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Abstract

Genomic selection (GS) is used for selection of breeding animals of dairy cattle. GS is though
not as extensively used within the beef industry. One reason for that is the low accuracy (r)
of the breeding value that is of great importance for the final genetic gain. Causes to the low
accuracy are high effective population size, a small reference population and a genetically
differentiated population. There is however a market for genomic selection with High Density
(HD) tests for beef cattle. It is foremost offered to Black Angus where a HD test of 50 000
markers are used for production traits. GS for beef cattle could be utilised for traits that are
expensive or difficult to measure, for example feed efficiency, marbling and tenderness. The
big advantage with a well-functioning GS is that it reduces the generation interval and that
enhances the final genetic gain.

Sammanfattning

Genomisk selektion (GS) anvands i dag inom mjolkkoaveln. GS anvénds dock inte lika
frekvent inom kottrasaveln. En anledning till det ar 1ag sakerhet pa avelsvérdena vilket i sig
har stor betydelse for det slutliga genetiska framsteget. Bidragande orsaker till den laga
sékerheten &r en liten referenspopulation, hog effektiv populationsstorlek (Ne¢) och en
population som &r genetiskt differentierad fran de storre populationerna i Europa. Utbudet av
GS for kottraser &r storst for svart angus, med hdgdensitetstest med dver 50 000 markdrer for
ett antal produktionsegenskaper. Fordelen med GS ar att det minskar generationsintervallet
vilket ger ett snabbare genetiskt framsteg. FOr kottraser skulle GS kunna anvéndas for
produktionsegenskaper som ar kostsamma eller svara att mata, sa som fodereffektivitet,
marmorering och morhet.

Introduktion

En ny selektionsmetod, GS, har utvecklats och som ger exempelvis mjolkraser ytterligare en
forbattring av avelsframsteget (Meuwissen et al., 2001; Wensch-Dorendorf et al., 2011).
Genomisk selektion anvands dock inte i dagslaget i nagon storre omfattning for kottraser
(Hayes, 2013).

I GS anvands information fran djurets genom och avelsvarderingen ar inte langre lika
beroende av djurens fenotypmétningar (Garrick, 2011). Informationen i genomet utgors av
markorer i djurens deoxiribonukleinsyra (DNA). De markdrer som anvénds idag ar framst
Single Nucleotide Polymorphism (SNP) som &r en genetisk variation i form av att ett
nukleotidpar till exempel A-T som é&r utbytt till G-C och som skiljer sig fran andra
populationers genom. Dessa SNP finns utspridda over hela DNA-strdéngen (Alberts et al.,
2009).

GS utgar fran att det finns en kopplingsojamnvikt (LD) mellan markér och gen. LD innebér
att vissa alleler ofta nedarvs tillsammans pa grund av att de befinner sig nara varandra pa
DNA-strangen. Detta far till foljd att dven vissa markoralleler och alleler vid loci som styr
egenskaper forekommer tillsammans oftare an slumpen. Denna LD finns i hela populationen
(Guimarées, 2007). Kopplingsojamvikt kan matas och ligger sedan till grund for hur bra
selektionsmetoden ér.

Syftet med denna uppsats ar att beskriva varfor GS inte anvands i samma utstrdckning inom
kottrasaveln som inom mjélkrasaveln. Arbetet syftar aven till att ge en inblick i vad GS &r och
vilket utbud av genomiska test som finns pa marknaden.

