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Sammanfattning

Syftet med denna litteraturstudie ar att belysa de olika metoder som anvands for att méta ina-
velskoefficient (F) hos olika djurslag. Avel har anvéants under mycket lang tid for att forbattra
de fenotypiska egenskaper som vara djur har. Den intensiva aveln har lett till inavel hos vara
produktions-, sport- och séllskapsdjur vilket i sin tur har lett till negativa effekter sa som re-
cessiva genetiska sjukdomar. For att 6vervaka, kontrollera och begransa inavel behdvs meto-
der for att mata den. Tre vanliga metoder for att berékna inavelsgrad ar genom harstamnings-
information, Single Nucleotide Polymorphisms (SNP) och mikrosatelliter. Att berdkna ina-
velsgraden med hjalp av harstamningsinformation har lange varit det klassiska sattet att géra
det pa men ju fler tekniska framsteg som gors desto vanligare blir det att berakna inavelsgrad
med hjéalp av genomisk information. Ett stort antal studier inom olika djurslag har gjorts dar
de olika metoderna har jamforts. Enligt de olika studierna kan bade harstamningsinformation
och genomisk information vara fordelaktigt att anvanda men en avgorande faktor &r vilken
population som ska undersokas.

Abstract

The aim of this literature review is to elucidate the different methods used to measure in-
breeding in various animal species. Breeding has been used for a very long time in order to
improve the phenotypic traits of our animals. The intense breeding schemes have led to in-
breeding in our production and sport animals as well as our pets, which in turn has led to neg-
ative effects such as recessive genetic disorders. To limit inbreeding and to be able to keep it
under good supervision and control, methods are needed to measure it. Three common meth-
ods for calculating inbreeding is through pedigree information, Single Nucleotide Polymor-
phisms (SNP) and microsatellites. Using pedigree information has been the classic way to do
it but with more technical progress; the more common it is to calculate inbreeding using ge-
nomic information. A large number of studies in various animal species have been made in
which the various methods have been compared. According to the different studies, both ped-
igree information and genomic information are of good use but a crucial factor is what type of
population that is studied.



Introduktion

Manniskan har anvant sig av avel i hundratals ar och det har lett till att det idag finns ett stort
antal olika raser inom de olika djurslagen. Individer med 6nskvéarda egenskaper har valts ut
for parning och pa sa satt har manniskan lyckats forbattra det genetiska framsteget. Dérige-
nom har specifika egenskaper hos raser kunnat avlas fram under en kortare tid. | bérjan nér
avel anvandes var det vanligt att para nara slaktingar for att ytterligare 6ka det genetiska fram-
steget. Inavel, som det ar nar tva individer av nara slakt paras, visade sig inte ge det framsteg
som forvéntades utan gav istéllet upphov till negativa effekter (Simm, 2002). | en studie av
Bjelland et al. (2013) visades att vid 0kad inavel forsémrades egenskaper relaterade till pro-
duktion och reproduktion hos mjélkkor. I en nyligen presenterad studie som utfordes pa rékor,
Fenneropenaeus chinensis, kunde det konstateras att en 6kad inavel gav samre tillvaxt (Luo et
al., 2014). Ett annat exempel pa hur djur paverkas av inavel ar att nar inavelsgraden dkar hos
tackor sa minskar deras fertilitet samt deras medellivsinkomst (Simm, 2002).

Inavel & en mycket viktig faktor att beakta vid avel eftersom for stor inavelsgrad leder till
inavelsdepression samt forlust av genetisk variation. Nar individer som ar nara slékt paras ger
det ett hogre antal homozygoter och det ar detta som leder till att den genetiska variationen
minskar. Dessutom finns det ett antal genetiska sjukdomar som uttrycks hos recessiva ho-
mozygoter och darmed paverkar fitness negativt (Simm, 2002). En recessiv autosomal sjuk-
dom som ar mycket allvarlig hos bland annat Holstein &r brist pa uridinmonofosfat syntas
(UMPS). Det leder till en tidig dod hos embryon som & homozygoter for den genen (Shanks
& Robinson, 1989; Schwenger et al., 1993). Detta visar i sin tur hur viktigt det ar, ur saval
djurvéalfardsméssig som ekonomisk synpunkt, att begransa inavel.

