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Granskningar har visat att avelsvdrdena for speciellt de yngsta genomiskt analyserade
semintjurarna faller mer dn férvdntat vid 6vergdangen till avelsvérden baserade édven pa
avkommebedémning.

Det har ocksa visats att onormal féréndring sker i tjurarnas avelsvdrden nér information fran en
stor dottergrupp inkluderas.

Bdda fallen hanteras bdttre nu.

Huvudeffekten dr att de yngsta tjurarna far avelsvdrden pa en ldgre niva dn tidigare men
rangeringen av dessa tjurar pdverkas ytterst lite. Det dr fortfarande bdttre att anvédnda genomiskt
testade tjurar éin avkommeprévade tjurar.

Genomiska avelsvarderingen forbattras |0pande och tva betydande férbattringar introduceras i
nov2016-avelsvarderingen.

Avelsvardena dndras, men faktum kvarstar att strategin liksom tidigare ar att anvanda unga
genomiskt analyserade tjurar intensivt.

Mer korrekt niva fér yngsta semintjurarna

Det har noterats att avelsvardena for unga genomiskt analyserade tjurar utan dotterinformation
var fér héga. Overskattningen &r storst fér de yngsta tjurarna och minst fér tjurar vars dottrar ar
nara produktionsstart.

Overskattningen reduceras genom att férbattra metoden som korrigerar fér variationen éver
fodelsear. Effekten av forandringen illustreras for NTM RDC i figur 1. Dar kan ses att minskningen
for tjurar fodda 2012-2014 ar mindre an for tjurar fédda 2015.
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Figur 1. lllustrering av effekten av forbattrad standardisering av genetiska trenden



Overskattningen korrigeras bort for alla delindex i NTM.

Reduktionen av Mjélkindex ar mellan 2.6 — 3.0 indexenheter fér de 3 raserna. For Overlevnad har
overskattningen uppgatt till 6.6 indexenheter for Holstein och 3 enheter for RDC.

Generellt ar overskattningen 0 — 2 indexenheter for de andra delindexen i NTM.

Eftersom genomiskt analyserade semintjurar generellt ar bland de genetiskt basta med
gynnsamma avelsvarden for de flesta egenskaperna blir dverskattningen av NTM relativt storre an
motsvarande for de enskilda egenskaperna. Den var 4.7 for Holsteintjurar, 4.3 for RDCtjurar och
2.5 for Jerseytjurar foédda 2015. Nivaminskningen blir liknande for de genomiskt analyserade
kvigorna.

Fortfarande bra beslut att anvanda unga tjurar intensivt

Avelsvardena for de yngsta semintjurarna faller och darfor ar skillnaden mellan de avkomme-
provade tjurarna och de senast genomiskt analyserade tjurarna mindre an tidigare.

Det ar viktigt att betona att de yngsta genomiskt analyserade semintjurarna ar éverlagsna de
avkommeprdévade tjurarna och de genetiskt basta semintjurarna har verkligen valts ut tidigare.
Djuragarna ska fortfarande anvanda unga semintjurar for att maximera genetiska framsteget i
besattningarna.

Mjukare 6vergang nar dotterinformation anvands

Ytterligare notering ar att avelsvarden for en del tjurar har dndrats mer an férvantat nar
information fran en stor mangd déttrar inkluderats.

Detta berodde pa att vikten pa genomiska informationen var for hog. Effekten var att tjurar med
positiv genomisk information fér en given egenskap i vissa fall hade avelsvarden som var for héga
trots att en ansenlig mangd déttrar inkluderats.

Omvant gallde att en del tjurar med negativ genomisk information fér en given egenskap i vissa
fall hade for laga avelsvarden nar dottrar togs med som informationskalla.

For att komma till ratta med detta reduceras vikten for genomiska informationen och mer vikt
laggs pa dotterinformationen.

Det innebar en mjukare overgang fran avelsvarde med enbart genomisk information till avelsvarde
med bade genomisk information och dotterinformation till avelsvarde med nastan enbart
dottergruppsinformation.

Detta utfors for alla egenskaper for Holstein, RDC och Jersey. For korna ar effekten liknande for de
egenskaper dar korna ingar i referenspopulationen (mjélkproduktion, exterior och juverhalsa).

Korrelationerna mellan tidigare och nya avelsvardena for alla raserna dr mycket hoga bade for
hondjur (0.98) och unga tjurar (0.95).



