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Det finns markoérgener som har
signifikanta effekter pd mérhe-
ten i kott fran svenska kéttraser.
Det visar aktuell forskning pa
lantbruksuniversitetet.

Ett DNA-prov pa djuret och sedan vet
vi om biffen blir mér. Visst later det
enkelt, men tyvirr dr verkligheten mer
komplicerad dn sé.

Manga faktorer paverkar kottets kva-
litet. Arvet dr en avdem ddr framforallt
egenskaper som morhet och marmore-
ring ar foremal for intensiv forskning.
Forskare har identifierat enskilda gener
som styr forloppet i musklerna efter
slakt och dérigenom har stor paverkan
pé kottets dtegenskaper.

I MANGA linder erbjuds kommersi-
ella gentester for vissa raser och egen-
skaper. Man skickar ett DNA-prov pa
ett djur for analys. I testet soker man
efter genmarkorer som hénger ihop
med gener for de egenskaper man vill
bedriva avel pa. Langst har man kom-
mit i arbetet med att hitta genmarko-
rer just for egenskaper som handlar om
kottkvalitet. Men det finns &ven gentes-
ter for andra egenskaper.

— Tyvdrr ar det inte sa enkelt som
att bara skicka prov pa vara svenska
djur utomlands for att fa svar pa dju-
rens genetiska kapacitet, siger Jens
Fjelkner.

— Testerna ér utvecklade pa andra
landers djurmaterial och deras produk-
tionsfoérhallande och avrakningssystem
kan skilja sig fran vara.

— I Nordamerika &r i princip alla
tjurkalvar kastrerade och valdigt ménga
behandlas med hormon. Foderstaterna
ar annorlunda och eftersom markna-

Arvet avgor
om biffen
blir mor

den stéller harda krav pa mar-
morering av kottet ar slaktdju-
ren generellt mycket fetare d4n
i Sverige, sager Jens Fjelkner,
konsult Svensk Kottrasprov-
ning.

o

Jens Fjelkner.

DET AR DARFOR av stor bety-
delse att testerna utvérderas
under svenska forhallanden for
att vara siker pa att de dr relevanta dven
pavart svenska djurmaterial. I ett paga-
ende projekt pé lantbruksuniversitetet
undersoks forekomsten av olika mar-
korgener hos fem svenska kottraser.

— Innan man kan bedriva avel pa
markorgener ér det viktigt att under-
soka vilken effekt de har pé kottkvalite-
ten hos vara svenska kottrasdjur, siger
Marie Ekerljung, som &r doktorand
och arbetar med projektet. Hon tilldg-
ger att &nnu viktigare &r att undersoka
om det finns negativa samband mellan
markorgener och 6vriga avelsmal som
redan dr satta i varje rasklubb.

UTIFRAN ett underlag pa cirka 200
genmarkorer, som var mojliga att stu-
dera, valdes fem ut eftersom de bedém-
des vara av storst intresse for svenska
forhéallanden.

Dessa fem har betydelse for kottets
kvalitet genom att de paverkar bland
annat djurens fettmetabolism, protein-
nedbrytning och olika processer som
sker i musklerna efter slakt.

— Vihar samlat in prover av ryggbif-
fen pa totalt 261 renrasiga ungtjurar
avangus, charolais, hereford, limousin
och simmental fran svenska avelsbe-
sattningar, siger Maria Ekerljung.

Kottkvaliteten i ryggbiffarna
bedémdes utifran vitskehéllande for-

maga, pH-virde, marmorerings-
grad, firg och morhet métt som
skarmotstand.

Samband mellan férekom-
sten av de fem genmarkérerna
hos djuren och kottets kvalitets-
egenskaper studerades.

Fran ryggbiffarna har DNA-
prov analyserats for férekomst
av de fem genmarkoérerna.
Marie Ekerljung beréttar att resultatet
visar att en av genmarkorerna som har
samband med méngden intramusku-
lart fett ar vanligt forekommande hos
alla de fem kottraserna.

