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die zĳ n binnengekomen via de Veeteeltwebsite

Inzicht in genomic 
selection
Genomic selection, hoe werkt het nu precies? Lang niet iedereen 

weet de ins en outs. Uit de antwoorden op ingestuurde lezers-

vragen blĳ kt dat voor ieder kenmerk genomic selection mogelĳ k 

is. De betrouwbaarheid van de genoomfokwaarde is vooral af-

hankelĳ k van de referentiepopulatie en genomicstieren als stier-

vader zĳ n niet te vergelĳ ken met de proefstieren van destĳ ds.
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 Vraag 1

We zĳ n met genomics bezig om nog meer 
snelheid in de fokkerĳ  te krĳ gen. Daar zitten 
wĳ  als veehouders niet op te wachten. Wordt 
er ook gezocht naar genen die verantwoorde-
lĳ k zĳ n voor bĳ voorbeeld melkziekte of an-
dere ziekten? Daar kunnen wĳ  veel meer 
profĳ t van hebben.

Genomic selection zorgt inderdaad 
voor meer snelheid in de fokkerĳ , 
omdat we van jonge dieren al fok-
waarden met redelĳ k hoge betrouw-
baarheid (50-70%) hebben. We heb-
ben genoomfokwaarden voor alle 
gangbare kenmerken, dus ook voor 
bĳ voorbeeld levensduur, celgetal en 
vruchtbaarheid. Meer snelheid in de 
fokkerĳ  betekent dus niet alleen ho-
gere productie of beter exterieur, 
maar ook een betere gezondheid en 
levensduur. Veehouders zullen hier-
van fi nancieel profi teren.
Genomic selection is in principe ook 
mogelĳ k voor ziektes die erfelĳ k be-
paald zĳ n. Het probleem is alleen dat 
veehouders ziektegegevens niet altĳ d 
vastleggen. Wanneer iedere veehou-
der melkziekte zou melden en er een 
voldoende grote database ontstaat, 
is genomic selection voor melkziek-
te mogelĳ k. Datzelfde gebeurt nu 
wel met klauwgezondheid. Daarvoor 
wordt per 1 april een fokwaarde op 
basis van verzamelde data gepubli-
ceerd. Hierdoor komt er voor dat ken-
merk ook een genoomfokwaarde. 

  Vraag 2

Ik ben wel nieuwsgierig vanaf welke be-
trouwbaarheid het niet meer loont om 
proefstieren nog ‘traditioneel’ te testen. 
Wat kost het om traditioneel te testen en 
hoe lang blĳ ft dit rendabel?

Het traditioneel testen van stieren kost 
ongeveer 25.000 euro per stier voor 
aankoop, huisvesting en proefstierpre-
mies. Of dit nog rendabel is, is sterk 
afhankelĳ k van de inkomsten uit sper-
ma van fokstieren. De stieren die we 
nu testen worden pas eind 2013 fok-
stier. Op dat moment moeten ze con-
curreren met jonge stieren die in 2012 
zĳ n geboren. We verwachten dat de 
jonge stieren dan duidelĳ k hogere fok-
waarden zullen hebben dan de beste 
fokstieren, ook al met de huidige be-
trouwbaarheid van de genoomfok-
waarde. Als veehouders dan liever 
jonge stieren gebruiken, zouden we 
nu minder stieren hoeven gaan inzet-
ten. Wel zullen we altĳ d de gegevens-
verzameling blĳ ven garanderen, zodat 
stieren die gebruikt worden op den 
duur wel een fokwaarde op basis van 
dochterinformatie krĳ gen. Gegevens-
verzameling is ook belangrĳ k om over 
vier tot vĳ f generaties de referentiepo-
pulatie te kunnen updaten.

Vraag 3

Wordt de kracht van de combinaties en 
goede koefamilies niet onderschat doordat 
iedereen zo achter genomics aanloopt? Nu 
wordt ervan uitgegaan dat hoog x hoog 
weer hoog zal zĳ n.

In het verleden werden proefstieren 
ingezet waarvan vader en moeder een 
hoge fokwaarde hadden. Dit leverde 
goede fokstieren op, maar ook tegen-
vallers. De reden hiervan is dat de be-
trouwbaarheid nog laag was en de uit-
eindelĳ ke fokwaarde behoorlĳ k kon 
afwĳ ken van de verwachtingswaarde. 
Door de jonge stiertjes nu te testen op 
merkers kunnen we al vroeg zien of 
een dier beter of slechter is dan zĳ n 
verwachtingswaarde en kunnen we al-
leen de beste selecteren.
Binnen combinaties tussen stiervaders 
en stiermoeders passen we bĳ  indivi-
duele kenmerken compensatieparing 
toe op basis van genoomfokwaarden. 
Een stiervader met een matige uierver-
erving combineren we dan met een 
koe die een hoge genoomfokwaarde 
voor uier heeft.
De kracht van combinaties en zoge-
naamde golden crosses zĳ n, als ze al 
bestaan, nog niet aan te tonen met 
merkers.

Rondom genomic selection leven nog altĳ d veel vragen. 
Bezoekers van de Veeteeltwebsite maakten gebruik 
van de mogelĳ kheid om vragen in te sturen. Sander de 
Roos, coördinator fokprogramma holstein bĳ  CRV, be-
antwoordt acht vragen van lezers.
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 Vraag 4

Stel: van twee volle zussen, koe A en koe B, 
worden de merkers getest. Koe A komt duide-
lĳ k hoger uit dan koe B. Betekent dit dat alle 
nakomelingen van koe A ook beter scoren 
dan die van koe B? Of kan koe B haar goede 
merkers ook niet doorgeven? 

