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Sammanfattning

Detta yttrande behandlar djurskydds- och djurvélférdsaspekter vid avel av
livsmedelsproducerande djur och hést. Uppdraget fran Jordbruksverket avser en genomgang
av gillande bilaga till Statens jordbruksverks foreskrifter (SJVFS 2019:31) om avelsarbete,
saknr L 115. For att ge en bakgrund till detta ges exempel pé hur snabbt ny kunskap om
genetiska defekter utvecklas samt hur avel dven for multifaktoriella egenskaper kan paverka
djurvélfarden.

Avelsarbete kan ge langsiktiga och ackumulerade effekter pa djurens egenskaper. Bredare
avelsmal som inte enbart inkluderar produktions- och prestationsegenskaper, utan dven
inkluderar hélsa, funktionella egenskaper och beteende kan bidra till forbéttrad djurvalfard
over tid. Dessutom kan ett ensidigt fokus pa produktion eller prestation i vissa fall leda till
okad risk for sjukdom, funktionsnedséttningar och lidande. Detta &r framst en risk da
ogynnsamma genetiska samband finns mellan olika egenskaper. I de nordiska lénderna finns
en lang tradition av att anvianda breda avelsmal for de livsmedelsproducerande djuren, dir
dven hélsoegenskaper ingar. Dock sker en betydande del av avelsarbetet utomlands och
resultatet importeras i form av levande djur, sperma eller embryon, vilket leder till att det i
vissa fall foreligger en begransad insyn och méjlighet att paverka avelsurvalet.

Genetiska defekter kan antingen vara monogena, vilket innebér att de styrs av enskilda gener,
eller vara multifaktoriella, dar ett stort antal gener och miljofaktorer som skétsel och utfodring
paverkar hur egenskaperna uttrycks. For monogena defekter med kénd genetisk bakgrund kan
ofta genetiska tester anvéndas for att undvika att drabbade avkommor fods. Darmed behover
inte bérare av ett defektanlag exkluderas frén avel vilket skulle kunna minska den genetiska
variationen i populationen. For multifaktoriella egenskaper krévs istillet registrering av
relevanta fenotyper och skattning av avelsvarden, for vilket genomisk information anvénds i
okande grad. Den 6kande midngden genomisk information bidrar ocksa till att kunskapen om
genetiska defekter utvecklas snabbt och antalet kéinda defekter 6kar kontinuerligt.

En konsekvens av den snabba utvecklingen inom husdjursgenetiken ar att de nuvarande
defektlistorna i foreskrifterna inte &r helt indamalsenliga, &ven om manga av de listade
defekterna fortfarande ar relevanta och bruket av listor i viss man kan ge tydlighet gentemot
djurhéllare. Dagens listor innehaller dock vissa felaktigheter, otydliga formuleringar, och en
blandning av olika typer av egenskaper med mer eller mindre kdnda nedérvningsmonster.
Samtidigt saknas ett stort antal idag kdnda och vetenskapligt belagda genetiska defekter, och
nya uppdaterade listor skulle dven de riskera att snabbt bli inaktuella. I den mén defektlistor
anvands for att stotta avelsarbetet bor dessa darfor inte ingd 1 foreskrifterna, utan endast utgora
kunskapsbas/referensmaterial och ses som exempel snarare 4n som en uttdmmande
forteckning, dvs. en lista som inte dr styrande och som létt kan uppdateras.

En ytterligare komplicerande faktor &r att mojligheterna att identifiera och hantera genetiska
defekter skiljer sig avsevart mellan djurslag och raser. For kommersiella populationer av
nétkreatur, gris och fjaderfd anviands genomisk information i stor omfattning, ofta inom
internationella avelssamarbeten eller -foretag. For histar och mindre populationer sdsom
lantraser av ndtkreatur, fir och getter ar resurserna mer begriansade och rapporteringssystemen
mindre enhetliga. Yttrandet pekar pa behov av forbattrad rapportering, kunskap och
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samordning, sarskilt inom hdstaveln. En annan viktig aspekt att ta hdnsyn till 4r att en
fenotypiskt liknande genetisk defekt kan ha olika genetisk orsak i olika raser inom samma
djurslag. Darfor behovs ytterligare validering av befintliga genetiska tester nér de ska
introduceras i nya populationer.

Friska och vélméaende djur bidrar generellt till en béttre arbetsmiljé och ekonomi, vilket
innebdr att avelsatgirder for att stiarka djurhélsa och djurvédlfard ocksa gynnar djurhallare och
de som arbetar med djuren. Samtidigt kan dkade krav pé rapportering, provtagning och
genetiska analyser medfora 6kade kostnader och arbetsinsatser. De potentiella ekonomiska
konsekvenserna varierar kraftigt mellan djurslag, raser och produktionsformer. For sma
populationer och ideellt drivna avelsprogram kan 6kade krav innebéra sérskilda utmaningar
om de inte kombineras med ekonomiskt stdd.

Sammantaget blir slutsatsen att ett regelverk baserat pa dvergripande principer och
hanteringssétt 4r mer &ndamalsenligt 4n detaljerade listor 6ver genetiska defekter. Avelsbeslut
bor bygga pa aktuell kunskap, tillgénglig teknik och hédnsyn till djurslagens och
populationernas olika forutséttningar. Rétt utformad och tillimpad, kan avel vara ett kraftfullt
verktyg for att langsiktigt forbattra djurvalfarden, medan bristande anpassning till
kunskapsléget riskerar att leda till ineffektiva atgérder.

Slutsatser och framtida perspektiv
Slutsatser

Regelverket bor baseras pa att avelsbeslut ska utga fran den kunskap och den teknik som finns
tillgénglig for att undvika onddiga negativa effekter pa djurvélférden orsakade av djurens
genetik. Regelverket bor inte vara baserat pa en forenklad monogen bild eftersom genetiska
faktorer som paverkar djurvalfarden till stor del har multifaktoriella orsaker (méanga gener,
genetiska samspel, miljopaverkan, etc.).

Mojligheter till hantering av genetiska defekter skiljer sig avsevart mellan olika djurslag och
mellan raser vilket gor att ett detaljerat harmoniserat regelverk ar orimligt. Hantering av
genetiska defekter maste anpassas till det aktuella kunskaps-, avelsstruktur-, metod- och
tekniklaget for det specifika djurslaget och rasen. Hansyn behdver dven tas till populationens
storlek och genetiska variation, samt tillgdngliga ekonomiska resurser, sarskilt vad géller
bevarandevirda lantraser.

Ur ett vetenskapligt och avelstekniskt perspektiv dr potentiella listor med genetiska defekter
forédnderliga och ndrmast oéndliga. Strikt anvéndning av dessa i lagstiftning skulle kunna
omojliggora alla former av avel och dirmed vara kontraproduktiv relativt
djurskyddslagstiftningens syfte. Detaljerade listor skulle kunna, om de anvinds felaktigt, leda
till en minskning av den genetiska mangfalden, ka inavelsproblem och dirmed minska
mdjligheterna till framtida genetiska forbattringar. En del genetiska “defekter” kan ha
gynnsamma effekter i vissa miljoer och ogynnsamma i andra miljéer genom genotyp-
miljosamspel. I den man defektlistor anvénds for att stotta avelsarbetet bor dessa dérfor inte
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inga i foreskrifterna, utan endast utgora en kunskapsbas/referensmaterial och ses som exempel
snarare dn som en uttdmmande forteckning, dvs. en lista som inte &r styrande och som léttare
kan uppdateras.

Det &r viktigt att lagstiftningen tar hénsyn till internationella aspekter av avel i de fall djur av
en viss ras eller raskombination hélls i Sverige, men dér det faktiska avelsarbetet sker i andra
lander. Inom t.ex. kommersiell fjaderfa- och grisavel produceras korsningsdjur som anvénds i
bruksbesittningar i Sverige, medan de renrasiga avelsdjuren finns i avelsbeséttningar
utomlands, och det ar ddr den genetiska selektionen sker. I dessa fall handlar det om
uppforokning av det genetiska djurmaterialet i Sverige for produktion, och inte om ett fortsatt
riktat avelsarbete. Ett annat exempel ér da svenska uppfodare av histar forlédgger delar av sitt
avelsarbete utomlands och sedan importerar driktiga ston eller avkommor.

Genetiken spelar en viktig roll, eftersom avelsbeslut i vissa fall kan ge stark negativ paverkan
pa djurvilfarden, samtidigt som avelsurval ocksa kan anvéndas for att langsiktigt och
ackumulativt ge stora forbattringar av djurs hélsa och vélfard. Bade positiv och negativ
genetisk paverkan kan alltsé ske och det giller inte bara monogena effekter utan 1 hdgsta grad
dven mer komplext neddrvda egenskaper.

Framtida forskningsinriktningar inom djuravel med fokus pa djurvilfird

Maingden genomisk information forvintas 6ka inom alla djurslag, men med stor variation
mellan djurslag och mellan raser. Kunskapen om genetiska defekter kommer dérfor vara storre
for kommersiella populationer dédr mer resurser for forskning finns, dn for mindre raser som
lantraser. Det finns dven en betydande skillnad mellan djurslag i méngden information som
finns tillgénglig idag. Genetiska test kan vara till stor nytta for att undvika onddigt lidande och
friskare djur dr dven vérdefullt for djurdgare och for en effektiv livsmedelsproduktion. Det ar
viktigt att genetiska test anvands korrekt, da felaktig anvindning kan gora stor skada, sérskilt i
mindre populationer med begransad genetisk variation. Samtidigt &r antalet djur som riskerar
utséttas for onddigt lidande, om inte avelsarbetet bedrivs pa ett hallbart och ansvarsfullt sitt,
stort i kommersiella populationer.

Genetiska tester behdver valideras i de populationer de ska anvéndas i (Boeykens ef al., 2024).
Kunskap om en defekts skadliga verkan i en population (Casselman et al., 2025) behover
vagas mot hur vanlig den &r och populationens sarbarhet vad géller befintlig genetisk variation
och forekomst av andra genetiska defekter. Detta krdver omfattande forskning samt resurser
for avelsradgivning, sirskilt for bevarandevérda lantraser diar kunskapslédget 1 dagsldget ofta &r
bristfalligt. Vidare studier behovs darfor bada pa molekylérgenetisk niva och pé
populationsniva.
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Rekommendationer och svar pa fragorna i Jordbruksverkets uppdrag
Ar de listade defekterna fortsatt relevanta?

Nej, listorna é&r inte relevanta, men manga av defekterna som star listade dr fortfarande
aktuella for nagra djurslag, och i dessa fall ar vissa av defekterna rasspecifika medan andra
aterfinns i flera raser. Det &r svart att avgdra om en defekt dr rasspecifik eftersom anledningen
till att den inte finns rapporterad i fler raser kan vara att den dnnu inte studerats i alla raser.

Anvindningen av listor medfor problematik i och med att listorna &r, och fortsatt kommer att
vara, ofullstdndiga och snabbt bli inaktuella da ny forskning sténdigt tillkommer. For
monogena egenskaper dér genetiska test finns tillgéngliga ger listor en tydlighet, men
innehéller endast de for dagen kidnda defekterna. Dagens listor innehaller dessutom en
blandning av monogena, multifaktoriella och kvantitativa egenskaper, defekter, syndrom, och
mer generella fenotyper, dir dven sddana med oként nedarvningsmonster ingér, vilket istéllet
kan skapa en otydlighet kring hur defekterna ska hanteras och hur listorna ska anvéindas. Om
listor fortsatt ska anvéindas bor de inte ingd i sjdlva lagstiftningen, utan bor enbart utgora ett
bakgrundsmaterial med exempel, dvs. inte vara formellt begransande. Som kompletterande
material kan de dessutom léttare uppdateras.

Finns det skdl att exkludera, omformulera eller fortydliga ndagon punkt i listan?

Ja, informationen for flera av defekterna i de befintliga “defektlistorna” &r felaktig. Defekterna
kan ha fel namn, fel i beskrivningen av nedarvningsmonster, etc. Sddana felaktigheter som vi
upptackt kommenteras i respektive artspecifik “defektlista” 1 denna rapport (Tabell 1-4).

Finns ytterligare letalanlag, defekter eller évriga anlag som borde inkluderas i listan?

I januari 2026 fanns 2255 kénda genetiska defekter hos notkreatur, hést, gris, far, get och
kyckling. Av dessa orsakar 676 monogena sjukdomar eller defekter. Antalet kdnda defekter
har okat betydligt sedan “defektlistorna” skrevs for alla av de mer beforskade djurslagen,
vilket illustrerar det oldmpliga i att lata sddana listor vara styrande och ingé i lagstiftningen.

Hur fort gar utvecklingen av kunskap om nya avelsdefekter?

Forskningen gar fort framéat och ny kunskap genereras snabbt, bade i form av nya genetiska
associationer till sjukdomar, och béttre validering av redan kidnda sjukdomsassociationer.
Nistan 100 nya genetiska defekter rapporteras varje ar, varfor det ar svart att hélla
”defektlistorna” uppdaterade i foreskrifterna. Det finns dock stora skillnader mellan djurslag
och raser inom djurslag i hur mycket resurser som liggs pa forskning och utveckling.

Ar det dndamdlsenligt att ha denna form av listor eller finns det andra sdtt att hélla
regleringar pd detta omrdde uppdaterade?

Det finns en fordel med att ha en lista, da uppfodare annars kan misstolka och tro att allt dr
tillatet om det inte finns négon lista alls. Samtidigt finns en stor risk att en lista tolkas som att
det bara dr just det som star pé listan som &r otillatet. Det dr dessutom helt otidsenligt att ha en
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lista som inte uppdateras dé nya forskningsron publiceras kontinuerligt. Mgjligen skulle en
mer generell lista kunna ersétta den nuvarande. Exempelvis skulle man generellt kunna sdga
att det inte &r tillatet att para tva anlagsbérare av bevisat autosomalt neddrvda defekter som
orsakar sjukdom och lidande hos avkomman, i de fall da genetiska test finns tillgéngliga.
Liknande formuleringar skulle kunna goras {or de flesta vanliga nedarvningsmonstren. Risken
ar dock att det kan uppfattas som fritt fram att avla pa individer som har defekter med andra,
mer ovanliga, neddrvningsmonster. Sammantaget kan det dirfor vara mer hanterbart att ha ett
regelverk kring hanteringssétt av genetiska defekter snarare dn defektlistor som stiandigt blir
foraldrade.