MAS utvecklades till GS

Tidigare anvandes markoérstodd selektion (MAS) dér man med ett begransat antal markorer
kunde hitta enstaka alleler som representerade viktiga egenskaper hos djuret. Denna
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selektionsmodell ger ett extra genetiskt framsteg jamfort med selektion baserad pa
traditionella avelsvarden. Dock minskar det extra genetiska framsteget med MAS 0&ver tid
(Hayes et al., 2009). Detta beror pa att allelerna som selekterats med hjalp av markorer okat i
frekvens, viket medfér en minskad varians hos de markérmérkta generna (Meuwissen &
Goddard, 1996). MAS anvéndning ar begransad da kopplingen maste kartlaggas mellan
markor och gen for varje familj. Den GS som &r aktuell idag ar en utvecklad form av MAS
dar i stallet for ett begransat antal markdrer sa anvands ett stort antal markorer, 50 000 SNP
eller fler, som tacker hela genomet. Med ett storre antal markorer 6kar sannolikheteten att
minst en markor befinner sig néra ett QTL. N&r en markor och ett QTL befinner sig néra
varandra okar sannolikheten att alleler vid dessa loci nedéarvs tillsammans. Detta kallas for
kopplingsojamnvikt (LD). Denna teknik kan da anvéandas Gver familjegranser, och i hela
populationen till skillnad fran MAS (Meuwissen et al., 2001).

GS i jamforelse med traditionell selektion

Vid den traditionella selektionen anvénds ofta avelsvérderingen Best Linear Unbiased
Prediction (BLUP) som skattar ett avelsvarde. BLUP &r baserad pa en statistisk metod som
raknar samman fenotypvéarden fran djuret sjalv, avkomman och slaktingar. Samtidigt
korrigerar den bort miljopaverkan. Nar en kalv fods far den ett skattat avelsvarde som é&r
baserad pa medelvérdet av foraldrarnas avelsvarden (EBV). Detta innebér att alla kalvar som
ar helsyskon forvantas ha lika alleler till 50 % (Simm, 2000) och far da samma avelsvarden
vid fodseln oberoende av det mendelska arvet (Hayes et al., 2009). Till skillnad fran EBV sa
tar GS héansyn till det mendelska arvet. Redan nér kalven &r fodd kan DNA-prov tas. Det
innebar att kalven far ett avelsvarde vid tidig alder och kan darfor ocksa selekteras tidigt.
Detta bidrar till ett kortare generationsintervall vilket bidrar till ett snabbare genetiskt
framsteg (Schaeffer, 2006). FOr djurpopulationer utan avkommeprdévning eller fenotypvérden
kan GS ocksa ge ett avelsvarde. Detta skulle potentiellt vara anvéandbart i framtiden for
utvecklingslander dér registrering och skattningar av traditionella BLUP-varden annu inte ar
utvecklat (Montaldo et.al., 2012).

For att BLUP ska kunna berdkna ett korrekt avelsvéarde sa maste det finnas en genetisk lank
mellan besattningarna och den l&dnken byggs upp framst genom artificiell insemination (Al)
for boskap (Simm, 2000). I beséttningar med kottraser ar det vanligt med naturlig betackning.
Al anvénds darfor mer frekvent hos mjolkraser jamfort med kottraser (Garrick, 2011). Nar det
inte finns nagot klarlagt sléktskap mellan djuren sa minskar sdkerheten for BLUP-
varderingen. Det genomiska uppskattade avelsvérdet &r inte lika beroende av detta och kan
darfor anvandas pa djur som inte har dessa genetiskt tata lankar mellan sig (Meuwissen,
2007).

Genetiska framsteget

Fordelen med en selektionsmetod méats genom det uppskattade genetiska framsteget (AT). Ett
snabbare genetiskt framsteg, ger till exempel hégre mjolkavkastning, hdgre slaktvikt, battre
fodereffektivitet, hdlsosammare djur eller mer marmorerat kott. Detta berdknas med formeln:
AT= rqjica/L (Simm, 2000). Varje komponent i formeln paverkar det slutliga genetiska
framsteget. Ju hogre sékerhet, selektionsintensitet och variation och Kkortare
generationsintervall, desto snabbare blir det genetiska framsteget.

Boskap har en lang tidsperiod fram till konsmognaden. Detta &r en av orsakerna till ett langt
generationsintervall vilket i sin tur leder till ett langsammare genetiskt framsteg for arten
(Simm, 2000). | nul&get &r generationsintervallet for charolais och limousine i Europa
berdknat till ca 5 ar (Bouquet et al., 2011). Pa grund av artens langa generationsintervall sa ar
GS ett intressant alternativ.



