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Bagrund

Ved genomisk selektion udnytter man kendskabet til sammenhangen mellem et meget stort antal SNPer
fordelt over kvaegets DNA og avlsvaerdital for afprgvede tyre til at beregne unge dyrs avlsmaessige niveau
for alle egenskaber i avismalet. Det betyder i praksis, at genomisk selektion ggr det muligt at bestemme
unge dyrs avlsmaessige niveau med langt stgrre sikkerhed end tidligere. For at kunne bruge denne metode
skal de unge dyr veere genomisk testede. En genomisk test er en bestemmelse af dyrets DNA i en vaevs-
eller blodprgve. Metoden har hidtil primzaert vaeret brugt til at bestemme det avismaessige niveau for unge
tyre, men den kan i princippet veere med til at bestemme det avismaessige niveau for alle dyr med fa
faenotypiske registreringer. Anvendelse af genomiske test vil derfor ogsa ggre det muligt at udveelge de
avlsmaessigt bedste hundyr med stor sikkerhed.

| gjeblikket er prisen pa en genomisk test hgj (740 kr. den 14. marts 2012), og det er derfor kun relevant at
genotype i forbindelse med udvelgelse af tyremgdre eller ungtyre til kvaegavisforeningen. Forventningen
er dog, at prisen pa en genomisk test vil falde yderligere inden for de kommende ar. Prisfaldet kan ske som
felge af fremskridt inden for genotypningsteknologien, udvikling af mindre teette markgrpaneler koblet
med imputation eller som en kombination af begge. Anvendelse af genomiske test kan derfor blive relevant
ved udvaelgelse af de avlsmaessigt bedste kger, som skal producere meelk i besaetningen, eller de hundyr,
som skal producere nzaste generation af kviekalve. Dette vil ggre teknikken interessant i alle besaetninger.

Formal

Formalet med projektet er, at undersgge tekniske og gkonomiske konsekvenser af forskellige strategier for
anvendelse af genomiske test pa besaetningsniveau. Herunder skal det belyses hvilke grupper af hundyr det
er mest fordelagtigt at genotype.

Strategier

| projektansggningen er der naevnt to mulige strategier, der sammen med et hgjere genetisk niveau kan
veere med til at finansiere brugen af kgnssorteret seed (KSS) og genomiske test: (1) produktion af
krydsningskalve til slagtning og (2) produktion af renracede kalvekvier til levebrug. | dette projekt bruges
betegnelsen KSS kun om szad, der fortrinsvis indeholder sadceller med et x-kromosom. Som fglge af den
nuvaerende gkonomiske situation er der i praksis fokus pa at anvende szed fra kgdkvaeg til de avismaessigt
darligste hundyr i besaetningen. Derfor prioriterer vi denne strategi hgjere end strategien, hvor der
udelukkende produceres renracede kaelvekvier.

Vi gnsker at undersgge scenarier med KSS og genomiske test op imod scenarier med KSS og uden
genomiske test. Det vil ogsa vaere relevant at teste scenarierne op imod et scenarie uden KSS og uden
genomiske test, men med en lav udskiftningsprocent og gode reproduktionsresultater.



Scenarier

Reproduktionseffektivitet

Vi simulerer tre niveauer for reproduktionseffektivitet i modelbeszetningen (Tabel 1). Disse tre niveauer
indgar ogsa i beregningerne i ReproManagement — sund fornuft, kapitel 1. Det er kun inseminerings- og
draegtighedsprocenten for kgerne, der andres. Forudsatningerne for kvierne &ndres ikke. Dette er
muligvis ikke helt i overensstemmelse med, hvad man vil se i praksis, men det er lettere at fortolke
resultaterne, nar man kun aendrer fa faktorer.

Tabel 1. Insemineringsprocent, draegtighedsprocent og reproduktionseffektivitet for de tre niveauer for

reproduktionseffektivitet.

Scenarie Insemineringsprocent Draegtighedsprocent Reproduktionseffektivitet
Lav 27 35 0,09
Gennemsnitlig 36 42 0,15
Hoj 51 49 0,25

Reproduktionseffektiviteten og udskiftningsprocenten har afggrende betydning for aldersfordelingen i
besaetningen. Vi har i dette projekt valgt at undersgge fire kombinationer af reproduktionseffektiviteten og
udskiftningsprocenten. Disse fire kombinationer er:

e Lav reproduktionseffektivitet og en udskiftning pa 44 %

e Gennemsnitlig reproduktionseffektivitet og en udskiftning pa 41 %

¢ Hgj reproduktionseffektivitet og en udskiftning pa 38 %

e Hgj reproduktionseffektivitet og en udskiftning pa 33 %

Udskiftningsprocenten har desuden betydning for, hvor meget kgdkvaegssaed der kan bruges i
besaetningen. En anden begrundelse for at undersgge to niveauer for udskiftningsprocenten inden for
besaetningen med hgj reproduktionseffektivitet er derfor, at udskiftningsprocenten og dermed brugen af
k@dkvaegssaed ikke er optimeret inden for de tre niveauer for reproduktionseffektivitet, saledes at
daekningsbidraget er maksimeret.

Kgnssorteret sed

Det er ngdvendigt at bruge KSS i besaetninger med lav eller gennemsnitlig reproduktionseffektivitet, hvis
der bade skal produceres renracede kviekalve til indseetning i besaetningen og kg@dkrydsningskalve til
slagtning. Vi forudsaetter, at den anvendte k@dkvaegsrace er Dansk Blakvaeg.

Vi har valgt at undersgge fglgende otte niveauer for brug af KSS i modelbesatningen:

e Ingen brug af KSS

o 40 % kvier

e 60 % kvier

e 80 % kvier

e 40 % kvier og 20 % farstekalvskaer

e 40 % kvier og 40 % farstekalvskaer

e 60 % kvier og 20 % farstekalvskaer

e 60 % kvier og 40 % forstekalvskger



For at kunne estimere effekten af de otte niveauer for KSS, holdes udskiftningsprocenten konstant inden
for de fire niveauer for reproduktionseffektivitet og udskiftningsprocent og pa tvaers af de otte niveauer for
KSS.

Kvier og kger insemineres med traditionel seed fra malkekvaeg, hvis de ikke er draegtige efter to
insemineringer med KSS. Kvier insemineres dog maksimalt to gange med traditionel seed fra malkekvaeg, og
k@er insemineres med traditionel sad fra malkekveaeg indtil de nar graensen for den sidste
insemineringsdag. Denne er 336 og 308 dage fra kaelvning for hhv. hgjtydende fgrstekalvskger og zeldre
kger. Insemineringsperioden er 105 dag kortere end de fgrnaevnte perioder for lavtydende fgrstekalvskger
og ldre kger. Kvier, der ikke skal insemineres med KSS, insemineres med traditionel sad fra malkekvaeg,
da risikoen for en vanskelig keelvning er hgj, hvis der anvendes sad fra kedkvaeg til kvier.

Andelen af kger, der kan insemineres med sad fra kgdkvaeg, afheenger af brugen af KSS,
reproduktionseffektiviteten og udskiftningsprocenten, og den skal derfor tilpasses individuelt for hver
kombination af disse tre faktorer.

Genomiske test
Formalet med projektet er bl.a. at belyse, hvilken gruppe af hundyr, kvaegbrugeren far mest ud af at
genotype. Derfor har vi valgt at undersgge fem niveauer for hvor stor en andel af kvierne, der bgr gentypes:
e Ingen brug af genomiske test
e 25 % omkring selektionsgransen
e 50 % omkring selektionsgransen
e 50 % bedste
e 100%

| dette projekt tager vi udgangspunkt i en maelkeproduktionsbeszetning og ikke i en besatning, der har
fokus pa at saelge avlsdyr. Vi gnsker derfor at finde ud af, hvor fa kvier kvaegbrugeren kan ngjes med at
genotype og samtidig veere i stand til at inddele dyrene i grupper afhaengig af, om de skal udszettes eller
insemineres med KSS, traditionel seed eller kgdkvaegssaed. Kvierne udvaelges til genotypning efter deres
totalgkonomiske indeks.

Grafisk illustration af scenarierne

Figur 1 er en grafisk illustration af scenarierne. De 32 scenarier i xy-planen bliver analyseret i
simuleringsprogrammet SimHerd. De scenarier i xyz-planen (op til 160 scenarier), som, vi vurderer, er
relevante i praksis, vil blive analyseret i simuleringsprogrammet ADAM.
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Figur 1. lllustration af scenarierne med reproduktionseffektivitet og udskiftningsprocent pa x-aksen, KSS-
strategi pa y-aksen og genotypningsstrategi pa z-aksen.

Ekstra-scenarier

Vi valgte desuden at undersgge ti ekstra-scenarier for modelbesaetningen med hgj
reproduktionseffektivitet. Pa trods af at der ikke anvendes KSS i de ti ekstra-scenarier, bliver der produceret
et overskud af kvier, fordi reproduktionseffektiviteten er hgj, og fordi der ikke anvendes k@dkvaegssaed. |
fem af de ti ekstra-scenarier bliver alle overskudskvier afprgvet i besaetningen, mens overskudskvierne
bliver solgt i de resterende fem scenarier. Disse to niveauer for handtering af overskudskvier bliver
undersggt i kombination med de fem genotypningsstrategier (GT-strategier). Udskiftningsprocenten er 49
og 37 % i de scenarier, hvor overskudskvierne hhv. afprgves i besatningen eller sxlges.

Simuleringsprogrammer

Det har ikke vaeret muligt at finde ét program, der kan beregne den samlede gkonomiske effekt af
forskellige niveauer og strategier relateret til bade management og avl. Derfor har vi valgt at bruge to
programmer: SimHerd og ADAM.