Det blir mer komplicerat att fora en lista p4 multifaktoriella och kvantitativa egenskaper, eller
egenskaper dar fenotypen skiljer sig at mellan raser pa grund av till exempel olika genetisk
bakgrund och olika produktionssystem. Har skulle det kanske gé att kriva mer aktivt arbete
hos vissa avelsorganisationer gillande egenskaper med oacceptabel paverkan pa djurvélfard
och hilsa, men det bor dven noteras att svenska avelsorganisationer i flera fall redan idag
ligger 1 framkant och arbetar proaktivt med dessa frdgor. Avelsorganisationer utomlands ar
svara att paverka annat 4n genom efterfragan pa avelsmaterial, och Sverige utgor en
forhéllandevis liten marknad internationellt sett.
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1 Definitioner

Genetiska begrepp av sérskild relevans for detta yttrande:

Allel

Arvbarhet

Allelfrekvens

Dominant allel

Effektiv
populationsstorlek

Egenskap

Fenotyp

Genetisk defekt

Genetisk markor

Genetiskt test

Genomisk selektion

En variant av en DNA-sekvens vid en specifik position (locus)
1 genomet.

Arvbarhet dr ett matt mellan 0 och 1 som anger hur stor del av
variationen i en viss egenskap inom en population som beror pa
genetiska skillnader, snarare &n miljofaktorer.

Andelen av en viss allel av det totala antalet alleler vid ett
specifikt locus i en population, dvs. ett matt pa hur vanlig en
genetisk variant &r i en population.

En allel som uttrycks i fenotypen dven nér individen endast bar
en kopia av den (heterozygot).

Ett teoretiskt matt pa antalet individer i en population som
skulle visa motsvarande grad av genetisk drift (slumpmaéssig
fordndring av allelfrekvenser) eller inavel som den verkliga
populationen. Ofta mindre dn den verkliga
populationsstorleken.

Nagot observerbart och/eller métbart hos ett djur som kan
paverkas av djurets genetik och/eller omgivande mil;jo, till
exempel tendens att visa rddsla, mjolkavkastning, 6verlevnad
(eller ej) vid fodsel, palsfarg, benhilsa eller tillvéxthastighet.

De observerbara/métbara egenskaperna eller uttrycken hos en
individ, som t.ex. tillvéxt, farg eller livslangd. Den paverkas
ofta av bade miljon (tillgdng pa foder, omgivningstemperatur,
fodelseménad, m.m.) och djurets genetiska anlag, genotypen.

En érftlig forédndring i DNA som kan orsaka sjukdomar,
missbildningar eller nedsatt funktion. Orsaken kan vara
mutationer i en enskild gen, stérre kromosomavvikelser eller
kombinationer av flera genetiska faktorer.

En icke kodande position i DNA dér det finns minst tvd vanliga
nukleotidvarianter (alleler) i populationen. Markoren kan vara
kopplad till en funktionell kodande allel.

En analys av DNA som anvénds for att uppticka érftliga
forandringar, genetiska defekter eller faststilla slaktskap.

Avelsurval dar information fran ett stort antal genetiska
markorer (frimst SNP-markorer) spridda 6ver hela genomet,
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Genotyp

Genotypning

Hemizygot

Heterosis

Heterozygot

Homozygot

Inavel

Inavelsdepression

Kodominant neddrvning

Locus

Monogen

anvinds for att identifiera djur med 6nskvirda egenskaper.
Anvindningen av genomisk information gor att sékrare
avelsvdrden, som djuren rangeras efter for avelsurval, kan
skattas tidigt i djurens liv.

Den genetiska uppséttningen av alleler som en individ har i ett
visst locus eller i hela sitt genom sa att allelvarianterna
tillsammans utgér djurets genetiska profil. Om A och G ér de
mojliga allelerna i ett locus sa kan en individs genotyp vara
A/A, A/G eller G/G.

Den tekniska analysen av DNA som visar en individs genotyp.

Nar en individ bara har en kopia av en gen eller ett locus,
istéllet for tva, till exempel p& X-kromosomen hos
daggdjurshanar.

Aven kallat hybridvigér eller korsningsvitalitet, innebér att
korsningsavkommor (hybrider) tenderar att {4 béttre
egenskaper an de renrasiga fordldrarna. Det kan gélla tillvaxt,
fertilitet, livskraft, sjukdomsresistens eller avkastning.

En individ som har &rvt tvé olika alleler fran sina foréldrar i ett
visst locus 1 genomet s att allelen forekommer i enkel
uppsittning, och individen har t.ex. genotypen A/G.

En individ som har érvt tvé lika alleler frén sina fordldrar i ett
visst locus i genomet sa att allelen férekommer i dubbel
uppsittning, och individen har t.ex. genotypen A/A eller G/G.

Uppstar nér néra slaktingar far avkomma ihop, vilket dkar
risken for att recessiva érftliga defekter uttrycks, samt minskar
den genetiska variationen.

Generell forsédmring hos inavlade djur av egenskaper som
livskraft, fertilitet, Overlevnad, eller produktion, som orsakas av
att en 0kad andel av ogynnsamma alleler forkommer i
homozygoti.

Da béda allelerna uttrycks samtidigt i heterozygotens fenotyp.

Den specifika platsen eller regionen pa en kromosom dar en
viss gen eller genetisk markor ar beldgen.

En egenskap eller sjukdom som styrs av en enda gen.
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Mutation

Pleiotropi

Polygen

Population

Ras

Recessiv allel

SNP (Single Nucleotide
Polymorphism)

SNV (Single Nucleotide
Variant)

2 Inledning

2.1 Uppdraget

Ett utbyte av en nukleotid eller strukturell variant som
uppkommer i samband med celldelning och leder till en
genetisk variation.

Da en specifik allel samtidigt ger tva olika fenotyper (t.ex. en
farg och en sjukdom).

En egenskap eller sjukdom som péaverkas av flera gener.

Individer av samma art som lever i samma omrade vid en viss
tidpunkt och som reproducerar sig med varandra.

En population av djur inom en art, dir individerna har vissa
liknande egenskaper till £6ljd av ett styrt avelsarbete och
darigenom skiljer sig fran andra populationer.

En allel vars effekt endast mérks i fenotypen om individen har
tva kopior av den (homozygot), medan den doljs av en
dominant allel hos heterozygoter.

En vanlig genetisk variation dér individer skiljer sig ati en
DNA-bas pa en specifik position i genomet och dir den minst
vanliga allelen har en allelfrekvens 6ver 5 %.

En genetisk variation dir individer skiljer sig at i en DNA-bas
pa en specifik position 1 genomet oavsett allelfrekvens.

Jordbruksverket uppdrog den 7 januari 2025 &t Sveriges lantbruksuniversitets (SLU:s)
vetenskapliga rad for djurskydd (Radet) att sammanstélla vetenskaplig forskning om avel med
sddan inriktning att den kan medfora lidande for fordldradjuret eller avkomman.

1. Jordbruksverket 6nskar Radets syn pé bilagan till Statens jordbruksverks foreskrifter
(SJVFS 2019:31) om avelsarbete, saknr L 115. I uppdraget ingar att se pa om de listade
defekterna fortsatt ar relevanta for att undvika lidande eller paverka djurets naturliga beteende,

normala kroppsfunktioner eller forméga att naturligt foda fram sin avkomma i avelsarbete.
Uppdraget omfattar att se pa om det utifrdn nuvarande kunskapsldge finns skil att exkludera,
omformulera eller fortydliga ndgon punkt i listan, och om det finns ytterligare letalanlag,
defekter eller 6vriga anlag som borde inkluderas i listan.
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2. Jordbruksverket 6nskar dven Radets bild av hur fort utvecklingen av kunskap om nya
avelsdefekter som kan medfora lidande sker for att se om det dr &ndamélsenligt att ha denna
form av listor eller om det finns andra sétt att halla regleringar pa detta omrade uppdaterade.

3. Jordbruksverket 6nskar &ven Rédets syn pa avelsarbete med egenskaper som styrs av flera
gener (och dérfor inte passar in i listan dver genetiska defekter) dir selektionen leder till
lidande for fordldradjuret eller avkomman.

Uppdraget giller férutom arterna som redan finns pé listan (n6tkreatur, gris, héstar och far)
dven fjaderfa (for 4ggproduktion och slaktkyckling), get och fisk for livsmedelsproduktion.

Uppdraget ska redovisas till Jordbruksverket senast 31 mars 2026.

2.2 Rddets avgrdinsningar

Foreskrifterna SJVFS 2019:31, om avelsarbete, géller levande djur, alltsé frdn och med nyfodd
alternativt nykléckt. Defekter som ger embryo- och fosterdodlighet dr ddrmed snarare en etisk
fraga dn en djurskyddsfraga och inkluderas inte i detta yttrande. Dock kan indirekta
djurvélfardskopplingar till embryo- och fosterdodlighet finnas. I grisproduktionen anvéands till
exempel strikt omgangsuppfodning. Embryodddlighet kan medfora att driktigheter avbryts
och att suggor kan tvingas grupperas om med nya suggor vilket kan leda till slagsmal och
skador. Defekter som paverkar djurens normala kroppsfunktioner, till exempel sddana som
stor utvecklingen av reproduktiva organ vilket i sin tur kan ha betydelse for deras fruktsamhet,
ingar i uppdraget genom att sddana finns med i dagens bilaga till féreskrifterna (SJVFS
2019:31).

2.3 Begrepp

I detta yttrande har begreppet ’djurskydd” anvints nar det handlar om ménniskans handlingar
och ansvar; vad ménniskor gor, inte gor eller borde gora for djuren. Ordet djurvélférd”
anvands nar det géller det individuella djurets upplevelse och hur vil det kan hantera sin
situation. Mer specifikt anvidnds den definition av djurvélfard som Varldsorganisationen for
djurhélsa (WOAH) antagit, som anger att ”Djurvélférd syftar pd det fysiska och mentala
tillstdndet hos ett djur i relation till de omstédndigheter under vilka det lever och dor” WOAH,
2022). Radets yttranden fokuserar pa vetenskapliga ron om djurs vélfard och i viss
utstrdckning djurskydd, men det kan ocksa vara lampligt att belysa minniskans intressen, eller
olika miljéaspekter, inom ramen for uppdraget.

”Stress” ar ett allmént begrepp som betecknar en serie standardmaéssiga fysiologiska
reaktioner, ofta 4tfoljda av beteendeférandringar. Stress kan orsakas av méanga olika slags
stimuli och olika individer kan reagera olika i samma situation. Det som avgdr hur omfattande
stressreaktionen blir dr hur individen upplever situationen och individens férmaga att férutse
och kontrollera situationen. Stress dr en naturlig reaktion som syftar till att skydda individen,
men kan bli ett vélfardsproblem om individens forméga att hantera situationen overskrids.
Upprepad eller langvarig stress orsakar en fysiologisk belastning vilket bland annat kan
resultera i pafrestningar pa hjért-karlsystemet och ett nedsatt immunforsvar vilket kan orsaka
sjukdom. Stressreaktioner kan métas och delvis forstas genom fysiologiska parametrar och
beteendeobservationer.
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”Lidande” dr en mental upplevelse av en fysisk eller psykisk plaga av betydande intensitet och
varaktighet. Lidande kan involvera stress, men maste inte gora det. Medan stressreaktioner
ofta kan métas kan individens subjektiva upplevelse — och ddrmed dven graden av lidande —
vara svarare att bedoma. Begreppet “onodigt lidande” anvénds bland annat i den svenska
djurskyddslagen (2018:1192), men det saknas en enhetlig definition av begreppet.

Rédet ska arbeta riskvarderande. I strikt bemérkelse ar “riskvérdering” (ocksé kallat
riskbeddmning) ett ramverk for att pa ett systematiskt, vetenskapligt och transparent sétt ge
underlag for att hantera specifika problem genom att bedoma risken for framfor allt de
negativa (icke dnskvérda) konsekvenserna. En fullstédndig riskvardering tar hiansyn till alla
kénda faktorer som kan paverka de aktuella konsekvenserna, liksom sannolikheten for dessa
konsekvenser ifall en eller flera faktorer forekommer. Den berdknade risken dr en kombination
av allvarligheten hos en konsekvens och sannolikheten for den i den undersokta populationen.
Ju mer fullstdndig och tillforlitlig den tillgéngliga vetenskapliga informationen é&r, desto
sdkrare blir riskvirderingen. Riskvirdering ska skiljas fran “riskhantering”, som istéllet
handlar om hur riskerna hanteras och vilka beslut som eventuellt behover fattas for att
forebygga dem. Riskhantering ingér inte i Radets uppdrag.

2.4 Allmdnna principer for avel med relevans for djurskydd och djurvilfird

Avelsarbete kan leda till langsiktiga, ackumulerade, genetiska forbattringar av olika
egenskaper i en population. Avelsmalen bestims av respektive avelsorganisation, vilka ar
organiserade olika for olika djurslag och raser bade nationellt och internationellt. Hallbara,
breda avelsmal omfattar i allménhet &ven egenskaper som kan gynna djurvélfarden, som till
exempel sjukdomsresistens, klov- eller benhélsa, kalvningsférméga, ungdjursdverlevnad och
temperament. Det kan finnas flera anledningar till att med avelsarbete forbattra egenskaper av
betydelse for djurvilfiarden. En anledning kan vara att en egenskap med tydlig betydelse for
djurvélfarden kan vara en malegenskap “i sig sjalv”, oavsett hur den hianger ihop med andra
egenskaper i avelsmalet eller paverkar produktionsekonomin. Ett sddant exempel kan vara att
avla for minskad rédsla for manniskor. En annan anledning kan vara att det finns ogynnsamma
genetiska samband mellan en egenskap av betydelse for djurens valfard och andra egenskaper
i avelsmalet. Ett exempel pé det &r att 6kad mj6lkproduktion har ett genetiskt samband med
okad forekomst av mastit (juverinflammation) hos kor. For att motverka en férsamrad
juverhélsa avlar man parallellt for 6kad mjolkproduktion och minskad férekomst av mastit. En
minskad forekomst av mastit har stor positiv betydelse for bdde ekonomi och djurvélfard.

Avel for béttre djurvélfiard kan ocksa handla om att “korrigera” genetiska forandringar
orsakade av tidigare avelsarbete. Till exempel 6kade stresskédnsligheten hos grisar nér
forekomsten av en allel i den sé kallade “halotangenen” (RYR!, ryanodine receptor 1) blev
vanligare som en indirekt f6ljd av avel for grisar med hogre andel kott i slaktkroppen. Forst
gjordes testparningar och s& smaningom utvecklades ett genetiskt test och bérare av
defektallelen (i detta fall RYR) kunde uteslutas fran avel (Gahne & Juneja, 1985). Ett annat
exempel dr att avel for 6kad kullstorlek indirekt ledde till 6kad smégrisdodlighet. Detta kunde
motverkas genom att smagrisdverlevnad togs med i avelsmalet, tillsammans med kullstorlek.