— Resultaten pekar p4 att det finns
en positiv effekt av den genmarkoren
och marmorering i biffen fran charo-
lais. Déremot fick vi ingen effekt pa
skidrmotstandet.

FOR ANGUS fann man att nir en av
markorgenerna forekom i dubbel upp-
sdttning var skdrmotstandet i kottet
lagre.

— Nu vet vi att det finns markorge-
ner som har signifikanta effekter pa
morheten i kott fran svenska kottraser,
sdger Marie Ekerljung.

Arbetet gar nu vidare med att titta
pa fler genmarkorer. Nésta steg ér att
titta pa samband mellan genetiska
markorer for kottkvalitet och produk-
tionsegenskaper som tillvixt, klass-
ning och fettansittning.

Parallellt har Svensk Kottrasprov-
ning AB startat ett projekt som syftar
till att se pd mojligheter att tillimpa
tekniken i storre skala i Sverige. Infor-
mation kommer kontinuerligt att
publiceras pd Kottrasprovningens
hemsida, www.kottrasprovningen.se.

LENA WIDEBECK
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Nu dr det viktigt att underséka om det finns negativa
samband mellan markérgener och évriga avelsmal for
kéttraserna.
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Samband mellan férekomsten av fem genmarkaorer hos 261 svenska renrasiga kottrastjurar och kéttets kvali-

tetsegenskaper har studerats i ett forsdk pa lantbruksuniversitetet finansierat av Stiftelsen Lantbruksforskning.
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Ger sen
seminering
fler tjurkalvar?

DE FORSOK som gjorts for att ta reda
pa om man kan paverka kalvens kon
via tidpunkten for seminering visar pa
motstridiga resultat.

Innan dagens metod att sortera
sperma fanns tillgénglig gjordes en hel
del forsok dédr man utnyttjade majliga
skillnaderna mellan x- och y-spermier.
En teori var att y-spermierna simmade
snabbare men dog tidigare.

Om insemination gjordes tidigt
under brunst skulle flera y-spermier
d6 i vdntan pa édgglossning dn
X-spermier.

Det skulle d4 resultera i att flera
kvigkalvar n tjurkalvar foddes. Aven
om nagra vetenskapliga bevis inte
finns att spermiernas rorelsehastighet
skiljer sig mellan x- och y-spermier
fann man visst stod for teorin i ett
forsok.

Genom att maita elektriskt
motstdnd i brunstslem bestimdes nér i
brunsten kon seminerades. Resultatet
visade att tidiga inseminationer gav
upphov till tjur/kviga i en relation
10:90.

Problemet &r att endast ett tiotal
kor ingick i forsoket och det har inte
kunnat upprepas!

I ett annat forsok undersoktes nar
drygt 800 kor seminerades i relation
till forsta tecken pa brunst.

Kor som semineras tidigt, 0-8
timmar efter brunstens borjan, och
de som seminerades sent, mer an
16 timmar efter brunstens borjan,
tenderade att ge fler tjurkalvar,
relation 53:47 respektive 58:42, dn
de som seminerades diremellan,
8-16 timmar efter brunstens borjan,
relation 50:50.

I ett ytterligare forsok ddr man
anvéinde brunstsynkronisering fick
man dédremot motsatt resultat. De
som seminerades tidigt respektive
sent fick i stdllet fler kvigkalvar,
relation cirka 35:65.

Slutsatsen man maste dra av
dessa tre forsok &ar att det finns
smd mojligheter att bestimma
konet pa kalven genom att vilja
inseminationstidpunkt. For att fa fler
kvigkalvar dr det darfor siakrast att
anvinda sig av konssorterad sperma.

HANS GUSTAFSSON,

EXPERT FRUKTSAMHET
PA SVENSK MJOLK
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Det genomiska testet gors med hjélp av en DNA-analys av vavnad, exempelvis ett blodprov eller ett svab-
bat prov i djurets nasborre.

