika undergrupper, d&ven om
grupperna dverlappar varandra ndgot.



Projektnummer: H1147215

* Det dr ldmpligt att skatta om de genetiska parametrar som dagens rutinavelsvérdering
baseras pd sé att de stimmer for dagens population, da vi ser en fordndrad
populationsstruktur.

* De nya linjart beddmda egenskaperna ér vil ldmpade for denna typ av genetiska
associationsstudier och har potential att kunna anvindas for genomisk selektion 1
framtiden.

* Vi kunde validera tidigare fynd av genomregioner med stor betydelse for héstens
mankhdjd, och fann dven nya regioner som verkar ha betydelse for histens exterior
och prestation.

* De nya intressanta genomregioner vi funnit behdver studeras ndrmare och valideras
innan resultaten blir tillimpbara i praktiken.

* Denna studie oppnar mojligheter for europeiskt samarbete i framtiden for avelsarbete
baserat dven pa genomisk information om avelsorganisationen sa dnskar.

Resultatformedling till ndringen

* Publikationer inom projektet listas ovan.

* ”Molekyldrgenetiska studier och hérstamningskontroll av SWB” presenterades 7 maj
2013 vid ett referensgruppsmoéte for ortopedisk histhélsa kopplat till Lina Jonssons
doktorandprojekt vid HGEN, SLU. Vid métet fanns bl.a. deltagare frdn SLU, ASVH
och Agria.

* ”Genomics in SWB” vid symposiet “Orthopaedic health, Conformation and
Longevity in Riding Horses - a genetic and phenotypic study” 1 samband med Lina
Jonssons disputation den 19 september 2013. Da deltog bade forskare, personer fran
betygsnimnden savil som fran niringen.

* ”Genetik i praktiken”, vid Seminarium Hdst, Hushallningsséllskapet, Umea, 8 februari
2014. Deltagare var uppfodare, ryttare, kuskar och trinare.

* Projektet har beskrivits vid flera foreldsningar for agronom- och hippologstudenter.

* Projektet presenterades Oversiktligt vid mote med Helen Uddefors (VD) och Emma
Thorén Hellsten (avelsledare) frain SWB, i Uppsala den 24 september 2015.

* ”Status and Potential of Genomics on Performance Traits in the Sport Horse”, 18 april
2015, foreldsning i en workshop om Genomisk Evaluering i Vechta, Oldenburg. Sévil
genetiker som uppfodare deltog i ett motet déar alla var Overens om att vi maste
samarbeta for att kunna genomfora genomisk evaluering inom héstaveln.

* Projektet har uppmérksammats av avelsledaren Emma Thorén Hellsten vid SWB:s
ordférandekonferenser

Framtidsplaner

P4 grund av forseningen av lanseringen av 670K SNP-chippet, och den storre
informationsmédngd som fler SNP och nya egenskaper gav, finns det ytterligare analyser kvar
att gora inom projektet. De analyser vi hittills gjort visar dnda att det finns stora mojligheter
att finna fler signifikanta associationer &n de vi ser redan nu. P.g.a. forseningen kommer
analyserna att fortsétta dven en tid efter slutrapporten och vi rdknar med att publicera véra
resultat frdn de genomiska studierna i slutet av 2016.

Det molekylédrgenetiska forskningsfiltet utvecklas mycket snabbt och de data och resultat fran
de 380 SWB-histarna kommer nu att kunna anvdndas i manga framtida studier. Andra
fenotyper én de som finns 1 linjérbeskrivningen kan ocksa fortsatt inhdmtas under héistarnas
livstid. T.ex. kan egenskaper som skadehistorik, anvindbarhet, temperamant etc samlas in for
nya studier.
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Var studie av SWB ér hittills en av de storsta som utforts med 670K SNP-chippet och
kommer att vara en mycket vérdefull tillgdng nir arbetet med genomisk evaluering fortskrider.
Manga andra europeiska avelsforbund har, eller kommer att, introducera liknande linjdra
beskrivningar vid unghisttest (Duensing et al. 2014). Det gor att resultaten fran de olika
stambdckernas unghistbedomningar kan normaliseras och jimforas med varandra. Antalet
bedomda unghdstar som kan utgéra en referenspopulation okar dramatiskt och mojliggor
gemensamma metastudier och i férlingningen en genomisk evaluering pa hastar i framtiden.

Med det nya tdtare SNP-chipet finns mojlighet att dven anvdnda kopieantal (CNV) -
information, vilket inte har studerats sia mycket hos hist. Kopieantalet i den for
immunforsvaret sd viktiga MHC-regionen kan studeras mer i detalj m.h.a. informationen i vér
studie. Hos ménniskor har kunskap om CNV for likemedelsmetaboliserande enzymer fatt
praktisk betydelse for val av likemedelsbehandling i olika grupper. Att f4 djupare kunskap
om detta hos histar skulle kunna hjilpa till att anpassa valet av ldkemedel till t.ex. hdstar med
samre metabolisk funktion, och det vore dirfor spdnnande att undersoka vidare.
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