Avel for béttre djurvélfird kan ocksa handla om att forbattra djurens genetiska potential i
egenskaper som inte paverkats av avelsarbetet for andra egenskaper. Till exempel kan man
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anvinda ett genetiskt test for anlag for en E.coli-receptor som kan minska risken for diarré hos
gris (Fratto ef al. 2024).

2.5 Allmdnna principer for hantering av genetiska defekter

Olika genetiska defekter bor hanteras olika beroende pa allvarlighetsgrad,
neddrvningsmonster, populationsstorlek, effektiv populationsstorlek och inavelsgrad i
avelspopulationen. For en inavlad population kan det till exempel medfora en stor risk att
utesluta alla barare av sjukdomsanlag fran avel eftersom det kan leda till &nnu hogre
inavelsgrad och didrmed storre risk att andra, 4nnu okanda, arftliga sjukdomar orsakar
problem. Vissa genetiska defekter kan dven ge 6nskvirda effekter hos heterozygoter och har
darfor avlats for, medvetet eller omedvetet (Ohlsson ef al., 2025). Sddana defekter kan
samtidigt vara starkt skadliga eller letala i homozygot tillstdnd. Det behdvs dérfor en genetisk
radgivning utifrén de forutsdttningar som rader i respektive population, till exempel genom
parningsprogram eller genetiska tester néir sadana finns tillgéngliga.

For monogena sjukdomar med kénd och validerad orsakande genetisk variant kan ett genetiskt
test vara till stor hjdlp vid val av avelsindivider. For de multifaktoriella sjukdomarna ar det
ofta svart och i praktiken omdjligt att implementera ett tillforlitligt validerat genetiskt test, dé
det kan vara manga gener inblandade och flera miljoeffekter som péverkar. For dessa
sjukdomar kan istéllet ett genomiskt avelsvirde vara en 16sning, i de fall tillrickliga resurser
finns for att genomfora DNA-tester och berékna sadana.

Kunskapen okar snabbt och kontinuerligt gillande nedarvningsmonster, genetiska riskfaktorer
for sjukdomar och genetisk bakgrund till olika egenskaper (Figur 1). Det &r darfor svart att
hélla en uppdaterad och korrekt lista §ver sddana sjukdomar och defekter som bor undvikas i
avelsarbetet. Universitetet i Sydney tillhandahaller en databas (Online Mendelian Inheritance
in Animals, OMIA) 6ver alla kénda genetiska sjukdomar och egenskaper hos djur. Tabell 1
visar, for de djurslag som ingér i yttrandet, det totala antalet sjukdomar och egenskaper i olika
grupper beroende pa nedarvningsmonster och om det 4r en sjukdom eller annan egenskap,
samt om det dr en potentiell modell for humansjukdom. Varje sjukdom eller egenskap har en
lank till en egen websida med ytterligare information. En sddan databas kan anvéndas som
underlag i stillet for de nuvarande “defektlistorna” men det finns givetvis en risk med sddana
externa kallor da vi fran svensk synvinkel inte har kontroll 6ver innehall eller uppdateringar.
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Figur 1. Antal nyupptdckta genetiska varianter som orsakar sjukdom, rapporterade till databasen
“Online Mendelian Inheritance in Animals (OMIA) " per ar (senast uppdaterat 14 januari 2026). Totalt
finns 676 sadana genetiska varianter rapporterade varav 521 orsakar sjukdom hos de arter som ingdr i
detta yttrande.

Tabell 1. Antal egenskaper (fenotyper) samt genetiska varianter (mutationer) som orsakar sjukdom och
andra egenskaper hos olika djurslag listade i Online Mendelian Inheritance in Animals (OMIA) den 14
Januari 2026. Antalet presenteras forst for alla egenskaper oavsett om de har monogen eller mer
komplex neddrvning, dr sjukdomsframkallande eller inte, och har kind orsakande genetisk variant eller
inte. Ddrefter presenteras antal egenskaper for olika undergrupper som dr mer eller mindre
avgrdnsade, till exempel specifikt for monogena sjukdomar med kéind genetisk orsakande variant.

Totalt
Egenskaper (fenotyper) Notboskap  Hist Gris Far Get Hoéns  antal
Alla egenskaper: bdde 740 323 421 349 139 283 2255
sjukdomsframkallande och évriga
egenskaper
Monogena egenskaper bdde 322 67 151 135 28 141 844
sjukdomsframkallande och 6vriga
egenskaper
Monogena egenskaper bade 221 51 76 70 18 58 494
sjukdomsframkallande och évriga
egenskaper med minst en kdnd trolig
orsakande variant
Monogena sjukdomar 282 52 118 97 13 100 662
Monogena sjukdomar med minst en kind 201 40 60 51 8 34 394

trolig orsakande variant

Kromosomdefekter 25 18 15 12

[[=)
—_
\S)
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0
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Varianter (mutationer)

Alla kiinda troliga orsakande varianter for 295 114 75 98 21 73 676
alla monogena sjukdomar och ovriga

egenskaper

Alla kiinda troliga orsakande varianter for 263 96 57 57 9 39 521

monogena sjukdomar

Tabellreferens: Nicholas, F.W., Tammen, 1., & Sydney Informatics Hub. (1995). Online Mendelian
Inheritance in Animals (OMIA), https://omia.org/.

2.6 Forutsdttningar for avel med fokus pd bdttre djurvilfdird och skillnader mellan och inom
arter

Avelsarbete fokuserar pa att skapa langsiktiga genetiska forbattringar av olika egenskaper i en
population. Vilka egenskaper som fordndras beror dels pa vilka egenskaper som ingér i
avelsmalet, men dven pa hur dessa egenskaper mits och vilka genetiska samband de har med
varandra och med andra viktiga egenskaper. Egenskaper som kan vara av sérskild betydelse
for djurvalfard ar till exempel sddana som paverkar hilsa, beteende och temperament.

Nagra egenskaper som till exempel vissa missbildningar, hornanlag eller fjaderfarg styrs av fa
eller endast en gen (sé kallade monogena egenskaper), medan andra egenskaper, som
vuxenstorlek och livslangd, styrs av ett stort antal gener ddr summan av deras effekter, ofta
tillsammans med paverkan av miljon djuret lever i, avgdr det slutgiltiga resultatet (komplexa
egenskaper).

For monogena egenskaper ar djuret antingen homozygot, med tva lika anlag, eller heterozygot
med tva olika anlag. For en monogen egenskap med dominant nedidrvning racker det att
anlaget finns i enkel uppséttning (heterozygot) for att det ska uttryckas. For recessiva
egenskaper krévs att anlaget &r i homozygoti for att fenotypen ska uttryckas. Ett djur kan
dérfor, for recessiva egenskaper, béira pa ett sjukdomsanlag utan att sjélv visa egenskapen.
Genetiska tester anvéands for att upptdcka bérare av recessiva egenskaper och for att undvika
att skadliga anlag sprids.

For komplexa egenskaper sker avelsarbetet framfor allt genom selektion (urval av
fordldradjur) utifran skattade avelsvarden. Avelsvirdet beskriver djurets genetiska potential
som fordlder. Avkommornas forvintade genetiska potential &r medelvérdet av fordldrarnas
avelsvarden. Storre genetisk variation gor det lattare att nd framsteg i avelsarbetet.
Arvbarheten visar hur stor del av variationen som beror pa gener. Hoga arvbarhetsvérden (nira
1) gor det léttare att forutsdga avelsvirden. Till exempel har mankhdjd hos hést en hog
arvbarhet medan livslédngd har 14g arvbarhet (miljon paverkar mer). Selektionen leder till
genetiska fordndringar over tid.

Olika egenskaper kan ha genetiska samband. Dessa samband kan vara gynnsamma (t.ex. avel
for okad tillvéaxt leder dven till 6kad fodereftektivitet) eller ogynnsamma (t.ex. avel for 6kad
tillvaxt leder dven till 6kad forekomst av ledskador). For att undvika negativa effekter nér
ogynnsamma genetiska samband forekommer behdver flera egenskaper ingd i avelsmalet.
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Avelsmalet anger vilka egenskaper som prioriteras i avelsarbetet och hur de ska vigas mot
varandra. Vid avel av produktionsdjur baseras valet av egenskaper som inkluderas i
avelsmalet, och hur de ska prioriteras, ofta pa ekonomiska modeller som tar hansyn till
kostnader och intékter. Vid avel av sport- och séllskapsdjur inkluderar avelsmalen ofta till
exempel tévlingsresultat och/eller hélsa. Vid o6nskade monogena egenskaper kan genetiska
tester komplettera avelsmélen genom att utesluta djur med skadliga anlag.

Traditionell avel baseras pa stamtavlor (hiarstamningsuppgifter) och fenotyper. Genomisk avel
anviander DNA-variationer i tiotusentals genetiska markdrer for att uppskatta slaktskap och
genetiskt varde. Det gor att selektion av de djur som ska bli forédldrar till ndsta generation kan
ske tidigare och med storre sédkerhet. Redan nyfodda individer kan genotypas, vilket snabbar
pa avelsarbetet jamfort med ren fenotypbaserad selektion ddr man maste invinta djurens
prestation senare i livet, eller till och med avkommors prestation. Aven med traditionell avel
kan betydande avelsframsteg i olika egenskaper nas, 4ven om framstegen har visat sig ga
snabbare nédr genomisk information utnyttjas (Garcia-Ruiz et al., 2016).

Inavel innebér parning mellan néra slaktingar. Det 6kar andelen homozygota alleler i genomet,
vilket kan forstdrka bade 6nskade och oonskade egenskaper. Risken ar att recessiva defekter
blir synliga eller att s kallad inavelsdepression leder till sémre fruktsamhet, produktion och
hilsa. Inavelsgraden anger sannolikheten att samma allel drvts via bada fordldrarna fran en
gemensam forfader. FAO:s riktlinje &r att 6kningen av inavelsgraden pa populationsnivé bor
vara under 1 % per generation for att undvika hot mot populationens dverlevnad (FAO et al.,
1998).

2.7 Avel ur ett internationellt perspektiv, olika avelsmdl och avelsvirden

Notkreatur (mjolk- och kottproduktion)

Avelsarbetet med de kommersiella mjolk- och ndtkottsraserna sker bade i Sverige och till stor
del internationellt, med import och export av semin, embryon och avelsdjur, samt med
internationella samarbeten kring genotypning av djur och avelsvérdering. Det internationella
utbytet kan begrinsa kontrollen 6ver vilka defektanlag som kan forekomma hos svenska djur,
men ger ocksa 6kad mojlighet till upptackt av defekter och utveckling av tester for genetiska
defekter.

Avelsmalen kan skilja sig mellan olika ldnder, beroende bade pa samhillets syn pa
djurhéllning och vilka produktionsforutséttningar som finns. Det gor att enskilda anlag kan
vara bade gynnsamma och ogynnsamma for djurens vilméende, beroende pa den omgivande
miljon. Till exempel har man utomlands aktivt avlat for att introducera och 6ka férekomsten
av SLICK-allelen hos mjolkkorasen holstein for att géra korna mer virmetéliga (Zayas et al.,
2025). Detta anlag ger en betydligt kortare och mindre tit harrem hos nétkreatur, vilket
underléttar for djuren i varmt klimat. Samma allel kan istéllet vara problematisk i ett kallare
klimat. Till exempel testar man idag svenska djur av kottrasen hereford genetiskt for att
undvika anlag for hypotrichosis som kan ge hérldshet och ddrmed minskad kalvoverlevnad, da
kalvarna inte kan hélla virmen (NAV, 2024c).

Raskorsningar for produktion har lange varit vanligt inom nétkottsproduktionen, och dkar nu
over hela virlden dven inom mjoélkproduktionen. Inom mjélkproduktion forkommer bade
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korsningar mellan olika mj6lkraser for att fa fram friska och produktiva mjolkkor, och
korsningar mellan mjolkras och kottras for att fa béttre kottproduktion fran de avkommor som
inte ska rekryteras till framtida mj6lkproduktion. Sddan korsningsavel minskar risken for
recessiva genetiska defekter och inavelsproblematik hos avkomman.

Hastar

Hiéstavel bedrivs idag till stor del internationellt med véarldsomspannande handel med framfor
allt avelshingstar och semin, men det férekommer dven handel med avelsston, embryon och
import av dréktiga ston. Det land som héller i moderstamboken for respektive ras bestimmer
avelsmal och vilka regler som géller for avelsarbetet. Hastavel bedrivs framfor allt av mindre
privata aktOrer snarare &n av stora avelsforetag, vilket gor att det finns en stor variation mellan
olika avelsorganisationers regelverk. Avelsmalen &r vitt skilda beroende pa
anvéndningsomrade for respektive ras och vilken efterfragan som finns. Varmblodiga
sporthéstar utgoér den stérre mangden hédstar i avel. De inhemska svenska héstraserna (svensk
ardenner, gotlandsruss, nordsvensk brukshést och kallblodstravare) rdknas som hotade, med en
relativt hog genomisk inavelsgrad och fa fodda fol (Smogeli ef al., 2026).

Avelsvirderingen varierar mycket mellan de olika avelsorganisationerna. For si gott som alla
sporthdstar anvénds insamlad exteridr-, unghést- och prestationsdata (t.ex. tdvlingsresultat
eller avkommestatistik) for att berdkna skattade avelsvarden, medan nagra av de Gvriga raserna
endast har en enklare avelsvérdering fran bedémning vid premieringar.

Trots bestammelsen i 3 § L115, som anger nér djur inte far anvéndas for reproduktion, finns
ingen officiell, lagstadgad specifik rutin eller officiell blankett for defektrapportering. Ménga
anvénder dock Svenska Héstavelsforbundets (SH:s) blankett for detta syfte. Fragor hanteras
vanligen genom respektive rasforenings egna rutiner. Vissa avelsorganisationer kréver
genetiska tester av hingstar och/eller ston for defekter som kan orsaka sjukdom eller lidande
hos avkomman. Det giller monogena defekter med kind orsakande genetisk variant och hog
svarighetsgrad eller hog prevalens i populationen. Av ekonomiska skil, men dven for att fa en
storre effekt i populationen trots begransad testning, krdvs oftast genetiska tester av
avelshingsten medan det ar frivilligt att testa avelsston.

For multifaktoriella sjukdomar och defekter finns idag ett genomiskt avelsindex for
predisposition av drftliga tillvaxtrubbningar (osteokondros) i leder hos KWPN-héstar
(hollandskt varmblod) i Nederldnderna. For att genomisk avelsvirdering ska lyckas kravs
tillrdckligt stora referenspopulationer. Inom héstavel krévs darfor internationell samordning av
genomisk avelsvirdering.