Avel har intresserat mig sedan borjan pa min uthildning som husdjursagronom. Nar det var
dags att valja amne till kandidatuppsatsen var det ett sjalvklart val. Inavelsutvecklingen &r en
viktig del i avelsarbetet och for att undvika de negativa effekterna behévs metoder att mata
inavel och genetisk variation. Syftet med denna uppsats ar att belysa de metoder som anvands
for att mata inavelsgrad hos produktions-, sport- och sallskapsdjur. De metoder som kommer
diskuteras ar inavelskoefficient beraknad fran harstamningsinformation, mikrosatelliter samt
SNP. Dessutom kommer det att diskuteras vilket satt som &r mest l[ampligt att anvanda for att
mata inavelsgrad.



Inavel

Inavel betyder att tva beslaktade individer paras med varandra och avkomman blir da inavlad.
Problemet som uppstar vid inavel ar att besléktade foraldrar kan ha drvt samma allel fran en
gemensam forfader och darmed kan bada fora dver denna allel till avkomman. Avkomman far
i sin tur tva alleler som harstammar fran samma individ och &r da nagot som kallas identisk
homozygot i detta locus. En vanlig homozygot har tva alleler som uttrycker samma sak men
utan att ha samma ursprung. En individ som a& homozygot med alleler som &r identiska ge-
nom nedérvning (HBD) kan &aven kallas autozygot (Falconer & Mackay, 1996). Obesléktade
individer har ett Iagt antal gemensamma alleler medan beslaktade individer har ett stort antal
alleler gemensamt och antalet alleler de har gemensamt ¢kar aven ju ndrmare besléktade indi-
viderna ar (Simm, 2002). Historiskt sett har inavel praktiserats for att fa fram enskilda raser,
framhéava onskvérda egenskaper samt for att fa mer likartade avkommor (Gémez et al., 2009).
Anledningen till att inavel inte praktiseras i den utstrdckningen idag &r for att samtidigt som
beslaktade individer har fler fordelaktiga gener gemensamt sd har de &ven fler icke-
fordelaktiga gener gemensamt (Simm, 2002). En negativ effekt av inavel &r férsamring av
fenotypiska egenskaper pa grund av inavelsdepression. Nar endast ett visst antal individer
paras minskar dessutom den genetiska variationen vilket i sin tur gor att det genetiska fram-
steget minskar (Wiggans et al., 1995; Falconer & Mackay, 1996).

For att mata inavel beréknas en inavelskoefficient (F) och den representerar hur homozygot en
individ forvantas vara utifran hur beslaktade dess foraldrar &. Om en individ inte &r inavlad
har F véardet 0 medan om individen & mycket inavlad har F ett varde nara 1 (Simm, 2002). F
kan antingen beréknas utifran harstamningsinformation eller genetisk information. 1 en studie
av Wiggans et al. (1995) utford i USA berédknades medelvardet for F hos djur av olika mjolk-
raser fodda under 1990. Medelvérdet for F varierade mellan 0,026 hos Holstein till 0,047 hos
Ayrshire. Den arliga 6kningen av inavel visade sig vara storst hos Milking Shorthorn men det
visade sig ocksa att den &rliga dkningen andra &ret var hdgst hos Holstein ndmligen 8,33 - 10
(Wiggans et al., 1995). | studien undersoktes aven hur avelsvardet andrades nar inavelskoeffi-
cienten inkluderades i berékningen. Hos Jerseykor gav det ingen skillnad om den inkludera-
des eller inte och det kunde konstateras att det endast var hos de individer med foraldrar som
hade hoga inavelskoefficienter som avelsvardet &ndrades (Wiggans et al., 1995).