SimHerd

SimHerd er en mekanistisk, dynamisk og stokastisk computermodel, der kan simulere den aktuelle situation
for hvert enkelt dyr i en malkekvaegsbesaetning under forskellige managementscenarier. Et dyrs aktuelle
situation defineres vha. dets alder, paritet, laktationsstadium, aktuelle malkeydelse, vaegt,
udsaetningsstatus, reproduktionsstatus, celletal og sygdomsstatus samt en permanent komponent for
ydelsespotentiale. Fremskrivningen af den aktuelle situation foretages uge for uge for hvert dyr i
besaetningen. SimHerd skal i dette projekt bruges til at beregne virkningen af forskellige niveauer for
reproduktionseffektivitet og udskiftningsprocent samt forskellige strategier for brug af KSS pa
daekningsbidraget.

ADAM

ADAM er et computerprogram, der modellerer avisplaner ved hjalp af stokastisk simulering (Pedersen et
al., 2009). Programmet simulerer en population af dyr og fglger genetiske aendringer i populationen under
forskellige avisscenarier. Programmet kan handtere forskellige populationsstrukturer, genetiske modeller,
udveelgelsesstrategier og parringsdesign. ADAM skal i dette projekt bruges til at beregne effekten af
forskellige strategier for brug af KSS og genomisk information pa den avismaessige fremgang.

Det er tanken, at scenarierne i SimHerd skal kgres fgr scenarierne i ADAM, og at input- og
outputparametrene fra SimHerd skal bruges som inputparametre i ADAM, saledes at beregningsgrundlaget
er det samme i de to programmer. Hvis nogle af scenarierne i SimHerd viser sig at veere urealistiske i
praksis, vil vi ikke kgre disse scenarier i ADAM, men i stedet bruge tiden pa de scenarier, der har praktisk
relevans.

Modelbesatningen i SimHerd

Modelbesaetningen i dette projekt er den samme som i ReproManagement — sund fornuft, kapitel 1, og
beskrivelsen af modelbesaetningen i dette projekt er i meget hgj grad baseret pa beskrivelsen i fgrnaevnte
kapitel.

Modelbesatningen er en Holsteinbesaetning, hvor sundhedsniveauet svarer til en gennemsnitlig dansk
Holsteinbeszetning i 2011 og besaetningsst@rrelsen og ydelsesniveauet er lidt hgjere end gennemsnittet.
Der blev ikke brugt KSS, k@dkvaegssaed eller genomiske test i modelbesaetningen fra ReproManagement —
sund fornuft. Modelbesaetningen er defineret pa baggrund af resultaterne fra Benchmarking (VFLKvaeg, maj
2011), Kvaeginfo 1929a (Ancker et al., 2008), Kvaeginfo 1597 samt diverse videnskabelige artikler (se
www.simherd.com).

Vi har valgt at tage udgangspunkt i denne modelbesatning, fordi vi mener, at den er aktuel, og fordi det
dermed er muligt at sammenholde resultaterne fra ReproManagement — sund fornuft med resultaterne fra
dette projekt. Desuden har Holstein pa nuvaerende tidspunkt hgjere sikkerheder pa de genomiske


http://www.simherd.com/

avisveerdital end RDM og Jersey. Pa det genomiske omrade kan modelbesaetningen dermed repraesentere
et fremtidigt niveau for de to andre racer.

Der er dog brugt en anden startsituation for kvierne i dette projekt end i ReproManagement-projektet, idet
der i ReproManagement-projektet var forholdsvis fa kvier i startsituationen. Dette er slet ikke en atypisk
situation, men det betyder, at antal kvier stiger gennem mange ar, idet modelbesaetningen med en
gennemsnitlig reproduktionseffektivitet kun lige akkurat er selvrekrutterende. Der gar derfor lang tid fgr
besaetningen er oppe pa et stabilt niveau (se f.eks. udviklingen af antal kvier i ReproManagement — sund
fornuft). For at undga andre effekter pa resultaterne end effekterne af KSS og k@dkvaegssaed er der i denne
analyse brugt cirka det samme antal kvier i startsituationen, som besaetningen vil fa pa sigt. Konsekvensen
af at have flere kvier ved starten er, at udskiftningsprocenten er en smule hgjere (ét procentpoint) end i
ReproManagement-projektet, idet der er lidt flere kvier til radighed til udskiftning.

| tabellen nedenfor er der givet et udpluk af modelbesatningens nggletal (Tabel 2). Disse nggletal indgar i
SimHerd-analyserne, mens det kun er nogle af nggletallene, der indgar i ADAM-analyserne.

Tabel 2. Nggletal for modelbeszetningen.

Nggletal Middelvaerdi

Aktuelt antal kger 211
Aktuelt antal kvier 191
Reproduktion

Start inseminering for kger, dage efter kalvning 49
Dage fra kalvning til 1. inseminering for k@er, gennemsnit 94
Dage fra kalvning til 1. inseminering for kger, spredning 41
Insemineringsprocent for kger, % 36
Draegtighedsprocent for kger der insemineres med malkekvaegsaed, % 42
Draegtighedsprocent for kger der insemineres med kgdkvaegsaed (faktor 1,1), % 46
Insemineringsprocent for kvier, % 60
Draegtighedsprocent for kvier, % 55
Alder ved fgrste kaelvning, mdr. 25,7
Andel pabegyndte, % 85
Andel draegtige 150 dage efter kaelvning, % 52
Andel draegtige af keelvede, % 65
Insemineringer pr. draegtighed, antal 2,42
Kzelvninger pr. arsko, antal 1,03
Dgdfadsel, % 6
Dgde kalve, % 7,4
Omsaetning

Udskiftning, % 41
Solgte renracede kalvekvier, antal 0
Kgbte renracede kaelvekvier, antal 0
Solgte renracede tyrekalve, antal 105
Maelkeproduktion

Ydelse pr. arsko, kg EKM 10.161



Ydelse 1 — 24 uger efter keelvning for kger i 1. paritet, kg EKM 30,4
Ydelse 1 - 24 uger efter keelvning for kger i 2. og senere paritet, kg EKM 36,8
Ydelsesfald 60 — 305 dage efter kaelvning for kger i 1., 2. og senere paritet, % 12; 29; 34
Celletal, leveret 233.000
Celletal, alle kger 246.000
Sundhed, antal pr. 100 arskger

Maelkefeber 3,9
Kaelvningsbesvaer 14,1
Bgrbetaendelse 17,8
Ketose 8,2
Tilbageholdt efterbyrd 11,2
Lgbedrejning 2,9
Klinisk yverbetandelse 43
Subklinisk yverbeteendelse 122
Digital dermatitis 50
Klovbrandbyld 4,6
Klov- og lemmelidelser 24,7
Dgde kger 5,6

| dette projekt bliver alle renracede kviekalve i besatningen, mens alle tyrekalve og krydsningskvier szelges.
Vi har valgt at ajourfg@re priserne for kaelvekvier, renracede kalve og krydsningskalve samt udgifterne, der er
forbundet med at inseminere, sa disse prisforudsatninger varierer i forhold til prisforudsaetningerne i
ReproManagement — sund fornuft, kapitel 1. For at fa sa aktuelle priser som muligt har vi radfgrt os med
Per Spleth (VFL, Kvaeg — d. 26. marts 2012) og Torben Ngrremark (VikingDanmark - d. 23. marts 2012). |
SimHerd saelges tyrekalvene, nar de er én dag gamle. Prisen for disse slagtekalve korrigeres, saledes at der
tages hgjde for en fodringsperiode pa 14 dage. Tabel 3 viser prisforudsaetningerne for alle scenarier i

SimHerd.

Tabel 3. Prisforudsaetninger for alle scenarier i SimHerd.

| Prisforudsaetninger kr.
Indtaegter
EKM, kg 2,6
Slagtepris for en renracet malkeko, kg levende vaegt 7,0
Renracet keelvekvie* 10.000
Renracet tyrekalv** 524
Kedkvaegskrydsning — kviekalv** 451
K@dkvaegskrydsning — tyrekalv** 1.106
Udgifter
Fuldfoder til kger, FE 1,4
Grovfoder til kvier, FE*** 1,0
Kraftfoder til kvier, FE*** 1,7
Afgraesning til kvier i 1. seeson, pr. graesdag*** 5,4
Afgreesning til kvier i 2. saeson, pr. graesdag*** 8,4
Mzelkefeber 640




Bgrbetaendelse 300

Ketose 200
Tilbageholdt efterbyrd 200
Yverbetzaendelse 500
Digital dermatitis 190
Klovbrandbyld 330
Klov- og lemmelidelser 480
Traditionel sad fra afkomsundersggte tyre inkl. besgg og inseminering 180
Traditionel sa&d fra ungtyre (GenVik) inkl. besgg og inseminering 135
KSS fra malkekvaeg inkl. besgg og inseminering 365
Keédkveegssaed inkl. besgg og inseminering 190
@vrige omkostninger til dyrlaege, avls- og kvaegbrugsradgiver, pr. arsko 1.700
@vrige omkostninger til vaccinationer mm., pr. arskvie*** 100

* | Simherd szelges kvierne ved kalvning. Prisen fra budgetkalkulerne er derfor forhgjet.

** Markedspriserne (MP) er reducerede for at korrigere for kalvedgdelighed (3 %) og fodring
gennem 14 dage (5 kg mzelk pr. dag og 2,6 kr. pr. kg mzelk). Priserne, som modellen har regnet
med, er derfor: ((MP - 14 x5 x 2,6) x 0,97 - 0,03 x 7 x 5 x 2,6). Det antages, at de 3 % d@de kalv
kun er blevet fodret gennem 7 dage.

