Slutrapport fran SLF-projektet: “Sakrare avelsvardering och effektivare urval av
avelsdjur med hjalp av genomisk selektion for Svensk R6d Boskap”

Bakgrund

Som ett resultat av kartlaggningen av husdjurens arvsmassa kan man fa en beskrivning av enskilda
djurs arvsmassa for ett stort antal DNA-markérer till en kostnad som &r ekonomiskt forsvarbar dven
for storskalig anvandning i praktiken och inte bara for forskning. Genomisk selektion &r en ny
biometrisk metod som utnyttjar dessa DNA-markorer for att avelsvardera och selektera djur.

Nar projektet startades var utvecklingen av genomisk avelsvardering for holsteinrasen redan pa gang
och det var angelaget att utveckla genomisk avelsvardering aven for SRB-rasen for att uppratthalla
rasens konkurrenskraft. Att utarbeta och utvardera genomisk avelsvérdering for den svenska SRB-
rasen var saledes eftertraktat av naringen. Samtidigt pagick insatser for ett fordjupat samarbete mellan
SRB-rasen, Finsk Ayrshire (FAY) och Réd Dansk Maelkerace (RDM) i VikingGenetics
gemensamma avelsprogram for de rdda raserna. En forutsattning &r att avelsvérden ar direkt
jamforbara mellan raserna, vilket var fallet pa grund av den gemensamma nordiska avelsvérderingen.
Det var angeldget att jamforbarheten bibeholls &ven nar DNA-markdrer och genomisk selektion kom
att tillampas.

Principen for genomisk selektion &r att man skattar samband mellan DNA-markdérer och egenskaper
av intresse i en referenspopulation, t.ex. bestdende av redan testade tjurar med manga dottrar. Med
hjalp av dessa skattningar kan man sedan berékna ett genomiskt avelsvarde — summan av markorernas
effekt — for djur utan egna observationer eller avkomma, redan kort efter fédseln. Ett genomiskt
avelsvarde har en betydligt hogre sékerhet an ett traditionellt harstamningsindex baserat pa
foraldrarnas avelsvérde.

Forutsattningen for genomisk avelsvardering och selektion &r att sambandet mellan markérerna och
egenskaperna som &r skattade i referenspopulationen (t.ex. avkommeprovade tjurar) haller aven for
unga kandidatdjur. Om det finns en gen eller ett genkomplex tillrackligt ndra en markor, kan man
anvanda markdrer for att valja ut djur med den gynnsamma genvarianten (allelen). Problemet att &r
veta vad som ar "tillrackligt nara”. Man kan anvanda markorer nar avstandet till genen &r kort och det
finns en mycket stark koppling mellan markdren och genen (det vill sdga kopplingsojamvikt = linkage
disequilibrium). Men, nar genen ligger langre bort fran markoren, ar sambandet inte lika starkt langre
och kan det handa att en annan markdérvariant &r kopplad till den gynnsamma allelen for delar av
populationen (t.ex. enstaka familjer). Aven nar genen och markoren ar i kopplingsojamvikt inom tva
raser, men det &r lange sedan raserna bildades, kan det h&nda att olika markdrvarianter &r kopplade till
den gynnsamma allelen. Eftersom SRB-rasen har en "mangkulturell” bakgrund var forvantningen att
kopplingsojamnvikten inte var lika stark som i holsteinrasen, och att detta kunde paverka hur vél
metodiken fér genomisk avelsvérdering fungerar.

Fragestéllningar som vi ville besvara var foljande:

1. 1 vilken utstrdckning ar det samma markdérvarianter (alleler) som férekommer tillsammans i den
sammanslagna referenspopulationen (SRB, FAY och RDM) och inom SRB-referenspopulationen?
Svaret pa dessa fragor ger en indikation om vi kan forvanta oss att en gynnsam genvariant ar
kopplad med en och samma markérallel for alla raser, vilket &r en viktig forutsattning for att kunna
bedriva genomisk selektion dver raser.

2. Hur hog blir sakerheten for genomiska avelsvarden inom SRB-rasen for egenskaper i avelsmalet
nér endast svensk information anvands i referenspopulationen?