Berakning av inavel fran harstamningsinformation

For att kunna berdkna en specifik individs F har harstamningsinformation anvénts under en
lang tid. Né&r héarstamningsinformation anvands som grund i berdkningen sa undersoks
huruvida individen har forfader som aterkommer fler dn en gang. Om sa ar fallet beréknas
sannolikheten for att identiska alleler fran samma forfader har

forts ner till individen sjalv. | Figur 1 finns en enkel beskriv-

B A C ning av hur en parning mellan tva halvsyskon ser ut. F beréak-
nas for individ X och dess foraldrar P och Q har en gemensam

\ / \ / forfader ndmligen individ A. | och med att det endast finns en
p Q gemensam forfader ar det endast den som tas hansyn till. |
andra fall dar fler forfader kan vara gemensamma maste alla

tas hansyn till. Vid berékning av F undersoks hur allelerna

fran A kan ha forts ner till P samt Q och hur allelerna sedan

X

kan ha forts ner till X (Falconer & Mackay, 1996). Formeln
som anvands &r:
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dar n representerar antalet individer fran den ena foralder till X till den gemensamma forfa-
dern och till den andra foréldern till X. | fallet fran Figur 1 blir det tre stycken vilket ger Fy =
0,125 eller 12,5 % (Falconer & Mackay, 1996).

Som tidigare namnts maste alla gemensamma forfader inkluderas vid berakningen av F. Det
kan leda till mycket komplexa berdkningar om till exempel den gemensamma forfadern &r
inavlad. Vid ett sadant tillfalle anvands formeln (Falconer & Mackay, 1996):

n

oy

dar Fa ar inavelskoefficienten for den inavlade forfadern.

Berdakning av inavel fran genetiska markorer

I och med ny teknik har genomisk information borjat ersatta harstamningsinformationen (Lo-
berg & Diirr, 2009). For att fa den genomiska information som behovs anvands genetiska
markorer. En genetisk markor ar en viss plats pa kromosomen som kan innehalla olika seg-
ment som sedan kan identifieras med hjalp av tester pa laboratorium. En viss plats pa kromo-
somen dar en gen sitter kallas for locus och i plural kallas det loci. All DNA som visar variat-
ion mellan olika individer kan anvandas som genetisk markdr. Det innebdr vidare att en gene-
tisk markor kan vara allt fran en hel fungerande gen eller en del av genomet som inte kodar
for nagot (Simm 2002). De forsta genetiska markorerna som anvandes for att analysera DNA
hos boskap var allozymer. Antalet loci som kan analyseras med hjalp av allozymer &r fa sam-
tidigt som deras polymorfism ar liten. Utvecklingen av nya tekniker for att analysera DNA
och genetisk variation gjorde darfor att denna teknik snabbt byttes ut mot markorer pa DNA-
kedjeniva som till exempel mikrosatelliter och SNP (Toro et al., 2009).

Mikrosatelliter

De senaste aren har mikrosatelliter varit den typ av markor som anvants flitigast (Toro et al.,
2009). Pa genomet finns det ett antal delar dar samma sekvens av baspar aterkommer ett fler-
tal ganger och det ar detta som definierar mikrosatelliter. Mikrosatelliter bestar av 2 till 5 bas-
par som aterkommer olika manga ganger (Simm, 2002). De har en hég mutationshastighet
samt en kodominant nedarvning och detta gor att mikrosatelliter mycket vél kan anvéandas for
studier pa den genetiska variationen inom och mellan raser (Toro et al., 2009). Den kodomi-
nanta neddrvningen gor att alla homozygota och heterozygota genotyper, vid ett visst locus,
kan sérskiljas. Dessutom finns det ett stort antal olika alleler i ett locus vilket i sin tur innebéar
att ett stort antal klasser eller genotyper kan anvandas for att dela in individer i olika grupper
(Simm, 2002).