Grisar

I Sverige har Svenska Kottforetagen ansvar for att leverera avelsmaterial till grisndringen.
Gyltor som ska bli avelssuggor i produktionsbeséttningar (mddrar till slaktgrisar) kommer fran
specialiserade gyltproducerande gardar som finns i Sverige, men deras genetik kommer via
semin frén andra lander. Svenska Kottforetagen samarbetar med Topigs Norsvin, Danbred,
och Scan Sverige for att leverera semin frén sju olika raser for att méta olika behov av suggor
och slaktgrisar i olika produktionssystem. For Topigs Norsvin sker allt avelsarbete utanfor
Sverige, for Danbred sker viss avel i Sverige, baserad pa semin fran Danmark, och Scan
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Sverige satsar mest pa avel i Sverige med viss inblandning av genetiskt material fran andra
lander. Under 2024 har Scan Sverige (som &r en del av Lantménnen) paborjat ett samarbete
med det internationella avelsforetaget PIC (Pig Improvement Company) inom deras
hampshire-avelsprogram.

For att dra fordel av heterosiseffekten (korsningeffekten) &r alla slaktgrisar hybrider mellan tva
eller tre olika raser. Gyltorna som blir modrar till slaktgrisarna ar korsningar mellan tva
moderraser dar aveln fokuserar pa reproduktions-, moders- och laktationsegenskaper. Dessa
gyltor insemineras med semin fran renrasiga galtar av faderras dér aveln fokuserar pa
produktionsegenskaper sé som foderomvandlingsformaga och tillvéxt. Eftersom sjédlva
seminproduktionen sker i Sverige ska eventuella missbildningar rapporteras in s att
semingalten kan tas ut avel. Slaktgrisarnas modrar insemineras med sa kallad blandsperma
som innehéller sperma frén flera olika galtar. Blandspermadoser dr lattare att bereda men
innebdr att man spader ut de olika anlagen och det kan déarfor ta ldng tid innan genetiska
defekter uppticks. Eftersom de flesta grisar i Sverige ar korsningar av flera raser, har
genetiska defekter som ér orsakade av en recessiv allel begrénsad paverkan. Renrasiga djur
som riskerar att fa allelen i homozygot form kan dock drabbas.

Far och getter

Hos de fér- och getraser som forekommer i Sverige idag finns stora skillnader betraffande hur
internationellt spridda de dr. Vissa raser, som texel, har stor internationell spridning och
dédrmed mgjlighet till internationellt utbyte av avelsmaterial, medan allmogefér och
allmogegetter dr inhemska raser och férre till antalet. Gotlandsfar &r en svensk farras som
blivit populér i flera andra lénder och export av avelsmaterial fran Sverige sker. Det sker dock
ingen import tillbaka till Sverige fran andra ldnder. Inom kdottproduktion med far anvénds
korsningsavel for att fa fram friska och funktionella produktionsdjur med god tillvéxt. Inom
ullproduktion anvinds framfor allt renrasiga svenska raser, men det har skapats en ny ras,
jamtlandsfar, genom korsning mellan sveafar och importerade merinofér. Inom
mjolkproduktion med getter anvénds nistan uteslutande inhemska raser som inte finns i andra
lander, men for den vanligaste inhemska rasen, svensk lantrasget, har det férekommit
inkorsning av avelsmaterial fran Norge.

Slaktkycklingar, kalkon och varphéns

Selektiv avel pa fjaderfa (slaktkyckling, varphons och kalkon) sker internationellt med ett fatal
foretag som ansvarar for att avla fram fordldradjur som sedan anvinds i néstan hela varlden.
Nér det géller varphons sé dr det for ndrvarande Lohmann Breeders och Bovans som stér
bakom aveln av alla virphons i Sverige. Dessa foretag har antingen egna fordldradjursgardar
och eget kldckeri i Sverige (Lohmann Sverige) eller import av fordldradjur till specialiserade
klackerier i Sverige som Swedfarm (Bovans). Det brittiska foretaget Aviagen ansvarar for
aveln bakom alla de tre vanligt férekommande raskombinationerna (hybriderna) for kyckling i
Sverige (Ross 308, Ranger Gold, och Hubbard) och levererar fordldradjur till sérskilda gérdar
i Sverige som tar fram de d4gg som sedan blir kycklingar for kottproduktion i
produktionsbesattningar. British United Turkeys, som ér en del av Aviagen, ansvarar for avel
av kalkon for kottproduktion i Sverige. Varken for varphons, kyckling eller kalkon sker nagot
aktivt avelsurval i Sverige, annat &n att uppenbart sjuka eller skadade fordldradjur sallas bort.
Den stora centraliseringen och internationaliseringen av avelsarbetet inom fjdderfa betyder att
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beslut om avelsmal och selektion av fordldradjur sker utanfér Sverige. Selektiv avel sker inom
rena avelslinjer i avelsforetagets kidrnbesattningar och detaljer om avelsvérdering 4r del av
foretagets immateriella rattigheter. Alla faglar som finns 1 4gg- eller kéttproduktion &r
hybrider av fyra avelslinjer vilket medfor olika fordelar: 1) kombination av olika egenskaper
frén flera linjer, 2) korsningsdjurens genomsnittliga egenskaper ar hogre dn fordldrarnas
medelvarde (s.k. heterosiseffekt), 3) skydd av avelsmaterialet for avelsforetaget eftersom
korsningsdjur inte &r ldmpliga som avelsdjur (det sista en fordel for avelsforetaget). I det hér
sammanhanget &r risken for stora genetiska defekter hos produktionsdjur mycket liten
eftersom det dr mycket osannolikt att sddana genetiska defekter kommer till uttryck i
korsningsdjur. Samtidigt behover avelsforetagen vara mycket uppméarksamma for att kunna
upptidcka nya defekter i deras rena linjer, eftersom de selekterade djuren kan ha
hundratusentals avkommor pé gérdsniva.

For Sveriges 11 raser av lantrashons sker idag ingen riktad avel for att férdndra egenskaper,
utan endast bevarandeavel for att bevara den variation som finns i rasernas populationer. Ingen
import av avelsdjur sker och ingen korsning mellan raser forekommer 1 beséttningarna som
deltar i bevarandearbetet. Det saknas kunskap om eventuella genetiska defekter i dessa raser.

Fisk

Avelsverksamhet pé fjallréding och regnbage sker nationellt i Sverige, med avelsmal som
bestdms i samarbete inom den svenska néringen. Dessa &r i dagsldget de enda fiskarter for
vilka nationella avelsprogram bedrivs i Sverige. Det finns internationellt samarbete genom
forskningsprojekt men det finns i princip inget utbyte av avelsmaterial med andra lander vad
géller de fiskarter som fods upp i Sverige.

3 Hantering av genetiska defekter och andra egenskaper med negativa
konsekvenser for djurvalfard

3.1 Djurskydd och ansvarsfull avel

Forutom lagstiftning har branschéverenskommelser och egenkontroll stor betydelse for
djurens valfard. Ett internationellt exempel 4r Code EFABAR
(http://www.responsiblebreeding.cu/; https://www.effab.info/) som ar en uppforandekod som
innehaller sex omréden for “modern, ansvarsfull och balanserad avel”: 1) Sakerstélla
djurvilfard och djurhilsa; 2) Minska och anpassa till miljopaverkan; 3) Optimera
resursanviandningen; 4) Bevara genetisk méngfald; 5) Forbéttra produktkvalitet och
produktionsméngd; 6) Trygga folkhélsa och livsmedelssdkerhet.

Code EFABAR har tagits fram av avelsforetagen i samarbete med djurskyddsorganisationer,
jurister, ekonomer, etiker, konsumenter och forskare. Koden finns nu for fjdderfs, idisslare,
gris, akvakultur och insekter. Avelsféretag och -organisationer som &r relevanta for Sverige
och certifierade medlemmar i Code EFABAR inkluderar Danbred, Topigs, Norsvin och PIC
for gris, VikingGenetics for notkreatur, samt Aviagen och Hendrix Genetics for fjaderfa.
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Lagstiftning

Utover de generella forbuden mot viss avel i 2 kap. 11 § djurskyddslagen (2018:1192), finns
mer detaljerade foreskrifter om avel med nétkreatur, liksom for svin, hést och far och getter i
L115. Listan 6ver anlag och defekter specificerar inte vilken eller vilka genetiska mutationer
som avses for respektive anlag eller defekt. Det framgér dven av 3 § L115 att fler arftliga
egenskaper an de i bilagan omfattas om de medfor lidande eller onaturligt beteende hos
avkomman. Parningar fér inte goras som forvéntas ge hog frekvens av sjukdomsfall,
forlossningssvarigheter eller dédlighet hos avkomman i samband med fodseln. Foreskriften
innebdr att endast en frisk (icke-barande) partner far anvidndas i1 parningen om ett gentest finns
tillgéngligt for monogena autosomalt recessiva anlag (3 §, L 115). Enligt 4 § L115 ska
uppgifter fran olika register och veterindra behandlingar goras tillgéngliga for avelsvardering.
Vidare far inte avelsarbetet forsdmra rasens genomsnitt for egenskaper som paverkar djurens
valfard och funktionella egenskaper som t.ex. fortplantning. Handjuret ska ha sddana kropps-
och fortplantningsfunktioner som r normala for arten och framjar ett naturligt beteende.

Avelsorganisationer som dr godkénda av Jordbruksverket har ett formellt forvaltningsuppdrag
att rapportera och agera pa information om defekter. De ansvarar for att defektanlag inte 6kar i
populationen och ska ha ett aktivt arbete for att minska prevalensen av defektanlag i rasen
(Artikel 8(3) och 30(7;8) i Europaparlamentets och radets férordning (EU) 2016/1012 om
avelstekniska och genealogiska villkor for avel, handel med och inforsel till unionen av
renrasiga avelsdjur, hybridavelssvin och avelsmaterial frdn dem). Forordningen séger inte
ordagrant “minska frekvensen av arftliga defekter” i texten, men den stéller krav pa att
avelsorganisationer ska ha 1) avelsmal och 2) principer for urval och genetisk utvérdering,
vilket &r det legala ramverket som gor att forebyggande av genetiska defekter kan och ska inga
i godkénda program. Intensiteten i detta arbete varierar stort mellan de olika
avelsorganisationerna. Genom checklistor baserade pa EU- och nationell lagstiftning
kontrolleras avelsorganisationerna regelbundet sa att de foljer gillande regelverk, inklusive
hantering av arftliga defekter. Trots detta saknar flera avelsorganisationer formella system
eller uttalade rutiner for defektrapportering.

Noétkreatur (mjolk- och kéttproduktion)

For notkreatur specificeras i L 115 idag, i en bilaga till foreskrifterna, 31 letalanlag, defekter
och arftliga egenskaper som ska beaktas i1 avelsarbetet for att undvika parningar som kan leda
till drabbad avkomma eller moderdjur (det senare &r aktuellt vid kalvningssvarigheter) (Tabell
2).

Avelsvirdering av semintjurar namns sérskilt och déir specificeras deti6 § L 115 att en
semintjur ska avelsvirderas med avseende pa kalvningssvarigheter och dédlighet i samband
med fodsel, bdde som far och som morfar. De ska dven avelsvérderas for
juverhélsoegenskaper i form av mastitresistens eller cellhaltsniva i mjolken samt frihet fran
missbildningar och letalanlag. Avelsvérdena ska publiceras och semintjuren fér inte anvéndas i
avel om den har avelsvérde (eller i vissa fall fenotypmedeltal) for nigon av de ovan nimnda
egenskaperna som dr simre dn tva standardavvikelser under medelvardet for rasen. For
semintjurars anvindning pé kvigor ar foreskrifterna striktare dé tjuren inte far ha sémre
avelsvirde 4n rasens medeltal (7 § L 115). Undantag gors for djur som godkénts for avel i
annat EU-land, eftersom Sverige da inte har ritt att stoppa dessa.
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Tabell 2. Letalanlag, defekter och ovriga anlag med drftlig bakgrund hos notkreatur som ndmns i
bilagan till L115, inklusive OMIA (Online Mendelian Inheritance in Animals) nummer.

Organ/organsystem

Missbildningar/anlag

Kommentarer till, och felaktigheter i,
nuvarande “defektlista”

Enkla isolerade defekter
Skalle

Extremiteter

Systematiska defekter

Gomspalt (palatoschisis)

Forkortad underkdke
(brachygnati)

Sammanvuxna klovar
(syndactyli, mule-foot)

Krokstelbenthet

Amputerad kalv
(acroteriasis congenita)

Bulldogskalv
(achondroplasia)

Dvirgvéxt (nanismus);
“minikalv”
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Fenotyp i flera raser. Kénd recessiv genetisk
variant hos limousin i MYH3 (myosin heavy
chain)-genen (OMIA:002590-9913). Troligen
varierande genetisk bakgrund i olika raser och
ibland icke-genetisk bakgrund (OMIA:000197-
9913; Vaiman et al., 2022).

Fenotyp i flera raser, men troligen med en
heterogen genetisk bakgrund, mdjligen
multifaktorell (OMIA:000147-9913; Widmer et
al., 2023).

Fenotyp i flera raser. Recessiv nedarvning dar
olika genetiska varianter i genen LRP4 (LDL
receptor related protein 4) associerats med
defekten (OMIA:000963-9913).

Oklar terminologi, avser troligen artrogrypos
(Arthrogryposis Multiplex Congenita, AMC).
Fenotyp i flera raser, med olika genetisk
bakgrund (Agerholm et al., 2016). Forekommer
ihop med andra defekter, t.ex. med gomspalt hos
charolais (OMIA:000070-9913), samt med
onormal ryggrad hos angus (OMIA:002022-
9913). Genetiskt test finns for vissa varianter,
t.ex. den hos angus. Aven icke-genetiska orsaker
ar vanliga.

Fenotyp i frieser/laglands-boskap, misstankt
autosomal recessiv neddrvning. Letal och
ovanlig defekt utan kénd orsakande genetisk
variant (OMIA:000010-9913).

Ett samlingsnamn for liknande fenotyper hos
olika raser med skild genetisk bakgrund och
olika nedérvningsmonster (Boegheim, 2017).
Genetiska test finns for vissa raser.

