
' · M ~i 1991 

Diss. ETH Nr. 9430 

ModeHrechnungenzurBerücksichügung 
von Milchgehaltsmerkmalen in der 

Schweizerischen Rindviehzucht 

ABHANDLUNG 

zur Erlangung des Titels 
Doktor der Technischen Wissenschaften 

der 
EIDGENÖSSISCHEN TECHNISCHEN HOCHSCHULE 

ZÜRICH 

vorgelegt von 
CHRISTIAN STRICKER 

Dipl. Ing. Agr. ETH 
geboren am 13. Mai 1962 

__ von.Grabs SG __ 

00100001505242 
Angenommen 1m ag von 
Prof. Dr. N. Künzi, Referent 

Dr. J. Moll, Korreferent 

1991 

t E: 



Diss. ETH Nr. 9430 

Modellrechnungen zur Berücksichtigu~g 
von Milchgehaltsmerkmalen in der 

Schweizerischen Rindviehzucht 

ABHANDLUNG 

zur Erlangung des Titels 
Doktor der Technischen Wissenschaften 

der 
EIDGENÖSSISCHEN TECHNISCHEN HOCHSCHULE 

ZÜRICH 

vorgelegt von 
CHRISTIAN STRICKER 

Dipl. Ing. Agr. ETH 
geboren am 13. Mai 1962 

von Grabs SG 

Angenommen im Antrag von 
Prof. Dr. N. Künzi, Referent 

Dr. J. Moll , Korreferent 

1991 



.~ .... 
'. 



Herrn Prof. Dr. N. Künzi, Institut für Nutztierwissenschaften, ETH Zürich danke ich für die 

Ueberlassung des Themas der vorliegenden Arbeit, die grosszügige Unterstützung und den 

gewährten Freiraum bei der Durchführung dieser Arbeit sowie für die Uebernahme des 

Referates . 

Herrn Dr. J. Moll, Institut für Nutztierwissenschaften, ETH Zürich möchte ich für die Ueber­

nahme des Korreferates , das Interesse an dieser Arbeit und die vielen Diskussionen und An­

regungen sowie die sorgfältige Durchsicht der Arbeit bestens danken. 

Herrn R. Bemhardsgrütter, Institut für Angewandte Mathematik, ETH Zürich sei die kompe­

tente Beratung in mathematischen Problemen bestens verdankt. 

Das Bundesamt für Landwirtschaft hat mit dem gewährten Forschungskredit diese Unter­

suchung überhaupt em1öglicht. 

Weiter danke ich allen Mitarbeitern der Gruppe Tierzucht am Institut für Nutztierwissen­

schaften für ihre Zusammenarbeit. 

Meiner Mutter Gertrud danke ich von ganzem Herzen für die moralische Unterstützung und 

das grosse Verständnis, das sie mir während meiner Arbeit entgegenbrachte sowie für die 

sorgfältige Durchsicht des Manuskriptes . 

. Meiner Freundin Bettina Furrer danke ich herzlich für die exakte Durchsicht des Manu­

skriptes. 

Den Verantwortlichen des Laur Fonds der ETH Zürich danke ich für die Bewilligung eines 

Beitrages an die Druckkosten. 



- l -

Summary 

Model calculatlons for the conslderatlon of milk content tralts In Swiss cattle 

breeding 

The aim of this thesis was to investigate the breeding possibilities of milk quality improve­

ment. For that purpose a structured breeding program had to be established by model cal­

culations. 

In the fi.rst part , in an overview of several literary sources, the nomenclature of different 

milk constituents and the importance for the physiology of nutrition and for animal breeding 

was outlined. To cover the important quality aspects of the fat and protein fraction, several 

traits should in addition be incorporated into the breeding goal. This would reduce the selec­

tion response in the remaining traits compared with the actual situation. The genetically 

dete1mined milk protein variants have to be treated as discrete traits in breeding planning 

and therefore cannot be covered with the usual quantitative methods of breeding planning . 

In a second part , the basic theory for the simulation of different breeding strategies was pre­

sented. Index selection on 5 subpaths was assumed, with a two stage selection on the pater­

nal paths (performance test of the young bulls, trait: daily gain). The aggregated genotype 

contained the traits milk, fat and protein yield, fat and protein content, daily carcass weight 

gain and meat portion. Depending on the subindex, information sources were the traits milk, 

fat and protein yield, fat and protein content , daily gain, daily carcass weight gain and 

muscling score. The two stage selection required a correction of the variance-covariance 

structure of the involved traits as weil as of the selection intensity, since the normal distribu­

tion of the traits could no longer be assumed. With fixed and proportional restrictions of the 

selection responses in particular traits over all 5 subindexes, different breeding strategies 

were sinmlated. The different economic weights and selection responses for single traits 

demonstrated the consequences for dairy cattle breeding. The main results were: 

* The genetic gain for fat and protein content could be restricted to zero without signifi­

cant loss in the genetic gain of the remaining traits. lncreasing positive genetic gains in 

the protein content reduced the selection response in milk and fat yield. 

* A breeding model which did not realize any selection responses in fat and protein yield 

was no breeding alternative compared to the actual breeding program in Switzerland, 

because of the low selection responses in economically important traits (milk yield, fat 

and protein content). 
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* The proportional restriction of the selection responses of protein yield and content as 

weil as fat yield and content in the proponion 1 : 0.05 or the restriction of the protein 

and fat yield in the proportion 2 : 1 also had a negative influence to economically im­

portant traits (milk yield, fat and protein content, fat and protein yield). Tue selection 

responses of meat performance traits were increasing. 

* The models with proportional restrictions of the genetic gains of milk yield and protein 

coment (2500 : 1. panly 1500 .: l and l 000 : 1) together with the restriction of no selec­

tion response of fat content were alternatives with respect to breeding and economics 

which also took into account some physiological points of nutrition and aspects of po­

litical economics. The realized genetic gains could panly be compared with the bree­

ding model with positive annual selection response of protein content (+0.02%) and no 

selection response of fat content. 

* The economic weights for the restricted traits, calculated within the different breeding 

models , showed that a change in the payment sys tem for milk will hardly be avoidable 

if a proposed breeding model should be realized in Switzerland. 
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1 Einleitung 

Die Schweiz ist eines der wenigen Länder, in dem die Inhaltsstoffe der Milch bei deren Be­

zahlung noch wenig berücksichtigt werden. Eine allfällige regionale oder überregionale Be­

zahlung der Milch nach ihrem Gehalt würde aber die Frage aufwerfen, wie qualitative oder 

quantitative Gehaltsmerkmale im Zuchtziel berücksichtigt werden sollen und welcher Stel­

lenwert ihnen neben anderen Eigenschaften zukommt. 

Am Rohstoff Milch sind in den vergangenen Jahren zahlreiche Untersuchungen angestellt 

worden. In jüngerer Zeit wurden vor allem die Milcheiweisse und ihre verschiedenen Va­

rianten mittels biochemischer Methoden eingehender charakterisiert. Es stellt sich die Frage 

nach wünschbaren Veränderungen der Milchzusammensetzung bezüglich Fett- und Eiweiss­

komponenten aus emährungsphysiologischer und milchtechnologischer Sicht. Deshalb wird 

in einem ersten Teil in einer kurzen Literaturübersicht auf die Inhaltsstoffe der Milch einge­

gangen. 

In vorliegender Arbeit sollen mittels Modellrechnungen verschiedene Zuchtrichtungen in 

einem strukturierten Zuchtprogramm erfasst und miteinander verglichen werden. Die theo­

retischen Grundlagen sind im einzelnen durch das 4-Pfade Modell (Rendel und Robertson, 

1950), die Selektionsindextheorie (Hazel, 1943; Henderson, 1963), die Korrektur der Va­

rianz-Covarianzstruktur der Merkmale unter Selektionsdruck (Pearson, 1903; Cochran, 1951; 

Bulmer, 1971) sowie durch die Korrektur der Selektionsintensität bei Zweistufenselektion 

(Rörmin~en, 1976) gegeben. Niebel und Van Vleck (1983) haben eine Methode entwickelt, 

die es erlaubt, mehrere Subindices eines Zuchtprogramms optimal zu restringieren, sodass 

die Zuchterfolge unter Einhaltung der Restriktionen über alle Indices maximiert werden. 