SNP

Single Nucleotide Polymorphism (SNP) finns i genomet i form av punktmutationer. SNP:ar ar
utspridda pa bade den kodande och den icke kodande delen av genomet dven om den storsta
delen finns pa den icke kodande. Pa grund av att vissa SNP:ar finns pa den kodande och icke
kodande delen kan de upptacka bade neutrala och funktionella genetiska variationer. En nack-
del med SNP:ar ar att det behdvs ett stort antal av dem for att tillforlitlighet ska kunna bli till-
rackligt hog (Toro et al., 2009). Enligt Toro et al. (2009) verkar det som att anvandandet av
SNP-information kommer 6ka i och med den laga kostnaden och den 6kande automatisering-
en (Toro et al., 2009). Sedan 2009 har det hant en hel del gallande SNP-information och for
far, fjaderfa, not, hund och gris finns SNP:ar nu identifierade och kan darmed anvandas for att
maéta genomisk inavelskoefficient (Fg) (Gorbach et al., 2010).



Jamforelse mellan metoder

| en studie av Baumung & Solkner (2003) jamfordes olika metoder for att mata inavel. De
anvande sig av harstamningsinformation samt genetisk information i form av bade mikrosa-
telliter och SNP. Forfattarna kunde konstatera att nér tillférlitlig information om harstamning
fanns tillganglig var Fg inte en bra metod att anvénda for att identifiera autozygota individer.
Detta pa grund av att korrelationen mellan autozygoti och Fg var lagre an mellan autozygoti
och inavelskoefficient beraknad fran harstamningsinformation (Fy) nar det radde slumpvis
parning, det vill sdga avel utan selektion, utférdes och mindre an 100 markdrer var involve-
rade. De forsok som gjordes visade dven att trots att harstamningsinformationen var underma-
lig kunde de mest autozygota individerna anda identifieras i en population dar naturlig avel
skedde. | och med att antalet markdrer som maste genotypas for att Fg ska vara en béttre
matmetod an Fy ar fler &n 100 stycken sa innebar det en relativt hog kostnad. Darfor kan det
vara en fordel att anvanda harstamningsinformation sa langt det gar for att undvika onddig
kostnad for genotypning. Baumung & Solkner (2003) kunde &ven konstatera att om kostnaden
minskas kan det vara aktuellt att anvanda genetiska markdorer for att berdkna inavel for popu-
lationer med naturlig avel. I populationer dar individer selekteras for avel ar dock kraven pa
kvaliteten och kvantiteten pa harstamningsinformationen valdigt hoga. | dessa populationer
kan darfor anvandandet av genetiska markdorer vara av fordel for att till exempel verifiera for-
aldraskap (Baumung & Sélkner, 2003).

Kombination av genomisk och harstamningsinformation

Ett stort antal studier har konstaterat att en individs inavelsgrad som beraknas fran ett fatal
mikrosatelliter inte ger en korrekt bild 6ver individens verkliga inavelsgrad jamfort med nar
den beraknas utifran harstamningsinformation. Samtidigt anses dven harstamningsinformation
inte ge en helt klar bild 6ver inavelsgrad eftersom den mendelska klyvningen inte gar att for-
utse (Forstmeier et al., 2012). Vid berékning av avelsvarden ger en kombination av h&rstam-
nings- och genomisk information ett battre varde pa F i och med att den mendelska klyvning-
en beaktas (Daetwyler et al., 2007). Forstmeier et al. (2012) ville vidare understka vilken
metod som gav det mest representativa F och darfor utfordes ett forsok pa zebrafinkar dar F
berdknades fran mikrosatelliter (11 stycken), SNP:ar (1359 stycken) samt harstamningsin-
formation som strackte sig 6ver 5 generationer. Utifran forsoket visade det sig att ett fatal
mikrosatelliter gav ett lika sakert resultat som ett storre antal SNP:ar och F som baserades pa
harstamningsinformation gav det samsta resultatet (Forstmeier et al., 2012).