*** Opdratsomkostningerne er pa cirka 7,5 kr. pr. dag og 5.800 kr. fra fadsel til 1. kaelvning.

Resultaterne fra dette projekt vil afvige fra resultaterne ReproManagement-projektet, idet vi har valgt ikke
at inddrage genetik i SimHerd-beregningerne, idet alle aspekter vedrgrende avl beregnes i ADAM. | dette
projekt har alle dyr i SimHerd en avlsvaerdi, men den videregives ikke til afkommet. | stedet bliver hver
nyfgdt kalv tildelt en avisveerdi fra en distribution med et gennemsnit pa nul og ikke et gennemsnit baseret
pa foraeldrenes niveau.

Kriteriet, som hundyrene udveelges efter, @ndrer sig i takt med, at kgerne begynder at producere maelk.
Kvierne med de hgjeste indekser og fgrstekalvskgerne med de hgjeste maelkeydelser (ren faanotype)
insemineres med KSS, sa der produceres nok kviekalve til at supplere besatningen, dvs. ikke et overskud af
kviekalve, der kan selekteres iblandt. Kgerne, der skal insemineres med kgdkvaegssaed, udvaelges pa
baggrund af deres aktuelle malkeydelse. Det har ikke nogen betydning, at disse lavtydende kger udveelges
pa baggrund af deres feenotype, for de kan ikke give deres avlsmaessige niveau for ydelse videre til
afkommet.

Hvert scenarie i SimHerd daekker en 20-arig periode og gentages 1000 gange. Resultaterne baseres pa
gennemsnitlige vaerdier for de sidste 10 ar.

Overordnet avlsplan

| ADAM simuleres to besatninger samt den gvrige Holsteinpopulation: (1) modelbesaetningen, (2) en
gennemsnitsbesatning, hvorfra der kan kgbes kzelvekvier og (3) avispopulationen, hvor alt avisarbejde i
den gvrige population foregar. Det har ikke nogen betydning for resultaterne, at avlsarbejdet er samlet ét
sted og ikke fordelt ud pa mange besatninger som i praksis.
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Figur 2 viser, hvordan genetisk materiale og dyr kan flyttes mellem de simulerede besaetninger og
avispopulationen. Der simuleres ikke en decideret slagtekalveproducent, men alle kalve, der ikke er
renracede kviekalve, flyttes vaek fra modelbesaetningen, og ingen af disse kalve flyttes hen til
avlspopulationen eller gennemsnitsbesatningen.
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Figur 2. Praesentation af hvordan tyresad (grgnne pile) og dyr (lilla og bla pile) kan flyttes mellem
modelbeszetningen, gennemsnitsbesaetningen, avispopulationen og slagtekalveproducenten. Registreringer
til afkomsundersggelse af tyrene kommer fra besaetninger uden for avispopulationen i form af

dgtregruppeafvigelser, DYDer.

Populationen

Avlspopulationen repraesenterer en lukket aviskerne i en population af Holstein. En basepopulation af
ubeslaegtede dyr genereres og fordeles mellem aldersgrupperne et til otte ar for hundyr og et til seks ar for
handyr. Avispopulationen bestar af 2.000 kger og omkring 1.000 kaelvekvier. De 2.000 hundyr, der skal blive
i avispopulationen, selekteres pa baggrund af EBVer. Det vil ikke have nogen effekt at genotype
tyremgdrene, idet alle tyrekalve bliver genomisk testet. Hundyrene i avispopulationen insemineres med
traditionel malkekveegsaed, og de producerer ét levedygtigt afkom hver med en kgnsfordeling pa 1:1.
Selektionen af hundyr finder sted hvert ar, og alle selekterede hundyr er mellem et og fem ar gamle.

Der genotypes 1.000 renracede tyre hvert ar. Tyrene er ét ar gamle, nar de genotypes, og de udvaelges ved
trunkering pa baggrund af foreeldrenes gennemsnitlige EBVer eller GEBVer, hvis sidstnaevnte er til radighed.
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Blandt de genotypede tyre udveelges der hvert ar 100 tyre, som afkomsundersgges. Tyrene udvaelges pa
baggrund af GEBVer og ved trunkering.

| dette projekt anvendes en avisplan med unge, genomisk testede tyre og afkomsundersggte tyre. Dermed
indeholder brugsplanen bade unge tyre og afkomsundersggte tyre, sadan som det er tilfeeldet i praksis. De
16 hgjest rangerende unge, genomisk testede tyre og de 16 hgjest rangerende afkomsundersggte tyre
udvaelges hvert ar ved trunkering. For disse aktive tyre gaelder, at de unge, genomisk testede tyre udvaelges
blandt tyre, der er hgjest fire ar gamle, og at de afkomsundersggte tyre udveelges blandt tyre, der er mindst
fem ar gamle. Tyrene bruges tilfaeldigt og i lige store andele blandt hundyrene i avispopulationen. Antallet
af unge, genomisk testede tyre og antallet af afkomsundersggte tyre, der skaber en avisfremgang pa tre
NTM-enheder pr. ar svarende til 225 kr. pr. ar, blev fastlagt i et pilotstudie. Som det fremgar af tabel 4,
opnas denne avisfremgang ved hvert ar at anvende 16 unge, genomisk testede tyre og 16
afkomsundersggte tyre.

Tabel 4. Den arlige genetiske fremgang for det samlede indeks (AG) i kr., maelkeproduktionsegenskaben
(MZLK) og den funktionelle egenskab (FUNK) i genetiske standardafvigelser samt standardfejlene pa
estimaterne (SE) ved anvendelse af et forskelligt antal unge, genomisk testede tyre (UT) og
afkomsundersggte tyre (AT)

#UT # AT AG SE (AG) MALK  SE(MALK)  FUNK SE (FUNK)
8 8 243,6 0,20 0,234 0,003 0,160 0,002
10 10 239,6 0,19 0,227 0,002 0,160 0,002
12 12 233,9 0,17 0,221 0,002 0,157 0,002
14 14 229,4 0,14 0,223 0,002 0,148 0,002
16 16 226,7 0,13 0,220 0,002 0,146 0,002
18 18 222,7 0,13 0,215 0,002 0,145 0,002
20 20 220,1 0,14 0,212 0,002 0,144 0,002
22 22 219,1 0,14 0,210 0,002 0,144 0,002

Alle kandidater, der ikke udveaelges som aktive tyre, og alle tyre, som er mere end seks ar gamle, udsaettes.
Der gemmes dog 5.000 seeddoser fra hver tyr, der afkomsundersgges.

De aktive tyre, der bruges i model- og gennemsnitsbesatningen, er de samme 32 tyre som anvendes i
avlspopulationen. Dermed vil disse besaetninger fa del i den avisfremgang, der genereres i
avlspopulationen.

Modelbesatningen i ADAM

Inputparametrene til ADAM-simuleringerne bestar af en kombination af input- og outputparametrene fra
SimHerd-simuleringerne. Blandt de vaesentligste outputparametre fra SimHerd er fordelingen af antal
renracede kviekalve fgdt af en given gruppe af hundyr defineret ud fra hundyrenes alder og hvilken type af
seed, de var insemineret med. Detaljerne omkring denne fordeling kan ses i regnearket GSherd_numbers.

Selektionsgraensen, der omtales ovenfor i afsnittet om genomiske test, er gransen for, om en kvie skal
insemineres med KSS eller traditionel malkekveegsaed. Hvis der ikke anvendes KSS i det pageeldende
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scenarie bliver de 25 eller 50 % midterste kvier genotypet. Kvierne udvaelges ved trunkering. Tabel 5 viser,
hvor mange kvier der bliver genotypet inden for hvert scenarie.

Tabel 5. Antallet af genomiske test inden for de fire genotypningsstrategier (GT-strategi) og de fire niveauer
for reproduktionseffektivitet og udskiftningsprocent. Antallet af genomiske test er uafhaengigt af KSS-
strategi.

GT-strategi 2 3 4 5
Lav RE (44 %) - - - -
Gns. RE (41 %) 22 44 44 87
Hgj RE (38 %) 20 40 40 81
Haj RE (33 %) 17 34 34 69

Halvdelen af de kger, der ikke skal insemineres, bortselekteres tilfeeldigt. Blandt de resterende udveelges
kgerne, der skal producere krydsningskalve, som de darligste kger i besaetningen, og de udvaelges ved
trunkering indenfor aldersgruppe pa det totalpkonomiske indeks. Der simuleres ikke Blakvaeg i
avilspopulationen men udelukkende Holstein. Kgerne i modelbesatningen, der skal producere
krydsningskalve, insemineres derfor med traditionel seed fra avispopulationen. Det forudsaettes dog, at
disse kger udelukkende far tyrekalve. Dette kan bruges som et redskab til at styre, hvor mange renracede
kviekalve, der fades i modelbesatningen hvert ar og af hvilke kger. Det har ingen betydning for
resultaterne, at k@erne insemineres med sad fra Holsteintyre og ikke med saed fra Blakvaegstyre, da
tyrekalvene fra modelbesaetningen altid flyttes til en slagtekalveproducent og dermed aldrig bliver
kandidater i avlspopulationen (Figur 2).

Gennemsnitsbesaetningen

Gennemsnitsbesatningen bestar af 200 hundyr, der udvaelges tilfeeldigt. Der bruges KSS til alle hundyr,
hvormed der produceres et overskud af kvier. Af den arsag er det altid muligt for modelbesaetningen at
k@be kvier fra gennemsnitsbesatningen, hvis dette skulle blive aktuelt. Det er tilfeeldigt, hvilke kvier der
seelges fra gennemsnitsbesatningen, hvor det i praksis formentlig ville vaere de darligste, der blev solgt fra.