Anvandning av GS

For att kunna anvanda GS maste man koppla de genetiska markorerna till en egenskap. Detta
gors genom att anvénda sig av en referenspopulation. En referenspopulation bildas genom att
ett stort antal djur valjs ut till att registrera de fenotypiska egenskaperna och dessa individer
genotypas &ven for markorerna (Hayes et al., 2013). En referenspopulation kan exempelvis
bestd av avelstjurar av en viss ras som tack vare sin individ- och avkommeprovning har en
hog sakerhet pa avelsvardet (“fenotypen”) (Garrick, 2011). Alla individer skiljer sig nagot
fran varandra, darfor maste tillrackligt manga djurs genom genotypas for att alla haplotyper
ska finnas representerade (Schaeffer, 2006). FOr att referenspopulationen ska ge tillrackligt
bra information for att tillrdknas en hog sakerhet till avelsvardet ska fenotypvarden fran flera
generationer anvandas. Darfor ar det bra om fenotypvérden registreras fran bade inom och
mellan generationer (Muir, 2007). Individerna i referenspopulationen ska ha slaktband med de
djur som sedan ska avelsvarderas (Habier et al., 2007).

For att GS ska kunna anvandas maste djuret genotypas. Vid genotypning av ett djur
framkommer vilka alleler djuret har, informationen anvands da for att berakna ett avelsvarde.
Detta avelsvérde kallas for Direkt Genotypiskt Vérde (DGV) (pers. meddelande Né&sholm,
2013). Man kan ocksa kombinera DGV med EBYV, och pa sa satt fas ett mer komplett skattat
avelsvarde: genomiskt avelsvarde GEBV (Saatchi et al., 2011).

GS kan med fordel anvandas for manga produktionsegenskaper, sa som vikt vid 200 dagar,
vikt vid 400 dagar, ansatta muskler och marmorering (Pimentel & Konig, 2012). | en
jamforelse mellan selektionsmetoderna GEBV och fenotypmatning med ultraljud visade
Pimentel och Konig (2012) att GEBV gav ett storre genetiskt framsteg for egenskapen
marmorering. Dock kravdes en sakerhet for GEBV pa 0,5. For tillfallet ligger sakerheten for
rasen angus GEBV pa 0,476, se tabell 1.

Vissa egenskaper kan vara svara, tidskravande och resurskravande att registrera (Rolf et al.,
2010). Sadana egenskaper kan exempelvis vara effektivitet i foderintag, kottets maorhet
(Garrick, 2011) eller mjolkmangd. Mjolkmangd mats genom avkommeprovning, vilket &ar
mycket tidskravande och resulterar i ett langt generationsintervall. Resurskravande
egenskaper for fenotypmatning for kottboskap &r exempelvis den individuella
fodereffektiviteten (Mujibi et al, 2011a). GS kan dven anvéandas for egenskaper med lag
arvbarhet (Muir, 2007).

DGV kan skattas genom olika statistiska metoder exempelvis LS, SNP-BLUP, Bayes-A,
Bayes-B. De olika metoderna skattar effekten av SNP. Metoderna utgar fran olika
uppfattningar om hur manga QTL som finns och deras effekt (Meuwissen, 2007). De olika
statistiska metoderna ger ofta varierande resultat. Metoden Bayes-B ar enligt Meuwissen
(2007), och Habier et al. (2007), den metod som ligger ndrmast det sanna avelsvardet.