3. Kan man forbattra sakerheten for genomiska avelsvarden genom att sla ihop
referenspopulationerna for SRB, FAY och RDM?

4. Fungerar det val att selektera bland finska och danska tjurar med hjélp av genomiska avelsvarden
baserat pa markdrernas effekt som skattats for den svenska SRB-referenspopulationen och vice
versa? Denna fraga kommer att studeras for nagra egenskaper som registreras i saval Sverige,
Danmark som Finland, som t.ex. mjélkavkastning, juverhélsa och fruktsamhet.

5. Genomisk avelsvardering for klvhalsa. Klévhalsodata for DNA-testade tjurar anvénds for att
skatta samband mellan DNA-markoérer och klovhélsa. Man haller pa att infora registreringar av
denna egenskap &ven i Danmark och Finland och vid projektets slut kan vi férhoppningsvis
anvanda dessa for att bekrafta hur framgangsrikt det varit att anvanda genomiska avelsvarden
baserade pa svenska data for att selektera bland finska och danska tjurar.

Material och Metoder

Projektet, som startade oktober 2009, har bedrivits av en vid inst for Husdjursgenetik anstalld post-
doc, Elisenda Rius Vilarrasa, samt Freddy Fikse (pa deltid). Projektet har ingatt i en nordisk satsning
pa forskning pa genomisk avelsvardering och utformning av avelsprogram.

Forsta delstudien i projektet fokuserade pa fragestallningarna 2-4. Det fanns genotypdata och NAV-
avelsvarden for ungefar 1500 avkommeprévade SRB-tjurar och sammanlagt for néstan 4000
avkommeprovade tjurar for de tre roda raserna i Sverige (SRB), Finland (FAY) och Danmark (DNK).
Vi anvande en metod for genomisk avelsvardering som tillater ett begransat antal markorer ha en stor
effekt pa egenskapen, medan de flesta markérerna har en liten effekt. Sékerheten for genomiska
avelsvérden skattade med denna metod utvérderades genom en valideringsstudie. Principen for
valideringsstudien var att ta bort data fran en femtedel av tjurarna (baserad pa fodelsear), och skatta
markorernas effekt baserat pa data fran 6vriga tjurar. Med hjalp av de skattade markoreffekterna
berdknades ett genomiskt avelsvarde for de borttagna tjurarna, och en jamférelse av dessa genomiska
avelsvarden med NAV-avelsvardena baserat pa dotterinformation &r ett matt pa sakerheten. Ett antal
olika scenarier undersoktes:

a. Markoreffekterna skattades i SRB-referenspopulationen och anvandes for att skatta genomiska
avelsvarden och rékna ut sdkerheten for SRB-tjurar.

b. Markdéreffekterna skattades i FAY- och RDM-referenspopulationerna och anvandes for att skatta
genomiska avelsvarden och rakna ut sakerheten for SRB-tjurar.

c. Markdoreffekterna skattades i den sammanslagna SRB- och FAY -referenspopulationen och i den
sammanslagna SRB-, FAY- och RDM-referenspopulationen och anvandes for att rakna ut
genomiska avelsvarden och deras sakerhet.

| nasta delstudie undersokte vi fragestéllningen hur val av statistisk modell for den genomiska
avelsvarderingen paverkade sikerheten av genomiska avelsvarden. Denna delstudie beror
fragestallning 3 och &ven fragestallning 1, dar hypotesen var att mer avancerade modeller tog battre
héansyn till kopplingsojamnvikt. Data som anvandes var desamma som i forsta delstudien, forutom att
inga data for RDM anvéndes eftersom forsta delstudien visade att denna population inte bidrog
mycket till sékerheten for SRB-tjurar. Modellerna, som jamfordes med hjalp av en valideringsstudie
pa samma satt som for forsta delstudien, skilde sig i tva aspekter:

i. Storleken av markoreffekterna. | forsta delstudien antogs ett begrénsat antal markérer ha en stor
effekt pa egenskapen, medan de flesta markorerna har en liten effekt. Vi studerade tva varianter, en
som tillat farre markorer ha en stor effekt och fler markdrer en liten effekt, och en dér ett begransat
antal markarer tilldts ha en stor effekt och de dvriga ingen effekt alls.