Olika resultat i olika populationer

Genomiska markorer kan i vissa fall ensamt eller gemensamt med harstamningsinformation
ge ett mer korrekt véarde pa F (Bouquet et al., 2011). Bouquet et al. (2011) utfoérde en simule-
ringsstudie dar olika metoder for att mata F jamfordes. De anvande sig av bade icke-
selekterade och selekterade populationer och det kunde konstateras att matmetoderna gav
olika resultat i de olika populationerna. | icke-selekterade populationer varierade resultatet
fran matmetoderna men det kunde konstateras att de varden som kunde utlasas fran metoder
som baserats pa genomisk information var mest jamforbara med de verkliga vardena pa HBD,
det vill saga graden alleler som &r identiska genom nedarvning. Det kunde ocksa konstateras
att de olika metoderna som anvéndes for att méta inavelsgrad med hjalp av genomisk inform-
ation stdmde 6verlag mycket bra med det riktiga HBD. Detsamma kan dock inte sagas for
matresultaten fran harstamningsinformation dar resultaten var minst korrelerade med de verk-
liga HBD-véardena. | selekterade populationer visade det sig att matvarden fran harstamnings-
information var mycket lagre an det verkliga HBD samtidigt som korrelationskoefficienten
mellan Fy och HBD till viss del minskade jamfort med i den icke-selekterade populationen.
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Det innebér att metodens sékerhet minskade men det gjorde det inte for de genomiska matme-
toderna. Istéllet 6kade sakerheten for dem och det kan bero pa selektionen. Det vill saga, se-
lektionen av individer har gjort att fler individer borde ha HBD. Detta ger i sin tur stérre moj-
lighet for matmetoderna att forklara variationerna i F pa grund av ékad HBD (Bouquet et al.,
2011).

Bouquet et al. (2011) visade att olika matmetoder for F kan variera i effektivitet beroende pa
vilken sorts population metoden anvénds i. Robinson et al. (2013) kom fram till liknande re-
sultat i en studie som undersokte korrelationen mellan F som baserats pa mikrosatelliter och F
som baserats pa harstamningsinformation. Resultatet visade att hos populationer som genom-
gatt allvarliga flaskhalsar kan korrelationen mellan genomisk och harstamningsbaserad F
minska. Detta innebér i sin tur att hos populationer som genomgatt allvarliga flaskhalsar kan
genetiska markorer sa som mikrosatelliter vara ett samre alternativ. Detta beror pa att deras
formaga att upptacka nyligen skedda tillfallen av inavel forsamras, liksom férmagan att skilja
mellan individer med olika inavelsgrad forsdmras. Studien visade dven att trots flaskhalsar i
populationer kunde berakningar av slaktskap och inavel fran genetiska markdrer vara av nytta.
Det innebar i sin tur att anvandandet av genetiska markorer &r fordelaktig forutom for hos
populationer som genomgatt mycket svara flaskhalsar.

