Vavsprove hjelper med at
finde de bedste Holsteintyre

Af Anders Fogh (NAV/VFL), Emma Carlén (NAV/Vaxa Sverige)

Ved hjzlp af en vavsprave, for eksempel blod, hér eller greklip, samt nye
metader til avlsvaerdivurdering er det muligt at beregne det avlsmaessige
niveau for en ko, kvie eller ungtyr med stgrre sikkerhed end tidligere. Med
denne forholdsvis nye teknik kan der beregnes avisvaerdier pé basis af ba-
de traditionelle registreringer og DNA- information. Dette veerktej kan
hjalpe os med at finde de bedste unge insemineringstyre og de bedste
tyremedre mere praecist og pd et tidligere tidspunkt end fer, og pa den
made skabe en hurtigere avisfremgang. Dette kaldes genomisk selektion,
og i dag er alle unge insemineringstyre i de nordiske lande udvalgt pa
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baggrund af avlsvaerdier, hvor der indgar genomisk information.

Genomisk information gi-
ver bedre insemineringstyre
De tyre, som har fiet deres forste
avlsveerdital baseret p detre i slut-
ningen af 2013, er blandr de forste
tyre, som er udvalgt pa grundlag af
avlsverdital, der inkluderer geno-
misk information.

For ar illustrere effekten af at bru-
ge genomisk selektion, er det avls-

massige niveau af Holsteintyre
udvalgt for (forste avlsvardital ba-
seret pi informationer fra detre i
februar 2012) eller efter (forste
avlsvardital baseret pA informatio-
ner fra detre i februar 2014) intro-
duktion af genomisk selektion
sammenlignet i figur 1.

I figur 1 er de blé sejler baseret pa
avlsverdier beregnet i februar
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Figur 1. Fordeling af tyre afhaengig af NTM. Tyrene er udvalgt hhv. for og efter

indfarelsen af genomisk selektion.
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2012, og rede sejler er baseret pd
avlsverdier beregnet i februar
2014. I begge tilfelde udtrykkes
det avlsmessige niveau af tyrene i
forhold til niveauet af keerne i
hhv. februar 2012 og februar
2014. Ved ar vise resultater pa den
made kan det ses, hvor meget tyre-
ne er bedre end keerne pd disse
tidspunketer.

Det gennemsnitlige avlsmassige
niveau af tyre udvalgt for indferel-
sen af genomisk selektion er mere
end 3,5 NTM enheder lavere end
tyre udvalge efter indforelsen af
genomisk selektion. Figur 1 viser,
at ved anvendelse af genomisk in-
formation er det muligt at undg
at veelge tyre med det laveste avls-
massige niveau (under -2 i NTM)
og valge flere tyre med hojt avls-
massige (over 18 i NTM). Det er
vigtigt at bemarke, at effekren af
at bruge genomisk information vil
vare endnu starre for de tyrekalve,
der bliver valge i dag. Dette skyl-
des:
® Mere effektive modeller og me-
toder i forhold til da avlsvaerdital
med genomisk information bley
introduceret
® Gruppen af afprovede tyre med
en genomisk test — ogsi kaldet
referencegruppen — er meget
storre i dag pa grund af samar-
bejdet i EuroGenomics. Euro-
Genomics er et samarbejde in-
hvor
partnere fra mange europziske

den for Holsteinracen,
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http://europa.eu/legislation_summaries/agriculture/general_framework/l60032_en.htm

Avl efter bedre sundhed

- de nordiske lande er stadig i front

En balanceret avismal med vaegt
p& produktion, men ogsd funk-
tionelle egenskaber sdsom kaelv-
ningsevne, frugtbarhed og syg-
domsresistens, er blevet mere al-
mindeligt over hele verden i la-
bet af de sidste 10 ar.

Det er dog ikke nyt i de nordiske
lande, hvor dette har varet praksis
i artier. I de nordiske lande er avl
efter bedre resistens over for for-
skellige sygdomme baseret direkte
pa sygdomsregistreringer. Dette er
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lande udveksler genotyper. Stor-
relse af referencegruppe er en af-
gorende fakror for, hvor sikkert
genotypen kan anvendes til at
beregne det avlsmassige niveau

Avlsvardital baseret pa genomisk
informarion er et starke varktej,
der giver bedre insemineringstyre
og derfor i sidste ende mere pro-
dukrionsekonomiske koer. Som
landmand skal du dog vzre op-
merksom pi, hvordan du bruger
ungtyrene i din besztning. Sikker-
heden pa unge tyres avlsverdital
ikke er pa hejde med sikkerheden
pa en tyr, som har egne malkende
detre. Det betyder, at avlsvardital-
lene for nogle unge tyre kan @ndre
sig, nar de fir egne dotre. Det an-
befales derfor at anvende grupper
af ungtyre i stedet for mange doser
af en enkelt tyr.
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et stzrke og unikt udgangspunke,
og effekren pd sygdomsfrekvensen
er veldokumenteret. Kvzgavlsfor-
eningen Semex fra Canada har for
nylig indfert en markering af inse-
mineringstyre (Immunity+), som
er baseret pi miling af keer eller
tyres immunrespons. Ideen er, at
tyre med hejt antistofsvar giver
datre, der er mere modstandsdyg-
tige over for sygdomme.

Nordiske lande avler direk-
te efter bedre sundhed

I de nordiske lande avles efter bed-
re resistens mod bide yverbeten-
delse, samt frugtbarheds-, stofskif-
te- og klov- og lemmelidelser ved
hjelp af registreringer fra klovbe-
skerer og dyrleger. Der avles si-
ledes mod en lavere frekvens af
sygdomme. Det er muligt pi
grund af det omfattende og effek-

tive registreringssystem.

Avlsvardital for sygdomsegenska-

» Avisvaerdital beregnet
pa basis af sygdoms-
registreringer giver
storre avismaessig
reduktionaf sygdoms-
frekvensen endavl efter
immunrespons 0g
dermed sterre gkono-
misk udbytte”

berne i de nordiske lande er base-

ret p store maengder data. Dette
er nedvendigt, fordi arvbarheder-
ne for sygdomme generelt er lave.
Det betyder, at generne kun har en
lille indflydelse pi risikoen for om
en ko bliver syg, mens andre fakto-
rer har en meget storre betydning.
Det gor det vanskeligt at finde de
koer, der er mest resistente over for
sygdomme ud fra keerncs cgne
sygdomsregistreringer. P4 basis af
registreringer pi mange kaer i af-
komsgrupper efter tyre er det dog
muligt at bestemme det avlsmassi-
ge niveau meget sikkert. Det er
vigtigt at bemerke, at selv om ar-
veligheden er lav, er der en stor
avlsmassige variation for syg-
domsegenskaberne. Det betyder,
at frekvensen af sygdom blandt
detre efter de avlsmassigt bedste
tyre er vaesentligt lavere end blandt
detre efter de avlsmessigt ringeste
tyre. Ved at genomisk teste er det
muligt ogsa at bestemme det avls-
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