Sakerhet

Séakerheten kan anges som, r? eller rr, dar rr=r. De 4 matt som anvands for att beskriva
sékerheten i avelsvardet och &r ett uttryck for korrelationen mellan det sanna avelsvérdet och
det skattade avelsvardet (Meuwissen et al., 2001). Sakerheten ar ett matt mellan 0 och 1 (pers.
meddelande Nasholm, 2013). | en Oversiktsartikel av Hayes et al. (2013) skriver de att GS inte
anvands i samma utstrackning for kottboskap som for mjélkkor. Detta beror enligt forfattarna
pa att avelsvardets sakerhet for egenskaperna har varit lag (Hayes et al, 2013; Saatchi et al.,
2011). Den laga sakerheten beror pa att inom koéttdjursuppfodningen finns det ett stort antal
raser, vilket ger sma referenspopulationer, till skillnad fran mjolkkornas storre
referenspopulationer (Hayes et al., 2013). Saatchi et al. (2011) sager ocksa att den mindre
anvandningen av Al inom kottboskap ar en bidragande orsak till den laga sékerheten. Nedan i
tabell 1 och 2 finns berédknade sékerheter for DGV for olika egenskaper hos kottras. | tabell 3
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finns berdknade sékerheter for DGV for olika egenskaper hos mjolkkor. Sakerheten for
kottrasernas avelsvarde, tabell 1, dr lagre jamfort med sakerheten for nordamerikansk
holstein, tabell 3. Dock &r sékerhetsvardena for svensk réd och vit boskap (SRB) betydligt
lagre jamfort med nordamerikansk holstein och ar jamforbara med de laga sékerheterna for
kottboskapens avelsvarde. Trots detta anvands GS for SRB (Viking Genetics, 2015). For rasen
SRB har sékerheten kunnat tkas genom att bilda en storre referenspopulation tillsammans
med andra nordiska lander (Brgndum et al., 2011; Rius-Vilarrasa, 2012). Detta visade sig inte
vara mojligt for kottraser. | en studie av Saatchi et al. (2013) sa visar de att avelsvardets
sakerhet inte 6kar med en gemensam referenspopulation fran amerikansk, argentinsk och
kanadensisk Hereford till skillnad fran en referenspopulation med endast amerikansk
Hereford. Detta kan bero pa att populationerna ar genetiskt differentierade fran varandra och
att de olika populationerna inte langre har samma LD (de Roos et al., 2008).

Tabell 1. Sakerhetsvarden for DGV (r?) och arvbarhetsvarden (h?) for rasen angus (modifierad frén
Saatchi et al., 2011)

Egenskaper r° h?
Fodelsevikt (kg) 0,307 0,42
Direkt kalvningsformaga (%) 0,238 0,18
Maternell kalvningsférmaga (%) 0,173 0,12
Slaktkroppsvikt (kg) 0,221 0,40
Foglighet/ temperament (%) 0,048 0,37
Fettlagrets tjocklek (mm) 0,364 0,34
Draktighets andel for kviga (%) 0,072 0,13
Marmorering (enheter) 0,476 0,45
Maternell kalvningsvikt, avvanjning (kg) 0,101 0,14
Mankhojd i vuxen alder (mm) 0,129 0,82
Vikt vid vuxen alder (kg) 0,097 0,55
Musklighet/ansatta muskler vid revben (mm?) 0,361 0,51
Testikelomkrets (mm) 0,237 0,43
Kalvningsvikt (kg) 0,110 0,20
Mankhajd vid ett ar (mm) 0,331

Vikt vid ett ar (kg) 0,127

Tabell 2. Egenskapsspecifika sakerhetsvarden som visas som en korrelation mellan GEBV och
egenskapsfenotyper. +SE= standardfel. Modifierad tabell fran Mujibi et al. ( 2011b)

Metod Ras ADG DMI RFI

Bayes-B angus 0,25+0,05 0,33+£0,07 0,55+0,04
charolais 0,28+0,13 0,20£0,10 0,30£0,12
hybrid 0,35+0,10 0,261+0,08 0,45%0,08

RR-BLUP angus 0,36%0,11 0,51+0,04 0,54+0,04
charolais 0,45+0,13 0,32+0,17 0,31+0,08
hybrid 0,51+0,08 0,495+0,08  0,53+0,09

Bayes-B= statistisk metod for att uppskatta avelsvarde. RR-BLUP= Slumpmaéssig Regressions BLUP.
RFI= residualfoderintag. ADG= daglig medeltillvaxt. DMI= torrsubstansintag per dag. angus=stutar,
avkomma fran angustjurar. charolais= stutar, avkomma fran charolaistjurar. hybrid= stutar, avkomma
fran blandrastjurar.