Kvalitet pa harstamningsinformation en viktig aspekt

Li et al. (2011) utforde en studie pa far av finsk lantras dar harstamningsinformation samt
genomisk information anvéandes for att berdkna F for rasen. Den genomiska informationen
baserades pa data fran SNP:ar och resultatet jamfordes sedan med resultatet fran harstamning-
sinformationen. Det fanns en stark korrelation mellan resultatet fran SNP-informationen och
resultatet som kunde utlésas fran harstamningsinformationen. Utifran data fran SNP:arna var
den genomsnittliga inavelskoefficienten 0,040 for de individer som var delaktiga i studien och
generellt sett var inavelskoefficienten som baserades pa SNP:ar hogre dn de inavelskoefficien-
ter som baserades pa harstamningsinformation. | studien jamfordes metoderna och deras for-
maga att upptacka slaktskap pa olika nivaer. Nivaerna bestod av individer som var av forsta
graden slaktskap (t.ex. syskon), av andra graden slaktskap (t.ex. halvsyskon), av tredje graden
slaktskap och individer utan sliktskap. Aven om resultaten frdn SNP-informationen och
harstamningsinformationen till stor del visade samma sak skiljde de sig at hos ett antal indivi-
der. Enligt informationen fran SNP:arna var det en individ som skulle vara av forsta graden
sldktskap men harstamningsinformationen gav inte stod for detta. Gallande individer av andra
gradens slaktskap var resultaten fran SNP-informationen och harstamningsinformationen
Overens for 15 av 22 individer. Generellt sett var slaktskapskoefficienten for individer av
tredje gradens slaktskap och individer utan slaktskap hogre enligt harstamningsinformationen
(Lietal., 2011).

Precis som Baumung & Sdlkner (2003) fann aven Li et al. (2011) att kvaliteten pa harstam-
ningsinformationen dr en mycket viktig del vid berédkningen av inavel. Informationen om
harstamningen hos far av finsk lantras ar inte alltid fullstandig och av 99 far i studien hade
endast 18 individer kompletta stamtavlor. Detta innebar att resultaten fran harstamningsin-
formationen kan vara missvisande. Trots detta kan det danda konstateras att stamtavlor fortfa-
rande &r en mycket viktig del vid berakning av inavel. Detta beror framst pa att antalet SNP:ar
som har genotypats, i detta fall for finsk lantras, &r relativt fa och dven om antalet har 6kat
avsevart ar informationen mycket farsk. Det medfor att kostnaden for genotypning fortfarande
ar mycket hog vilket gor att metoden dar harstamningsinformation anvands fortfarande ar
vanlig (Li et al., 2011).



Upptacka inavel i harstamningsinformation genom Fg

En indikator pa att en individs foraldrar har gemensamma forfader ar bland annat langa ho-
mozygota segment pa kromosomerna. | en studie av VanRaden et al. (2011) gjord pa
Holstein, Jersey och Brown Swiss konstaterades att 38 individer hade homozygota segment
pa 6ver 1500 loci. En kromosom innehdll i snitt 1446 markorer vilket innebar att segmenten
representerade kromosompar som var nastan eller helt homozygota. De 10 djur med langst
homozygota segment undersoktes vidare med hjalp av harstamningsinformation fran 4 gene-
rationer. | en individs harstamningsinformation visade det sig att en kand tjur aterkom 3
ganger som tredje generationens far. De 6vriga 9 individerna hade foraldrar med 1 eller flera
gemensamma foraldrar/farforéldrar. Detta innebdr att den genomiska varderingen av inavel
hos individerna bekraftades av deras harstamningsinformation. Vid selektion har medelvéardet
pa Fg en tendens att vara storre an medelvardet pa Fy pa grund av att selektionen av gynn-
samma gener gar snabbare &n den forvantade sannolikheten pa 50 % (VanRaden et al., 2011).
Det innebér i sin tur att inavelsgrad baserad pa harstamningsinformation kan vara lagre dn den
akta inavelsgraden (Pedersen et al., 2010).

Diskussion

Att berdkna F genom harstamningsinformation har anvénts under en mycket lang tid inom
avel. Under de senaste aren har dock nya tekniker arbetats fram vilket har lett till att genomisk
information har ersatt harstamningsinformation (Loberg & Diirr, 2009). Enligt Toro et al.
(2009) har mikrosatelliter varit den genomiska metod som anvants till storst del under de sen-
aste aren. Anledningen till att SNP:ar inte har anvants i lika stor utstrackning kan bero pa att
ett stort antal behovs for att ge ett tillforlitligt varde pa F (Toro et al., 2009). Sedan 2009 har
ett mycket stort antal SNP:ar identifierats for far, hast, gris och nét vilket kan leda till att an-
vandandet av SNP-information 6kar i och med att det innebar en relativt 1ag kostnad (Gorbach
et al., 2010; Toro et al., 2009). De flesta studier i denna litteraturstudie har dven anvants sig
av SNP som metod for att mata F. Det kan vara en indikator pa att metoden garna anvéands
vilket vidare innebdr att den formodligen ger ett representativt och sékert resultat.