Hvert scenarie i ADAM daekker en 25-arig periode og gentages 100 gange. Resultaterne baseres pa
gennemsnitlige veaerdier for de sidste 10 ar.

Simulering af sande avlsvardier og faenotypiske vardier

Der simuleres sande avlsvaerdital for maelkeproduktionsegenskaben og den funktionelle egenskab for alle
dyr. Derudover simuleres der faenotypiske vaerdier for alle kger, der afslutter fgrste laktation, og
detregruppeafvigelser (DYD) for alle afkomsundersggte tyre, der er fem ar gamle. DYDerne simuleres pa
baggrund af 150 og 135 dgtre med registreringer for hhv. maelkeproduktionsegenskaben og den
funktionelle egenskab. Direkte genomiske veerdier (DGV) for maelkeproduktionsegenskaben og den
funktionelle egenskab simuleres for alle genotypede dyr uden at simulere kromosomer, gener eller
markgrer. Denne metode er sammenlignelig med den metode, som Dekkers (2007) udviklede.
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Den genetiske varians saettes til én, sa den genetiske fremgang udtrykkes i genetiske standardafvigelser.
Som fglge heraf er residualvariansen og co-varianserne skalerede. Vi bruger fglgende genetiske og
miljpmaessige parametre til at simulere sande avlsveerdital, faenotypiske vaerdier, DYDer og DGVer:

1 —0,30 0,74 —0,201
G- -0,30 1 -0,222 0,67
1 0,74 —0,222 1 -0,149/)

—0,201 0,67 —0,149 1
2,33 0,748 0 0
0,748 24 0 0

0 0 0,01 0

0 0 0 0,01
De genetiske og miljpmaessige (co)-variansmatricer, G og R, er 4 x 4 matricer. De to fgrste egenskaber er
meelkeproduktionsegenskaben og den funktionelle egenskab, og de to sidste egenskaber er DGVerne for
meelkeproduktionsegenskaben og den funktionelle egenskab. De genetiske og miljpmaessige parametre
beregnes som i Dekkers (2007) og er baseret pa de antagne heritabiliteter, genetiske korrelationer og
sikkerheder pa DGVerne. Heritabiliteten for meaelkeproduktionsegenskaben og den funktionelle egenskab er
hhv. 0,30 og 0,04, og den genetiske korrelation mellem egenskaberne er -0,30. Hver DGV har en
heritabilitet pa 0,99. Den genetiske korrelation til den sande avlsvaerdi for den observerede egenskab er
kvadratroden af sikkerheden pa DGV’en, dvs. 0,74 for malkeproduktionsegenskaben og 0,67 for den
funktionelle egenskab. Heritabiliteten for DGVerne er gentagelseskoefficienten for markgrinformationen,
og den genetiske korrelation medfgrer en sikkerhed pa 55 og 45 %. Vi anvender en heritabilitet pa 0,99 (i

R =

stedet for 1) for at sikre, at R er positiv definit.

For hvert dyr i i basepopulationen beregnes en vektor af sande avlsveerdital (tbv;) for alle simulerede
egenskaber vha. fglgende formel:

tbv, =L xr,
hvor L er Cholesky dekompositionen af den genetiske (co)-variansmatrice G, og r; er en vektor af
tilfaeldige tal fra en standardiseret normalfordeling.

| senere generationer simuleres tbv; som:

thv, = 0.5x (thV e + OV gamy) + /0.5 x (L x1,)

For hvert hundyr i beregnes en vektor af observationer (obs;) for alle simulerede egenskaber, dvs. bade
observerede egenskaber og DGVer, vha. fglgende formel:

obs, =thv, +C xr,
hvor C™ er Cholesky dekompositionen af den miljgmaessige (co)-variansmatrice R, og r, er en vektor af
tilfeeldige tal fra en standardiseret normalfordeling.

For unge, genotypede tyre simuleres obs; for DGVerne med den samme formel som for hundyr, og for
afkomsundersggte tyre simuleres obs; for den observerede egenskab som to gange DYDen vha. den
felgende formel:

obs, =thv, +2x(DxL xr, +C xr,)xN
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hvor D er en diagonalmatrice med diagonalelementer lig med \/0,5+0,25><(1-h2), hvor h’ er

heritabiliteten for den pagaldende egenskab, og N er en diagonalmatrice, der indeholder ettaller divideret
med kvadratroden af antal dgtre med registreringer for hver egenskab.

Avlsmal og estimerede avlsveardier

Avlsmalet bestar af en maelkeproduktionsegenskab og en funktionel egenskab, der skal reprasentere hhv.
alle maelkeproduktionsegenskaber og alle funktionelle egenskaber. De gkonomiske vaerdier for disse to
egenskaber er 622,50 og 615,00 kr. pr. genetisk standardafvigelse. Som fglge heraf er standardafvigelsen pa
avismalet 732,14. Disse gkonomiske vaerdier er fastsat, sa korrelationen mellem det simulerede avismal og
maelkeproduktionsegenskaben er lig med korrelationen mellem det nordiske totalgkonomiske indeks
(NTM) og ydelsesindekset. Avismalet er det samme i alle scenarier.

Avlsveerditallene praedikteres vha. en konventionel multivariat best linear unbiased prediction (BLUP)
model, og de er sammenlignelige med GEBVer med back-blending i avisplaner med genomisk selektion:

y=Xb+Za+e

hvor y er en vektor af feenotypiske observationer for kger, to gange DYDen for afkomsundersggte tyre, og
DGVer for genotypede dyr, b er en vektor af systematiske besaetning-ar-saeson-effekter, a er en vektor af
tilfaeldige dyreffekter, e er en vektor af tilfeeldige residualeffekter, X og Z er incidensmatricer, der forbinder
feenotypiske observationer med systematiske effekter og tilfeeldige dyreffekter. Besatning-ar-saeson-
effekten modelleres ved at fordele dyr pa en af fire saesoner inden for besatning og ar. For
afkomsundersggte tyre geelder, at alle DYDer tildeles den samme besaetning-ar-seeson-effekt inden for ar.

Den fglgende (co)-variansstruktur anvendes til at praediktere avisvaerdital:

BRI

hvor matricen A er slaegtskabsmatricen mellem alle dyr, og matricen G er den additive genetiske (co)-
variansmatrice mellem egenskaber (som tidligere beskrevet). Matricen R er defineret som:

AV VA AV
r1,1VV1 r1,iVV1 Wi r1,nVV1 VVn
* Yoy p g% Yoy g%
R = ri,lwi W1 ri.iWi ri,nWi Wn
AV Yoy p g%
_rn,lwn Wl rn,iVVn Wi r-n,an |

hvor matricen W; er en diagonalmatrix, der indeholder ettaller for kger og vaegte for tyre for egenskaben i.
Vaegtene er en funktion af variansen for to gange DYDen og bliver udledt som det i’te diagonalelement i
den fglgende matrix: 4(DGD + R)NNR™. Matricerne D, N, G og R defineres som tidligere beskrevet. Matricen
W, anvendes i stedet for en identitetsmatrice for at kunne inkludere tyre med DYDer i den samme model
som hundyr med en enkelt observation pr. egenskab. r;; er element i den i’te raekke og den j’te kolonne i R,
som er (co)-variansmatricen for residualeffekter (som tidligere beskrevet). Der anvendes de samme
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varianskomponenter til at praediktere avisveerdital som til at simulere data. Praediktionen af avisvaerdital
udfgres vha. DMU (Madsen & Jensen, 2008).

Resultater

| dette afsnit beskrives fgrst resultaterne fra SimHerd-simuleringerne og dernaest resultaterne fra ADAM-
simuleringerne. Disse resultater skal betragtes som mellemregninger, og det er ikke tanken, at de skal
praesenteres i artikler til Landbrugsinfo eller diverse avlsblade. Endelig praesenteres de samlede
gkonomiske resultater, hvor alle indtaegter og udgifter er forsggt medtaget. Resultaterne fra SimHerd-
simuleringerne kan findes i regnearket “resultater NTM SimHerd 06072012" og resultaterne fra ADAM-

2N on

simuleringerne kan findes i regnearkene “u44, Resultater fra ADAM-simuleringer”, “u41, Resultater fra

ADAM-simuleringer”, "u38, Resultater fra ADAM-simuleringer”, “u33, Resultater fra ADAM-simuleringer”
og "Ekstra scenarier til u33, Resultater fra ADAM-simuleringer”.

SimHerd

Det er ngdvendigt at kpbe kvier i samtlige scenarier af besaetningen med lav reproduktionseffektivitet, selv
om der anvendes KSS, og dermed er det ikke muligt at bruge kpdkveegssaed (Tabel 6). Omvendt er det
muligt at bruge kgdkvaegssaed i besaetningen med gennemsnitlig reproduktionseffektivitet, hvis der ogsa
anvendes KSS. Der produceres et overskud af kvier i begge besaetninger med hgj reproduktionseffektivitet,
uanset om der anvendes KSS eller ej. Dermed er det muligt at anvende kgdkvaegssaed i disse 16 scenarier.

Tabel 6. Indkgbte kzelvekvier i procent af det samlede antal kvier (rgd skrifttype) og kger, der insemineres
med kgdkvaegssaed, i procent af det samlede antal kger (sort skrifttype) for 32 scenarier med otte niveauer
for brug af kgnssorteret seed (KSS) og fire niveauer for reproduktionseffektivitet (RE) og
udskiftningsprocent. Procentdelen er valgt saledes, at udskiftningsprocenten er den samme pa tveers af de
otte KSS-strategier inden for RE.