Dieser Ansatz soll. zusanunen mit den oben genannten Verfahren, dazu verwendet werden, 

die sich aus den verschiedenen Züchtungsmodellen ergebenden Konsequenzen zu disku­

tieren. 
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2. Literaturübersicht Milchinhaltsstoffe 

Vorliegende Literaturübersicht berücksichtigt bezüglich Nomenklatur den Forschungsstand 

aus dem Jahr 1984 (Eigel et al., 1984). Untersuchungen zu einzelnen Milchproteinvarianten 

und Fettsäuren sowie zu den Einflüssen auf die Fettfraktion der Milch schliessen das Jahr 

1986 ein. 

2. 1 Nomenklatur der Milchinhaltsstoffe 

Als wichtigste Komponenten der Milchinhaltsstoffe werden Milcheiweiss, Milchfett, Lactose 

und diverse Mineralstoffe bezeiclmet. Das Milcheiweiss besteht zu rund 80% aus Caseinen 

und 20% Molkenproteinen, die sich ihrerseits in Albumine (ca. 15%) und Globuline (ca . 

5%) aufteilen (Töpel, l 976). Die Bestandteile der Eiweissfraktion sind in Tab. 1 aufgeführt. 

Tabelle l: Nomentklatur der Eiweissfraktion (Töpel, 1976) 

Caseine: 

Albumine: 

Globuline: 

- ex - Casein [12-15 g/l entrahmte Milch]. 5 Varian­
s1 

ten des ex, - Caseingens bekannt: A, B, C, D und E. 
·>J 

ex - Casein [3-4 g/l entrahmte Milch]. 4 Varianten 
S2 

des ex - Caseingens bekannt: A , B, C und D. 
S2 

ß - Casein [9-11 g/l entrahmte Milch]. 7 Varianten 

des ß·- Caseingens bekannt: AI, A2, A3, B, C, D, E. 

K - Casein [2-4 g/l entrahmte Milch]. 2 Varianten 

des K - Caseingens bekannt: A und B. 

Serum Albumin [0.4 g/l entrahmte Milch]. 

Eine Variante bekanrmt: A. 

ex - Lactalbumin [0.6-1.7 g/l entrahmte Milch]. 

2 Varianten bekannt: A, B. 

ß-Lactoglobulin [2-4 g/l entrahmte Milch]. Sieben 

Varianten bekannt, eine zusätzliche Gegenstand 

von Untersuchungen: A, B, C, D, E, F, G, (Dr). 

- Immunoglobulin G 1 [0.3-0.6 g/l entrahmte Milch] 

lmmunoglobulin G2 [0.05-0.1 g/l entrahmte Milch] 

Immunogl~bulin Ak [0.05-0.15 g/l entrahmte Milch] 

Immunoglobulin M [0.05-0.1 g/l entrahmte Milch] 
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Milchfett besteht chemisch aus einem Glycerinmolekül mit drei angelagerten Fettsäuren. Die 

Hauptfettsäuren des Milchfettes sind in Tab. 2 und 4 enthalten. 

Tabelle 2: Hauptfettsäuren des Milchfettes (Töpel, 1976) 

Name Anzahl C-Atome Anzahl ungesättigte 

Bindungen 

Buttersäure 4 

Capronsäure 6 

Caprylsäure 8 

Caprinsäure 10 

Laurinsäure 12 

Myristinsäure 14 

Palmitinsäure 16 

Stearinsäure 18 

Oelsäure 18 

Linolsäure 18 2 

Linolensäure 18 3 

Milchzucker (Lactose) als weiterer Milchbestandteil, ist ein Disaccharid, das bei Spaltung in 

je ein Molekül Glucose und Glactose zerfällt. 

Als Mineralstoffe sind die Elemente Calcium, Phosphor, Magnesium, Kalium, Natrium, 

Kupfer und Chlor von Bedeutung, weitere Elemente sind z.T. in Spuren vorhanden. 

2.2 Die Elwelssfraktion der Milch 

2.2. 1 Caseine 

Für die in Tab. 1 erwähnten, genetisch determinierten Caseinvarianten ergeben sich unter­

schiedliche Genfrequenzen in den einzelnen Rinderrassen. 
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Zu den vier Varianten des ex -Caseins, die seit längerer Zeit bekannt sind (Aschaffenburg, 
SJ 

l 963; Hossain, 1974) ist in_ neuerer Zeit eine 5. Variante hinzugekommen (Eigel et al „ 

l 984 ). In absteigender relativer Elektrophoresemobilität als A, D, B, C und E bezeichnet, 

ist die B-Variante in Bos taurus vorherrschend (Thompson et al„ 1964; Thymann und 

Moustgaard. 1964; Aschaffenburg, 1965, 1968; King et al., 1965; Schmidt, 1966; Larsen 

und Thymann. 1966; Arave, 1967; Meyer, 1967; Macha und Muellerova, 1968; Corradini, 

1969: Nakanishi et al. , 1970; Petrushko, 1970; Mariani und Russo , 1971; Li und Gaunt , 

l 972; Thompson , 1971 in: Eigel et al „ 1984; McLean et al„ 1984; Schaar, l 985), wogegen 

die C-V<triante in Bos indicus und Bos grunniens (Yak) dominiert (Osterhoffund Pretorius, 

l 966; Aschaffenburg et al„ l 968; Grosclaude et al„ 1976). Bereits existieren allerdings Hin­

weise darauf, dass mit diesen fünf Varianten noch nicht die gesamte Variation in der 

a -Caseinfraktion erklärt werden kann (Bell et al„ 1981 in: Eigel et al„ 1984). s, 

Bezüglich Milch-, Fett-, Eiweiss-, Casein- und Mulkeneiweissmenge finden Ng-Kwai-Hang 

et al. (1984), Buchberger et al. (1986), McLean (1986), Grarnl et al. (1986) und Aleandri et 

al. (1986) bei Tieren mit dem homozygoten BB-Genotyp durchschnittlich die besten Werte. 

Ausser bei Buchberger et al. (1986) wird in den Merkmalen Fett-, Eiweiss-, Casein- und 

Molkeneiweissgehalt allgemein eher der CC-Genotyp als die anzustrebende genetische Kon­

stellation in1 ex - Caseingen angesehen (Gram! et al „ 1985, 1986; Mc Lean, 1986). Indizien 
St 

hierzu liefern die afrikanischen Rassen mit Fettgehalten der Milch von 5-6% und Genfre-

quenzen für die a -C-Variante von :S:90% (Osterhoffund Pretorius , 1966; Aschaffenburg et 
St 

al. , 1968). 

EI Negoumy (1972) weist für den CC-Genotyp die kürzeste Labgerinnungszeit nach. 

Die D- und E-Varianten des a -Caseingens sind sehr selten, sodass illre Ausw irkungen an­
s1 

hand praktischer Datenanalysen noch nicht ausreichend untersucht wurden. 