Samlingsnamn for olika defekter som ger
minskad kroppsstorlek och fordndrade
proportioner m.m. Rasspecifika genetiska tester
finns t.ex. for dexter (Dittmer, K., et al., 2017)
och angus (Koltes et al., 2009).


https://omia.org/OMIA000963/
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Muskler

Centrala nervsystemet

Hjérna

Lillhjdrna och hjarnstam

Ryggmarg

Spastiska och paralytiska
defekter

Muskelhypertrofi

Underutvecklad hjérna
(cerebral hypoplasi)

Vattusot (hydrocephalus)

Underutvecklad lillhjarna
(cerebellédr hypoplasi)

Neurodysplasia congenita

”Lamme kalve” /
"liggekalve” (recumbent
calf syndrome)

Weaver (spinal atrofi)
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Fenotyp med 6kad muskelmassa och vissa
negativa sidoeffekter (som
kalvningssvarigheter). Orsakas oftast av
varianter 1 myostatin-genen. Olika varianter
forekommer i olika raser, med nagot olika
effekter. Fullt uttryck hos homozygota individer
men vissa effekter ses dven hos heterozygoter
(Grobet et al., 1997; Meyermans, et al., 2022).

Omfattar olika typer av genetiska defekter men
orsakas dven ofta av icke-genetiska faktorer.
Fall har setts i flera raser, men etablerade
genetiska test och entydigt OMIA-nummer
saknas (till skillnad fran for underutvecklad
lillhjérna 000179-9913).

Forekommer hos flera raser med genetisk eller
icke-genetisk bakgrund. Kand orsakande variant
for en specifik recessiv form hos angus (Van
Eenennaam et al., 2014).

Forekommer i flera raser. Finns bade genetiska
och icke-genetiska orsaker. Oklar genetisk
bakgrund (OMIA:000179-9913).

Oklar terminologi. Avser formodligen medfodda
utvecklingsstdrningar av nervsystemet
(ryggmargen). Bade genetiska och icke-
genetiska orsaker forekommer. Kénda genetiska
varianter finns hos bl.a. angus, charolais
(OMIA:000527-9913) och brown swiss
(Thomsen et al., 2010).

Ett brett symptomkomplex som ofta har icke-
genetisk bakgrund och som kan vara sekundart
till andra defekter. Speciella drftliga varianter av
ataxi (med genetiskt test) finns hos t.ex.
charolais och angus, se ovan.

Oklar terminologi. “Weaver Syndrome” (Bovine
Progressive Degenerative Myeloencephalopathy
(BPDME)) ar en recessiv genetisk defekt
upptéckt hos brown swiss, genetiskt test finns
(OMIA:000827-9913). Spinal muscular atrophy
(SMA) forekommer hos t.ex. brown swiss och
SRB (OMIA:000939-9913).
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Rorelseapparaten

Hud

Cirkulationsorgan och blod

Complex Vertebral
Malformation (CVM)

Harloshet (alopecia)

Ofullsténdig
hudutveckling
(epitheliogenesis
imperfecta)
Dalig harrem
(hypotrichosis)

Fiskhud (ichtyosis
congenita)

Vattusot (hydrops
congenita)

Hjértinsufficiens
(myokardifibros)

Bovin faktor XI-brist
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Utvecklingsdefekt (kotpelare, revben, hjart-
kéarlsystem) hos raserna holstein-friesian och
montbéliarde. Orsakar aborter eller icke-
livsdugliga/d6dfodda kalvar (OMIA:001340-
9913). Genetiskt test finns.

Kan vara sekundart till andra hudsjukdomar, till
exempel medfddd hypotrichosis. Finns olika
varianter hos olika raser, t.ex. ektodermal
dysplasi (EDA-liknande syndrom) med recessiv
nedérvning kopplat till x-kromosomen, dir dven
tdnder kan vara paverkade (OMIA:000543-
9913).

Ovanlig autosomalt recessiv letal defekt som
finns hos flera raser (OMIA 000348-9913;
Dadir-Naghadeh et al., 2004).

Forekommer hos flera raser, oftast med recessiv
neddrvning eller koppling till x-kromosomen.
(OMIA:002230-9913). En kénd variant med
genetiskt test finns hos hereford
(OMIA:002114-9913) och andra varianter
forekommer hos t.ex. belted galloway och
brown swiss (OMIA:002230-9913).

Flera olika kénda varianter med recessiv
neddrvning, och varierande grad av skadlighet,
finns i olika raser (OMIA:002238-9913;
OMIA:002243-9913; OMIA:002450-9913).

Oklart om endast subkutan vétskeansamling
avses, eller dven vitskeansamling i andra organ.
Ofta sekundart till andra genetiska defekter.
Kénda varianter som paverkar flera organ finns i
flera raser (OMIA:001562-9913).

Kan vara éftlig eller forvarvad. Ibland sekundir
till andra genetiska defekter. Olika typer av
genetiska defekter som kan ge medfodd
kardiomyopati har setts i olika raser. Bovine
Dilated Cardiomyopathy (BDCM) férekommer
framst hos holstein (Leifsson et al., 2004).

Recessiv koagulationsrubbning med kénd
genetisk variant i holstein-friesian-rasen
(OMIA:000363-9913).
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Digestionsorgan
Tunntarmsfortrdngning Olika nedarvningsmonster har foreslagits i
(atresia ilei) studier av flera raser, frdn autosomal recessiv till
mer komplex (Keane et al., 2023;
OMIA:000086-9913).
Sluten &ndtarm (atresia Forekommer i flera raser men oklart
ani) nedérvningsmonster (OMIA:000083-9913).
Immunbrist
Bovine Leucocyte Autosomalt recessesiv immunbristsjukdom hos
Adhesion Deficiency holstein-friesian, for vilken genetiskt test finns
(BLAD) (OMIA:000595-9913).
Andra metaboliska defekter
Deficiency of Uridine-5- Letal autosomalt recessiv
Mono Phosphate Synthase &dmnesomséttningssjukdom som ger sankt
(DUMPS) fruktsamhet, framst hos holstein-friesian. Kind

genetisk variant med genetiskt test
(OMIA:000262-9913).

Kdonsorgan
Recto Vaginal Arftlig defekt med oklart nedéirvningsmonster,
Constriction (RVC) framst i rasen jersey.
Underutvecklade Finns olika genetiska defekter i olika raser, en
konsorgan (hypoplasi) del med komplext neddrvningsmonster. Icke-

genetiska orsaker kan forekomma
(OMIA:000426-9913; OMIA:000992-9913).

Dagens “defektlista” (bilaga till L 115, Tabell 2) innehéller en blandning av fenotyper och mer
eller mindre specificerade genetiska anlag for defekter. Ett exempel som illustrerar
komplexiteten bakom en sa kallad enkel defekt ar muskelhypertrofi som finns hos flera arter.
Fenotypen ses hos flera notkdttsraser som bér pé olika genetiska varianter i myostatin-genen
som hdmmar myostatin-proteinets normala nedreglering av skelettmuskulaturens tillvaxt
(Grobet et al., 1997, Meyermans, et al., 2022). Det finns flera olika saidana mutationshdndelser
hos notkreatur som ger upphov till den fenotyp, muskelhypertrofi, som i media har kallats
“dubbelmuskling” (Bellinge et al., 2005). Hos vissa raser, daribland belgisk bla, har en sddan
genetisk variant medvetet avlats pa i syfte att forbéttra kottproduktionen. Mutationen i
myostatingenen hos belgisk bla har dven visats paverka kalvningsforméga och hélsa negativt,
medan vissa andra alleler i samma gen som ger liknande fenotyp inte verkar ha lika negativ
effekt hos notkreatur, till exempel verkar vissa genetiska varianter ha mindre eller minimala
negativa effekter pa kalvningsforméga (Ryan et al., 2023). Avelsarbete i till exempel den
danska varianten av belgisk bl& “dansk bla” har dven lett till minskande kalvningsproblem,
dven om frekvensen av svara kalvningar fortfarande &r hogre én for andra danska raser i
renrasavel (Sandee ef al., 2018). I korsning med mjélkkor som har kalvat tidigare har
skillnaden i andelen svéra kalvningar under senare r visat sig vara liten i Danmark mellan
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dansk bla och den tunga koéttrasen charolais, som inte bér pa anlag for muskelhypertrofi (Hein
& Kargo, 2023).

I det praktiska avelsarbetet med ndtkreatur 1 Sverige finns skillnader mellan olika raser i hur
pass detaljerad genetisk information som finns tillgéinglig och kan anvéndas for att undvika
parningar mellan djur som bér pa samma recessiva genetiska defekt. For de kommersiella
mjolkraserna paborjades anvéndningen av genomisk information for hirstamningsverifiering
och avelsvirdering for mer dn 15 &r sedan och sedan 2012 sker genotypning dven av kvigor
och kor i stor, och 6kande, skala (Bengtsson et al., 2020). For de vanligare notkottsraserna har
detta mer nyligen introducerats och de forsta genomiskt forstérkta avelsvardena publicerades
under 2024 (Vixa, 2024). I och med genomisk analys av ett stort antal djur varje ar kan dven
information om monogena egenskaper levereras till djurdgare, vilket underléttar avel mot
kénda defektanlag. Det okar ocksé mojligheten att bade hitta nya genetiska defekter och
validera genetiska test for sidana.

Inom det svensk-finsk-danska avelssamarbetet Nordisk Avelsvaerdi Vurdering (NAV)
presenteras idag en lista med 44 monogena egenskaper hos mjolkraserna (NAV, 2024a; b).
For kottraserna innehéller motsvarande lista frin NAV idag 33 monogena egenskaper (NAV,
2024c; d). Som framgar dven av Tabell 1 finns idag alltsa kunskap om betydligt fler, och mer
specifikt definierade genetiska defekter 4n de som ingér i dagens “defektlista” (bilaga till L
115, Tabell 2). Nagra exempel &r brachyspina (OMIA:000151-9913), cholesterol deficiency
(OMIA:001965-9913), och citrullinaemi (OMIA:000194-9913) hos holstein-friesan, maple
syrup urine disease (OMIA:000627-9913) hos hereford, progressiv ataxi hos charolais
(Duchesne et al., 2018), och progressiv retinal degeneration (OMIA:000866-9913) hos vissa
kdttraser, men méanga fler exempel finns och nya tillkommer med tiden.

De ovan ndmnda monogena egenskaperna inkluderar bdde 6nskade egenskaper sdsom
hornlGshet, farganlag, egenskaper som paverkar produktkvaliteten och odnskade genetiska
defekter. For en del av egenskaperna péa dagens listor anges inget tillgdngligt test i nuldget.
Vartefter nya monogena egenskaper blir kdnda och validerade i de nordiska populationerna
kan de laggas till pd& kommande uppdaterade versioner av SNP-paneler, det vill sdga
uppsittningar av SNP-markorer som analyseras samtidigt. Genom kunskap om vilka avelsdjur
som bar pa recessiva genetiska defekter dr det mojligt att undvika parningar dér bada
fordldradjuren ar barare och ddarmed att defekten uttrycks hos avkomman (Bengtsson ef al.,
2022; Bengtsson et al., 2023). P4 sé vis kan ett effektivt avelsarbete bedrivas dar djur med i
Ovrigt goda anlag inte behover slés ut, vilket dven hjalper till att bevara genetisk variation och
motverka inavel. Detta blir allt viktigare i takt med att antalet kiinda genetiska defekter stiger
till foljd av att en 6kande méngd genomiska data finns tillgdnglig for forskning.

Nar det géller inhemska lantraser sker idag inte genomiska analyser i samma stora skala som
hos de kommersiella raserna. Vissa kinda drftliga defekter har dessutom en mer komplicerad
neddrvning och genetiska tester saknas. Konskortelhypoplasi dr en recessiv genetisk defekt
(med ofullstindig penetrans) i fjdllkorasen som ger underutvecklade dggstockar och testiklar
och som dérmed péverkar djurets normala kroppsfunktioner och kan ge nedsatt fertilitet eller
total sterilitet (Venhoranta et al., 2013). Defekten har samband med viss fargteckning hos
djuren. Forekomsten av defekten har minskats genom léngvarigt avelsarbete, men det saknas
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idag ett genetiskt test for att identifiera barare av anlaget och fysisk undersékning av djuren
maste goras for att identifiera drabbade djur. I avelsarbetet tas hiansyn till djurens grad av
pigmentering vid parningar, och normalt utvecklade konskortlar (testiklar och dggstockar) ar
ett krav for stambokforing, vilket dven géller modrar till tjurar som ska stambokforas
(Eklundh, 2016; Hinken et al., 2025).

De nordiska ldnderna har en lang tradition av att anvianda breda avelsmal som inkluderar saval
hélsa som fruktsamhet, temperament och dverlevnad, utdver produktionsegenskaper (NAV,
n.d.). Tillsammans med en stark tradition av att registrera egenskaper och harstamningar har
det gett goda forutséttningar for att forbattra komplexa egenskaper av betydelse for
djurvélfarden genom avelsarbete. Som beskrivits ovan anvénds genomisk information idag i
stor utstrackning inom den kommersiella mjolkrasaveln. Det ger mdjligheter att na snabbare
avelsframsteg i komplexa egenskaper som paverkas mycket av miljofaktorer, sdsom
hilsoegenskaper. Det finns en utmaning i att ha kontroll 6ver slaktskapsutvecklingen samtidigt
som avelsarbetet behdver vara intensivt nog for att vara internationellt konkurrenskraftigt. Det
beror pé att ett intensivt avelsurval, dér bara de allra béasta handjuren anvéinds, ger ett snabbt
genetiskt framsteg pa kort sikt, men leder till problem med néra sldktskap mellan djur och
svérigheter att undvika inavelsproblematik pé ldngre sikt. En kontinuerligt 6kande tillgéng till
genomisk information dr ocksa till hjélp ndr det géller att f6lja upp och hantera sldktskap och
inavel. Aven inom kéttrasaveln 6kar anvindningen av genomiska data i avelsarbetet och man
lagger sedan lang tid tillbaka forhéllandevis stor vikt vid kalvningsférméga i avelsarbetet
(Vixa, 2024). For de mindre inhemska mjolkraserna innefattar avelsarbetet 1 stor utstrdckning
bevarandefragor.

Hastar

Ansvaret for att folja 3 § L 115 ligger hos stodgaren, som endast kan anvinda sig av fritestade
hingstar om stoet inte &r gentestat. Om stoet dr bevisat fri frén defektanlaget ar stodgaren fri att
anvinda dven anlagsbarande hingstar.