ii. Polygen effekt. En polygen effekt forvantas forklara genetisk variation som inte kan forklaras av
DNA-markorer.

| den tredje delstudien har vi med hjélp av genotypdata undersokt populationsstruktur och
kopplingsojamnvikt i den sammanslagna referenspopulationen (SRB, FAY och RDM). Dessutom har
vi undersokt hur populationsstruktur paverkar valideringsstudier och berakningen av sakerheten for
genomiska avelsvarden. Genotypdata for nastan 5600 tjurar och genomiska avelsvarden fran delstudie
1 for ungefar 4000 tjurar anvéndes. Principalkomponentanalys och klusteranalys gjordes for att
upptacka subpopulationer i den sammanslagna referenspopulationen. Resultat fran
principalkomponentanalysen anvéandes for att visualisera populationsstrukturen. Klusteranalysen gav
mer objektiva siffror pa vilken subpopulation ett djur tillhérde. Kopplingsojamnvikt inom och mellan
subpopulationer raknades ut, forst da genotypade tjurar grupperades pa fodelseland och sedan da
tjurar grupperades pa grupptillhcrighet fran klusteranalysen.

| den sista delstudien studerade vi en genomisk avelsvardering for klovhalsa. Resultat fran forsta
delstudien visade att sma referenspopulationer med bara en av tre raser resulterade i en 1ag sakerhet
och eftersom det fanns en gemensam NAV-avelsvardering for klovhélsa for de roda raserna
fokuserade vi pa att undersoka sakerheten for klovhalsa for hela den sammanslagna
referenspopulationen. Data fanns for 900-2000 tjurar och 7 olika kldvegenskaper. Sékerheten av
genomiska avelsvérden skattades med en valideringsstudie.

Resultat

Sékerheten for genomiska avelsvarden for SRB-tjurar for egenskaper som ingar i det nordiska
tjurindexet var i genomsnitt 0.19, och varierade mellan 0.12 och 0.43 for de 17 egenskaperna nér bara
SRB-tjurar ingick i referenspopulationen (tabell 1). Sakerheten lag pa samma niva for FAY-tjurar
(0.19) och nagot hogre (0.23) for RDM-tjurar. Sakerheten for produktion, reproduktion och halsa lag
pa ungefar samma niva.

Att anvdnda RDM i referenspopulation for att skatta genomiska avelsvarden fér SRB-tjurar
resulterade i en valdigt 1ag sakerhet (tabell 1). En referenspopulation med FAY -tjurar fungerade battre
for att skatta genomiska avelsvarden for SRB-tjurar (sékerheten var i genomsnitt 0,14).

En sammanslagen referenspopulation av SRB och FAY, jamfort med en referenspopulation av bara
SRB-tjurar, resulterade i en 6kning av sékerheten med 0.06 enheter for SRB-tjurar. Att &ven ta med
RDM referenspopulation gav endast en marginell 6kning.

Tabell 1: Sdkerhet av genomiska avelsvarden for SRB-tjurar skattade med olika referenspopulationer.

SRB FAY RDM SRB- SRB-

FAY FAY-
Egenskap RDM
Mjolk 0,14 0,13 0,02 0,21 0,23
Fett 0,12 0,18 0,02 0,26 0,30
Protein 0,11 0,12 0,01 0,20 0,21
Juverhalsa 0,19 0,13 0,02 0,25 0,25
Fruktsamhet 0,18 0,16 0,09 0,25 0,27
Kalvningar, far 0,18 0,18 0,05 0,25 0,27
Kropp 0,30 0,21 0,07 0,38 0,41
Medelvarde! 0,19 0,14 0,05 0,25 0,26

! Medelvirde av 17 egenskaper

Sékerheten for genomiska avelsvarden varierade beroende pa den statistiska modellen. Modeller som
forutsatte en mindre andel markorer med stor effekt (M5 och MP5) gav en nagot lagre sakerhet
jamfort med 6vriga modeller (tabell 2). Att inkludera en polygen effekt (MP40 och MP5) resulterade i



en marginell 6kning av sékerheten. Ett bekymmer med genomiska avelsvarden har varit att de
generellt &r 6verskattade. Jamforelsen av modellerna visade att genomiska avelsvarden var nagot
mindre 6verskattade nér det fanns en polygen effekt i modellen.