Erst seit jüngerer Zeit ist die Arninosäuresequenz von a -Casein bekannt, bzw. dessen Vor­
s2 

kommen in der Milch endgültig bewiesen (Brignon et al„ 1976 und Brignon et al„ 1977 in: 

Eigel et al„ 1984). Die früher noch übliche Aufteilung in a - Cl -Caseine (Annan und 
' ~ ~ 

Manson, 1969; Rose et al „ 1970; Whitney et al„ 1976) sollte nach Eigel et al. (1984) fallen-

gelassen werden, da es sich auch hierbei mit hoher Wahrscheinlichkeit um Caseine mit der-
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selben Aminosäuresequenz handelt, die sich einzig in ihrem Phosphorgehalt unterscheiden 

(Brignon et al„ 1976 und Brignon et al„ 1977 in: Eigel et al., 1984). Bis heute wurden vier 

genetische Varianten des a -Caseins mittels Gelelektrophorese entdeckt. Die Varianten A 
Sz 

und D wurden in europäischen Rassen (Bos taurus) gefunden. Grosclaude et al. (1976) be-

obachteten zusätzlich zur A-Variante, die B-Variante in Bos indicus und Bos taurus in ei­

nem Gebirgstal in Nepal, in derselben Region fanden sie die C-Variante spezifisch beim 

Yak (Bos grunniens) . Heute verfügt man praktisch noch über keine Untersuchungen zu den 

Auswirkungen der a -Caseinvarianten auf Gehalts- oder Mengenmerkmale der Milch. 
Sz 

ß-Casein: 

Eigel et al. (1984) beschreiben 7 genetische Varianten (Al, A2, A3, B, C, D, E) mittels Elek­

trophoresetechniken. In der Literatur erwähnte y1-, Yz- und YrFraktionen (Gordon et al., 

1972, Swaisgood, 1972; Groves et al., 1972, 1973; Addeo et al., 1983) lassen sich auf die 

Proteolyse von ß-Case.inen in der Milch zurückführen. 

Die C- und D-Varianten des ß-Caseins besitzen ein Phosphoratom weniger als die übrigen 

Varianten, wobei die Al, A2 und A3-Variante sich nur durch die Substitution von jeweils 

einer Aminosäure unterscheiden (Eigel et al ., 1984). 

Die Varianten A (Al, A2 , A3), Bund C weisen von der Genfrequenz her praktische Bedeu­

tung auf, wobei die Rassen, die in Europa und den USA vertreten sind (Bos taurus), hohe 

Frequenzen für ß-Casein A aufweisen (Aschaffenburg, 1961, 1963, 1968; Thompson et al., 

1964; Thymarm und Moustgaard, 1964; King et al., 1965; Kiddy et al„ 1966; Larsen und 

Thymarm, 1966; Schmidt, 1966; Arave, 1967; Aschaffenburg und Michalak, 1967; Meyer, 

1967; Macha und Muellerova, 1968; Corradini, 1969; Macha, 1969; Petrushko, 1970; Ma­

riani und Russe, 1971; Szmelik et al., 1971; Li und Gaunt, 1972; Thompson, 1971 in: Eigel 

et al., 1984: McLean et al ., 1984; Ng-Kwai-Hang et al., 1984; Schaar, 1985). In indischen 

Rassen (Bos indicus und Kreuzungen) finden Aschaffenburg et al. (1968) und Grosclaude et 

al. (1976) für die C-, Osterhoffund Pretorius (1966) bei afrikanischen Rassen für die B-Va­

riante hohe Frequenzen. 

Kiddy et al ., (1966), Aschaffenburg und Michalak (1967) und Li und Gaunt (1972) finden 

für die Rasse Jersey; Kiddy et al., (1966) und Li und Gaunt (1972) für die Rasse Guemsey 

· und zusammen mit Arave (1967) auch für Holstein Friesian Kühe die höchsten Frequenzen 

für das A2-Gen, ebenso Li und Gaunt (1972) bei Ayrshire, Kiddy et al. (1966) beim Braun­

vieh und Szmelik et al. (1971) bei Sirnmentaler. Im Gegensatz dazu findet McLean et al. 

(1984) bei australischen Holstein Friesian Tieren die Al Genfrequenz am höchsten. 
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Die Beurteilung der heterozygoten AB- und AC-Genotypen und auch des homozygoten 

AA-Genotyps wird bei einigen Autoren dadurch erschwert, dass nicht bekannt ist, welche 

A-Variante (Al, A2 , A3) beim jeweiligen Genotyp an den verursachten Effekten beteiligt 

war (Aleandri et al, 1986; Buchberger et al„ 1986; Grarnl et al„ 1986; McLean, 1986). Die 

Resultate von Ng-Kwai-Hang et al. (1984) zeigen allein für die verschiedenen Allele des 

A-Gens beträchtliche Unterschiede in den Gehalts- und Mengenmerkmalen. Ganz allgemein 

zeigen die Untersuchungen dieser Autoren über die Genotypeneffekte am ß- Caseinlocus 

auf, dass man sich über die Wirkung der einzelnen Genotypen nicht einig ist und es auch bei 

den Genotypen BB, BC und CC nicht ohne weiteres möglich ist, Rückschlüsse auf Milchin­

haltsstoffe zu ziehen. 

Ng-Kwai-Hang et al. (1984) fanden für verarbeitungstechnisch wichtige Eigenschaften bes­

sere Wene beim heterozygoten AlA2-Typ (Labgerinnungszeit, Gallenefestigkeit) oder 

homozygoten AIALTyp (Verfestigungszeit, Festigkeit des Käsebruchs). 

K"-Casein: 

Im Unterschied zu den anderen Caseinfraktionen bleibt K"-Casein bei Bedingungen, wo die 

übrigen Caseine ausfällen in Lösung, vermag andere Caseine durch Bildung von kolloidalen 

Micellen in Gegenwart von Calcium zu stabilisieren und wird durch verschiedene Enzyme, 

speziell das Labenzym an einer spezifischen Stelle hydrolisiert, was zur Zerstörung der Mi­

cellen fühn und damit Voraussetzung zur Käsebruchformation ist. Gemäss Eigel et al. 

( 1984) sind 2 Varianten (A und B) einwandfrei in der Milch nachgewiesen. 

Quer durch alle Rassen sehr unterschiedliche Genfrequenzen, mit einer Tendenz zu einer 

eher höheren Frequenz der A-Variante (Woychik, 1964, 1965; Aschaffenburg, 1965; Larsen 

und Thymann. 1966; Osterhoff und Pretorius, 1966; Schmidt, 1966; Aschaffenburg und 

Michalak, 1967; Macha und Muellerova. 1968; Corradini, 1969; Mariani und Russo, 1971; 

Li und Gaunt, 1972; Nakanishi et al., 1970; Buchberger, 1982; McLean et al. , 1984; 

Ng-Kwai-Hang et al., 1984; Schaar, 1985). Grarnl et al. (1986) finden beim Braunvieh bei 

allen Menge1m1erkmalen jeweils den Genotyp AB oder BB überlegen, beim Fleckvieh ist 

allerdings der Genotyp AA klar besser vor AB und BB. Gemäss Aleandri et al. (1986) weist 

der BB-Genotyp die höchsten Eiweissgehaltswerte auf. Dem widersprechen die Resultate 

von Buchberger et al. (1986), Gram! et al. (1985) und (1986). Gemäss diesen Autoren 

scheint die A-Variante in den Gehaltsmerkmalen generell die besseren Werte zu bringen. In 

den verarbeitungstechnisch wichtigen Eigenschaften zeigen Untersuchungen verschiedener 

Autoren zur Frage der Labgerinnungszeit (McLean, 1986; Marziali und Ng-Kwai-Hang, 

1986: EI Negoumy. 1972; Tervala et al., 1983), dass der homozygote AA-Genotyp die höch 
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te (schlechteste) Gerinnungszeit aufweist. Die Autoren sind sich aber bezüglich AB- oder 

BB-Genotyp bei der kürzesten Gerinnungszeit nicht einig. Marziali und Ng-Kwai-Hang 

(1986) finden bessere Werte für Verfestigungszeit und Festigkeit des Käsebruchs beim 

BB-Genotyp; Tervala et al. (1983) beschreiben bessere Eigenschaften gleichennassen für 

den AB_- und BB-Genotyp bezüglich K20 (Zeit von der Labzugabe bis Lactodynamograph 20 

mm anzeigt, in min.) und A 10 (Festigkeit der Gallerte 10 min. nach Labzugabe) sowie A3o 

(Festigkeit des Käsebruchs 30 min. nach Labzugabe) . 