Tabell 3. Sékerhetsvarden for SRB i Sverige och SRB gemensamt i Norden (Brgndum et al., 2011).
Sékerheter och arvbarheter for nordamerikansk holstein (VanRaden et al., 2009)

r° h?
Egenskap SRB i SRB Nordamerikansk Nordamerikansk
Sverige  Norden holstein holstein
Mjolk- 0,14 0,27 0,49 0,30
avkastning
Fett- 0,12 0,34 0,44 0,30
avkastning
Fett % 0,63 0,50
Protein- 0,11 0,22 0,47 0,30
avkastning
Protein % 0,58 0,50
Avkastnings- 0,11 0,23
index
Juverhélsa 0,19 0,28 0,12
Fertilitet 0,18 0,26
Draktighets % 0,29 0,04
dotter
Andra 0,28 0,43
sjukdomar
Livslangd 0,07 0,15 0,27
SCC 0,38
Kalvning 0,18 0,32
direkt
Maternell 0,04 0,26 0,06
kalvning
Paternell 0,22 0,09
kalvning
kropp 0,30 0,55 0,50
Klovar och 0,32 0,31
ben
Juverform 0,21 0,38 0,28
Mjolkbarhet 0,19 0,29
temperament 0,31 0,33
Nordiskt 0,16 0,19
totalindex
Tillvaxt 0,31 0,32

Referenspopulation

Som tidigare ndmnts ska djuren som avelsvarderas med GS ha sldktband med individerna som
utgor referenspopulationen (Habier et al., 2007). Detta kan vara ett problem for populationer
som blivit genetiskt avskarmade fran resten av rasen. Den svenska populationen av rasen
charolais ar ett exempel. Det franska genetiska bidraget till den svenska populationen har
sjunkit fran 80 % till 38 % for djur fodda 1989 till 2008 och det danska genetiska tillskottet
har sjunkit fran 15 % fran 1990 till 10 % 2008. Istdllet har de svenska besattningarna
influerats av genetiskt material fran Nordamerika. Tillskottet av genetiskt material 2008
uppgick till 49 % fran Nordamerika. Till skillnad fran Sverige har Frankrike, mellan 1989 och
2008, fortsatt anvant sig uteslutande av avelsmaterial fran franska besattningar (Bouquet et
al., 2011). Detta ger en differentierad genetisk bakgrund i populationerna mellan Sverige och
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Frankrike. Det leder i sin tur till forsamrade mojligheter for charolaispopulationen i Sverige
att anvanda sig av Frankrikes referenspopulation som grund for GS. Liknande problematik
finns dven i Latinamerika, dar kottuppfodningen utgors av manga sma raser och dar
populationerna influerats av avelsmaterial fran Europa, Nordamerika och andra delar av
varlden. Med sma raser dar den genetiska strukturen differentierats fran de huvudsakliga
raserna i Europa och Nordamerika, blir referenspopulationerna sma, vilket leder till laga
sékerheter for DGV (Montaldo et al., 2012).

Vilken storlek som behovs pa referenspopulationen styrs bland annat av vilken sakerhet for
DGV man efterstravar. Pimentel och Konig (2012) kunde konstatera att for ett stigande varde
pa sakerheten for egenskaperna (vikt vid 200, vikt vid 400 dagar, muskelansattning,
marmorering) kravdes ett stigande antal djur i referenspopulationen. For att uppna en sakerhet
pa 0,5 for avelsvardet for marmorering kravdes 473 individer i referenspopulationen. For att
uppna en sakerhet av 0,8 kravdes 2524 individer, och for sakerheten 0,9 kravdes 6052 djur.
Detta géllde under forutsattningarna att N. &r 100, och att genomléangden ar 30 Morgan
(Pimentel & Konig, 2012). Det kan vara svart att skapa en tillrackligt stor referenspopulation
for en ras med fa individer (Erbe et al., 2012). | Sverige 2012 foddes 886 anguskalvar, och
3799 charolaiskalvar (Véxa, 2015).

