Forbattrad kvalitet pa genomiska avelsvarden fér RDC och Jersey

Frdan och med juli 2014 sd ingdr fér RDC och Jersey hondjur i referenspopulationerna som anvdnds for att
berdkna genomiska avelsvdrden (GEBV). Féljen dr att sékerheten pd GEBV 6kar jimfért med tidigare.
Ytterligare forbdttringar i berdkningarna av GEBV fér RDC och Jersey forbdttrar kvaliteten pd avelsvirdena
ytterligare (det tidigare problemet med undervérderade GEBV fér vissa djurkategorier inom dessa raser dr
nu lést). Féljden blir att djurdéigarna och avelsféretagen nu pa ett sdkrare sétt kan identifiera de bdsta
hondjuren fér avel respektive de bdsta tjurarna fér semin. Férbdttringarna i avelsvdrderingen kommer att
mdrkas vid publiceringen av GEBV fér hondjur i juli och fér tjurar i augusti.

Den begransade storleken pa referenspopulationen (bestaende av djur bade med traditionella avelsvarden
och genomiskt test) har varit huvudproblemet for RDC och, i dnnu storre utstrackning, for Jersey alltsedan
man borjade berdkna avelsvarden baserade pa genomisk information. Holstein har en betydligt storre
referenspopulation bade tack vare att Holsteinpopulationen i Danmark, Finland och Sverige ar storre dn de
Ovriga raserna samt att tjurar fran andra lander (genom samarbetet i EuroGenomics) ocksa ingar.
Mojligheterna att samarbeta med andra populationerna ar ratt sa begransade for RDC och Jersey och
darfor var det basta alternativet for att 6ka storleken pa referenspopulationen att inkludera hondjur. Dock
sa utbyts dven genotyper av tjurar dven inom dessa raser, for Jersey med US Jersey och for RDC med NRF
(norska roda rasen).

Behovet av att inkludera genomiskt testade hondjur i referenspopulationen var anledningen till att Viking
Genetics startade ett projekt i samarbete med djurdgare av de nordiska réda raserna (RDC) och Jersey
redan 2012. | projektet testades ett stort antal besattningar i alla tre lander alla hondjur i en viss
alderskategori. Det har medfort att antalet testade hondjur har 6kat markant och nar dessa nu inkluderas i
berakningarna (cirka 10000 for RDC och 6800 for Jersey) sa erhalls positiva resultat.

Utover att lagga till hondjur i referenspopulationerna nar GEBV berdknas for RDC och Jersey sa har NAV
forbattrat avelsvarderingsmodellerna. Detta medfor ocksa en klar forbattring av kvaliteten pa GEBV for
dessa raser och gor att den undervardering av genetisk niva som tidigare observerats for vissa kategorier av
djur inom RDC och Jersey forsvinner. For RDC och Jersey the genotyped young bulls and heifers 6kar
genomiska avelsvarden i snitt med cirka 4 respektive 2 enheter for NTM jamfort med tidigare.

Anvandningen av hondjur i referenspopulationen samt 6vriga genomforda dndringar 6kar sdkerheten pa
GEBV for avkastning, juverhalsa, exterior, lynne och mjolkbarhet. Det dr de egenskaper dar avelsvarden for
hondjur paverkas av kornas egen prestation (registreringar). Okningen i sdkerhet fér RDC &r i snitt cirka fem
procent och for Jersey cirka atta procent beroende pa egenskap jamfért med att endast ha tjurari
referenspopulationen fér dessa raser. Det innebar att sakerheten pa GEBV kommer ndrmare de som vi har
inom Holstein.

De forbattrade GEBV gor att man pa ett sakrare satt kan identifiera de genetiskt basta djuren.
Foérandringarna innebar dock att en viss omrangering av tidigare testade tjurar och hondjur kommer att
intraffa da deras GEBV kan komma att andras. Resultaten visar att sambandet mellan avelsvarden med eller
utan hondjur i referenspopulationen dr omkring 0.90 for bade tjurar och hondjur. For
mjolkproduktionsegenskaperna innebar det att for cirka 20 procent av korna férvantas avelsviardena andras
fem enheter eller mer.

Inkludering av hondjur | referenspopulationen fér Holstein kommer att ske senare.