2.2.2 lllolkenproteine 

Als Molken- oder Serumproteine wird allgemein diejenige Gruppe von Eiweissen bezeich­

net, die bei der Präzipitierung der Caseine bei pH 4.6 und 200 C in Lösung verbleiben. Als 

Hauptkomponenten dieser Fraktion gelten von der Gruppe der Globuline das ß-Lactoglobu­

lin und (in Abhängigkeit vom Laktationsstadium) die lmmunoglobuline; von den Albuminen 

v.a. a-Lactalbumin und das bovine Serumalbumin (BSA). 

Globuline 

ß-Lactoglobulin 

Bis heute sind 7 genetische Varianten des ß-Lactoglobulins bekannt. Die Positionen der je­

weiligen Aminosäuren-Substitutionen sind für 5 dieser Varianten bekannt (A, B, C, D, E 

nach Eigel et al. , 1984). 

Untersuchungen über die Effekte der einzelnen Genotypen auf die Milchbestandteile sind 

von den Varianten A und B, und somit die Genotypen AA, AB und BB verfügbar, weil die 

Frequenzen der übrigen Varianten sehr klein sind (Aschaffenburg und Drewry, 1957; Bhatta­

charya et al., 1963; Aschaffenburg, 1965; Kiddy et al ., 1965; Larsen und Thymann, 1966; 

Meyer, 1966; Aschaffenburg und Michalak, 1967). 

In den Merkmalen Milch-; Fett- und Eiweissmenge scheint der ß-Lactoglobulin AA-Geno­

typ, d.h. die A-Variante überlegen zu sein (Atroshi et al. , 1982; Ng-Kwai-Hang, 1984; Ale­

andri et al., 1986; Buchberger et al., 1986; Gram! et al. , 1986; McLean, 1986). Einzig Gram! 

et al. (1986) finden für das deutsche Fleckvieh z.T. unterschiedliche Resultate . Bezüglich 

der Caseinmenge scheint aber die B-Variante die höheren Erträge zu bringen (Gram! et al. , 

1986; McLean, 1986), allerdings widersprechen dem die Resultate von Buchberger et al. 
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( 1986). Entsprechend liegen dann die Molkenproteinrnengen des AA-Genotyps bei Graml et 

al. ( 1986) und McLean (1986) höher, ebenso aber auch bei Buchberger et al. (1986). Ein­

flüsse auf die Gehaltswerte sind aber von den ß-Lactoglobulinvarianten anhand der hier zi­

tierten Arbeiten nicht quantifizierbar, einzig beim Caseingehalt lässt sich vennuten, dass die 

ß-Lactoglobulin B-Variante einen positiven Einfluss auf den Caseingehalt der Milch hat 

(Gram! et al., 1985; Schaar et al., 1985; Buchberger et al., 1986), umgekehrt scheint die 

A-Variante aber den Molkenproteingehalt positiv zu beeinflussen. 

Der homozygote BB-Genotyp weist bei Tervala et al. (1983), McLean (1986), Marziali und 

Ng-K wai-Hang (1986) jeweils die längste Labgerinnungszeit auf. Ueber die übrigen käserei­

technisch wichtigen Eigenschaften sind die Untersuchungen aber noch zuwenig zahlreich 

und widersprüchlich, um praktische Schlüsse ziehen zu können. Einzig bezüglich der Käse­

ausbeute wird der BB-Genotyp mit grosser Wahrscheinlichkeit bessere Resultate liefern 

(Tervala et al., 1983; Marziali und Ng-Kwai-Hang 1986, McLean, 1986). 

lmmunoglobuline 

Wie das Bovine Serumalbumin sind auch die lmmunoglobuline keine Stoffgruppe, die aus­

schliesslich in Milch , bzw. Milchserum vorkommen. Die Konzentration von lmmunoglobu­

linen differiert zwischen den einzelnen Laktationsstadien der Kuh (Kollostrum - Normal­

milch) beträchtlich. 

In Säugetieren existieren normalerweise fünf Gruppen von lmmunoglobulinen, nämlich IgG, 

IgA, IgM, IgD, und lgE (vgl. Tab. 1). Vier davon wurden in der Milch nachgewiesen, IgG, 

IgA, IgM, und IgE (Eigel et al., 1984). 

Die Hauptkomponente im Kollostrum bildet IgG mit seinen zwei Untereinheiten IgG 1 und 

IgG2. Während im Blutserum ungefähr identische Konzentrationen beider Immunoglobu­

lin-Untereinheiten gefunden werden, ist im Kollostrum der Gehalt an lgG 1 ca. 15-20 mal 

grösser. Auch in der Normalmilch bleibt IgG 1 noch ungefähr 5 mal höher in seiner Konzen­

tration als IgG2. Erhöhte IgGz-Werte der Normalmilch werden allgemein als Zeichen einer 

Euterenzündung gewertet (Waite und Blackbum, 1957; Mackenzie und Lascelles, 1968 und 

Butler et al., 1972 in Eigel et al., 1984; Ziv und Gordin, 1973). Vermutliche Spaltprodukte 

von Immunoglobulinen, wahrscheinlich durch Proteolyse von IgG hervorgerufen, wurden 

ebenfalls beobachtet (Butler, 1973). Im allgemeinen richtet sich die Forschung über die bo­

vinen Immunoglobuline nach Erkenntnissen, die .in der Humanimmunologie etabliert sind. 
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Albumine 

a-Lactalbumin 

Drei genetische Varianten A, B und C sind bekannt. In europäischen Rassen kommt nur die 

B-Variante vor, wogegen in afrikanischen Rassen die Varianten A und B gefunden wurden 

(Aschaffenburg, 1963; Bhattacharya et al., 1963). 

Untersuchungen über allfällige Effekte der einzelnen a-Lactalbuminvarianten auf Inhalts­

stoffe der Milch oder verarbeitungstechnische Parameter fehlen wegen den streng geogra­

phisch getrennten bzw. rassenspezifischen Genfrequenzen und wären deswegen für unsere 

einheimischen Rassen nur von beschränktem Interesse. 

Bovines Serumalbumin rBSA) 

Das Serumalbumin der Milch entspricht dem Blutserumalbumin. Die komplette Aminosäure­

sequenz des BSA und dessen Struktur ist heute bekannt (Eigel et al., 1984). Obwohl noch 

keine Varianten des BSA bekannt sind, existiert vermutlich auch bezüglich dieses Proteins 

eine begrenzte Heterogenität (Spencer und King, 1971 ). 

Proteine der Fettküge/chenmembran 

Bei diesen Proteinen handelt es sich um eine Stoffgruppe, die in der heutigen Situation 

milchtechnologisch nur von untergeordneter Bedeutung ist, allerdings nur solange, als die 

Membranproteine in der Lage sind, ihre Funktion als Fettkügelchenmembran auszuüben. 

Ueber Definiton und Nomenklatur der Proteine der Fettkügelchenmembran herrscht in der 

Literatur noch wenig Einigkeit. 