Genomisk avelsvérdering ar ett hett
dmne inom husdjursaveln. Det har
kallats den tredje revolutionen efter
semin och berdkningsmetodiken BLUP.
Tekniken anvidnds redan i det nordiska
avelsarbetet med mjélkkor.

Med genomisk selektion kan avelsframstegen
forbéttras. Den stora fordelen med genomisk
avelsvirdering dr att djurens genetiska kapa-
citet kan berdknas utifran ett DNA-test redan
nér de fods. Man behover inte vinta tills djuret
sjalvt eller framtida avkommor har presterat
nagot.

Det genomiska testet gors med hjalp av en
DNA-analys av vdvnad, exempelvis ett blod-
prov eller ett svabbat prov i djurets nésborre.
I analysen soker man igenom hela arvsmas-
san, det sa kallade genomet, efter genetiska
markorer.

Med hjilp av ett lexikon med information
fran resultat av fenotypiska registreringar och
traditionella avelsvirden kan genomiska avels-
vérden beréknas.

Ett djur kan ha bade ett avelsvarde berdknat
utifran fenotypisk information och ett genom-
iskt avelsvirde baserat pa ett DNA-test.

Inget av avelsvdrdena beskriver djurets
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sanna genetiska formaga utan ar olika skatt-
ningar.

SKATTNINGARNA ir berdknade med olika
sakerhet beroende pa typ och méngd informa-
tion samt analys som ligger bakom.

Bést blir resultatet om man kombinerar de
traditionella och genomiska avelsvérdena till
ett sammanvagt, sa kallat genomiskt forstarkt
avelsvirde.

Inom mjolkkoaveln anvdnds genomisk
avelsvirdering rutinmissigt sedan flera ar for
att 6ka avelsframstegen.

Generationsintervallet kan enligt teorin
komma att halveras och sikerheten pa ett
aveslvirde beréknat utifrdn djurets harstam-
ning kan 6ka fran cirka 20-35 procent till cirka
40 procent ndr man kombinerar hiarstam-
ningsinformation med genomisk information.
Ibland upp till 60-70 procent.

Det har storst betydelse vid rekrytering
av semintjurar och unga blivande médrar till
semintjurar.

Egenskaper med laga arvbarheter, som
hélsa och fruktsamhet, har mest att tjina,
liksom egenskaper som uttrycks sent i
livet, till exempel hallbarhet.

Ténkbara fordelar for framtiden ar

Fenotypisk information

Uppgifter pa mjélkavkastning,
tillvaxt med mera insamlade fran
individ- eller avkommeprévning.

Genomisk information
Uppgifter pa DNA-markorer i djurets |_
genom erhalls genom genomiskt test
av till exempel blodprov.

att anvinda genomiskt urval for egenskaper
som dr svara eller dyra att mita i stor skala,
till exempel fodereffektivitet eller metangas-
produktion.

Tillampningen av den nya tekniken har gatt
fort men det finns mycket kvar att undersoka.
Forskning och utveckling sker pa nationell,
nordisk och internationell niva. En sak &r
saker — genomisk avelsvérdering &r har for
att stanna.

Den kommer att vara ett virdefullt komple-
ment dven om den inte kan ersatta véra tradi-
tionella avelsvirden baserade pa egenskaper
som mits och registreras i kodatabasen.

EMMA CARLEN, AVELSEXPERT
PA SVENSK MJOLK
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NABBARE FRAMSTEG

ARDERING

Traditionella avelsvarden
Baseras pa individens och/eller
slaktingars prestationer - for-
andras med mer infoirmation.

ENKEL ORDLISTA

BLUP - en metod for att berdkna avelsvarden.
Best Linear Unbiased Prediction betyder basta
mojliga skattning.

Gen - en sekvens av DNA.

DNA - forkortning av deoxyribonucleic acid
som ar det kemiska dmne som bar den gene-
tiska informationen, genomet.

Genotyp - en individs genetiska egenskaper,
dess genom.