En fordel att anvdnda harstamningsinformation i vissa populationer

Baumung & Sélkner (2003) fann att nér tillracklig harstamningsinformation fanns tillganglig
var genomisk information inte en bra metod att anvanda for att identifiera autozygota indivi-
der. Detta konstaterades genom att korrelationen mellan autozygoti och Fy var storre &n kor-
relationen mellan autozygoti och Fg. Vidare bor ndmnas att antalet markorer var mindre an
100 stycken och som Toro et al. (2009) fann ar antalet markdrer en mycket viktig faktor for
att fa ett tillforlitligt resultat. Det betyder att anledningen till att korrelationen var lagre mellan
autozygoti och Fg kan vara att antalet markorer var fa. Studien av Baumung & Sélkner utfor-
des 2003 och det innebér att de eventuellt inte hade tillgang till ett tillrackligt stort antal mar-
korer i och med att det ar under de narmsta aren som ett stort antal markaérer har identifierats
(Gorbach et al., 2010). Ytterligare en anledning till att Baumung & Solkner fick de resultat de
fick kan vara pa grund av att de utforde sina forsok i icke-selekterade populationer. Exempel
pa sadana populationer ar vara lantraser dar bevarandeprogram anvénds. Intresset ligger da
ofta i att bevara rasen och inte i att fa ett stort genetisk framsteg géllande specifika egenskap-
er. Baumung & Sdélkner (2003) havdar att vid sadan avel kan metoden med harstamningsin-
formation vara av stor fordel pa grund av att det ger ett tillforlitligt resultat samtidigt som me-
toden &r mycket ekonomisk, denna slutsats kan mycket vél stimma med verkligheten. Det kan
aven tankas att de lantbrukare som bedriver bevarandeprogram inte har den ekonomiska moj-



ligheten att anvanda genomisk information vilket ytterligare gér metoden med héarstamnings-
information fordelaktig.

Olika resultat gallande harstamningsinformation i olika populationer

Baumung & Solkner (2003) konstaterade att kvaliteten och kvantiteten pa harstamningsin-
formationen maste vara hog for avel inom selekterade populationer for att kunna forutsaga
graden av inavel. Det ar selekterad avel som bedrivs pa vara produktions-, sport- och sall-
skapsdjur och det konstaterandet bor darfor tas hansyn till vid val av métmetod. Ett annat pro-
blem med metoden som anvander h&rstamningsinformation ar att den mendelska klyvningen
inte kan forutses vilket i sin tur kan leda till felaktiga varden pa F (Forstmeier et al., 2012).
Att fa ett tillforlitligt varde pa F borde vara av stor angelagenhet géllande avel inom vara pro-
duktionsdjur. Detta pa grund av att en viss grad inavel ar oundviklig men den maste hallas
under kontroll i och med de negativa effekter hog inavel leder till. En studie som stodjer det
Toro et al. (2009) fann ar den som ar gjord av Forstmeier et al. (2012) dar ett forsok utférdes
pa zebrafinkar. Det kunde konstateras att de genomiska metoderna gav de sakraste resultaten
och det berodde pa att ett stort antal SNP:ar anvéandes, namligen 1359 stycken. Detta kan jam-
foras med antalet som Baumung & Solkner (2003) anvénde i sin studie vilket var mindre &n
100 stycken.