2.2.3 Züchterische Aspekte 

Die genetische Verankerung der einzelnen Milchproteinvarianten und ihre emährungsphysio­

logische sowie wirtschaftliche Bedeutung legen eine züchterische Bearbeitung nahe. Dabei 

handelt es sich um diskrete Merkmale, für die jeweils direkt auf dem Genom ein zugehöri­

ges Allel codiert und die deshalb nicht mehr die Eigenschaften normalverteilter Merkmale 

aufweisen. Werden nun solche Merkmale in die Zucht miteinbezogen, sind neue Methoden 
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zur Schätzung von Selektionserfolgen und Zuchtwerten anzuwenden, da die heute gebräuch­

lichen Methoden nur für quantitative Merkmale, die von einer sehr grossen Zahl von ver­

schiedenen Allelen beeinflusst werden, Gültigkeit haben. Die Anpassung der Modelle, um 

auch diskrete Merkmale berücksichtigen zu können, würde auch die Kenntnis der Beziehun­

gen zu den übrigen, in einem Zuchtziel berücksichtigten Merkmalen erfordern (vgl. Kap. 4, 

5, 6). Deshalb ist die Berücksichtigung von einzelnen Proteinvarianten in einem Zuchtziel 

zuchtplanerisch kompliziert und heute mit dem Risiko verbunden, mit der Zucht auf einzel­

ne Proteinvarianten damit korrelierte, unerwünschte Eigenschaften rasch in einer Population 

zu verbreiten. Zusätzlich können dann einmal aus der Population verdrängte Gene, ausser 

durch Einkreuzung, zu einem späteren Zeitpunkt nicht mehr wieder in die Population einge­

führt werden. 

2.3 Die Fettfraktion der Milch 

2.3. 1 Die Struktur des Milchfettes 

Milchfett liegt in der Milch in grob disperser Form, als Fettkügelchen verteilt vor. Ein Liter 

Milch enthält ca. 2-6 Mia. solcher 2-5 µm grosser Fettröpfchen. Die durchschnittliche Fett­

zusammensetzung von Rindermilch ist in Tab. 3 aufgelistet: 

Tab. 3: Zusammensetzung der Milchlipide beim Rind (Christie, 1983) 

L ________ Gew1chts-% der gesarnte~~ilchlipid_e _ _ __, 

II

I Triglyceride 

Diglyceride 

1 

1 

Monoglyceride 

Cholesterol-Ester 

i Cholesterol 

1 Freie Fettsäuren 

1 Phospholipide 

97.5 

0.36 

0.027 

Spuren 

0.31 

0.027 

0.6 

1--··--· ·· ·-----·-~-------~ 

Um den Fettkern, der sich aus Triglyceriden zusarrunensetzt, ist eine Phospholipidschicht 

angeordnet , wobei die hydrophilen Gruppen nach aussen in die sie umgebende Proteinmem­

bran ragen . Diese Membranproteine sind für die gute Emulgierbarkeit und die kolloid-che-
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mische Stabilität des Milchfettes von Bedeutung. Je nach Anteil an gesättigten bzw. ungesät­

tigten Fettsäuren handelt es sich um ein hartes bzw. weiches Fett. In der Milch des Rindes 

wurden bis heute mehr als 400 verschiedene Fettsäuren gezählt (Patton und Jensen, 1974 ). 

Nur wenige dieser Fettsäuren weisen praktische Bedeutung auf. Somit kann die Anzahl an 

Milchfettsäuren für den Zweck dieser Uebersicht durchaus auf die in Tab. 3 erwähnten redu­

ziert werden. 

Für standardisierte Rohmilch ist nicht die Variation des Fettgehaltes von Bedeutung, sondern 

die Variation im Fettsäuremuster. Das Milchfett trägt in Vollmilch nicht nur zum guten Ge­

sclunack des Nahrungsmittels bei, es bedingt auch z.B. in vielen Käsesorten die Ausbildung 

ganz spezifischer Eigenschaften. 

2.3.2 Entstehung und Bedeutung von Milchfett 

Nach Kirchgessner (1985) werden Fettsäuren mit weniger als 16 C-Atomen hauptsächlich 

im Euter selbst, aus den kurzkettigen Fettsäuren der Pansengärung synthetisiert; höhere ge­

sättigte und ungesättigte Fettsäuren hingegen stammen aus den Fettreserven und/oder dem 

Futterfett und werden über die Blutbalm zum Euter transportiert und direkt übernommen. 

Hierin könnte eine teilweise Erklärung für das Absinken des Anteils an C 18-Fettsäuren im 

Milchfett bei höheren Milchleistungen liegen, denn eine Depotfettmobilisation ist nur in 

relativ engen biologischen Grenzen möglich (Renner und Senft, 1971; Karijord et al„ 1982; 

Renner und Kosmack, l 974c). 

Physiologisch gesehen erfolgt die Resorption von Milchfett im Organismus nicht über die 

Spaltprodukte Glycerin und Fettsäuren, sondern überwiegend in der Form der ganzen Fettkü­

gelchen. Deshalb' erfolgt auch die Resorption von Milchfett aus homogenisierter Milch 

schneller, was deren Verdaulichkeit erhöht. Der ernährungsphysiologische Wert des Milch­

fettes wird weitgehend durch dessen Fettsäuremuster bestimmt. Dieses zeichnet sich durch 

einen hohen Anteil an C 4 - C 10-Fettsäuren aus (ca. 12 Gewichts-% oder 30 Mol-%). Nur 

vereinzelte pflanzliche und kein in der menschlichen Ernährung übliches tierisches Fett 

weist einen so hohen Anteil an kurzkettigen Fettsäuren auf und ist deshalb auch nur annä­

hernd so gut verdaulich wie das Milchfett (Drews et al„ 1983). 

Die gute Verdaulichkeit der kurzkettigen Fettsäuren des Milchfettes ist jedoch nur eine 

Komponente des ernährungsphysiologischen Wertes von Milchfett. Daneben ist für die 

Stoffwechselvorgänge ebenso wichtig, ob die Fettsäuren in gesättigter oder ungesättigter 

Form vorliegen. Zu der Gruppe der ungesättigten Fettsäuren gehören auch die essentiellen 

Fettsäuren, wobei die wirkliche Anzahl essentieller Fettsäuren heute noch nicht genau be-
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kannt ist (Gurr, 1983). Als essentiell wird eine Fettsäure dann bezeichnet, wenn der Or­

ganismus selbst die Fähigkeit diese oder Derivate derselben zu produzieren, verloren hat, 

aber darauf angewiesen ist. Gurr (1983) betrachtet bezüglich der Milchfettsäuren zumindest 

die Linolen- und Arachidonsäure als essentiell. 

So gesehen gilt es also, ein Optimum zwischen der guten Verdaulichkeit des Milchfettes und 

dem physiologischen Wert der einzelnen Fettsäuren abzuwägen. Da aber Milchfett, wie die 

meisten natürlichen Nahrungsfette, allgemein eine gute Verdaulichkeit aufweist und heut" 

ein Nahrungsmittel nicht mehr ausschliesslich seinem kalorischen Wert gemäss beurteilt 

wird, sollte dem Aspekt des Gehalts an ungesättigten Fettsäuren im Milchfett vermehrt Be­

deutung beigemessen werden. 

Tab. 4: Hauptfettsäuren des Milchfettes und ihre Anteile (ergänzt nach Töpel, 1976) 

Trivialmune Formel Masse-%* Masse-%* Mol-%* 

gefundener Winter Sommer Winter Sommer 

Bereich 

- -···-·---------· 

G:~s~ttigte Fettsäuren: 

Buttersäure C3H7COOH 2.5-5.0 3.6 3.7 9.5 99 

Capronsäure CsH11COOH 2.5-3.5 2.0 1.7 4.1 3.5 

Caprylsäure C7H1sCOOH 1.0-3.0 0.5 1.0 0.8 l.6 

Caprinsäure C9H19COOH 1.6-3.6 2.3 1.9 3.2 ' 2.6 

Laurinsäure C11H23COOH 2.3-7.0 2.5 2.8 2.9 3.4 

Myristinsäure C13H27COOH 5.0-30.0 l l.i 8.l 11.5 8.5 

Palmitinsäure C1sH31COOH 13.0-52.0 29.0 25.9 26.7 24.0 

Stearinsäure Cl7H35COOH 2.0-15.0 9.2 11.2 7.6 9.4 

Arachinsäure C19H39COOH 0.4-1.2 2.4 1.2 1.8 0.9 

Ungesättigt~ Fettsäuren: 