KSS-strategi

I KSS kvier, %

| KSS kger, %
Lav RE (44 %) 14 9 6 4 8 6 5 4
Gns. RE (41 %) 0 17 25 32 21 25 29 32
Hgj RE (38 %) 28 38 43 48 41 44 46 49
Hgj RE (33 %) 37 45 50 54 48 51 52 55

Daekningsbidraget pr. ar er lavest i besaetningen med lav reproduktionseffektivitet og hgjest i besaetningen
med gennemsnitlig reproduktionseffektivitet (Tabel 7). Det kan umiddelbart virke ulogisk, at
dakningsbidraget er hgjere i besetningen med gennemsnitlig reproduktionseffektivitet end i besaetningen
med hgj reproduktionseffektivitet. Arsagen er formentlig, at SimHerd (i disse beregninger) ikke tager hgjde
for den avlsmaessige fremgang, der kan opnas ved at fa renracede kviekalve efter de avlsmaessigt bedste
hundyr og ved at undga renracede afkom efter de avismaessigt darligste kger. Veerdien af dette beregnes i
ADAM.
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Tabel 7. Daekningsbidrag pr. ar i millioner kr. for 32 scenarier med otte niveauer for brug af kgnssorteret
saed (KSS) og fire niveauer for reproduktionseffektivitet (RE) og udskiftningsprocent.
KSS-strategi

| KSS kvier, %

| KSS kger, %
Lav RE (44 %) 2,56 2,58 2,60 2,63 2,59 2,60 2,61 2,63
Gns. RE (41 %) 2,86 2,85 2,85 2,84 2,85 2,85 2,84 2,84
Hgj RE (38 %) 2,86 2,86 2,85 2,85 2,85 2,85 2,85 2,85
Hgj RE (33 %) 2,81 2,81 2,81 2,81 2,81 2,81 2,81 2,80

| besaetningen med lav reproduktionseffektivitet er daekningsbidraget pr. ar hgjest ved brug af 80 % KSS til
kvierne (KSS-strategi 4, Tabel 7). Pa trods af at KSS er vaesentlig dyrere end traditionel sad, kan denne
strategi betale sig, fordi der skal indkgbes faerre kvier. | besaetningerne med gennemsnitlig og hgj
reproduktionseffektivitet (38 %) er daekningsbidraget pr. ar hgjest for KSS-strategi 1. Arsagerne er
formentlig, (1) at reproduktionseffektivitet er sa god i disse besaetninger, at de ikke behgver at kgbe kvier,
(2) at KSS er vaesentlig dyrere end traditionel saed, og at SimHerd ikke tager hgjde for den avlsmaessige
fremgang i disse beregninger og (3) at kedkvaegssaed er dyrere end traditionel saed, men at prisen pa
kedkvaegskrydsninger ikke er sa hgj. | besaetningen med hgj reproduktionseffektivitet (33 %) er
daekningsbidraget pr. ar en smule hgjere for KSS-strategi 7 end for de gvrige scenarier. Det er ikke muligt at
beregne, hvilke scenarier inden for reproduktionseffektivitet og udskiftningsprocent der er signifikant
forskellige fra hinanden.

Forskellen i daekningsbidrag pr. ar mellem modelbesaetningen med en gennemsnitlig og en lav
reproduktionseffektivitet skyldes hovedsageligt forskellen i indtaegten fra maelk (Tabel 8). Den lavere
maelkeydelse i besaetningen med lav reproduktionseffektivitet er et resultat af faerre kalve pr. arsko (1,03
vs. 0,84) og faerre kg EKM pr. arsko (10.156 vs. 9.873).

Tabel 8. Udspecificering af daekningsbidrag (DB, kr.) pr. ar og pr. arsko for modelbeszetningen med en
gennemsnitlig reproduktionseffektivitet (RE) samt forskelle i indteegter og udgifter mellem denne
besaetning og besaetningerne med hhv. lav og hgj RE. Der anvendes ikke KSS i disse fire scenarier.

Gns. RE (44 %) Lav RE (41 %) Hgj RE (38 %)* Hoj RE (33 %)*

Indtaegter

Mazelk 5.556.633 -449.200 +22.337 -108.420
Kger 329.132 +14.657 -33.414 -82.267
Kvier 34.584 -8.263 -2.478 -7.403
Kalve 55.069 -13.415 +28.049 +31.749
Statusforskydning -615 +1.415 +2.600 +1.261

I alt 5.974.802 -454.805 +17.093 -165.080
Udgifter

Foder, kger 1.982.787 -154.954 +15.297 -24.811
Foder, kvier 516.986 -121.364 -35.447 -108.368
Kaelvekvier 892 +210.247 -880 +236
Behandlinger 150.778 -39.924 +26.773 +22.108
Insemineringer 90.500 -23.770 +5.231 -2.027
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@vrige omkostninger, kger 358.147 -20.626 +1.473 -1.776

@vrige omkostninger, kvier 19.581 -4.556 -1.342 -4.103
lalt 3.119.671 -154.946 +11.105 -118.741
DB pr. ar 2.855.132 -299.858 +5.988 -46.339
DB pr. arsko 13.561 -682 -27 -154

* Der anvendes kgdkvaegssaed til de darligste kger.

Daekningsbidragene pr. ar er meget lig hinanden i besaetningen med hgj reproduktionseffektivitet (38 %) og
besaetningen med gennemsnitlig reproduktionseffektivitet (Tabel 8). Forskellene skyldes iseer muligheden
for en stg@rre slagtekalveproduktion, en mindre ungdyrbestand og flere behandlinger i besaetningen med
hgj reproduktionseffektivitet (38 %).

Daekningsbidraget pr. ar er omkring 46.000 kr. lavere i besaetningen med hgj reproduktionseffektivitet (33
%) end i besaetningen med en gennemsnitlig reproduktionseffektivitet (Tabel 8). Det er vigtigt at holde sig
for gje, at der anvendes forholdsvis meget kedkvaegssaed til de darligste kger i denne besaetning, mens der
ikke anvendes kg@dkvaegssaed i besaetningen med gennemsnitlig reproduktionseffektivitet. Af den arsag er
scenarierne ikke helt sammenlignelige. Som fglge af brugen af kedkvaegssaed er udskiftningsprocenten lav,
hvilket giver flere kaelvninger og flere &ldre kger i besaetningen og dermed gget sygdomsrisiko. Man kunne
overveje, om nogle af de syge kger skulle have vaeret udsat tidligere, hvilket ville haeve
udskiftningsprocenten og forbedre gkonomien. | det valgte scenarie er anvendelsen af kgdkvaegssaed
formentlig begyndt at pavirke ydelsen negativt. Det er derfor vigtigt, at brugen af kgdkvaegssaed ikke er
hgjere end det niveau, vi har valgt i denne analyse.

Forskellen i DB mellem besaetningen med hgj (33 %) og gennemsnitlig reproduktionseffektivitet skyldes
isaer lavere indtaegter fra meaelk og kger i besaetningen med hgj reproduktionseffektivitet. Der er mindst tre
arsager til, at indtaegterne fra maelk er lavere. Disse tre arsager er: (1) flere kaelvninger, (2) flere sldre kger
og (3) flere golddage pr. arsko. Flere keelvninger og flere zldre kger gger som fgr naevnt risikoen for de
fleste produktionssygdomme og resulterer derfor i flere sygdomstilfeelde og lavere malkeydelse. Som fglge
af et kortere kzelvningsinterval (390 vs. 409 dage) har besaetningen med hgj reproduktionseffektivitet 2 %
flere golddage pr. arsko end besaetningen med gennemsnitlig reproduktionseffektivitet. Denne stigning i
antal golddage resulterer i et ydelses tab pa 200 kg, hvis udgangspunktet er 10.000 kg maelk, og er derfor af
vaesentlig betydning for meaelkeydelsen. | denne undersggelse opvejes ulemperne ved en hgj
reproduktionseffektivitet kun delvist af fordelene. Til eksempel resulterer en hgj reproduktionseffektivitet i
et kortere kaelvningsinterval, og zeldre kger har generelt en hgjere maelkeydelse end yngre kger. Som fglge
heraf er ydelsen pr. arsko korrigeret for antal golddage hgjere i besatningen med hgj
reproduktionseffektivitet end i besaetningen med gennemsnitlig reproduktionseffektivitet (11.251 vs.
11.130 kg). Resultaterne fra denne undersggelse ville formentlig have set anderledes ud, hvis besaetningen
som udgangspunkt havde haft faerre sygdomme, eller hvis ydelsesforskellen mellem de aldre kger og
forstekalvskgerne havde vaeret endnu hgjere. | denne undersggelse udggr ydelsen blandt fgrstekalvskgerne
82 % af ydelsen blandt de =eldre kger.

Pa udgiftssiden opvejes de lavere indteegter i hgj grad af feerre udgifter til foder til kvierne. Denne
udgiftsreduktion skyldes den lave udskiftningsprocent og dermed en lille ungdyrbestand. Et daekningsbidrag
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er defineret sdledes, at pasningsomkostninger som f.eks. omkostninger til stald og arbejde ikke indgar. Selv
om disse udgifter ikke indgar i daekningsbidraget, pavirker de kvaegbrugerens gkonomi i en positiv retning,
og de mindsker forskellen mellem besztningen med hgj (33 %) og gennemsnitlig reproduktionseffektivitet.