Precis som Forstmeier et al. (2012) menar dven Daetwyler et al. (2007) att endast harstam-
ningsinformation inte ger den sékerhet for F som &r nddvandig vid berékning av F. Vidare
havdar Daetwyler et al. (2007) att en kombination av harstamnings- och genomisk informat-
ion ger ett sakrare F vilket mycket vél kan stimma i och med att da tas det hansyn till den
mendelska klyvningen. En simuleringsstudie utférd av Bouquet et al. (2011) gav motsatt re-
sultat jamfort med Baumung och Sélkner (2003) och visade att i icke-selekterade populationer
var metoder baserade pa genomisk information det basta alternativet for berakning av F. | den
studien visade det sig att i bade icke-selekterade och selekterade populationer var genomisk
information mer tillforlitlig &n harstamningsinformation. En potentiell anledning kan vara att
studien av Bouquet et al. (2011) utfordes ett antal ar senare vilket innebar att metoderna med
genomisk information har utvecklats och forbattrats. Det kan &ven innebdra att ett storre antal
markaorer har identifierats vilket leder till ett sdkrare resultat.

Bade harstamnings- och genomisk information kan vara av nytta

Studien som Li et al. (2011) utforde pa far av finsk lantras visade hur bade harstamningsin-
formation och genomisk information kan vara fordelaktigt att anvanda. Bade SNP-
information och harstamningsinformation gav liknande resultat och vid de tillfallen de skiljde
sig var F baserat pa SNP generellt sett hogre. Det kan styrka det som tidigare diskuterats nam-
ligen att F baserat pa genomisk information ger ett mer tillforlitligt varde. Ett hogre vérde pa
F innebér inte generellt sett ett varde narmare det verkliga vardet men det kan tankas att sa ar
fallet i denna studie. Forutom att berdkna F undersokte Li et al. (2011) hur val de olika meto-
derna kunde upptacka slaktskap. Vid ett fatal individer skiljde sig resultaten mellan metoder-
na och en potentiell anledning kan vara att harstamningsinformationen inte stdmde. Det var
framforallt den genomiska metoden som upptéckte sléktskap medan hédrstamningsinformat-
ionen hdvdade icke-sléktskap. Studien av Li et al. (2011) stédjer Baumung & Sdélkners teori
om att kvaliteten pa harstamningsinformation ar mycket viktig. Endast ett fatal individer hade
kompletta stamtavlor vilket i sin tur kan forklara varfér SNP-information gav ett hogre varde
av F och aven upptéckte fler individer med slaktskap jamfort med resultaten fran harstam-
ningsinformationen (Li et al., 2011). Ett annat problem med hérstamningsinformation &r att
individer kan forvaxlas vid parning, fodsel och andra tillfallen. Efter en forvaxling ar det
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mycket svart att ga tillbaka i harstamningsinformationen och hitta fel. Detta &r en mycket ne-
gativ aspekt av harstamningsinformation som inte paverkar den genomiska informationen
namnvart.

En annan aspekt &r nagot som VanRaden et al. (2011) tog upp i en studie utférd pa mjolkra-
ser. De visade att en anledning till att Fg generellt ar storre &n Fy kan bero pa den intensiva
avel som idag fors pa vara djur. Dagens moderna teknik for att valja avelsdjur gor att de indi-
vider med mest gynnsamma gener enkelt kan selekteras fram. Det leder i sin tur till att den
mendelska nedérvningen inte langre kan forvantas vara 50 % och att selektionen leder till en
snabbare 6kning av inavelsgrad. Vidare kan det leda till att F som beréknas fran harstamning-
sinformation inte ger ett korrekt vérde utan istéllet ger F som beraknas fran genomisk inform-
ation ett sékrare varde (VanRaden et al., 2011). Detta i och med att det tas hansyn till den
mendelska klyvningen vilket dven Forstmeier et al. (2012) menade ar en viktig faktor for ett
korrekt vérde pa F.
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