Tabell 2: Sékerhet av genomiska avelsvirden skattade med fyra olika statistiska modeller*

Traits GBLUP CP M40 M5 MP40  MPS
Mjolk 0,26 0,25 0,25 0,12 0,24 0,18
Fett 0,33 0,32 0,31 0,17 0,30 0,21
Protein 0,22 0,21 0,21 0,12 0,19 0,10
Juverhalsa 0,21 0,21 0,16 0,16 0,22 0,17

Fruktsamhet 0,30 0,31 0,26 0,26 0,31 0,25
Kalvningar, far 0,32 0,29 0,29 0,26 0,29 0,26
Kropp 0,34 0,36 0,34 0,33 0,38 0,33
Medelvarde? 0,28 0,28 0,26 0,20 0,28 0,21

1 GBLUP: de flesta markorer har en liten effekt pa egenskapen; CP: ett begransat antal markérer har
en stor effekt, medan de flesta markdérer har en liten effekt; M40/MP40 & M5/MP5: ett begransat
antal markdrer (40 % resp. 5 %) tillats ha en stor effekt och de évriga ingen effekt. MP60 och MP95
inkluderar dven en polygen effekt.

2 Medelvirde av 7 egenskaper

Finessen med att kunna genotypa djur ar att fa information om vilka alleler ett djur har fatt i arv fran
sina fordldrar. Utan den informationen kan vi bara rakna ut ett forvantat avelsvérde for en nyfodd kalv
(utifran fordldrarnas avelsvarde), men genom genotypning kan vi se utfallet av den mendelska
slumpdragningen av alleler. Vi har raknat ut sambandet mellan genomiska avelsvarden och den
mendelska slumpen (tabell 3): modellerna som gav hogst sékerhet av genomiska avelsvarden var bést
att forutsaga utfallet av den mendelska slumpen. Dock var styrkan pa sambandet generellt Iag.

Tabell 3: Samband mellan genomiska avelsvarden skattade med fyra olika statistiska modeller* och
mendlande arvet

Traits GBLUP CP M40 M5 MP40  MPS
Mjolk 0,06 0,04 0,04 0,02 0,03 0,01
Fett 0,07 0,06 0,05 0,03 0,04 0,01
Protein 0,04 0,03 0,03 0,01 0,03 0,01
Juverhalsa 0,04 0,04 0,03 0,02 0,03 0,01

Fruktsamhet 0,09 0,08 0,07 0,06 0,08 0,05
Kalvningar, far 0,10 0,08 0,09 0,10 0,08 0,07
Kropp 0,04 0,04 0,06 0,07 0,05 0,06
Medelvarde? 0,06 0,05 0,05 0,04 0,05 0,03

1 GBLUP: de flesta markorer har en liten effekt pa egenskapen; CP: ett begransat antal markdrer ha en
stor effekt, medan de flesta markorer har en liten effekt; M40/MP40 & M5/MP5: ett begrénsat antal
markarer (40 % resp. 5 %) tillats ha en stor effekt och de évriga ingen effekt. MP40 och MP5
inkluderar dven en polygen effekt.

2 Medelvirde av 7 egenskaper

Resultaten fran principalkomponentanalysen visade ett triangulart monster (figur 1) som kan kopplas
till ursprunget av de tre olika raser som ingar i den nordiska roda populationen. Ett djurs fodelseland
(fargerna i figur 1) forklarade dock inte helt och hallet den genetiska bakgrunden for det djuret. Det



finns t.ex. finska tjurar (FAY) som genetiskt dr valdigt lika SRB och svenska tjurar som genetiskt &r
véldigt lika FAY. RDM visade sig vara genetiskt mest olika dvriga raser. Kopplingsojamnvikten var
nagot starkare nar djur grupperades baserat pa genotypdata jamfort med fodelseland.
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Figur 1. Populationsstruktur i den nordiska réda populationen. De tva viktigaste
principalkomponenterna (PC1 och PC2) forklarar 4 % och 2,1 % av genetiska skillnader mellan
genotypade djur.