1 
Myristoleinsäure C13H2sCOOH 0.9-1.6 0.9 0.6 0.9 0.6 

Palmitoleinsäure C1sH29COOH 2.8-4.0 4.6 3.4 4.3 3.2 

Oelsäure C17H33COOH 25.0-45.0 26.7 32.8 22.4 27 .7 

Linolsäure Cl7H3 1COOH 2.0-6.0 3.6 3.7 3.1 3.1 

Linolensäure C11H29COOH bis 1.8 Masse-% im Reirlfett 

Arachidonsäure C19H31COOH 0.3-1.7 

* Masse-% = Gramm in 100 Gramm PS-Gemisch 

Mol-% = Mol in 100 Mol der Mischung 

1.4 1.7 1.0 1.3 
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Emährungsphysiologisch ist es nicfit ganz korrekt, wenn von einem Stoffwechsel der Fett­

säuren (FS) gesprochen wird, da sich dieser von den langkettigen zu den kurzkettigen stark 

unterscheidet. Wegen der "Wasserlöslickeit" der kurzkettigen Fettsäuren werden diese direkt 

über die Pfortader, d.h. die Blutbahn in die Organe transportiert, wogegen die langkettigen 

Fettsäuren mittels Chylomikronen über das Lymphsystem abtransportiert werden. 

Es scheinen sich bei der Anlagerung der Fettsäuren an das Glycerinmolekül , die kurz.ket­

tigen Fettsäuren bevorzugt an Pos. 3, die mittelkettigen an Pos. 2 und die Langkettigen an 

Pos. 1 anzulagern. Verdauungsversuche haben gezeigt , dass . die Lipase des Pankreas mit 

höherer Affinität die Fettsäuren an Pos. 1 und 3 des Glycerin-FS-Esters angreift (Christie, 

1983). 

Ebenfalls zeigten Tomarelli et al. (1968) und Filer et al . (1969), dass Tryglyceride, die die 

Palmitinsäure (C 16) an Position 2 haben, durch Ratten und Säuglinge effizienter metaboli­

siert werden , als wenn ungesättigte Fettsäuren an dieser Position und die Palmitinsäure an 

Pos. 1 oder 3 angelagert ist. Allgemein scheint die Position der Anlagerung der Fettsäuren 

innerhalb des Glycerin-FS-Esters von nicht zu unterschätzender Bedeutung zu sein (Pitas et 

al„ 1967). 

Weil im Unterschied zu den vorgängig besprochenen Caseinen, wo für jeden Caseintyp ein 

Gen vorhanden ist, das Milchfett eine Stoffgruppe darstellt , wo zwar die Fähigkeit zur Fett­

synthese/-mobi1isation genetisch stark verankert ist, aber die einzelnen Fettsäuren (FS) oder 

deren Bausteine ursprünglich aus der Nahrung übernommen werden. Deshalb ist zuerst ab­

zuklären, welche nichtgenetischen Einflussfaktoren auf den Fettgehalt und seine Zusammen­

setzung existieren. 

2.3.3 umweltbedingte Einflüsse auf den Fettgehalt 

Die wichtigsten umweltbedingten Einflussfaktoren sind Fütterung, Jahreszeit, Laktations­

periode, Betriebsstandort, Erstkalbealter und Abkalbemonat (Renner und Kosmack, 1974a). 

Fütterung 

Ungefähr 50% der Milchfettsäuren werden im Euter selbst synthetisiert, der Rest direkt aus 

den Futterfetten via Blutbahn übernommen (Bartsch, 1979). Die kurzkettigen C 4 - C 10-FS 

werden vollumfänglich im Euter aus Essigsäure (Acetat) und ß-Hydroxybuttersäure (-buty­

rat) synthetisiert, die gesättigten Fettsäuren der C 18-Reihe und die ungesättigten Fettsäuren 

werden jedoch nicht mehr über Essigsäure aufgebaut, sondern direkt aus dem Nahrungs- und 
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Depotfett übernommen. Mittellangkettige Fettsäuren mit 12-16 C-Atomen können auf bei­

den Wegen entstehen (Storry, 1972 in: Bansch, 1979; Kirchgessner, 1985). 

Durch verschiedene ungeschützte Oel- oder Fettzulagen zu einer Ration kann versucht wer­

den die Fettsäurenzusarnrnensetzung bzw. den Fettgehalt der Milch zu beeinflussen. Brumby 

und Welch (1978) (in: Bartsch, 1979) fanden höhere Anteile an Acetat im Pansen bei Ver­

fütterung von Kokosnussöl, jedoch einen 15%-igen Rückgang der Milchfettproduktion. Die 

Sekretion derjenigen Fettsäuren, die im Kokosnussöl vorkamen (C 12, C 14) war erhöht, der 

Anteil der anderen im Euter synthetisierten Fettsäuren signifikant tiefer. Aehnliche Resultate 

fanden 011h und Rohr (1966) bei Kokos- und Palmkernfett- sowie Rindertalg-; Rindsig und 

Schultz (1974) bei Rindertalg- und Storry et al . (1974) bei Lebertranverfütterung. 

Spezifische Einflüsse einzelner Futtermittel auf den Fettgehalt und dessen Zusammensetzung 

wurden bereits von verschiedenen Autoren beobachtet (Brown et al., 1962; Antila, 1964; 

Parry et al., 1964; Hagemeister et al., 1979; Burgstaller et al., 1983; Banks et al., 1984; 

Böhm et al. , 1985; Paulicks und Kirchgessner, 1986; Potthast, 1987). 

Interessant ist, dass sich bei den Versuchen von Orth und Rohr (1966) mit Kokos- und Palm­

kernfett sowie Rinde!1alg der Eiweissgehalt jeweils verschlechte11e und zudem die Kühe im 

Anschluss an die Versuchsphase lange Zeit benötigten, um wieder auf normale Fettgehalts­

weite zu konunen, da dieser nach der Versuchsbeifütterung des jeweiligen Fettes stark ab­

fiel. Der gleiche Effekt ist auch bei Bankset al. (1984) zu finden. 

Mittels geschütztem Fett (Fettumhüllung mit Aldehyd-behandelter Proteinmatrix) als Futter­

zusatz wird versucht , den Fettgehalt, bzw. das Fettsäuremuster des Milchfettes unter Um­

gehung der Stoffwechselvorgänge im Pansen zu verändern. Plowman et al. (1972) konnten 

so den Linolensäuregehalt der Milch drastisch erhöhen, ohne die Milchmengenproduktion zu 

tangieren. Auf diese Weise lassen sich mehrfach ungesättigte Fettsäuren auf relativ einfache 

AI1 im Milchfett "produzieren", ohne dass die Pansenfunktionen, wie das bei höheren Fettzu­

lagen zur Ration nonnalerweise der Fall ist, in irgendeiner Weise gestört würden. (Mac Leod 

und Scheffer, 1977; Bines et al., 1978; Sharma et al ., 1978; Smith et al., 1978). 

fümks et al. (1984) finden abweichende Resultate im Vergleich zu Storry et al. (1980), die 

von einer generellen Erhöhung oder mindestens Beibehaltung des Milchfettgehaltes durch 

Zulage von gesättigten Fettsäuren oder Triglyceriden zur Ration sprechen. In den Unter­

suchungen von Ba.nks et al. (1984) verhielten sich nur die freien Fettsäuren (FFA) in der von 

Storry et al. (1980) geschilderten Weise; Triglyceride in freier oder geschützter Fonn ver­

minde11en den Fettgehalt der Milch, wobei der Rückgang beim geschützten Fett grösser war. 

Alle drei Futterzulagen (FFA, Triglyceride frei und geschützt) füh!1en zu einem Rückgang 
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des Anteils kurzkettiger Fettsäuren und zu einer Zunalune des Anteils C 18:0 und C 18:1 

Fettsäuren. Der Rückgang der kurzkettigen Fettsäuren bei allen Fettzulagen konunt über die 

verminderte de novo Synthese im Euter zustande, die FFA führten zum geringsten , das ge­

schützte Fett zum grössten Rückgang. Astrup et al. (1976) vermuteten bereits früher in un­

vollständig hydrierten langkettigen Fettsäuren potente Inhibitoren der Fettsäuresynthese im 

Euter. 