| USA provades mojligheten att lata flera kottraser utgdra en stérre gemensam
referenspopulation. Tva olika referenspopulationer anvéandes, den forsta dar djurmaterialet
kom fran 3358 individer fran 14 olika koéttraser och tva blandraskorsningar. Den andra
referenspopulationen bestod av 1834 avelstjurar fran 13 kottraser. Sékerheten okade dock inte
med en gemensam referenspopulation jamfort med de sékerheter som berdknades for enskilda
kottraser (Weber et al., 2012). For att en referenspopulation 6ver rasgranserna skall fungera
kravs bland annat att liknande QTL markorer finns hos de raser som ingar i
referenspopulationen (Erbe et al., 2012).

Effektiv populationsstorlek

Effektiv populationsstorlek (N¢) beskriver den genetiska diversiteten i en population. Né&r
inavelsgraden i en population ¢kar sa minskar N, (Bouquet et al., 2011).

Holsteinrasen som anvéands for mjolkproduktion har en effektiv populationsstorlek pa 66
individer (FAO, 2014). Kottraser i Europa har ett hogre N, till exempel har irlandska
charolais ett Ne pa 244 individer och den franska rasen limousine ett N pa 2459 individer
(Bouquet et al, 2011). Med en storre effektiv populationsstorlek ar djuren mindre besléktade
med varandra. N paverkar sakerheten for DGV genom att den minskar nar N okar (Saatchi et
al., 2011). Detta kan bero pa att mindre genomisk variation bland féraldradjuren bidrar till
farre rekombinationstillfallen (pers. meddelande Fikse, 2012).

Arvbarhet

Arvbarhet (h?) ar andelen av foraldrarnas 6verlagsenhet (dvs avvikelse fran medelvardet) i en
egenskap som i medel nedarvs till avkomman (Simm, 2000). For att man ska kunna avla pa en
egenskap sa ska egenskapen ha en h? och en genetisk variation av egenskapen maste finnas i
populationen. Vid traditionell avelsvardering, BLUP, paverkar h? sakerheten. Nar arvbarheten
Okar sa 6kar aven sakerheten for avelsvardet (Simm, 2000).

Fodereffektivitet ar inte bara en dyr egenskap att registrera, den har en varierande och delvis
ldg h? beroende pa ras. For fodereffektiviteten var h” 0,16 for Hereford i Storbritannien (Herd
& Bishop, 2000) och 0,43 for rasen charolais i Frankrike (Arthur et al, 2001).

Vid en jamférelse mellan h? for produktionsegenskaper for angus (tabell 1) och amerikansk
holstein (tabell 3) kan ingen stérre skillnad hittas. Bland annat ar h® for holsteins
produktionsegenskaper (mjolkavkastning, fettavkastning, fettprocent, proteinavkastning och
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proteinprocent) i samma storlek som h? fér angus produktionsegenskaper (fédelsevikt,
slaktkroppsvikt, foglighet/ temperament, fettlagrets tjocklek, marmorering, mankhgjd i vuxen
alder). Detta ger indikationer p& att andra variabler &n h® har resulterat i de laga
sékerhetsvardena for kottboskap.

Forsamrad sékerhet over tid

Det sker nya rekombinationer och mutationer i varje generation (Simm, 2000). Detta bidrar
till en minskad sakerhet for varje generation. Habier et al. (2007) kom fram till att
minskningen i sékerhet per generation var 0,0031, 0,0042, 0,0037 och 0,0034 enheter for de
olika metoderna LS, BLUP, Bayes-B1 och Bayes-B2. Dessa siffror ger en indikation pa hur
stor minskningen av sakerheten kan vara per generation. Vidare havdar Habier et al. (2007) att
minskningen i sdkerheten dr proportionerlig mot rekombinationsfrekvensen mellan markor
och QTL. Rekombinationsfrekvensen styrs i sin tur av avstandet mellan markor och QTL dar
ett storre avstand mellan markér och QTL ger en storre rekombinationsfrekvens. Darfor ger
en hogre rekombinationsfrekvens en snabbare minskning av sékerheten. Om sdkerheten
forsamras sa maste en genotypning goras for en ny referenspopulation.