Daekningsbidraget pr. ar er 2,90 og 2,88 millioner kr. for ekstra-scenarierne, hvor overskudskvierne hhv.
seelges eller afprgves i besaetningen. Ekstra-scenariet, hvor overskudskvierne szelges, resulterer dermed i
det hgjeste daekningsbidrag af samtlige scenarier.

ADAM

Tabel 10, 11, 12 og 13 viser den avlsmaessig overlegenhed hos de fire modelbesatninger ift.
avlspopulationen, efter at evt. omkostninger til genomiske test er trukket fra. Resultaterne kan kun
sammenlignes inden for tabel og indenfor kolonne. Dvs. disse tabeller viser, hvilken GT-strategi, der er den
gkonomisk fordelagtigste, givet besaetningens reproduktionseffektivitet og givet valget af KSS-strategi.
Tallene kan kun sammenlignes indenfor kolonne, da den avlismaessige overlegenhed ogsa er en funktion af
KSS-strategi og omkostningerne til KSS er ikke medtaget i disse tabeller. Den avlsmaessige overlegenhed,
efter at evt. omkostninger til genomiske test er trukket fra, er lavere i modelbeszetningerne end i
avispopulationen for samtlige scenarier pa neaer to scenarier i bessetningen med hgj
reproduktionseffektivitet og en udskiftning pa 33 %.

De gregnne markeringer i Tabel 10, 11, 12 og 13 viser det scenarie inden for tabel og kolonne, hvor den
avlsmaessige overlegenhed ift. avispopulationen er stgrst. Det kunne umiddelbart se ud til, at det er
gkonomisk fordelagtigt at genotype flere kvier, nar reproduktionseffektiviteten stiger og
udskiftningsprocenten falder (de grenne markeringer rykker sig nedad i tabellerne mod GT-strategi 5).

Besaetningen med lav reproduktionseffektivitet er ngdt til at kgbe kaelvekvier, uanset hvilken KSS-strategi
der anvendes. Pa den baggrund har vi valgt kun at undersgge GT-strategi 1, da vi mener, at det er nyttelgst
at genotype kvierne, nar der ikke kan selekteres iblandt dem. Forskellen mellem det avlsmaessige niveau i
avilspopulationen og modelbesatningen er mindst for KSS-strategi 4, hvor der bruges 80 % KSS til kvierne
(Tabel 10).

Tabel 10. Avismaessig overlegenhed (kr.) hos besaetningen med lav reproduktionseffektivitet i forhold til
avlspopulationen fratrukket evt. omkostninger til genomiske test.

| KSS-strategi 1 2 3 4 5 6 7 8
| KSS kvier, % 0 40 60 80 40 40 60 60
| KSS koer, % 0 0 0 0 20 40 20 40

| GT-strategi 1 -34.671 -15.442  -17.266 -8.409 -20.594  -11.705 -15.334  -10.682 |

Den stgrste avismaessige overlegenhed i besaetningen med gennemsnitlig reproduktionseffektivitet fas ved
at anvende KSS-strategi 7 og GT-strategi 2. | dette scenarie bliver der anvendt kgdkvaegssaed til 29 % af
kgerne. Den avismaessige effekt af, at de darligste kger ikke far renracede afkom, er indregnet i disse
resultater. Der bliver ikke anvendt KSS eller kgdkvaegssaed i KSS-strategi 1, hvorved der ikke er forskel pa de
gode og de mindre gode kgers chance for at bidrage med hunligt afkom. Derfor er den avismaessige
overlegenhed mindst for denne strategi.

Tabel 11. Avlsmaessig overlegenhed (kr.) hos besaetningen med gennemsnitlig reproduktionseffektivitet ift.
avlspopulationen fratrukket evt. omkostninger til genomiske test.
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KSS-strategi
| KSS kvier, %

GT-strategl 1 -59.211 -28.119 -27.449 -6. 552 -19 403 -12.519 -16.448 -9.223
GT-strategi 2 -60.296  -32.117 -12.921  -15.392  -22.336 -9.385 -542 -5.105
GT-strategi 3 -67.655 -31.140 -19.116 -27.865 -45.023 -36.566 -5.508 -16.101
GT-strategi 4 -70.126  -31.370 -23.241  -18.513  -27.528 -15.717 -21.561 -15.195
GT-strategi 5 -85.111  -50.826  -39.042  -55.188 -49.313 -34.079 -42.960 -27.908

| besaetningen med hgj reproduktionseffektivitet og en udskiftning pa 38 % giver KSS-strategi 8 og GT-
strategi 2 den stgrste avlsmaessige overlegenhed.

Tabel 12. Avlsmaessig overlegenhed (kr.) hos besatningen med hgj reproduktionseffektivitet (udskiftning
pa 38 %) i forhold til avispopulationen fratrukket evt. omkostninger til genomiske test.
KSS-strategi

KSS kvier, %

KSS koer, % . . .
GT-strategi 1 -45.674  -25.110 -23.108 -32.319 -5.641 -4.279 -4.783 -9.068
GT-strategi 2 -42.278 -8.094 -19.613 -6.808 -3.277 -21.218 -5.940 -1.480
GT-strategi 3 -52.562 -9.985 -21.432  -21.130 -11.379 -6.639 -7.972 -7.873
GT-strategi 4 -54.714  -13.517 -26.806 -4.091 -28.809 -4.360 -5.801 -13.657
GT-strategi 5 -60.260 -29.378 -30.193 -25.455 -33.134 -25.186 -32.904 -31.596

| scenariet KSS-strategi 8 og GT-strategi 5 og scenariet KSS-strategi 5 og GT-strategi 4 er den avlsmaessige
overlegenhed fratrukket evt. omkostninger til genomiske test hgjere i besatningen med hgj
reproduktionseffektivitet og en udskiftning pa 33 % end i avispopulationen. Dette skyldes en hgjere
selektionsintensitet pa hundyr, der giver renracet, hunligt afkom, i modelbesaetningen, hvor der bruges
KSS, end i avispopulationen, hvor der ikke bruges KSS.

Tabel 13. Avlsmaessig overlegenhed (kr.) hos besaetningen med hgj reproduktionseffektivitet (udskiftning
pa 33 %) ift. avispopulationen fratrukket evt. omkostninger til genomiske test.
KSS-strategi

KSS kvier, %

KSS keer, % _ _ _
GT-strategi 1 -48.510  -27.527 -7.997 -10.766  -35.269 -5.357 -5.323 -13.941
GT-strategi 2 -44.672  -23.951 -16.841 -14.852 -10.178 -9.844 -18.106 -1.168
GT-strategi 3 -55.064  -29.721  -33.525 -10.148 -8.123 -12.089 -13.183 -898
GT-strategi 4 -53.291  -25.385 -3.607 -12.899 370 -12.985 -15.725 -13.688
GT-strategi 5 -49.911  -33.364 -27.512 -24.091 -36.787 -3.205 -21.417 2.251

| ekstra-scenarierne, hvor der ikke anvendes KSS og kgdkvaegssaed, er det mest fordelagtigt at genotype de
midterste 25 % af kvierne og mindst fordelagtigt at genotype alle kvier (Tabel 14).

Tabel 14. Avlsmaessig overlegenhed (kr.) hos besaetningen med hgj reproduktionseffektivitet ift.
avispopulationen fratrukket evt. omkostninger til genomiske test, nar overskudskvierne enten salges eller
afprgves i besaetningen (ekstra-scenarier).

Overskudskvier Saelges Afprgves

20



GT-strategi 1 -62.505 -46.088
GT-strategi 2 -56.988 -34.948
GT-strategi 3 -67.824 -55.808
GT-strategi 4 -65.518 -64.206
GT-strategi 5 -87.035 -81.696

Samlet gkonomisk resultat

De fglgende tabeller viser modelbesaetningens arlige deekningsbidrag korrigeret for avlsmaessigt niveau ift.
avispopulationen. | disse resultater er der bade taget hgjde for management (SimHerd), avisfremgang
(ADAM) og evt. omkostninger til genomiske test (740 kr. pr. test).

Den lave reproduktionseffektivitet skyldes som tidligere beskrevet lave inseminerings- og
draegtighedsprocenter for kgerne, men ikke for kvierne. Det var derfor forventeligt, at der ville vaere en
positiv gkonomisk effekt af at bruge KSS til kvierne i modelbesatningen med lav reproduktionseffektivitet,
da det er omkostningstungt at kebe keelvekvier (Tabel 15). Forskellen mellem scenarierne med det hgjeste
og det laveste daekningsbidrag er omkring 100.000 kr. og skyldes alene brugen af KSS. Der tages ikke hgjde
for den smitterisiko, der er forbundet med at indkgbe dyr til besaetningen i SimHerd og ADAM. Dette kan
dog have stor gkonomisk betydning for beszetningen og taler yderligere for brugen af KSS (Tabel 6).

Tabel 15. Daekningsbidrag (kr.) for besatningen med lav reproduktionseffektivitet korrigeret for
avlsmaessigt niveau ift. avispopulationen for GT-strategi 1.
KSS-

strategi

Kvier, %

Koer, %
1 2.520.603 2.563.888 2.583.333 2.622.593 2.566.836 2.584.256 2.595.854 2.617.150

GT-strategi 2 giver det hgjeste daekningsbidrag inden for kolonne, hvis der anvendes KSS-strategi 3, 6, 7
eller 8 (Tabel 16). En mulig forklaring kunne veere, at nar der anvendes KSS til 80 % af kvierne, er der mindre
sandsynlighed for, at en kvie omrangerer, og at der traeffes andre valg mht. inseminering med KSS, end hvis
der anvendes KSS til 40 eller 60 % af kvierne, fordi forskellen mellem den darligste og den bedste udvalgte
kvie er stgrre ved 80 % (intervallet under normalfordelingskurven er bredere) end ved 40 og 60 %
(intervallet under normalfordelingskurven er smallere).