Jordbruksverket introducerade ar 2016 en central héstdatabas, i enlighet med
Europaparlamentets och radets férordning (EU) 2016/1012 av den 8 juni 2016 om
avelstekniska och genealogiska villkor for avel, handel med och inforsel till unionen av
renrasiga avelsdjur, hybridavelssvin och avelsmaterial frdn dem och om &ndring av forordning
(EU) nr 652/2014, radets direktiv 89/608/EEG och 90/425/EEG och om upphévande av vissa
akter med avseende pa djuravel (forordningen om djuravel). Den speglar registren hos de
godkénda avelsorganisationerna och fungerar som en nationell databas 6ver histpopulationen,
men det finns inget centralt, oberoende register for rapportering av defekter hos héstar. Det gor
att informationsinsamling blir fragmenterad och beroende av varje enskild avelsorganisation
och uppfodare. Manga uppfodare saknar kunskap om vad som definieras som en defekt, vilket
g0Or rapporteringsviljan och traffsikerheten i aveln beroende av utbildning och stdd till
uppfodare, histigare och avelsorganisationer.

Den nuvarande sé kallade “Defektlistan” i bilagan till L 115 faststélldes for snart 20 &r sedan
(Tabell 3). Den ér inte uppdaterad med de senaste genetiska forskningsrénen och ir sedan
lange utdaterad och i stort behov av 6versyn. Dessutom innehéller den felaktigheter som inte
rattats till, vilket i sin tur skapar tolkningsproblem. Darfor ar 6ppenhet om forekomst av
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genetiska defekter och fortlopande rapportering extra viktig, sa att inte genetiska defekter hos

avelsindivider doljs av uppfodare.

Tabell 3. Nuvarande “defektlista” for hésti L 115 (SJVFS 2019:31) inklusive kommentarer om
felaktigheter och nuvarande kunskapslige, inklusive OMIA (Online Mendelian Inheritance in Animals)

nummer.

Organ/organsystem Nedirvn. Kommentarer till, och felaktigheter, i nuvarande

& missbildning/anlag monster  “defektlista”

Skalle

Allvarliga bettfel Y Fenotyp med okint nedirvningsmonster. Genetiska studier

(6ver- eller underbett) saknas men Gift et al. (1992) rekommenderar att inte
anvinda héstar med over- eller underbett i avel da det
missténks vara arftligt.

Rorelseapparat

Krumma ol R® Tillvéxtrubbning i ulna och fibula som ger korta och vridna
ben och som oftast leder till avlivning. Orsakas av tva stora
overlappande deletioner i genen SHOX hos shetlandsponny.
Affekterade individer ar antingen homozygoter eller
hemizygoter. Genetiskt test finns nu tillgangligt (Rafati ez
al., 2016).

Hyperkalaemic D* G4 Forkortningen HYYP ir felaktig och ska vara HYPP.

Periodic Paralysis Autosomalt ofullstdndigt dominant nedarvning hos

(HYYP) quarterhéstar (Rudolph et al., 1992). Forkommer hos
quarter- och painthistar. Viss selektion sker for att behalla
denna defekt medan andra uppfodare forsoker avla bort den
(OMIA:000785-9796).

Polygen Saccharide R Muskeldefekten PSSM nedérvs inte autosomalt recessivt

Storage Myopathy som star angivet i foreskriftens tabell. Dranchak et al. (2005)

(PSSM) visade pé en autosomal ofullstindigt dominant nedérvning.
Ett validerat gentest finns for PSSM1 kopplad till genen
GYSI (McCue et al., 2008). Vanligast hos quarter- och
painthéstar men finns hos flera raser med olika penetrans
(OMIA:001158-9796). For PSSM2 finns ett markortest utan
validerad association mellan genetisk markdr och
sjukdomsstatus (Valberg et al., 2023a,b).

Glycogen Branching R* Daodlig defekt orsakad av en autosomalt recessiv genvariant

Enzyme Deficiency (Ward et al., 2004). Forkommer hos quarter- och painthéstar.

(GBED) (OMIA:000420-9796).

Patellaluxation M Fenotyp med okénd nedérvning. Det saknas genetiska studier
men anses vara arftlig. Defekten ar beskriven hos miniatyr-
och_shetlandsponny men férekommer dven hos andra raser
(Engelbert ef al. 1993).

Patellaupphakning, M Se “Patella luxation”

vuxen hast
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Stralbenshilta

Hovbroskforbening,
grav/tidig

Spatt, grav/tidig

Osteochondros,
rontgenfynd/hilta

Cervical vertebral
malformation (CVM)

Neurologiska
defekter

Slinger (Cerebellér
hypoplasi)

Overo Lethal White
Foal Syndrome
(OLWYS)

R*

Fenotyp med okénd neddrvning och mdjligen en divergent
etiologi (orsakas av olika orsaker hos olika individer) med
flera sammanslagna diagnoser. Diesterbeck et al. (2007)
detekterade mojlig koppling till fem olika kromosomregioner
hos hannoveranerhéstar dér prevalensen skattats till 21,6%
(Stock et al., 2004). Arvbarhet hos varmblod har skattats till
0,06-0,31 (Winter et al., 1996; Willms et al., 1999).

Fenotyp med okind nedérvning men arvbarheten hos
finnhist har skattats till 0,3—0,5 (Ruohoniemi et al., 2003).
Forekommer hos varmblod och i mycket hog frekvens, néra
fixering, hos ardenner och andra tyngre raser (Tullberg,
2006; Vershooten, 1994).

Fenotyp med okind neddrvning men arvbarheten har skattats
till 0,02—0,65 i olika raser (Winter et al., 1996; Willms et al.,
1999; Bjernsdottir et al., 2000).

Tillvaxtrubbning som i vissa raser dr mycket vanlig. Fenotyp
med en divergent etiologi. Neddrvningsmonstret ar oklart
men cirka 30 gener har associerats till forekomst av
osteochondrosis dissecans (OCD). Genetiska och andra
faktorer som bidrar till OCD har nyligen sammanfattats av
Martinez-Saez et al. (2025). Arvbarheten for OCD har
skattats 1 kot-, has- och knéled och var 0,41-0,43, 0,62-0,63
respektive 0,23-0,25 (Zimmermann & Distl, 2023).

Variabel fenotyp med okénd nedédrvning och arvbarhet men
misstinks vara drftlig. Benimns numera Equine Cervical
Vertebral Malformation (ECVM). Flera olika diagnoser
(Wobbler syndrome, Cervical Stenotic Myelopathy och
Cervical Vertebral Instability) ndmns i samband med ECVM
men nomenklaturen ar oklar och diskuteras. (Rovel et al.,
2021; Dyson et al., 2024; May-Davis et al,. 2024;
OMIA:002798-9796)

Slinger &r en fenotyp som innefattar flera diagnoser.
Cerebelldr abiotrofi innebdr degenererade purkinjeceller i
lillhjarnan och neddrvs autosomalt recessivt hos arabhéstar.
Nu finns gentest tillgdngligt for denna ras (Brault et al,.
2011). Defekten har diagnosticerats hos flera raser, bl.a.
gotlandsruss, islandshést och quarterhdst men utan kidnd
associerad genetisk variant (Bjork ef al., 1973; Hansen ef al.,
2022; Primo et al., 2025; OMIA:000175-9796).

Aven kallad megacolon. Autosomalt recessiv nedirvning av
sjukdomen men heterozygoti med ofullstdndig penetrans
(=dominant neddrvning) dr associerad med fargen
overoskick (Metallinos et al., 1998). Forkommer framst hos
painthéstar men dven hos miniatyrponnyer och engelska
fullblod. (OMIA:000629-9796)
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Hud

Hereditary Equine R* En av manga kollagendefekter (Ehler-Danlos Syndrome) hos

Regional Dermal hést. Orsakas av en defekt i PPID-genen hos quarterhéstar

Asthenia (HERDA) déar homozygoter far hudproblem medan heterozygoter ar
onskvérda da de anses presterar bra i tdvlingar (Rashmir-
Raven 2013). Ett annat exempel ar Fragile Foal Syndrome
(FFS) (Monthoux et al., 2015; Ablondi et al., 2022)

Junctionalis R* Dodlig defekt hos framfor allt nagra kallblodsraser (Spirito

Eqidermolysis Bullosa etal., 2002).

(JEB)

Man- och svansskorv Ett gammalt namn pa en fenotyp som kinnetecknas av

med kroniskt forlopp eksem i man och svans. Troligen samma sjukdom som idag
kallas Insect Bite Hypersensitivity (se nedan).

Allergiska M Insect Bite Hypersensitivity ger eksem i man och svans och

eksem/sommareksem orsakas av en allergi mot knottsaliv (Wilson et al., 2001).
Nedérvningen dr okénd men troligen multifaktoriell och det
finns en betydande arftlig faktor med en arvbarhet pé 0.33
(Eriksson et al., 2008; Schurink et al., 2012; Velie et al.,
2016; Shrestha et al., 2020).

Konsorgan

Pungbrack M Inguinal hernia. Okédnt nedéarvningsmdnster men stark
misstanke om multifaktoriell arftlighet (OMIA:000462-
9796).

Luftvigar

Struppipning M Arvbarheten har skattats till 0,30 och en kromosomregion

(hemiplegia laryngis) har nyligen visats signifikant associerad till struppipning.
Regionen innehaller tvd hogst relevanta gener men ingen
orsakande genetisk variant har dnnu pavisats (McGivney et
al., 2025).

Kvickdrag (Eng: M Klassificeras idag som svar astma och orsakas av bade

Recurrent Airway genetiska- och miljofaktorer. En uppreglerad gen (FKBP5)

Obstruction, RAO) ar signifikant associerad med svér astma hos hést (Rithimaki
etal., 2023)

Ovriga

Severe Combined R* Prevalent dodlig defekt hos arabiskt fullblod (Shin et al.,

Immunodeficiency 1997).

Disease (SCID)

Navelbrack M Umbilical hernia. Oként neddrvningsmonster men stark

misstanke om multifaktoriell drftlighet (OMIA:000465-
9796)

M M = Multifaktoriell neddrvning, @ R = Recessiv nedarvning, > D = Dominant nedérvning,
@ * = DNA-test tillgéngligt

“Defektlistan” d&r menad som exempel pa icke onskvérda defekter hos hédstar men anvéands i
praktiken av avelsorganisationer och uppfodare som en absolut lista over icke godkénda
defekter. Det vill siga om defekten inte finns listad i foreskriften s& kan den uppfattas vara
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tillaten, vilket kan ge o6nskade effekter. I vissa fall kan sddana egenskaper i normalfallet ha en
viss variation men bli sjukdomsframkallande vid selektion av den mest extrema fenotypen. I
andra fall kan olika genotyper ge olika effekter, t.ex. da en ofullstandigt dominant neddrvning
ger en Onskad effekt hos heterozygoterna, medan homozygoterna blir sjuka. Ett sadant
exempel dr det monogent recessivt nedidrvda letalanlaget for Fragile Foal Syndrome (FFS)
som hos heterozygoterna visat sig vara associerat med hog rorlighet vilket dr onskvért hos
géngartshéstar (Montoux ef al., 2015; Ablondi et al., 2022). Vid ett selektionstryck som
favoriserar heterozygota individer (balanserad selektion) leder det till en 6kad frekvens och
diarmed en hogre risk att korsa tva anlagsbérare (Olsson ef al., 2025). Nar sjukdomen blev
allmént kénd bland uppfodare inforde de flesta avelsorganisationer for varmblodiga
sporthéstar obligatoriska gentest pa avelshingstar for att férhindra korsning av tva
anlagsbdrare. Detta koordinerades av World Breeding Federation for Sport Horses (WBFSH).
Manga stodgare viljer idag i forsta hand FFS-fritestade avelshingstar till sina ston, &ven om
stona ocksa ar fritestade och endast hogt avelsvarderade anlagsbarande hingstar ar kvar i
avelspopulationen. De flesta medelmattiga anlagsbérande hingstarna har nu sorterats ut av
marknadskrafterna. Andra defekter som visat sig vara associerade till selektion av rorliga
héstar &r t.ex. kollagendefekter som dvérgvixt, och aortaaneurysm hos frieserhést (Leegwater
et al., 2016; Ploeg et al., 2017), och benbrott hos engelska fullblod (Palomino et al., 2023).

Haéstar fods normalt inte upp for livsmedelsproduktion, &tminstone inte i Sverige, men
muskelfunktion &r fortfarande mycket viktig for den presterande tévlingshésten dér snabbhet
och styrka &r viktigt. Detta kan ha gjort att vissa muskelsjukdomar 6kat i frekvens om de pa
ndgot sitt ir associerade med en hdgre prestationsniva. Aven om det inte finns vetenskapliga
beldgg for en sddan association, kan det misstéinkas da skadliga genetiska varianter &r mer
prevalenta dn vad de borde vara vid ett neutralt selektionstryck (Olsson et al., 2025).
Muskelsjukdomen PSSM diskuteras véldigt mycket bland uppfodare. Dar finns vetenskapliga
bevis for att genen GYS/ &r associerad med PSSM1 men inte finns nagra vetenskapliga bevis
for att detta &r associerat med PSSM2 (Edwards et al., 2017; Valberg et al., 2023a,b).

En annan typ av nedirvning édr d& en och samma allel ger tva olika effekter (pleiotropi). Ett
sédant exempel dr anlaget for silverfarg dar variantallelen ar ofullstindigt dominant och ger en
ljusare silverfarg hos homozygoter dn hos heterozygoter. Samma allel ger 6gonsjukdomen
Multiple Congenital Ocular Anomalies (MCOA) (Brunberg et al., 2006; Johansson et al.,
2017) som dven den dr mer allvarlig hos homozygoterna. Faktum &r att ménga farggener har
en sddan pleiotrop effekt sa att en defektallel samtidigt ger sjukdom och en viss férg
(sammanfattat av Bellone, 2010).

De olika avelsorganisationerna har mycket olika forutséttningar for sitt arbete, bade i form av
kansliresurser och genetisk kunskap, men &ven avseende raspopulationens beskaffenhet i form
av storlek pé aveln, effektiv populationsstorlek och inavelsgrad. Gemensamma mal ar t.ex. att
bedriva en avel pa friska, hallbara histar och minimera spridning av érftliga sjukdomar genom
selektiv avelsvirdering. Detta ar sérskilt viktigt for hingstar da de potentiellt kan f4 ménga
avkommor och snabbt sprida sina anlag i populationen. Enligt Svenska Histavelsforbundets
(SH) regelverk &r hingst- och stodgare skyldiga att anmaila till forbundet om en avkomma {fods
med nagon form av defekt. Rapportering kan goras via ett digitalt formular eller en sarskild
blankett och inkomna rapporter sparas i forbundets datasystem. Vid misstanke om &rftliga
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defekter tas rapporten vidare till SH:s avelsvéarderingsnamnd och/eller till veterindrmedicinska
eller genetiska rddgivare. Om rapporten géller en hést ddr SH inte &r ansvarig
avelsorganisation vidarebefordras den till rdtt instans. Respektive avelsorganisation samlar
aktivt information om 6l fodda med missbildningar eller defekter &ven om dessa inte finns
listade sen tidigare. Andra avelsorganisationer, som t.ex. Swedish Warmblood Association
(SWB), uppmanar alla uppfodare att rapportera missténkta arftliga fel, sa de far mojlighet att
upptéicka nya problem och arbeta for att forebygga dem genom kvalitetssikrad avel.