Tillgang pa genomiska test pa marknaden

Det internationella foretaget Zoetis (Pfizer), erbjuder olika genomiska tester pa marknaden
med varierande antal SNP. Hogdensitetstestet "HD 50K for Black Angus” med 50 000 SNP
finns att tillga for foljande egenskaper for rasen svart angus: fodelsevikt, vikt vid avvanjning
(direkt), vikt vid avvanjning (maternell), kalvningssvarighet (direkt), kalvningssvarighet hos
dottrar, marmorering, fettdjup vid revbenen, muskler vid revbenen, slaktkroppsvikt, morhet,
daglig tillvaxt efter avvanjning, dagligt torrsubstansintag och fodereffektivitet. Testet anvands
for att ta fram ett genomiskt forbattrat EBV-varde (Zoetis, 2013a). Ett liknande test "HD 50K
for red Angus” finns att tillga for egenskaperna: kalvningssvarighet (direkt), fodelsevikt, vikt
vid  avvéanjning,  arsvikt,  mjolkningsformaga,  maternell  kalvningssvarighet,
marmoreringspodng, slaktvikt, ansatta muskler vid revben, fettdjup, moérhet, foderintag och
residualfoderintag (Zoetis, 2013b). Det finns &ven ett test som kallas "HD 50K test global”,
for anguspopulationer med starka sléktband till svart och réd angus i USA. "HD 50K global”
testar for 18 egenskaper som é&r relaterade till kalvningssvarighet, tillvéxt, storlek vid vuxen
alder, effektivitet, maternell produktivitet, temperament, slaktkroppsutbyte och kottkvalité. Ett
DGV beraknas baserat pa genomtestet. Ett ekonomiskt selektionsindex erbjuds for att
underléatta selektionen for ett flertal egenskaper samtidigt. Dessa egenskaper ar tillvaxt,
effektivitet och slaktkroppsegenskaper (Zoetis, 2013d). Foretaget hanvisar inte till nagon
publicerad vetenskaplig studie angaende referenspopulation eller sakerhetsvéarden for GEBV
men skriver att referenspopulationen for "HD 50 global” kommer fran 1317 djur. Dessa djur
kommer fran Nordamerika, Australien, Nya Zeeland, Storbritannien och Sydamerika och
géller for egenskaper hos djur i intensiv slutuppfodning (Zoetis, 2013c; Zoetis, 2013d).

Foretaget Genemax erbjuder ett avelsvardessystem, "GMX-Score”, dar ett poangsystem
anvands for att vaga ihop egenskaperna marmorering och tillvaxt for att mojliggora selektion
av bada egenskaperna samtidigt. Testet ar riktat till anvandning for selektion av kvigor.
(Cabpartners, 2013a). Genemax erbjuder testet "Sire match” da faderskapet testas och den
mest troliga tjuren till avkomman redovisas (Cabpartners, 2015). Detta test krdver dock att
tjuren DNA-testats med "Pfizer Animal Health HD 50K” och &r registrerad hos American
Angus Association (Cabpartners, 2013b). Foretaget refererar inte till ndgra vetenskapliga
artiklar for aktuell referenspopulation eller sékerhetsvarden (Cabpartners, 2013c).

Foretaget Neogen (fore detta Geneseek) erbjuder ett flertal tester grundade pa genetiska
analyser for svart angus. | testerna anvénds fler an 140 000 SNP. De produktionsegenskaper
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och sjukdomar som testas &r: residualfoderintag, dagligt foderintag, morhet, marmorering,
kvalitetsbeddmning, avkastning, fettlagrets tjocklek, muskler vid revben, kvigans
draktighetsprocent, stabilitet, kalvningssvarighet, foglighet, myostatin, palsfarg, kullighet,
faderskapstest, persistent infektion av bovint diarrévirus (BVD) och ett antal genetiska
defekter. Foretaget refererar inte till nagra vetenskapliga artiklar for aktuell referenspopulation
eller sékerhetsvarden (Neogen, 2013).

