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Formalet med aktiviteten er at udnytte viden om stykker af genomet med stor effekt. Et nyligt studie pa AU

har fundet, at det ikke giver veerdi at leegge starre veegt p& bestemte omrader af genomet. Det betyder sta-
dig, at det er vigtigt at inddrage SNP, der ikke tidligere har indgaet i avisarbejdet. Der er derfor udviklet pro-
cedurer for udtreek og klarggring af data. De hidtidige rutiner for SNP-handtering er saledes blevet tilpasset
og de nye data vil blive inddraget i avisveerdivurderingen af NAV i 2021.

Udtreek af data

Farst tages markgrerne fra den feelles del af MD_v2-chippen og summeres med markgrseettene for de 3 ra-
cer, RDC, Holstein og Jersey i den genomiske evaluering. For dette nye summerede saet af markgrer ud-
treekkes genotyper fra BC|SNPmax og pa baggrund af dette dataseet og det nye markgrsaet dannes nye filer
til brug i FiImpute for at beregne Minor Allele Frequencies (MAF). Sa kgres FImpute for de 3 racer og markga-
rer der ikke opfylder kravet pA MAF >=0,1pct fjernes. Dernaest dannes nye inputfiler til Fimpute og der kares
igen med det reducerede markgrsaet og output dataseet gares klar til brug i den genomiske evaluering for at
undersgge hvilke markgrer der rent faktisk bidrager med information ud fra det nye markarsaet udvidet med
markgrer fra MD-v2-chippen med MAF>=0,1%.

Resultater for Jersey

Der er 41.897 markgrer i det nuvaerende markgrsaet i den genomiske evaluering og plus markarerne fra
MD_v2-chippen giver det 58.695 markgrer i farste omgang Fimpute. Herefter szettes krav til MAF pa 0,1%
og det fijerner 263 markgrer fra det nuvaerende markgrsaet og der kan tilfgjes 6.104 af de nye markarer fra
MD_v2 chippen, hvilket giver 47.738 markgrer der skal tiekkes om de bidrager med information.

MAF 0,1 pct
MD_v2 chip Nuveerende markgrseet | Antal
MAF >=0,1 pct 6.104 41.634 47.738
MAF < 0,1 pct 10.694 263 10.957
Antal 16.798 41.897 58.695

Resultater for Holstein

Der er 46.342 markgrer i det nuvaerende markgrseet i den genomiske evaluering og plus markagrerne fra
MD_v2-chippen giver det 58.597 markgrer i farste omgang FiImpute. Herefter szettes krav til MAF pa 0,1%
og det fijerner 311 markgrer fra det nuveerende markgrseet og der kan tilfgjes 4.832 af de nye markgrer fra
MD_v2 chippen, hvilket giver 50.863 markgrer der skal tiekkes, om de bidrager med information.

MAF 0,1 pct
MD_v2 chip Nuveerende markgrseet | Antal
MAF >=0,1 pct 4.832 46.031 50.863
MAF < 0,1 pct 7.423 311 7.734
Antal 12.255 46.342 58.597

Resultater for RDC
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Der er 4.6914 markgrer i det nuveerende markgrsaet i den genomiske evaluering og plus markarerne fra
MD_v2-chippen giver det 58.722 markgrer i farste omgang Fimpute. Herefter szettes krav til MAF pa 0,1%
og det fijerner 162 markgarer fra det nuveerende markgrsaet og der kan tilfgjes 5.200 af de nye markgrer fra
MD_v2 chippen, hvilket giver 51.952 markgarer, der skal tiekkes for hvorvidt de bidrager med information.

MAF 0,1 pct
MD_v2 chip Nuveerende markgrseet | Antal
MAF >=0,1 pct 5.200 46.752 51.952
MAF < 0,1 pct 6.608 162 6.770
Antal 11.808 46.914 58.722
Afslutning

Resultaterne viser, at inddragelse af ekstra SNP vil gge datagrundlaget med 10-15%. Dette er en veesentlig
forggelse, som kan give mere information til beregningen af genomiske avlsveerdital