Resultaten visade ocksa vikten av beakta populationsstruktur i valideringsstudier for att rakna ut
sékerheten for genomiska avelsvérden. Kropp ar t.ex. en egenskap som skiljer sig avsevéart mellan
RDM a ena sidan och FAY/SRB & andra sidan, och i en enkel valideringsstudie skattades sékerheten
av genomiska avelsvarden till 0,51, men nér valideringen gjordes inom subpopulation minskade
sékerheten till 0,37 for SRB/FAY subpopulationen. Figur 2 visar att det finns ett samband mellan
genetiska nivaskillnader mellan subpopulationer och den beraknade sakerheten for genomiska
avelsvarden. Genotypdata har som férdel att kunna visa utfallet av mendelska slumpen, och
genomiska avelsvérden &r som mest l&mpade for att selektera inom familj. Sakerheten réknas ut for att
fa ett matt pa effektiviteten av selektion, och effektiviteten av inom-familj selektion avspeglas béttre
av sékerheten berdknad inom subpopulation dn av sakerheten beréknad for populationen som helhet.
Detta understryker vikten att beakta populationsstruktur &dven i valideringsstudier.
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Figur 2. Populationsstruktur och sékerhet. Tjurarna (i den sammanslagna SRB-FAY-RDM
referenspopulationen) &r uppdelade i tva grupper utifran genotypdata: en grupp bestaende av framst
SRB och FAY tjurar, och en grupp med évriga tjurar (mest RDM men &ven SRB och RDM).
Skillnaden i NAV-avelsvarden mellan bada grupperna (x-axeln) jamfors med skillnaden i sakerhet
utraknat for alla tjurar eller for "SRB-FAY gruppen” (y-axeln) for 17 egenskaper. Figuren visar att ju
storre skillnaden i genetisk niva ar mellan de tva grupperna (t. ex. 9 enheter for Kropp) desto storre ar
skillnaden mellan sakerheten baserad pa hela gruppen och sakerheten baserad bara pa den egna SRB-
FAY-gruppen. Denna 6kade sékerhet har man dock ingen nytta av for att skilja t ex mellan helsyskon.

Trots att klovhalsoegenskaper inte registrerats under lang tid var sakerheten for genomiska
avelsvarden hogre an for de 6vriga egenskaper som ingar i det nordiska totalindexet (NTM). Den
statistiska modellen for genomisk avelsvardering var inte sarskilt anpassad for att hitta enskilda gener
med stor effekt, men det fanns en valdigt tydlig signal for en viss region i genomet for egenskapen
klovrota.

Tabell 4. S&kerhet for genomiska avelsvarden for klovhéalsoegenskaper

Egenskap Sékerhet
Korkskruvsklov 0,62
Kloveksem 0,24
Kl6vsulesar 0,36
Kldvrota 0,42
Sulblédning 0,46
Limax/vartor 0,62
Halvéagg 0,31
Diskussion

Sékerheten for genomiska avelsvarden for SRB-rasen var, som véntat, lagre an for holsteinrasen. Den
lagre sakerheten beror delvis pa den "mangkulturella” bakgrunden av SRB, som vi har kunnat
illustrera med hjalp av genotypdata i delstudie 3. Genom att sla ihop referenspopulationen for SRB,



FAY och RDM blev sékerheten hogre, hogre an sakerheten for harstamningsindex, och naringen har
nu infort denna metodik for att vélja ut djur for avelsprogrammet.

| delstudie 1 fann vi att en sammanslagning av SRB- och FAY -referenspopulationen resulterade i en
markant 6kning av sékerheten for genomiska avelsvérden, men att &ven ta med RDM i
referenspopulationen hade néstan ingen effekt (for SRB-tjurar). Dessa resultat stimmer val verens
med resultat fran delstudie 3, dar vi med hjélp av genotypdata kunde se att SRB och FAY é&r genetiskt
mer lika jamfort med SRB-RDM eller FAY-RDM.

