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= Etablert i 2003 og finansiert av FUGE som nasjonal 
plattform for storskala genotyping og analyse av SNP 
informasjon

= Mest forskning relatert til produksjonsbiologi

= Spesielt fokus på arter innen landbruk og akvakultur



Single Nucleotide Polymorphisms (SNPs)

ü Representerer den mest vanlige variasjonen 
i genomet (finnes hver 300bp)

üTillater automatisert genotyping

üFinnes i kodende og ikke kodende regioner

ü Kan være funksjonelle og dermed direkte
anvarlige for variasjon i fenotyper





Genom sekvensering

GENOME STATUS  

Storfe Science, 2009

Hest Science, 2009

Gris Ferdig

Sau Snart ferdig

Torsk Snart ferdig

Laks I gang

…

…



Gar            Lepisosteidae

Sardine       Clupeomorpha

Zebrafish Ostariophysi              

Carp

Catfish

Salmon Protacanthopterygii    

Trout

Cod Paracanthopterygii    

Medaka Atherinomorpha  

Halibut      Pleuronectiformes  

Stickleback Gasterosteiformes  

Tilapia Perciformes            

Fugu Tetraodontiformes    

Tetraodon

Genom duplikasjon

Vi trenger genomsekvens 
for laks og torsk!



Workshop on Sequencing Salmonid Genomes
UMB, Aas, October 2005



Goals of the Atlantic Salmon Genome 
Sequencing Project (ASGSP)

Produce a genome sequence that:

1. Identifies and physically maps all of the genes in 
the Atlantic salmon genome.

2. Can act as a reference / guide sequence for the 
genomes of other salmonids (e.g., rainbow trout).

Logo InnovaChile



Dobbel haploid laks produsert ved 
mitotisk androgenese 

Laksen som blir sekvensert
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Next-Gen sekvensering





Atlantisk laks 7K SNP-chip



=Studere genetisk variasjon i laks

=Sammenlikne SNP variasjon i villaks og oppdrettslaks

=Konstruere høyoppløselig SNP-kart

=Studere effekter av genomduplikasjon i Atlantisk laks

Anvendelser av SNP-chip (1)



SNP-variasjon i ville laksepopulasjoner

~5,7K SNPs~5,7K SNPs~5,7K SNPs
~6,6K SNPs~6,6K SNPs~6,6K SNPs

~7,1K SNPs~7,1K SNPs~7,1K SNPs



Høyoppløselig SNP-kart 
i Atlantisk laks

- 3034 laks
- 263 familier 
- 5443 SNPs integrert i kart

Kromosom SNPer Hunn Hann Ratio
ssa01 385 123.7 94.8 1.30
ssa02 194 106.4 24.2 4.40
ssa03 284 102.9 54.4 1.89
ssa04 210 103.9 89.9 1.16
ssa05 217 102 34 3.00
ssa06 243 104.7 52.2 2.01
ssa07 129 101.2 63 1.61
ssa08 56 52.2 3.2 16.31
ssa09 310 87.7 46.8 1.87
ssa10 295 69.6 50.2 1.39
ssa11 229 73.4 48.9 1.50
ssa12 239 88.2 43 2.05
ssa13 283 74.9 57.4 1.30
ssa14 205 64.7 47.5 1.36
ssa15 213 71.4 53.9 1.32
ssa16 189 58.6 7.9 7.42
ssa17 130 68.6 28.8 2.38
ssa18 163 64.4 13.5 4.77
ssa19 155 59.8 55.9 1.07
ssa20 176 58 35.5 1.63
ssa21 106 51.5 58.7 0.88
ssa22 159 55.2 54.7 1.01
ssa23 125 47.1 52.2 0.90
ssa24 114 51.1 39.5 1.29
ssa25 117 52.6 53.7 0.98
ssa26 141 77.7 48.5 1.60
ssa27 161 49.5 54.9 0.90
ssa28 95 50.8 40.7 1.25
ssa29 91 52.1 55.8 0.93

TOTALT 5443 1942.6 1282.1 1.52





Genomduplikasjon førte til en fordobling av antall kromosomer og gener:

Ancestral karyotype: 2n = 48

Genome duplication: (4n) 2n = 96, NF = 96 

Atlantic salmon   2n = 56-60   NF =   74
Brown trout        2n = 80        NF = 100-102
Rainbow trout     2n = 58-64   NF = 100
Arctic charr         2n = 78-80   NF =   98-100

Salmonider som modell for å studere effekter 
av genomduplikasjon

1. Hvordan oppnår et genom stabilitet via re-diploidisering?
2. Når og hvordan skjer det?
3. Er det samme mekanismer i ulike salmonider?



=Bestemme LD og haplotype strukturer i 
laksepopulasjoner

=Finne områder i genomet (QTLer), gener og 
synteseveier som påvirker viktige økonomiske 
egenskaper

=Implementere genominformasjon i avl for forbedring 
av viktige egenskaper

Anvendelser av SNP-chip (2)



Komplekse egenskaper:Komplekse egenskaper:

-- styrt av mange gener  styrt av mange gener  
-- Quantitative Trait LociQuantitative Trait Loci

98.2598.2593.7693.76

AA:: μμ=93.76=93.76 σσ = = 
4.374.37

GG : : μμ=98.25=98.25 σσ = 7.17= 7.17

--AA --GG

QTL-kartlegging
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Aqua Gen lanserer gentestet lakserogn
i førstkommende sesong

Som verdens første avlsselskap innen akvakultur vil det bli benyttet en 
genmarkør for å velge ut stamfisk som gir avkom med forutsigbar høy 
motstandsevne mot virussykdommen IPN. Ved å kombinere tradisjonell 
avlsmetode og gentesting vil avkommet få bedre egenskaper både for vekst 
og IPN-resistens samtidig i forhold til tidligere. 





Biobank materiale

• Vekst, kjønn, produktkvaliteter:
– Vekt
– Kjønn
– Vaksineskader
– Vekt og form på hjerte
– Vekt og tykkelse på filet 
– Filletfarge og fettinnhold (Qvision NIR scanner) 
– Tekstur

• Sykdommer:
– Infectious pancreatic necrosis (IPN)
– Infectious salmon anemia (ISA) 
– Pancreas Disease (PD)

• Lakselus



QTL-kartlegging filet farge

Chr1

Chr18Chr17

Chr11

Chr4Chr3Chr2

Chr26

Chr14

Chr5

Chr24

Chr15



Bovine 50K SNP-chip



Takk for oppmerksomheten!