Diskussion

Vid en jamforelse av sakerheten for produktionsegenskapernas avelsvarden mellan kottdjur
och holstein (tabell 1 och 3) kan en pataglig skillnad ses mellan vardena. Sakerhetsvardena
for nordamerikansk holstein ar hogre an sékerhetsvardena for kottdjurens avelsvérde, och
detta kan vara en orsak till varfor GS anvands med framgang hos mjolkraser som holstein
men inte hos kottraser.

Det dr troligt att mindre anvéndning av Al bidrar till den lagre sdkerheten for ett GEBV for
kottboskap (Saatchi et al., 2011). Enligt Goddard, (2008) paverkar h® sakerheten. Dock kan
inga skillnader for h? mellan nordamerikansk holstein och angus (ses i tabell 1 och 3) och
darfor kan inte en lagre h? anges som orsak till den lagre sakerheten for koéttboskapens
avelsvérde.

Ne skiljer sig markant mellan amerikansk holstein och till exempel fransk limousine. Da
sakerheten minskar nar djuren ar mindre beslaktade med varandra (Saatchi et al., 2011) sa &r
det troligt att sakerheten for GS kommer att vara lagre for raser som limousine i Frankrike pa
grund av att djuren inom denna population & mindre besldktade med varandra. Eftersom N
paverkar sakerheten (Saatchi et al., 2011) sa skulle det vara av intresse att veta vad N, &r inom
den population av kottraser som GS ska anvandas for, exempelvis de svenska
kottraspopulationerna.

For att uppna en hogre sakerhet kréavs ett stérre antal individer i referenspopulationen enligt
Pimentel & Konig (2012) och eftersom de svenska kottraspopulationerna dr sma (Vaxa, 2015)
skulle det bli svart for svenska kottraspopulationer att bilda tillrackligt stora
referenspopulationer.

Brendum et al. (2011) och Rius-Vilarrasa (2012) visar att det gar att lagga samman tva eller
flera referenspopulationer och darigenom fa ett hogre véarde pa sakerheten. Detta fungerade
dock inte for kottrasen hereford (Saatchi et al., 2013), inte heller i ett forsok med
blandrastjurar av olika kottraser (Weber et.al., 2012). De Roos et al. (2008) visar att alltfor
genetiskt differentierade populationer inte delar samma LD. Detta skulle kunna vara en orsak
till de laga sékerheterna for gemensamma referenspopulationer inom kottboskap.

Marknadsutbudet av GS kan vara svart att tyda, da det inte star helt klart vilka kottraser GS
kan erbjudas till. Dock tycks utbudet pa marknaden av GS vara storst for kottrasen angus, och
da framst for svart angus. Vad detta beror pa framgar inte ur insamlad fakta. Féretagen som
saljer testerna refererar inte till nagra vetenskapligt berdknande sékerheter for det genomiska
avelsvardet. Det finns heller ingen vetenskapligt grundad information om storlek, ras eller
ursprung pa referenspopulationerna som anvants for utformandet av de genetiska testerna.
Dessa sammantagna brister i vetenskapliga fakta ger en Iag trovardighet till dessa GS-tester
och darmed kan framsteget med hjalp av dessa tester inte betraktas som palitliga.

Ingen avsevard skillnad pa sakerheterna gar att se mellan angus och andra kottraser fran tabell
2. Déarfor kan en hojd sakerhet for avelsvarden for angus inte ses som en orsak till att GS
erbjuds framst for angus.



Slutsats

GS anvands inte i dagslaget i nadgon storre omfattning pa grund av for laga sakerhetsvarden pa
kottrasernas avelsvérden. Bidragande orsaker till detta &r en liten referenspopulation, mindre
anvandning av Al, genetisk differentiering mellan kottraser och hdg effektiv
populationsstorlek. Dessa sakerhetsvarden har inte hittills kunnat forbattras genom en
gemensam referenspopulation med andra kottraser. GS kan darfor troligen inte anvéndas med
framgang inom kottrasaveln innan dessa sakerhetsvarden forbattrats.
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