Med hjalp av databaserad och genetisk vagledning utvecklar flera avelsorganisationer,
tillsammans med SLU, strategier for att begransa sjukdomars utbredning. Vid misstanke om
arftliga defekter tar de flesta avelsorganisationerna kontakt med expertis inom genetik och
veterindrmedicin for vagledning. Sammantaget hanteras arftliga defekter i svensk hdstavel via
en kombination av tydlig lagstiftning, aktiv 6vervakning och rapportering, samt
evidensbaserade selektionsstrategier inom avelsprogram. Syftet &r att frimja hélsa, vélfard och
langsiktig héllbarhet i populationen.

De multifaktoriella defekter som finns listade i “Defektlistan” dr generellt en orsak till att
hingstar tas ur avel. Det forebyggande verktyg som anvénds idag dr framfor allt att
avelshingstar som visar sig nedérva eller sjdlva diagnosticeras med multifaktoriella egenskaper
tas ur avel. Har skulle arvbarhetsskattningar, berdkningar av avelsvarden och genomisk
information kunna anvéndas i storre utstrackning och ge ytterligare objektiv information for
att kunna gora sé bra urval av avelsindivider som mojligt.

Avelsorganisationerna skulle behova tillgéng till data fran veterindrkliniker (i anonymiserad
form) for att utvirdera och implementera atgirder for att minska prevalensen av egenskaper
som orsakar sjukdom och lidande. I viss mén anvinds registreringar fran djurkliniker och
seminstationer (diagnoser, behandlingar, etc.) i avelsarbetet. Till exempel kraver SWB att alla
avelshingstar ska ha godkénda rontgenresultat med avseende pa osteochondrosis dissecans
(OCD) for att fa betdckningslicens.

Grisar
I bilagan till L 115 finns bara tre anlag angivna som avser gris: pungbrack, sluten &ndtarm och
halotan-anlag, varav bara halotan har en kind DNA-mutation (Tabell 4). Halotan-anlag ar
dock inte ldngre aktuellt for de raser som anvénds i Sverige eftersom anlaget &r helt
bortselekterat. Bade pungbrack och sluten dndtarm ar kdnda defekter men sa vitt Radet vet
finns det inga genetiska tester 1 dagsldget for dessa defekter. Det dr oklart vilka genetiska
tester som anvénts, och anvénds i den kommersiella aveln, eftersom den sker i ndgra fa
internationella avelsforetag. Exempel pé kéinda markdrer som anvénts inom internationell
grisavel enligt Dekkers (2004) ar:

e RYRI, tillvéxt, porcine stress syndrome, kottkvalitet (halotangenen)

e RN (PRKAG3), kottkvalitet

e MCH4R, tillvaxt, fett, foderintag

o [GF?2, tillvaxt, kullstorlek

e FI8, E.coli-diarré

e K88, E.coli-diarré
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Tabell 4. De letalanlag, defekter och évriga anlag med drftlig bakgrund hos gris som ndmns i bilagan
till L 115, inklusive OMIA (Online Mendelian Inheritance in Animals) nummer.

Organ/organsystem Missbildningar/anlag Kommentarer till, och
felaktigheter i, nuvarande
“defektlista”

Kdnsorgan Pungbrack (hernia inguinalis) Arftlig genetisk utvecklingsdefekt

med okéint nedarvningsmonster
(OMIA:000462-9823).

Digestionsorgan Sluten édndtarm (atresia ani) Arftlig defekt med oklar genetisk
orsak (OMIA:000083-9823).

Ovriga defekter Halothan-anlag Vilkdnd genetisk defekt i RYRI
(ryanodine receptor 1)-genen som
ger malign hypertermi vid stress
eller halotanbeddvning, vilket dven
ar kopplat till porcine stress
syndrome (PSS) och PSE (Pale,
Soft, Exudative) -kott

Internationella avelsforetag som Topigs Norsvin jobbar aktivt med implementering av
genomisk selektion i sina avelslinjer. Genom att titta pé férdelningen av DNA-markdr-alleler
inom en population kan man upptdcka markorer med en sé pass sned férdelning att det kan
kopplas till en sannolik genetisk defekt (det finns t.ex. gott om djur som har en kopia av en
viss DNA-variant, men aldrig nagot djur som bir pa tvd). Aven om avelsforetagen kan
uppticka nya genetiska defekter pa detta satt (Derks et al., 2019), tar man normalt inte hdnsyn
till dessa nya mutationer inom avelsarbetet, savida de inte paverkar korsningsgrisar inom
produktionen.

Det finns ménga egenskaper som péverkar djurvélfiard hos grisar, sdsom smagrisdodlighet,
svansbitning, aggressivt beteende, vilka ar fullt mojliga att forbattra (minska forekomsten av)
genom avelsarbete. Det avlas redan mot smagrisdodlighet, och bogsar hos suggor ar med i
avelsvérderingen hos Topigs Norsvin, trots att bogsér inte har ndgon stor ekonomisk betydelse
i produktionsbesittningarna. Detta visar att avelsorganisationer kan jobba med
djurvélfardsrelaterade egenskaper inte bara nér det ér tydligt ekonomiskt I6nsamt. For
egenskaperna svansbitning och aggressivitet dr det mdjligt att anvinda en sa kallad social
modell for avelsvardering. Det innebér att djuren avelsvérderas bade pa sin egen fenotyp och
dven pé fenotypen hos dvriga djur 1 den sociala gruppen. Detta kréver ingen ny dyr
registrering men ddremot en mer avancerad genetisk analys. Metoden anvinds dock dnnu inte
i ndgon storre utstrickning i avelsvérderingen. Avel for férre benproblem gors genom att ta
hénsyn till benstéllning och rorelser, samt forekomst av osteokondros. Selektion for att
forbattra suggors livslangd ar i princip mojligt, men dé méste man registrera 6verlevnad pa
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korsningssuggor i bruksproduktionen. Det finns 4ven mdjligheter att selektera pa
motstandskraft mot olika infektionssjukdomar, men forutom avel mot PRRSV (porcint
respirations och reproduktionssyndrom virus) gors inte detta idag. For vissa egenskaper har
uppfodarna av avelsdjur alltid jobbat med selektion grundat pa fenotypresultat, sd som
smagrisdodlighet och antal spenar.

Far och getter

Aven for dessa djurslag ska insamlad data frén till exempel seminverksamhet,
veterindrbehandlingar och kontrollregister vara tillgédngliga for avelsarbetet. Det stélls dven
krav pa normala konsorgan, normal kropps- och fortplantningsférmaga, och frimjande av
naturligt beteende hos avelsbaggar och -bockar (4 § L 115). Renrasiga avelsdjur godkinda i
annat EU-land ar ocksa godkéanda i Sverige (5 § L 115). Endast ett fatal genetiska defekter
finns listade 1 bilagan till dagens foreskrifter (Tabell 5).

Tabell 5. De letalanlag, defekter och 6vriga anlag med drftlig bakgrund hos far som ndmns i bilagan till
L 115, inklusive OMIA (Online Mendelian Inheritance in Animals) nummer.

Organ/organsystem Missbildningar/anlag Kommentarer till, och
felaktigheter i, nuvarande
“defektlista”
Skalle Markerat bettfel (6ver- eller Framst genetiska orsaker, men oklart
underbett) nedérvningsmonster (OMIA:000147-

9940; OMIA:000149-9925)

Digestionsorgan Sluten dndtarm (atresia ani) Oklar genetisk orsak
(OMIA:000084-9940;
OMIA:000083-9940; OMIA:000149-
9925).

Kdonsorgan Pungbrack (hernia inguinalis) Arftlig genetisk utvecklingsdefekt

med okédnt neddrvningsmonster
(OMIA:000462-9940).

Samtidigt som mycket fa genetiska defekter hos far (och inga hos getter) finns upptagna i
bilagan till L 115, och det idag inte finns genetiska tester for dessa, sa finns ett storre antal
kénda genetiska defekter hos fér och getter angivna i internationell litteratur. Bristen pé
forskning och storskalig genotypning av far och getter i Sverige gor att kunskapslaget ar
betydligt simre for dessa djurslag 4n for notkreatur. Genetiska defekter som upptécks hos
svenska fér registreras i Elitlamm i samband med lamning (Svenska Faravelsforbundet, 2023),
men det finns inte nadgon rutinméssig anviandning av genetiska tester. I Sverige halls ett stort
antal olika raser med olika genetisk bakgrund, populationsstorlek och anvandningsomrade.
Flera av dessa dr lokala allmogeraser medan andra finns mer internationellt spridda. Genetiska
defekter &r ofta rasspecifika och forekomsten kan @ven skilja sig mellan populationer i olika
lander.
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Svenska faravelsforbundet dger Elitlamm tillsammans med Svenska Kottforetagen. I Elitlamm
samlas en stor méngd hédrstamningsuppgifter och egenskapsdata in fran anslutna beséttningar.
Avelsarbetet med allmogefar ar till storsta del inriktad pa bevarande och motverkande av
inavelsproblem. For de storre, mer kommersiella farraserna skattas avelsvirden for
produktionsegenskaper, fruktsamhet och lammoverlevnad. Data som samlas in av Elitlamm
skulle dock kunna anvéndas for att utveckla avelsvarderingen for fler egenskaper som till
exempel livsldngd hos tackor (Hilding, 2025). Svenska Getavelsforbundet bedriver
stambokforing av getter av rasen svensk lantrasget och Foreningen Allmogegeten stambokfor
getter av raserna av allmogeget (jamtget, lappget och goingeget). Bdda dessa organisationer
arbetar fOr att bevara genetisk variation och undvika inavel. Avelsurval av mjolkraser sker
framst baserat pa fenotyper.

Slaktkycklingar och kalkon

Fjaderfa ar inte inkluderade i Statens jordbruksverks foreskrifter om (SJVFS 2019:31)
avelsarbete, saknr L 115, men avelsarbetet inom fjaderfd omfattas likvdl av djurskyddslagen
(2018:1192).

EFSA-rapporten "Welfare of broilers on farm” (EFSA, 2023a) ger en komplett
sammanstéllning av véalfardsproblem hos slaktkycklingar samt ménga rekommendationer for
atgarder. Tabell 8 i rapporten visar olika valfardsrisker kopplade till avel, skotsel eller
inhysning av slaktkycklingar. I rapporten identifieras tio valfardsrisker som é&r direkt kopplade
till avel, tre som &r kopplade till avel for snabb tillvaxt och fyra som ér relaterade till simre
rorlighet, vilket i sig &r en konsekvens av selektiv avel {or tillvéxt. Rapporten identifierar en
hel del vélfardsrisker for sé kallade “broiler breeders” vilket inkluderar bada avelsdjur fran
rena linjer hos avelsforetagen samt hybrida fordldradjur och mor- och farféraldradjur till
slaktkycklingar. Storsta vilfardsproblemet for forédldradjuren anges vara behovet av
foderrestriktion for att forebygga problem med 6vervikt innan djur blir kénsmogna.

I en 6versiktsartikel av Neeteson et al. (2023) redovisar Aviagen hur deras avelsprogram for
slaktkycklingar och kalkon har utvecklats dver tid, dér hilsa och vilfird fatt en allt storre roll.
I avelsmalet for deras snabbvéxande kyckling, Ross 308, utgor tillvaxt och kottméangd bara 16
% av avelsmalet dir fodereffektivitet utgdr 25 %, fruktsamhet 23 % och hélsa och viélfdrd 36
%. Viktiga hilso- och vélfardsegenskaper dr benhélsa, rorelsemonster, kardiovaskulér hélsa,
overlevnad, samt beteende. Avelsmalet kan bestd av 20-30 egenskaper varav vissa ar
ogynnsamt korrelerade. Selektion for tillvixt medfor till exempel genetisk forsémring av
benhilsa, rorelsemonster och kardiovaskuldr hdlsa om man inte samtidigt tar hansyn till dessa.
Nyligen tillkom dven sa kallade robusthetsegenskaper for att avla fram djur som fungerar bra i
olika miljoer. Aviagen levererar dven slaktkyckling med légre tillvixt dér till exempel
Rambler Ranger har bara hélften sa snabb tillvéaxt (33 g/dag) jamfort med Ross 308 (66 g/dag).
Den i Sverige relativt vanliga Ranger Gold har en tillvéxt pa 44 g/dag och nar specifik
slaktvikt (2,5 kg) vid 38 dagar, 19 dagar senare dn Ross 308 (tabelll i Neetesson et al., 2023).
Eventuella vélfardsfordelar som finns for slaktkycklingar med lagre tillvdxt har dock en
maélkonflikt med 6kad miljopéverkan som anses vara cirka 30 % storre for Ranger Gold
jamfort med Ross 308 (Neeteson et al., 2023), eftersom samma méngd kott da krdver mer
foder och liangre tid i stall med uppvarmning och ventilation (hogre elforbrukning).
Sammanfattande kan vi konkludera att det finns en hel del vélfardsrisker inom
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slaktkycklinguppfodningen, varav flera kan kopplas till selektiv avel. Samtidig uppger bade
avelsforetag och svenska branschorganisationen att de arbetar med att minska dessa
vélfardsrisker.

Varphons

Fjéderfd 4r inte inkluderade i Statens jordbruksverks foreskrifter (SJVFS 2019:31) om
avelsarbete, saknr L 115, men avelsarbetet inom fjaderfa omfattas likvdl av djurskyddslagen
(2018:1192).

EFSA-rapporten ”Welfare of laying hens on farm” (EFSA, 2023b) ger en komplett
sammanstéllning av valfardsproblem hos varphons samt ménga rekommendationer for
atgirder. Rapporten identifierar elva dvergripande risker med stor paverkan pa vélfarden,
varav ndgra har en genetisk bakgrund: 1) benskador, framforallt brostben men dven andra
delar av skelettet; 2) hudsjukdomar (andra 4n mjukdelsskador och skador p& huden); och 3)
mjukdelsskador och skador pa huden som foljd av fjaderplockning och kannibalism.