Delstudie 2 hade som mal att undersoka om sakerheten paverkades av val statistiska modeller, men
skillnaderna var sma. Under projektets gang och efter projektets slut har det gjorts flera studier for att
fa en hogre sakerhet for genomiska avelsvarden for den nordiska roda populationen. Som exempel
kan ndmnas att anvénda s.k. haplotypblock (kombination av flera nérliggande markdérer) i genomisk
avelsvardering, olika sétt att berakna genomiskt slaktskap mellan djur som &ven beaktar
populationsstruktur och att 6ka antalet markdrer som anvénds i den genomiska avelvérderingen.
Forandringen i sdkerheten for genomiska avelsvérden har dock varit relativt liten. Hittills har det mest
effektiva satt att 6ka sakerheten varit att 6ka storleken pa referenspopulationen. Vi kunde visa det i
delstudie 1, och efter projektets slut har satsningen pa att genotypa kor lett till en stérre 6kning av
sékerheten for genomiska avelsvérden.

Néar genomisk avelsvardering lanserades byggde forklaringen till hur det fungerar pa
kopplingsojamnvikt mellan DNA-markérer och gener. Om sa vore fallet, skulle sambandet mellan
genomiska avelsvarden och den mendelska slumpen behéva vara betydligt starkare &n vad vi kan
observerad (tabell 3), och dagens synsatt ar att genomisk avelsvardering fungerar for att DNA-
markorer aven beskriver familjestrukturen. Konsekvensen &r att markoreffekterna skattade i en viss
referenspopulation &r som mest anvandbar for att rakna ut genomiska avelsvarden for djur som ar nara
beslaktade med referenspopulationen. Detta visas av att RDM-referenspopulation inte bidrog med
mycket information, vilket vi observerade vi i delstudie 1 och det medfor att en sammanslagning av
referenspopulationerna for de nordiska rdda raserna och holstein kan till och med forsamra de
genomiska avelsvardena for SRB-tjurar. Pa det viset har projektet bidragit till en 6kad forstaelse for
hur genomisk avelsvardering fungerar, och samtidigt inspirerat till nya forskningsfragor.

Slutsatser

1. Genotypdata ger intressanta nya mojligheter att studera populationsstruktur, vilket ar sérskilt
intressant for SRB-rasen med dess "mangkulturella” bakgrund. Fodelseland ar ingen bra indikation pa
den genetiska profilen for ett djur, och en Klusteranalys kan anvéndas for att hitta grupper av djur som
genetiskt ar lika varandra. Da det kan finas genetiska nivaskillnader for avelsmalsegenskaper mellan
dessa olika grupper, &r det viktigt att beakta det i berdkningen av sakerheten for att undvika en
Overskattning.

2. Sakerheten for genomiska avelsvérden for egenskaper i avelsmalet blev i genomsnitt 0,19 for SRB-
rasen. Sakerheten for produktionsegenskaper och funktionella egenskaper (reproduktion och hélsa)
Iag pa ungefar samma niva, vilket 6kar mojligheten att fa mer genetisk respons for reproduktions- och
halsoegenskaper jamfort med det hittills tillampade avelsprogrammet baserat pa avkommeprovning.

3. Sakerheten for genomiska avelsvarden dkade genom att sla ihop referenspopulationen for SRB,
FAY och RDM. Viktigast for sakerheten for genomiska avelsvarden for SRB-tjurar var att inkludera
FAY i referenspopulationen.

4. Att selektera bland svenska tjurar med hjalp av genomiska avelsvarden baserade pa markorernas
effekt som skattats for den finska FAY -referenspopulationen skulle resultera i ett nagot lagre genetiskt
framsteg jamfort med att selektera pa genomiska avelsvarden skattade for SRB-referenspopulationen.



Att selektera bland svenska tjurar med hjalp av genomiska avelsvarden baserade pa markorernas
effekt som skattats for den danska RDM-referenspopulationen (och vice versa) fungerar daligt.

5. Sékerheten for genomiska avelsvarden for klovhalsa var relativt hog (hogre an for
mjolkproduktionsegenskaper) trots den ringa datamangden.

Resultatformedling

Malgruppen for projektet identifierades i projektplanen som: "Dessa studier bedoms framst vara av
intresse for nordiska avelsorganisationer, men dven for lantbrukare.”. Detta projekt har bidragit till
implementering av en rutinmassig genomisk avelsvardering som sjosattes under projektets gang.
Avelsorganisationer har varit en tydlig avnamare av resultat fran projektet, men sedan
implementeringen av genomiska avelsvardering har en avsevard skillnad i genetisk niva mellan
genomisk testade tjurar och 6vriga tjurar observerats och anvandningen av semin fran genomiskt
testade tjurar har 6kat markant, vilket visar pa att aven lantbrukare (pa ett indirekt sétt) har gagnats av
projektets resultat.

