Genomiska avelsvarden for mjélkraskorsningar ger nya mojligheter
Anders Fogh, Terhi Vahlsten och Carolina Markey

Fran och med december 2021 beraknar NAV genomiska avelsvarden for mjolkraskorsningar fran Sverige,
Danmark, och Finland. Till en bérjan beréknas avelsvarden for genotypade tva- och treraskorsningar av
raserna RDC, Jersey och Holstein. Under 2022 kommer @ven avelsvarden fér korsningar med Montbeliarde
att tas fram. De genomiska avelsvarenda fér korsningsdjur har utvecklats av Arhus Universitet,
VikingGenetics och VikingDanmark inom GUDPs projekt DairyCross.

Néastan samma egenskaper som for renrasiga djur

Genotypade korsningsdijur far genomiska avelsvarden fér nastan samma egenskaper som de renrasiga
mjolkkorna med den enda skillnaden att de genomiska avelsvardena fér ungdjuréverlevnad inte beraknas for
korsningsdjur. Precis som fér renrasiga djur, viktas alla index samman till ett NTM. De genomiska
avelsvardena baseras enbart pa genomisk information och djurets egen prestation ingar darfor inte i
berékningarna. Sakerheterna for de genomiska avelsvardena ar generellt Iagre for korsningsdjur an for
renrasiga djur.

Malinriktad anvandning av konssorterad fran mjoélk- och kottraser

Genomiska avelsvarden, kombinerat med anvandning av kénssorterad sperma fran mjélk- och kéttrastjurar,
ar ett effektivt verktyg for att héja den genetiska nivan i din besattning. Genom att seminera de basta
hondjuren med kdnssorterade mjélkrasdoser och de samsta djuren med kénssorterade koéttrasdoser
maximeras lénsamheten och det genetiska framsteget i besattningen. Tank pa att en storskalig anvandning
av konssorterad sperma fran mjolk- och kottraser kravs for att du ska fa maximal lonsamhet vid anvandning
av genomiska test.

Genom att valja en tjur som vager upp for kons svaga egenskaper, kan genomiska avelsvarden ocksa
anvandas for att hitta den basta tjuren for ett specifikt djur.