Vor allem aufgrund von Fütterungseinflüssen existieren jahreszeitliche Unterschiede in der 

Fettsäurenzusammensetzung des Milchfettes; während des Sommerhalbjahres weisen die 

ungesättigten Fettsäuren, während des Winterhalbjahres die gesättigten Fettsäuren deutlich 

höhere Anteile auf. Senft und K.lobasa (1970) wiesen bei Kühen, die geweidet wurden er­

höhte Gehalte an ungesättigten Fettsäuren in der Milch nach, was für die "weichere" Som­

merbutter verantwortlich zeichnet. Obwohl der Anteil Fettsäuren an der totalen Trockensub­

stanz von Weidegras relativ gering ist , besteht der Hauptteil dieser Fette aus ungesättigten 

Fettsäuren, speziell der C 18:3-ungesättigten Fettsäuren (Hawke, 1973 in: Bartsch, 1979). Im 

Pansen des Wiederkäuers werden die meisten dieser Fettsäuren zu C 18 bzw. C 18:1-FS 

hydriert und erscheinen in dieser Form im Milchfett; ein kleiner Teil entgeht der Hydrierung 

und diese Fettsäuren werden als mehrfach ungesättigte Fettsäuren ins Milchfett eingebaut. 

Hawke (1963) wies die Effekte der Weide auf die Milchfettzusammensetzung an eineiigen 

Zwillingen nach; der Gehalt an ungesättigten Fettsäuren in der Milch von Tieren , die auf 

jungen Raygrasbeständen geweidet wurden war um 20% gegenüber denjenigen auf älteren 

Raygraswiesen erhöht. 

Ein weiterer markanter Einfluss zeigt die Verfütterung einer Ration mit geringem Rohfaser­

anteil , was zu einer Verschiebung des Verhältnisses Acetat : Propionat (Essigsäure : Pro­

pionsäure) zugunsten von Propionat im Pansen führt. Die verminderte Verfügbarkeit von 

Acetat resultiert in einer verminderten Bildung kurz- und auch mittelkettiger Fettsäuren 

(Annstrong und Prescott , 1971 in: Bartsch, 1979; Kirchgessner, 1985). Dieser Mechanismus 

ist auch für die, als "low fat syndrome" bezeichnete Produktionseinbusse an Milchfett ver­

antwortlich (Erhöhung ungesättigter FS , Rückgang kurzkettiger FS). 

La!ctationsstadium 

Karijord et al. (1982) fanden signifikante Einflüsse des Laktationsstadiums auf den Gehalt 

aller Fettsäuren. C 6 - C 14-Fettsäuren zeigten ein Maximum, die meisten langkettigen Fett­

säuren ein Minimum in der Mitte der Laktation. 
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Der Anteil an kurzkettigen Fettsäuren im Milchfett liegt zu Beginn der Laktation relativ 

hoch und weist in den ersten Tagen des ersten Laktationsmonates sein Maximum auf (Senfe 

und KJobasa. 1970). Dem neugeborenen Kalb wird so ein gut verdauliches Fett zur Verfü­

gung gestellt. Im Lauf der Laktationsperiode geht der Anteil kurzkettiger Fettsäuren laufend 

zuriick, bis ein Wert von ca. 7% erreicht ist. Betrachtet man den Gehalt an kurzkettigen 

Fettsäuren pro Liter Milch, so beobachtet man ebenfalls eine riickläufige Tendenz, allerdings 

stellt sich gegen Ende der Laktation wegen den erhöhten Fettgehalten auch ein Anstieg der 

kurzkettigen Fettsäuren pro Liter Milch ein (Renner und Senft, 1971). 

Der Anteil der mitielkettigen Fettsäuren (C 10 - C 16) an1 W.ti.lchfett liegt bei der Kollostral­

milch sehr hoch, steigt bis in den 3./4. Laktationsmonat weiter an und geht dann bis zum 

Ende der Laktation laufend zuriick. Der Gehalt dieser mittelkettigen Fettsäuren pro Liter 

Milch zeigt ebenfalls ein Maximum im 3./4. Laktationsmonat, zum Ende der Laktation er­

gibt sich aber erneut ein Anstieg, was wiederum auf den höheren Fettgehalt zuriickgeführr 

werden kann (Renner und Senft, 197 I) . 

Die ungesättigten Fettsäuren der C 18-Reihe haben ihren ma1'irnalen Anteil in der Ko!lo­

stralmilch. Dieser geht dann von anfänglichen ca. 25% auf etwa 20% zuriick, um gegen 

Ende der Laktation erneut bis ungefähr 30% anzusteigen. Der Gehalt dieser Fettsäuren pro 

Liter Milch verläuft hierzu weitgehend parallel. Dieser Umstand ist dafür verantwortlich, 

dass die Leistung an ungesättigten Fettsäuren im gesamten Gemelk nur bis ca. zum 4./5 . 

Laktationsmonat absinkt und dann, trotz weiter zuriickgehender Milchmengenleistung, etwa 

konstant bleibt (Renner und Senft, 1971 ). Diese Tatsache ist ausserdem von milchtechnolo­

gischer Bedeutung. Der m.ilchverwertenden Industrie bereitet hinsichtlich der Butterkonsi­

stenz sogenannt "altmelke" Milch keine Probleme, dieselbe Milch kann aber infolge verän­

derter Eiweiss- und Mineralstoffzusamrnensetzung in der Käseproduktion zu Schwierigkei­

ten führen (Renner und Senft, 1971 ). Ein Spezialfall beobachteten die gleichen Autoren bei 

der clreifach ungesättigten Linolensäure. Diese verhält sich von den übrigen Fettsäuren ver­

schieden, weist in den ersten vier Laktationsmonaten nur mittlere Anteile von ungefähr 0.6% 

auf, nachdem im Kollostrum solche von 1.3-1.4% üblich sind. Ab dem 5. Laktationsmonat 

stellt sich ein laufender Anstieg bis auf Anteile von über 2% ein, was einem Zuwachs von 

0.3 g/l auf 1.3 g/l Milch entspricht. Nur bei dieser Fettsäure ist zu beobachten, dass die ab­

solute Leistung an Linolensäure (in Gramm) in der zweiten Laktationshälfte wesentlich er­

höht ist. 
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2.3.4 Genetisch bedingte Einflüsse auf den Fettgehalt 

Individuelle Unterschiede im Fettsäuremuster des Milchfettes weisen auf unterschiedliche 

genetische Veranlagung der Tiere hin (Renner und Kosmack, 1974b). Aristova und Vlasova 

(1962) beobachteten, dass der erhöhte Fettgehalt der Jersey Rasse eine wesentlich stärker 

gesteigerte Leistung an gesättigten, als an ungesättigten Fettsäuren mit sich bringt. Rothen­

bühler (1979) attestierte der Milch von Holstein Friesian Kühen sowohl im Laktationsdurch­

schnitt aus Winter-/Sommerfütterung, als auch in diesen beiden Perioden selber, höhere pro­

zentuale Anteile an kurz- und mittelkettigen Fettsäuren im Milchfett im Vergleich zu den 

beiden übrigen Schweizer Rinderrassen Simmentaler Fleckvieh und Braunvieh. 

Um züchterische Fonschritte im Fettgehalt der einheimischen Rinderrassen erzielen zu kön­

nen, geht es v.a. darum, die negative Beziehung zwischen dem Gehalt an ungesättigten Fett­

säuren und dem Fettgehalt der Milch auf genetische Ursachen hin zu untersuchen. 