Als koe A op basis van merkers een ho-
gere fokwaarde krĳ gt dan koe B, zullen 
de nakomelingen van koe A gemiddeld 
beter zĳ n dan de nakomelingen van 
koe B. Elke koe heeft goede en slechte 
merkers, alleen sommige koeien heb-
ben meer goede dan slechte (koe A in 
dit voorbeeld). Van alle merkers geeft 
een koe de helft door aan haar nako-
meling. Sommige nakomelingen krĳ -
gen relatief veel goede merkers, terwĳ l 
de andere relatief veel slechte merkers 
krĳ gen. Er zit daardoor variatie in de 
nakomelingen, dus de beste nakome-
ling van koe B is waarschĳ nlĳ k ook 
goed. De kans op een topper uit koe B 
is statistisch gezien alleen kleiner.

Vraag 8

De afstand in fokwaarden van genomic-
stieren en de bestaande fokstieren is erg 
groot. Worden genomicstieren niet enorm 
overschat?

Er is ons veel aan gelegen ervoor te zor-
gen dat de genoomfokwaarden niet 
overschat zĳ n. Ze moeten direct verge-
lĳ kbaar zĳ n met fokwaarden van fok-
stieren. De allerbeste jonge stieren 
komen inderdaad hoger uit dan de 
hoogste fokstieren. Dit komt omdat ze 
een heel goede vader en moeder heb-
ben en van beide ouders het beste heb-
ben meegekregen. We hebben inmid-
dels al meerdere jonge stieren boven 
300 nvi. Sommige zullen op basis van 
dochterinformatie nog wat verder stĳ -
gen, terwĳ l een aantal andere iets zal 
zakken. De dalers zullen dan nog steeds 
net zo goed zĳ n als de hoogste fokstie-
ren van dit moment. Validatiestudies 
tonen aan dat het echt zo werkt.

Vraag 5

Hooggenetische dieren hebben vaak dezelfde 
afstamming. Als je een Shottle uit een Gold-
wyn uit een O Man heb, ben je spekkoper. Is 
het gevaar op inteelt daardoor niet heel 
groot? En komt outcrossbloed wel hoog ge-
noeg in de testen om benut te worden?

Bĳ  zwartbont en roodbont zĳ n er op 
dit moment een paar superieure stier-
vaders die de toplĳ sten domineren. 
Het gevaar daarvan is inteelt. Koeien 
en stieren met een andere bloedvoe-
ring die wel een voldoende hoog ni-
veau hebben, zĳ n dus erg interessant. 
CRV test momenteel een grote groep 
van dit soort koeien op merkers. CRV 
neemt daarmee haar verantwoorde-
lĳ kheid om inteelt te voorkomen. Om 
uit koeien met outcrossbloed een top-
per in genoomfokwaarde te krĳ gen, 
moet je statistisch gezien wel meer 
nakomelingen testen of je moet de 
nvi-ondergrens voor het inzetten van 
zulke outcross-stieren verlagen. 

Vraag 7

Vraag 6

Hoe hoog kan de betrouwbaarheid van fok-
waarden met behulp van genomic selection 
worden? Hoe komt die betrouwbaarheid tot 
stand?

De betrouwbaarheid wordt bepaald 
door genoomfokwaarden te bereke-
nen van stieren die nu al dochters 
hebben, zonder daarbĳ  de dochterin-
formatie van die stieren te gebruiken. 
Vervolgens vergelĳ ken we de genoom-
fokwaarde met de offi ciële fokwaarde 
op basis van dochters. Hieruit kun-
nen we de betrouwbaarheid afl eiden. 
Deze validatiemethode geeft ons ver-
trouwen dat het werkt.
De betrouwbaarheid kan nog hoger 
worden dan de huidige 50 tot 70 pro-
cent als we meer merkers en meer 
referentiedieren gebruiken. Waar het 
maximum ligt, weten we niet. Tot nu 
toe hebben we gezien dat de betrouw-
baarheid steeds toenam bĳ  uitbrei-
ding van de referentiepopulatie. Om 
die reden is ook de EuroGenomics-
samenwerking tot stand gekomen, 
waarbĳ  enkele Europese organisaties 
de referentiepopulaties hebben sa-
mengevoegd tot een gezamenlĳ ke set 
van 16.000 stieren. De betrouwbaar-
heden op basis van deze gegevens ver-
wachten we in maart te hebben. 

 

Genomicstieren worden al veel ingezet als stiervader. Is dat niet een enorm risico gezien de 
ervaringen met proefstieren als stiervader in het verleden?

Veel veehouders zien InSire-stieren nog als proefstieren, maar er zĳ n twee belang-
rĳ ke verschillen. Allereerst zĳ n de InSire-stieren voorgeselecteerd uit een heel grote 
groep stieren die op merkers zĳ n onderzocht. Ze hebben daardoor een veel hoger 
niveau dan proefstieren. Ten tweede hebben InSire-stieren veel meer betrouwbare 
fokwaarden dan proefstieren (50-70% ten opzichte van 30%). Hierdoor is het risico 
dat ze tegenvallen veel kleiner. Het gebruik van jonge stieren als stiervader zal fl ink 
toenemen omdat ze beter zĳ n dan fokstieren. 
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