Fenotyp - det som kan métas pa en individ for
en specifik egenskap, exempel ar tillvaxt eller
fruktsamhet.

Snipp - en positionsbestamd variation i arvs-
massan, exempel sekvensen AATGCC kan vara
forandrad till AACGCC.

Genomiskt forstarkta avelsvarden
Sammanvagd information fran egen
och slaktingars prestation samt
genomiskt test.

Lexikon
Oversattningsnyckel for vad
varje markdér ar vard for en given
egenskap.

Genomiska avelsvarden
Baserat pa individens genomiska
test och 6versattningsnyckeln
- konstanta.

@ Vid genomisk avelsvardering dr fenotypisk infor-

mation och traditionella avelsvarden nodvandiga
for att skapa det lexikon, 6verséattningsnyckel, som
anvands for att beratta vardet av varje markor fér
en egenskap.

Sa fungerar genetiska markorer

Genetiska markorer dr sma utvalda
delar av DNA-stringen som ar jamnt
fordelade 6ver hela genomet.

En markor dr inte en gen, men den ér kopplad
till och nedérvs tillsammans med en gen som
paverkar en viss egenskap. P4 sa sitt markerar
den vilken gen som nedarvs.

Idag anvénds sa kallade snippar som mar-
korer. Snipp kommer fran engelskans Single
Nucleotid Polymorphisms, SNP. Fritt 6ver-
satt betyder snippar “enskilda baspar i vilka
det finns skillnader mellan djur” Ett baspar &r
den minsta delen av DNA-strangen
och bestar av tva stycken
sammankopplade baser,
antingen A-T eller
G-C. Med ett varia-

belt baspar, en snip,
# menas en position

i DNA-stringen dér det i populationen finns
bade paren A-T och G-C.

SOKNINGEN av snippar gér till sa att man
anvinder ett chip, som kan liknas vid en
monstermall, vilket kan ldsa av en viss méngd
baspar i genomet. Det vanligaste chipet som
anvinds idag kan ldsa av 50 000 baspar (50K)
men det finns ocksa chip for 3000 (3K) respek-
tive 800 000 baspar (800K). Vilket som anvinds
ar en avvigning mellan méngden information
och kostnader for analysen. Totalt sett har not-
kreatur tre miljarder baspar sé det dr bara en
liten del av genomet som fangas upp oavsett
chipstorlek. Ju fler markorer man har desto
mer sannolikt att dessa hamnar néra de verk-
liga generna som paverkar egenskapen.

Nér man har ldst av genomet beh6ver man
ettlexikon. Snipparnaisig har inget virde om
viinte kan koppla dem till hur dessa markorer
paverkar de egenskaper vi ér intresserade av.
Lexikonet 6ver vad varje snip ér vird skapas
fran en referenspopulation av djur. Den bestar
av djur som bade har egna registreringar for
de egenskaper vi vill avelsvirdera, sa kallad

fenotypisk information, och genomisk infor-
mation. Med hjilp av uppgifterna i referen-
spopulationen skattas samband mellan varje
enskild snip och de olika egenskaperna.

DE SNIP-EFFEKTER som erhélls och sedan
anvdnds som oversdttningsnyckel grundas
alltsa pa registrerade uppgifter i databaser som
KAP och Kokontroll. Ursprungligen trodde
man att Snip-effekterna skulle vara konstanta
men det har visat sig nddvéandigt att rakna om
dem regelbundet. For att kunna anvénda sig av
genomisk information i avelsarbetet behovs
alltsd dven databaser med registreringar av
fenotypvirden pa enskilda djur.

Med hjélp av detta lexikon sd kan man
sedan berdkna genomiska avelsvirden for
unga djur som inte har egna registrerade data
utan endast genomisk information. En nyfédd
kalv far ett genomiskt avelsvirde genom att
man summerar effekten av alla dess snippar pa
en viss egenskap. Om detta gors for alla egen-
skaperiavelsmalet far man ett matt p4 kalvens
potential som framtida avelsdjur.

EMMA CARLEN