Daekningsbidraget er hgjere for KSS-strategi 6 end for KSS-strategi 7, hvis der ikke genotypes nogen kvier
(GT-strategi 1, Tabel 16). Omvendt er deekningsbidraget hgjere for KSS-strategi 7 end for KSS-strategi 6, hvis
25 % af kvierne omkring selektionsgraensen genotypes. Dette kunne indikere en vekselvirkning mellem KSS-
og GT-strategierne. Det er ikke muligt pa baggrund af disse resultater at fastsla, om der er en vekselvirkning
mellem KSS- og GT-strategierne, da vi ikke kan beregne om forskellene er signifikante.

Tabel 16. Daekningsbidrag (kr.) for besaetningen med gennemsnitlig reproduktionseffektivitet korrigeret for
avlsmaessigt niveau ift. avispopulationen for GT-strategi 1 til 5.
KSS- 1 2 3 4 5 6 7 8

_ strategi

(Kvier,% 0 40 60 8 40 40 60 60
|

2. 795 921 2. 825 291 2. 818 894 2. 833 563 2. 832 951 2. 834 768 2. 825 155 2. 835 460 |
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2.794.836 2.821.292 2.833.422 2.824.723 2.830.017 2.837.901 2.841.062 2.839.578
2.787.477 2.822.269 2.827.227 2.812.250 2.807.330 2.810.720 2.836.096 2.828.582
2.785.005 2.822.039 2.823.102 2.821.602 2.824.825 2.831.569 2.820.043 2.829.488
2.770.020 2.802.583 2.807.301 2.784.927 2.803.040 2.813.207 2.798.643 2.816.775

u A~ WN

GT-strategi 2 og 3 er til forskel fra GT-strategi 4 designet ud fra selektionsgraensen for kvierne. For KSS-
strategi 6 og 7 er deekningsbidraget for besaetningen med hgj reproduktionseffektivitet og 38 % udskiftning
for GT-strategi 4 sammenlignet med GT-strategi 2 og 3 hgjere end forventet (Tabel 17). Det kan skyldes, at
selektionsgraensen for kvierne ikke er den eneste vigtige selektionsgraense i dyrenes levetid. Blandt kvierne
er selektionsgraensen afggrende for, om de insemineres med KSS eller traditionel seed. Uanset om de
insemineres med den ene eller den anden type sad, har de dog en chance for at fa et renracet afkom.
Blandt kgerne er selektionsgraenserne bl.a. afggrende for, om de slagtes, eller om de insemineres med
kedkvaegssaed, dvs. ikke far chancen for at fa et renracet afkom. Hvis kvaegbrugeren veaelger at genotype de
50 % bedste dyr (GT-strategi 4), er der stor sandsynlighed for, at disse dyr far lov til at leve videre, og at
senere udvaelgelsestrin kan baseres pa et sikkert grundlag.

Tabel 17. Dakningsbidrag (kr.) for besaetningen med hgj reproduktionseffektivitet (38 %) korrigeret for
avlsmaessigt niveau ift. avispopulationen for GT-strategi 1 til 5.
KSS- 1 2 3 4 5 6 7 8
strategi

Kvier,% 0 40 60 8 40 40 60 60
|

2. 815 446 2. 831 358 2. 829 747 2. 817 623 2. 848 290 2. 849 820 2.845.092 2.840.276 | 845 092 2. 840 276
2 2.818.842 2.848.374 2.833.242 2.843.134 2.850.653 2.832.881 2.843.935 2.847.864
3 2.808.558 2.846.483 2.831.423 2.828.812 2.842.552 2.847.460 2.841.903 2.841.471
4 2.806.406 2.842.951 2.826.049 2.845.851 2.825.122 2.849.740 2.844.075 2.835.687
5 2.800.860 2.827.089 2.822.663 2.824.487 2.820.796 2.828.913 2.816.971 2.817.748

Vardierne i tabel 18 er lavere end i tabel 17, fordi udskiftningsprocenten er for lav (Se evt. diskussionen
under SimHerd-resultaterne). Den lavere udskiftningsprocent og dermed stgrre andel af sldre kger
bidrager ikke tilstraekkeligt til en stgrre genetisk overlegenhed, der kan kompensere for den lavere ydelse
og flere sygdomstilfzlde.

Tabel 18. Dakningsbidrag (kr.) for besaetningen med hgj reproduktionseffektivitet (33 %) korrigeret for
avlsmaessigt niveau ift. avispopulationen for GT-strategi 1 til 5.

KSS- 1 7 8
strategi
I_____

1 2.760.284 2.783.017 2.798.189 2.799.055'2.772.358'2.800.226'2.805.401 2.789.868
2 2.764.121 2.786.593 2.789.345 2.794.969 2.797.448 2.795.740 2.792.618 2.802.641
3 2.753.729 2.780.823 2.772.661 2.799.673 2.799.504 2.793.494 2.797.541 2.802.911
4 2.755.502 2.785.160 2.802.579 2.796.922 2.807.996 2.792.598 2.794.999 2.790.121
5 2.758.882 2.777.181 2.778.674 2.785.730 2.770.840 2.802.378 2.789.307 2.806.060

Hvis kveegbrugeren vaelger at genotype nogle af sine dyr og at bruge kgdkvaegssaed for at undga et evt.
overskud af kvier, bgr det ud fra et gkonomisk perspektiv kombineres med anvendelsen af KSS. Dette er et
overordnet resultat, der bade gaelder besaetninger med gennemsnitlig og hgj reproduktionseffektivitet.
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Ekstra-scenariet, hvor alle overskudskvier afprgves i besaetningen, og de midterste 25 % af kvierne
genotypes, giver det hgjeste deekningsbidrag (2.867.324 kr. pr. ar) blandt samtlige scenarier (Tabel 19).
Dakningsbidraget er dermed knapt 16.700 kr. hgjere pr. ar for dette scenarie, end for scenariet hvor
reproduktionseffektivitet er hgj (38 %), og der anvendes KSS-strategi 5 og GT-strategi 2. Vi kan desveaerre
ikke beregne, om forskellen er signifikant.

Tabel 19. Dakningsbidrag (kr.) for besaetningen med hgj reproduktionseffektivitet korrigeret for
avlsmaessigt niveau ift. avispopulationen, nar overskudskvierne szlges eller afprgves i besaetningen (ekstra-
scenarier).

Overskudskvier Saelges Afprgves
GT-strategi 1 2.816.763 2.856.184
GT-strategi 2 2.822.280 2.867.324
GT-strategi 3 2.811.445 2.846.464
GT-strategi 4 2.813.751 2.838.066
GT-strategi 5 2.792.233 2.820.576

Maksimumbelgb for en genomisk test

Tabel 20 viser, hvor meget en genomisk test maksimalt ma koste, for at det er gkonomisk fordelagtigt at
genotype nogle af kvierne, dvs. hvor langt prisen for en genomisk test skal ned, for at daekningsbidraget
ikke laengere er hgjest for GT-strategi 1 inden for et givet niveau for reproduktionseffektivitet og
udskiftningsprocent og en given KSS-strategi.

For 17 af de 24 scenarier, vi har undersggt, er deekningsbidraget hgjest, hvis kvaegbrugeren vaelger at
genotype nogle af kvierne. For fem af de resterende syv scenarier skal prisen seenkes med mindre end 140
kr., for at det er rentabelt at genotype nogle af kvierne.

Tabel 20. Den maksimale pris (kr.) for en genomisk test for at det er skonomisk fordelagtigt at genotype
nogle af kvierne. Denne beregning er kun relevant for de scenarier, hvor GT-strategi 1 resulterede i det
hgjeste daekningsbidrag.
| KSS-strategi 1
| KSS kvier, %

| KSS kger, %
Gns. RE (41 %) 690 670 : 465 605 - - -

Hgj RE (38 %) - - - - - 735 710 -
Hgj RE (33 %) = = = = = = 505 =

Tabel 21 viser, hvor meget en genomisk test maksimalt ma koste, for at det er gkonomisk fordelagtigt at
genotype alle kvier, dvs. hvor langt prisen for en genomisk test skal ned, for at deekningsbidraget er hgjest
for GT-strategi 5 inden for et givet niveau for reproduktionseffektivitet og udskiftningsprocent og en given
KSS-strategi.

GT-strategi 5 giver det hgjeste daekningsbidrag i to af de 24 scenarier, vi har undersggt (Tabel 21). | begge
scenarier er reproduktionseffektiviteten hgj, og udskiftningen er pa 33 %. Hvis prisen for en genomisk test
halveres til 370 kr., er det fordelagtigt at genotype alle kvier i yderligere seks scenarier. | fem af disse seks
scenarier er reproduktionseffektiviteten hgj (udskiftning pa 38 eller 33 %).



Tabel 21. Den maksimale pris (kr.) for en genomisk test for at det er gkonomisk fordelagtigt at genotype
alle kvier. Denne beregning er kun relevant for de scenarier, hvor GT-strategi 5 ikke resulterede i det
hgjeste daekningsbidrag, nar prisen for en genomisk test er 740 kr.

| KSS-strategi
| KSS kvier, %

| KSS keer, %

Gns. RE (41 %) 330

Hgj RE (38 %) 445 265 525 215 205 230 75 160
Hgj RE (33 %) 635 510 55 340 * *k 500 *k

* Den avilsmaessige overlegenhed er hgjere f@r korrektion for genotypningsomkostninger for en af de andre
GT-strategier end for GT-strategi 5.

