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Udvikling af Singlestep model for fodereffektivitet

Udviklingen sker i samarbejde med AU. | den indledende fase har vi feerdiggjort de datasaet som anvendes i
opsatningen af en singlestep model, samt lavet de fgrste indledende analyser/fejlfinding pa de
grundlaeggende data.

Udtrzek af data
Der er lavet programmer til dataudtraek, samt opdateret eksisterende udtraek. Det drejer sig om:

e Afstamningsfil med information om krydsningskalvene og deres afstamning 4 generationer tilbage
e Genotyper pa krydsningskalvene og dyrene i deres afstamning

e Vaegte pa krydsningskalvene ved indgang og udgang af sti med foderautomater

e Opdatering af editerede foderdata

e Basale data pa krydsningskalvene (fgdselsdato, flytninger mm.)

Analyser og fejlfinding af data

| forbindelse med grundleeggende analyser er der fundet udfordringer som er blevet rettet. Det er
eksempelvis:

e Tilretning af udtreeksprogrammer for genotyper og vejninger

e Retning af krydsningsdyr i mismatch

e  Kontakt til avisselskaber omkring manglende genotyper pa kedkvaegstyre
e Kontakt til landmaend omkring manglende vaegte

Det formodes at vi i den indledende fase har faet tilrettet de stgrste udfordringer i forhold til opsaetning af
genomisk model

Klarggring og diskussion af modeller

Naeste trin er opsaetningen af en genomisk singlestep model. Der har derfor vaeret diskussioner af fordele
og ulemper ved forskellige typer modeller. Dette sker i et taet samarbejde mellem AU og SEGES. Dette er
ngdvendigt og omfattende, da der skal bruges en ny type modeller der tager hgjde for at det er
kedkvaegstyren der skal avlsveerdivurderes, men at feenotypen males pa et dyr som er en krydsning.