Rapporten inkluderar ett avsnitt om paverkan av avel pd djurvilfarden, bade negativt och
positivt. EFSA-rapporten har ett avsnitt om avel dir rapporten skiljer pa 1) selektion mot
avvikelser, 2) variation i olika beteende- och vilfardsegenskaper mellan olika varphdnslinjer,
3) indirekt paverkan av selektiv avel pé beteende- och vilfardsegenskaper. Preisinger (2021)
papekar att huvudsyftet med selektiv varphonsavel ar 6kad dggproduktion per hona dver
hennes livstid vilket kan astadkommas genom forlédngd produktiv livslangd. Samtidig ingar
manga valfardsegenskaper sdsom befjadring, 6verlevad, benstyrka och hiackningsbeteende.
Preisinger (2021) anger att problematiken med avlivning av nykladckta tuppkycklingar kan
erséttas med hjilp av bioteknik genom tidig konsbestdmning i dgget, varvid de 4gg som
innehaller tuppembryon kan destrueras. Den tekniken finns nu pad marknaden och Downey
(2025) beskriver att 28 % av kldckta varphons inom EU var kdnsbestimda redan i dgget.

Fisk

Fiskavel ar inte inkluderad i Statens jordbruksverks foreskrifter (SJVFS 2019:31) om
avelsarbete, saknr L 115, men avelsarbetet inom fisk omfattas av djurskyddslagen
(2018:1192). Nér det giller avel pa fisk finns Statens jordbruksverks foreskrifter (STVFS
2019:6) om odling av fisk, saknr L 15. Av 21 § L 15 framgér att ”Om ett avelsurval sker for
att forbattra produktionen ska minst lika stor hdnsyn tas till att forbattra avkommans hélsa och
bevara sjukdomsresistensen”.

Produktion av matfisk i Sverige handlar mest om regnbage och fjéllroding. Det finns
avelsprogram for regnbéage och fjallroding i SLU:s regi pa Vattenbrukscentrum Norr (VBCN)
i Kélarne. Samtidigt har manga matfiskodlare egen forokning av yngel med hjilp av
fordldradjur av olika harstamning, sérskilt nir det giller regnbédge, dér bara en del av den
uppfodda fisken harstammar fran avelsprogrammet pda VBCN. Forutom avel pa matfisk finns
dven en betydande verksamhet av kompensationsodling av lax och 6ring som inte bidrar till
matproduktion (annat dn for enskilda sportfiskare) och som ar reglerad separat.

Avelsarbetet pa fjéillroding och regnbage pd VBCN under SLU:s regi sker i ndra samarbete
med néringen. Bada avelsprogrammen ir familjebaserade, dvs. att selektionen &r baserad pa
fiskens egen prestation samt prestationen av deras slaktingar. Numera blir &ven DNA-
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information viktigare, ddr man selekterar helt eller delvis direkt pa individvidens DNA-
variation istéllet for deras prestation. Det betyder bland annat att man kan selektera tidigare i
livet. Grundldggande forebyggande atgéarder for hilsa och vilfard ar att begransa 6kningen av
inavelsgraden i avelsprogram till mindre &n 1 % per generation och att ta bort individer med
missbildningar frén vidare avel. Ett stort fokus i avelsarbetet for fjéllroding &r den l4ga
romoverlevnaden som stéller till problem for bada avel och uppfédning.

Som ett led i arbetet med att intensifiera samarbetet mellan akademi och néring inom
regnbégsavel har fyra delmal (atgérder) satts upp av avelsradet, vilka har sanktionerats av
avelsprogrammets styrgrupp:

» Sékerstilla en smittfri inhemsk romproduktion for regnbagsuppfodare i Sverige.

* Genom avel producera en hogkvalitativ regnbage enligt de kriterier som 6nskas av
uppfodarna.

* Sékra tillgang till regnbagsrom av god kvalitet till alla, etablerade och framtida,
regnbagsfiskuppfodare 1 Sverige.

» Sékra en langsiktig finansiering av avelsprogrammet.

Finansiering av avelsprogram inom fjéllrdding och regnbage har mycket begrinsat utrymme
for utveckling och forskning, och avelsarbetet som forbéttrar hélsa och vélfard ér helt
beroende av extern finansiering.

3.2 Framtida implikationer

Notkreatur (mjolk- och kottproduktion)

Den snabba utvecklingen med 6kande anvéndning av genomisk information i avelsarbetet med
ndtkreatur av de dominerande raserna ger dven forskningsunderlag for att upptécka fler
genetiska defekter. Det behover inte betyda att antalet genetiska defekter i sig 6kar, utan
snarare att kunskapen om dem forbéttras. Redan idag ligger avelsorganisationerna fore
lagstiftningen vad géller antalet defekter som listas som av intresse att ta hinsyn till 1
avelsarbetet, och utan snabba uppdateringar blir listor 6ver defekter snabbt inaktuella.
Eftersom avelsarbetet samtidigt pagér for att forbattra sa kallade funktionella egenskaper,
kopplade till t.ex. fruktsamhet, kalvningsformaga och hélsa, kan i vissa fall ocksa andra
kompenserande genetiska varianter bli vanligare och minska effekten av enskilda mutationer.
Det kan ske om andra gener kan hjélpa till att upprétthalla den biologiska funktion som
defektanlaget forsamrar (Rossi & Kontarakis, 2021).

Att allt fler avelsdjur blir genotypade innebar ocksé att parningar med bédrare av recessiva
genetiska defekter kan undvikas i hdgre grad. Det ger i sin tur mojlighet att anvanda i Gvrigt
viardefulla avelsdjur i avel utan risk for att defekter uttrycks hos avkomman. Med ett storre
antal kinda defekter finns annars risk for att krav pa att alla barare av ndgon defekt tas ur
aveln leder till minskad genetisk variation, vilket i sig kan medfora halsoproblem hos framtida
generationer av djur. Genetisk variation ar nodvéndig for att kunna na genetiska forbéattringar
och dven for att kunna anpassa djur till fordndringar i miljon till f6ljd av t.ex.
klimatfoérandringar. For raser med mindre populationer, sisom véra inhemska raser, finns idag
betydligt mindre resurser for ett snabbt utvecklingsarbete nér det géller genetiska tester.
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Hastar

Dagens rapportering av defekter &r bristfillig och skulle behdva underlittas och forbéttras.
Manga héastagare drar sig for att rapportera defekter da de inte vill riskera ekonomisk skada om
det visar sig att deras avelshingst eller -sto bér pa nigot defektanlag. Detta forstéirks av att en
enskild avelsindivid kan var mycket ekonomiskt virdefull, vilket skiljer hist fran flera andra
djurslag. Dessutom saknas ofta kunskap om vilka sjukdomar och defekter som faktiskt &r
arftliga, och i sa fall hur. Det kan till och med vara sé att vissa genetiska defekter 4r sa vanliga
att de riskerar att uppfattas av djurdgare som normala for rasen.

Genomisk information i form av genomisk utvérdering och selektion eller s.k. Genomic Risk
Score (GRS) kan vara en framtida hjalp vid selektion av avelshingstar och -ston, framfor allt
nér det géller sjukdomar och defekter med komplex eller multifaktoriell nedarvning. Ett GRS
ger en riskfaktor snarare &n ett absolut svar pa om egenskapen nedérvs. Har skulle man kunna
tdnka sig ett liknande scenario som for den genetiska defekten Fragile Foal Syndrome, dér en
topprankad hingst kan tillatas ha en hog riskfaktor medan den medelmaéttiga hingsten med hog
riskfaktor inte bor anvéndas i avel.

Grisar

Liksom for notkreatur innebér den 6kande anvandningen av genomisk information kade
mojligheter att identifiera och hantera fler genetiska defekter. Avelprogrammen utvecklas
ocksa for att inkludera nya fenotyper kopplade till robusthet och hélsa, t.ex. genom
anvindande av Al-teknik for att kunna registrera rorelser kopplade till benhélsa, avvikelser i
beteende som kan tyda pé hilsoproblem, utdragna grisningsférlopp m.m.. Det 6kar
mojligheterna att bredda avelsmalen och motverka effekten av ogynnsamma genetiska
samband. Turner et al. (2024) drar i en trendspaning slutsatsen att avelsmalen for grisar
sannolikt kommer breddas i framtiden och ldgga storre vikt vid egenskaper som forbéattrar
vélfard for vélfardens egen skull. De diskuterar exempelvis beteendeegenskaper som péverkar
smagrisoverlevnad, svansbitning och aggressivt beteende som egenskaper som har potential
att inga i avelsarbete for mer robusta grisar.

Smittsamma sjukdomar som afrikansk svinpest (ASF) utgor ett stort hot mot grisproduktionen,
framfGrallt ekologisk produktion dér grisarna har mgjlighet till utevistelse. Forskning pagar
internationellt for att identifiera genetiska faktorer som medfér immunitet mot ASF (Pannhorst
et al.,2023; Auer et al., 2026). I och med en dkad risk for klimatforandringar som kan
medfora nya sjukdomar och stdrre variation i temperatur kan man ténka sig att ett 6kat fokus
pa robusta grisar med vil fungerande immunforsvar och tolerans for till exempel hogre
temperaturer kan bli aktuellt for avelsforetagen.

Far och getter

For att kunna selektera mer effektivt mot genetiska defekter och forbattrad djurvélfard dven
hos far och getter behdvs mer dataregistrering samt genetisk forskning. Dessutom behover
avelsarbetet vara strukturerat sa att ett effektivt avelsprogram kan bedrivas. Behovet av
avelsarbete for forbattrad motstdndskraft mot parasitangrepp och infektionssjukdomar kan
komma att 6ka med ett forandrat klimat. Det finns genetiska test utvecklade for t.ex. genetiska
varianter som paverkar resistensen mot scrapie, men Sverige har idag hog skyddsstatus vad
giller scrapie (SVA, 2025). Daremot saknas kunskap om de flesta defekter och dven mer
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komplexa egenskaper for far och get i Sverige, och behovet av forskning och utveckling ar
tydligt.

Slaktkyckling och kalkon

Det &r oklart hur marknaden kommer utvecklas vad géller efterfragan av slaktfagel med légre
tillvixt 4n marknadsledande Ross 308. Om efterfragan okar kan det bli storre efterfrdgan av
andra slaktkycklinghybrider, t.ex. av typen Golden Ranger. Utdver konflikten mellan snabb
tillvixt och djurvélférd, finns &ven malkonflikten mellan tillvéxt och miljopéverkan. Léngre
tid till marknadsvikt kan onekligen ge konsekvenser pa fodereffektiviteten. Tack vara
digitalisering och datorseende kan vi méta flera egenskaper pa kommersiella djur i vanlig
stallmiljo vilket kan ge ny information till avelsprogrammen. I vilken utstriackning detta
medfor att flera beteendeegenskaper kommer att finnas med i avelsmélen eller
avelsvérderingen ér inte tydligt &n, eftersom anvindning av datorseende pa géardsniva hittills
bara finns i forskningssyfte.

Varphons

Det 6kade intresset for en ldngre produktionscykel kan leda till hogre krav pa honan, vilket
kréaver ett storre fokus pa honornas langsiktiga hélsa och vdlmaende. Ben och befjadring maste
hélla lingre samtidig som produktionen inte ska avstanna och dggen ska ha tillrdckligt starka
skal. Sverige ligger i framkanten med regelverket nir det giller forbud pa nabbtrimning
samtidig som inhysning i bursystem i princip inte anvinds. Detta stiller extra hdga krav pa
egenskaper relaterade till sédant som befjadring och beteende nér utbrott av fjéderplockning
kan ha storre paverkan pé flockhélsan, liksom egenskaper relaterade till brostbensfrakturer
som &r vanligare hos frigdende jimfort med burhéllna hons (Hardin ef a/, 2019). Det blir
dérmed allt viktigare att avelsforetag redovisar genetiska trender for de nya hélso- och
valfardsegenskaper som de inkluderar i deras avelsprogram. Darmed har man béttre
mojligheter att vilja de varphons som dr bést 1ampade.

Fisk

Eftersom Sverige har egna avelsprogram for fjillrodding och regnbége, har man en mycket bra
mojlighet att pdverka avelsmalen for svensk matfisk tillsammans med
branschorganisationerna. Det kan handla om 6kad sjukdomsresistens eller mer sociala fiskar
som trivs och fungerar tillsammans i olika uppfodningssystem. Om avelsmalen blir bredare
med flera vélfardsegenskaper maste man dock ha mdjlighet att méta dessa egenskaper pa
tillrackligt ménga fiskar i olika miljoer. Detta skulle krdva 6kad finansiering av bade forskning
och utveckling inom matfiskaveln.

4 Arbetsmiljoaspekter

Generellt underléttas arbetet for de som arbetar med djur och avelsarbete av att djuren &r friska
och védlmaende. Det finns alltsd ingen uppenbar malkonflikt i avelsarbete for djurhdlsa och god
arbetsmiljo. Utokad rapportering och provtagning for upptackt och hantering av genetiska
defekter kan leda till ett 6kat resursbehov i form av 6kad arbetstid och hogre kostnader. Det
kan mdjligen dven innebara vissa arbetsmiljorisker att provta vuxna handjur sdsom tjurar och
galtar.

38/49



Yttrande fran SLU:s vetenskapliga rad for djurskydd om djurskyddsaspekter vid avel

5 Ekonomiska aspekter

Internationell konkurrens inom béde livsmedelsproduktion och héstavel innebér att hogre
kostnader for krav pé registrering, provtagning och genetiska analyser kan utgora en
konkurrensnackdel for svenska producenter. Avelsframsteg kan dock generera stora
ekonomiska vérden i produktionen och friska avelsdjur kan vara en konkurrensfordel nér
avelsdjur séljs. Den ekonomiska kostnaden respektive nyttan riskerar dock att landa hos olika
intressenter 1 uppfodnings- och produktionsked;jan.

Det bor noteras att de ekonomiska forutséttningarna for att bedriva avelsarbete ser helt olika ut
for kommersiella raser respektive lantraser. For de sistnimnda sker arbetet ofta pa helt ideell
grund, vilket gor att 6kade krav och didrmed kostnader riskerar att negativt paverka aveln av
dessa om inte kraven &tfoljs av ekonomiskt stdd. Agarstruktur och grad av internationellt
utbyte och konkurrens varierar mycket stort mellan olika djurslag och raser. Det kan
exemplifieras med sporthéstar, dér tillgdng och efterfrdgan pa en 6ppen marknad styr och
vérdefulla avelsindivider ofta dgs av privatpersoner. Inom andra djurslag, som fjaderfa och
gris, konkurrerar ett fital internationella avelsforetag med stéingda avelsprogram. Stora
kooperativa avelsorganisationer som bedriver avel med notkreatur tenderar att vara mer dppna
med information om sitt arbete.
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