** Den avismaessige overlegenhed er ved 740 kr. pr. genomisk test hgjere for GT-strategi 5 end for de
andre GT-strategier.

En genomisk test ma maksimalt koste 300 og 140 kr., for at det er gkonomisk fordelagtigt at genotype alle
kvier i beszetningen med hgj reproduktionseffektivitet, nar overskudskvierne hhv. salges eller afprgves i
besaetningen (ekstra-scenarier). Prisforskellen er et udtryk for, at veerdien af genomisk information er mere
veerd, nar overskudskvierne szlges end nar de indgar i besaetningen. Den noget hgjere veerdi for nogle af
scenarierne i tabel 21 indikerer, at selektionen blandt hundyr til inseminering med kg@dkveaegssaed kan
betale for dyrere genomiske tests, da vaerdien af deres afkom er hgjere.

Diskussion

Egne resultater

| hovedparten af de undersggte scenarier er det gkonomisk fordelagtigt at bruge KSS. Hvis en forholdsvis
stor andel af maelkeproducenterne vaelger at bruge KSS til de avismaessigt bedste hundyr i deres
besaetninger, er det ngdvendigt, at kvaegavisforeningen hurtigt og effektivt screener populationen af
hundyr for dermed at sikre sig, at der fgdes tyrekalve efter de avismaessigt bedste hundyr i populationen.

Pa trods af den forholdsvis hgje pris for en genomisk test er det i mange scenarier gkonomisk fordelagtigt
at genotype nogle af kvierne. Hvis en betydelig andel af hundyrene i produktionsbeszetningerne genotypes,
vil der veaere flere dyr, der kan indga i referencepopulationen og dermed gen-estimeringen af
markgreffekterne. | denne undersggelse er der ikke taget hgjde for effekten af kger i
referencepopulationen pa selektionssikkerheden og dermed den genetiske fremgang. Som fglge heraf kan
effekten af den genetiske fremgang pa det gkonomiske resultat for modelbesatningen vaere
underestimeret.

Det er muligt at generere mere sofistikerede parringsplaner, der kan bidrage til at gge den genetiske
fremgang og minimere det genetiske slaegtskab, hvis det bliver almindelig praksis at genotype malkekger.
Veardien af sddanne parringsplaner er ikke inkluderet i disse beregninger.

Beregningerne af avismaessig overlegenhed korrigeret for omkostninger til genotypning inkluderer ikke
diskontering og der er derfor tale om ligevaegtsbetragtninger. Da omkostningerne til igangsatning af en
bestemt GT-strategi ma forventes at ligge tidligt og resultaterne i form af producerende, avismaessigt
overlegne hundyr foreligger senere vil der vaere tale om en nettoudgift i starten. Analysen i dette projekt
giver ikke svar pa, hvornar en investering kan forventes at vaere betalt tilbage.

24



| dag er det ikke tilladt at bruge genomiske test til foraeldreskabstest. Det betyder i praksis, at afstamningen
(evt. kun faderen) ikke bliver slettet pa kvaegdatabasen, selvom den ifglge testresultaterne er forkert. Det
forventes dog, at ICAR inden for en overskuelig fremtid vil komme med nogle retningslinjer for at bruge
genomiske test til foraeldreskabstest. | dag bliver hovedparten af foreeldreskabstestene taget i forbindelse
med stambogsf@ring og registrering af ET-kalve, hvor der er anvendt szed fra flere tyre. Det kan derfor veere
sveert at argumentere for, at udgifterne til genomiske test kan traede i stedet for udgifterne til
foraeldreskabstest i en traditionel maelkeproduktionsbesaetning. Hvis det bliver almindelig praksis at
genotype hundyr, kan en sikker bestemmelse af afstamningen dog vaere en gevinst for de beszetninger, der
gnsker at sanere for eksempelvis paratuberkulose.

Udenlandske undersggelser

Weigel et al. (2012) kvantificerede i deres undersggelse den genetiske fremgang, der kan opnas i en
kommerciel maelkeproduktionsbesaetning ved at bruge genomiske test til at udveelge, hvilke hundyr der
skal blive i besaetningen, og hvilke der skal udszettes. Resultaterne fra Weigel et al. (2012) viste, at den
genetiske fremgang for kviekalve og etérige kvier ligger i intervallet fra 19 til 87 $ ved udveelgelse af hhv. de
20 % bedste og de 80 % bedste (Tabel 10). Ved udveelgelse af de 20 % bedste kviekalve og etarige kvier er
den bedste strategi at genotype de 50 % bedste dyr, ved udvalgelse af de 40 og 60 % bedste ungdyr bgr
alle dyr genotypes, og ved fravaelgelse af de 20 % darligste ungdyr er den bedste strategi at genotype de 50
% darligste dyr. Undersggelsen af Weigel et al. (2012) viste desuden, at genomisk information bliver mindre
veerdifuldt, jo flere faenotypiske registreringer der er til radighed, og at den bedste strategi er at genotype
dyrene omkring selektionsgraensen (Tabel 10).

Tabel 10. Forskelle i det totalpkonomiske indeks (USS) for dyr med fuld afstamningsinformation, der
selekteres vha. genomiske avlsvaerdital og traditionelle avisvaerdital, afhaengig af selekteret andel og
aldersgruppe. Omkostningerne til genomiske test er fratrukket (Modificeret efter Weigel et al., 2012)".

Selekteret andel Top 20 % Top 40 % Top 60 % Top 80 %
Kviekalve 87" 47" 33* 19°
Etarige kvier 84° 47 33% 21°
1.kalvskger 42° 31M 20M 11°
2.kalvskger 328 27V 17M 9°
3.kalvskger 18° 22M 13M 3°

! Tekstmarkeringen viser den genotypningsstrategi, der maksimerer ovennaevnte forskel:
A = alle dyr inden for den pageeldende aldersgruppe genotypes;

B = de 50 % bedste dyr inden for den pageeldende aldersgruppe genotypes;

M = de 50 % midterste dyr inden for den pagaeldende aldersgruppe genotypes;

D = de 50 % darligste dyr inden for den pageeldende aldersgruppe genotypes.

Weigel et al. (2012) foretog de samme beregninger som i tabel 10 for dyr med kendt far eller uden
afstamningsinformation. Resultaterne fra disse beregninger viste, at genomisk information bliver mere og
mere veerdifuldt, jo mindre vi ved om dyrets avismaessige potentiale. Denne sammenhang gaelder uanset
om denne viden kommer fra afstamningsinformation eller egen praestation. Resultaterne viste desuden, at
kvaegbrugeren i hgjere grad kan ngjes med at genotype en del af dyrene, hvis information om feenotype
og/eller afstamning er til radighed.

Pryce et al. (2012) finder i deres undersggelse et nettoudbytte pa 46 € pr. ko diskonteret over fire
generationer (345 kr.), nar der genotypes 40 kvier med det formal at udvaelge de 20 bedste som
erstatningskvier (pr. 100 kger). | denne beregning er omkostningerne til genomiske test fordelt pa de
erstatningskvier, der beholdes. Forudsatningerne for beregningen er, at erstatningskvierne selekteres pa
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baggrund af det irske Economic Breeding Index (EBI), at standardafvigelsen for EBI er 62 € (465 kr.), og at en
genomisk test koster 29 € pr. ko (218 kr.). Det er imidlertid omkostningsfrit at bruge foraeldrenes
gennemsnitlige avisveerdital, og disse kan allerede nu bruges til at udvaelge erstatningskvier (Pryce et al.,
2012). Pa den baggrund skal prisen for en genomisk test seenkes til 15 € pr. ko (113 kr.), for at det bliver
gkonomisk rentabelt udelukkende at bruge genomisk information til at selektere erstatningskvier.
Omkostninger til opdraet og salg er ikke inddraget i disse beregninger, da det antages, at kveegbrugeren ikke
opdraetter et overskud af kvier udelukkende med det formal at seelge dem (Pryce et al., 2012).

Konklusion

e Nar man ser bort fra forskelle i avismaessigt niveau, er KSS kun rentabelt for besaetninger med lav
reproduktionseffektivitet (tabel 7). Omvendt er det altid fordelagtigt at anvende KSS i en eller
anden form, nar man inkluderer forskelle i avismaessigt niveau (tabel 15-18).

e Der synes at vaere en vekselvirkning mellem KSS-strategi og GT-strategi, saledes at det er mest
fordelagtigt at anvende KSS og genomiske test i faellesskab. Vi har dog ikke mulighed for at beregne
om forskellene mellem de samlede gkonomiske resultater er signifikante, sa vi kan ikke fastsla, om
dette er tilfeldet.

e Det giver ingen mening at genotype kvier i besaetninger med lav reproduktionseffektivitet.

e | beszetninger med gennemsnitlig reproduktionseffektivitet kan det kun i enkelte KSS-scenarier
betale sig at genotype kvier, og i sa fald er det den fjerdedel af kvierne, som, man er i tvivl om, skal
insemineres med KSS eller ej.

e For besatninger med gennemsnitlig reproduktionseffektivitet skal prisen pa en genomisk test kun
falde til ca. 600 kr., for at det bliver gkonomisk fordelagtigt at genotype mindst en andel af kvierne
uanset valgt KSS-strategi.

e | besaetninger med hgj reproduktionseffektivitet kan det i de fleste scenarier betale sig at genotype
mindst en andel af kvierne.

Dette projekt har ikke haft til mal at finde den optimale udsaetningsprocent, men en udsaetning pa 33 %
synes at vaere for lav, selv med en hgj reproduktionseffektivitet.
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