Projektet utgjorde Sveriges del i den stora gemensamma nordiska satsningen pa forskning inom
omradet genomisk avelsvardering och selektion. Inom ramen for den nordiska satsningen har det
anordnas ett flertal arbetsmdten med forskare for att diskutera resultat. Dessa méten fungerade som en
naturlig plattform for kunskaps- och erfarenhetsutbyte forskare sinsemellan och mellan forskare och
naringen, da aven naringen har varit representerade pa dessa arbetsmaéten. Erling Strandberg och
Freddy Fikse & medlemmar i NAV:s Scientific Advisory Council och har informerat om framstegen i
projektet. Referensgruppen har bidragit till projektets utveckling delvis genom gemensamma
video/Skype-moten, delvis genom individuella méten och diskussioner vid olika tillfallen och pa olika
motesplatser. | sin anstallning som avelsvarderingsexpert pa Vaxa Sverige sprider och tillampar
Elisenda Rius-Vilarrasa resultaten och erfarenheter fran detta projekt inom naringen.

Popularvetenskapligt

Resultat fran projektet har presenterats vid ett flertal arbetsmoten med fortroendevalde lantbrukare
samt personal fran avelsorganisationer. Freddy Fikse har medverkat vid tre utbildningar for
avelsradgivare anordnad i Svensk Mjolks/Vaxa Sveriges regi, och har da presenterat och diskuterat
resultat fran detta projekt. Implementeringen av genomisk avelsvardering for de nordiska roda raserna
har uppmarksammats i ett antal facktidskrifter (Avelsnytt, SRB-bladet).

Vetenskapligt

Resultat fran projektet har presenterats pa varldskonferensen i husdjursgenetik WCGALP i Leipzig
(2010), pa den europeiska husdjurskonferensen EAAP i Stavanger (2011) och pa International Cattle
Roundtable i Uppsala (2012). Alla dessa konferenser hade dven deltagare fran naringen.

Publikationer:

Rius-Vilarrasa E, Vilkki J, Tapio M, Iso-Touru T, Strandén I, Schulman N, Guldbrandtsen B,.
Strandberg E, Lund MS & WF Fikse. Characterization of Linkage Disequilibrium in the Nordic Red
Cattle population. In preparation.

Rius-Vilarrasa E, Brendum RF, Strandén I, Guldbrandtsen B, Strandberg E, Lund MS & WF Fikse.
2012. Influence of model specifications on the reliabilities of genomic prediction in a Swedish-
Finnish Red Breed Cattle Population. J Anim Breed Genet 129, 369-379.

Brgndum RF, Rius-Vilarrasa E, Strandén I, Su G, Guldbrandtsen B, Fikse WF & MS Lund. 2011.
Reliabilities of genomic prediction using combined reference data of the Nordic red dairy cattle
populations. J Dairy Sci 94, 4700-4707.



Rius-Vilarrasa E, Brendum RF, Strandén |, Guldbrandtsen B, Strandberg E, Lund MS & WF Fikse.
2010. Bayesian models for predicting genomic breeding values in a Swedish-Finnish Red Breed cattle
population. Proc 9™ World Congress Genetics Applied to Livestock Production.

Brgndum RF, Rius-Vilarrasa E, Strandén |, Su G, Guldbrandtsen B, Fikse WF & MS Lund. 2010.
Investigation of the reliability of genomic selection using combined reference data of the Nordic red
populations. Proc 9" World Congress Genetics Applied to Livestock Production.

Rius-Vilarrasa E, Iso-Touru T, Strandén I, Schulman N, Guldbrandtsen B, Strandberg E, Lund MS,
Vilkki J & WF Fikse. 2011. Characterization of linkage disequilibrium in a Danish, Swedish and
Finnish Red breed cattle population. Proc. 62" Annual Meeting of the EAAP, Stavanger, Norway, 177
(Abstr.)