Karijord et al. (1982) finden genetisch und phänotypisch stark positive Korrelationen 

zwischen den Anteilen verschiedener kurzkettiger Fettsäuren und in gleicher Weise auch 

zwischen den Anteilen an verschiedenen ungesättigten C 18-FS. Die Korrelation zwischen 

kurzkettigen und ungesättigten Fettsäuren waren genetisch und phänotypisch in allen Fällen 

negativ. 

Renner und Kosmack (l 974c) fanden signifikant positive phänotypische Beziehungen 

zwischen: 

dem prozentualen Anteil der kurzkettigen Fettsäuren und der Milchmengenleistung 

- dem prozentualen Anteil der mittellangkettigen Fettsäuren und dem Milchfettgehalt, 

- dem prozentualen Anteil an kurz- und mittellangkettigen Fettsäuren und der Fett-

mengenleistung; 

- dem Gehalt (g/l) an kurz- und mittellangkettigen Fettsäuren und der Fettmengenleistung 

sowie signifikant negative phänotypische Korrelationen zwischen: 

- dem prozentualen Anteil der C 18-ungesättigten Fettsäuren und dem Milchfettgehalt, 

- dem prozentualen Anteil an C 18-ungesättigten Fettsäuren und der Fettmengenleistung. 

Die jeweils stärkeren Zusammenhänge in der gleichen Richtung bestanden bei den gene­

tischen Korrelationen. 

Die ermittelten Korrelationen zur Milchmengenleistung weisen darauf hin, dass die züchte­

risch angestrebte Erhöhung der Milchmengenleistung mit einem erhöhten Anteil an kurzket-
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tigen und einem reduzierten Anteil an ungesättigten Fettsäuren verbunden ist. 

Die ungesättigten C 18-FS sind genetisch in ihrem Anteil (%) (vgl. oben) und Gehalt (g/I) 

stark negativ mit der Fettmengenleistung korreliert, beim Gehalt wird diese Korrelation 

phänotypisch nicht signifikant positiv (Renner und Kosmack, 1974c). 

Karijord et al. (1982) bestätigen die Untersuchungen von Renner und Kosmack (1974c) und 

finden genetisch und phänotypisch positive Korrelationen zwischen dem Anteil an kurzket­

tigen Fettsäuren und dem Milchfettgehalt, sowie genetisch und phänotypisch negative Korre­

lationen zwischen dem Anteil langketciger Fettsäuren im Milchfett und dem Milchfettgehalt. 

Bereits beim Vergleich der Nachkommengruppen verschiedener Stiere fanden Renner und 

Kosmack (1974b), dass mit steigendem Fettgehalt der Milch der Anteil der gesättigten mit­

telkettigen Fettsäuren in1 Milchfett ebenfalls zunimmt, der der ungesättigten Fettsäuren aber 

abninm1t. Diese Beobachtung wird durch die bestehenden phänotypischen Korrelationen 

bestätigt. 

Die genetischen Zusarnn1enhänge zeigen, dass sich eine Selektion nach höheren Milchfettge­

halten ungünstig auf das Fettsäuremuster auswirkt. Der Anteil der kurz- und mittelkettigen 

Fettsäuren würde ansteigen, derjenige der ungesättigten und langkettigen Fettsäuren im 

Milchfett sinken, allerdings nähme naturgemäss der Gehalt der einzelnen Fettsäuren pro 

Liter Milch trotzdem zu. Die Menge an ungesättigten Fettsäuren würde sich gemäss den 

phänotypischen Korrelationen von Renner und Kosmack (l 974c) nur ca. halb so stark erhö­

hen, wie diejenige an mittelkettigen Fettsäuren, was darauf hindeutet, dass der tierische 

Organismus nur begrenzt in der Lage ist , bei erhöhtem Fettgehalt der Milch zusätzliche Fett­

reserven zu mobilisieren. Die Ergebnisse von Aristova und Vlasova (1962) deuten darauf 

hin, dass sich die beobachteten Tendenzen bei Milchfettghalten von über 5% noch verstär­

ken; sie wiesen nach, dass Jersey Kühe mit ihren hohen durchschnittlichen Fettghalten, 85% 

mehr gesättigte und nur 45% mehr ungesättigte Fettsäuren pro kg Körpergewicht und Tag 

produzieren. 

2.3.5 Züchterische Aspekte 

Obwohl es sich beim Fettgehalt und dem Fettsäuremuster des Milchfettes um Merkmaie 

handelt, die eine grosse Umweltabhängigkeit zeigen, weisen die Heritäbilitätswerte (Renner 

und Kosmack, 1974b; Edwards et al., 1973) und Korrelationen (vgl. oben) ebenfalls eine 

genetische Kontrolle aus. Die Frage, ob Merkmale betreffend Fettgehalt oder Fettsäure-
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muster in einem Selektionsentscheid mitberücksichtigt werden sollen, wird von Renner und 

Kosmack (l 974c) negiert , da für die wesentlichen Qualitätsaspekte des Milchfettes mehrere 

Merkmale ins Zuchtprogramm aufgenommen werden müssten und dadurch der gesamte Se­

lektionserfolg in allen berücksichtigten Merkmalen beeinträchtigt würde. Zudem weisen 

gemäss Renner und Kosmack (1974b, 1974c) nur die kurzkettigen Fettsäuren h2-Werte mit 

züchterischer Relevanz auf. Diese FS-Gruppe zeichnet sich zwar durch gute Verdaulichkeit 

aus und ist demzufolge von gewisser emährungsphysiologischer Bedeutung, macht aber im 

Mikhfett einen nur relativ geringen Anteil mit nicht sehr grosser Variabilität aus (vgl. Tab. 

4). Für die emährungsphysiologisch und milchtechnologisch wichtigen ungesättigten Fett­

säuren ergeben . sich aber Heritabilitäten, die eine züchterische Bearbeitung nicht erfolgver­

sprechend erscheinen lassen. 

Karijord et al. (1982) und Bartsch (1979) halten jedoch an der grundsätzlichen Möglichkeit 

durch Selektion die Fettsäurenzusammensetzung zu ändern fest, allerdings als ein langwie­

riges Unterfangen (Bartsch, 1979) und infolge beschriebener Korrelationen der Fettsäuren 

untereinander und zum Milchfettgehalt unvorteilhaft bzw. schwierig zu realisieren (Karijord 

et al., 1982). Den genetischen Korrelationen zwischen Milchfettgehalt und Fettsäuremuster 

kann für ein zukünftiges Zuchtprogramm in dem Sinne praktische Bedeutung beigemessen 

werden, als sich Bemühungen um Verbesserung des Fettgehaltes der Milch zu Ungunsten 

der Qualität des Milchfettes auswirken. Dies hat in europäischen und insbesondere schweize­

rischen Marktverhältnissen deshalb keine Rechtfertigung mehr, weil Milch heute generell 

vermehrt Qualitätsaspekten genügen sollte, und nicht mehr allein gemäss ihrem 

energetischen Wert beurteilt wird. 
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3 Selektionsindex 

Ein Ziel der Tierzucht ist die genetische Verbesserung von Nutztieren. Hierfür ist die klare 

Formulierung eines Zuchtziels unabdingbar. Sind darin mehrere Merkmale enthalten, stellt 

sich die Frage, auf welche Weise das formulierte Zuchtziel erreicht werden kann. Die Me­

thode des Selektionsindex wurde von Smith (1936) zur Selektion nach mehreren Merkmalen 

in die Pflanzenzüchtung eingeführt und von Hazel (1943) für tierzüchterische Anwendung<'n 

weiterentwickelt. Bei Indexselektion erhält jedes zu selektierende Tier einen Wert zugeord­

net , der aus verschiedenen, gemäss ihrer relativen Bedeutung gewichteten Merkmalen be­

steht. Hazel und Lush ( 1942) haben gezeigt, dass die Selektion nach einem Index der Selek­

tion nach unabhängigen Selektionsgrenzen und diese ihrerseits der Tandemselektion bezüg­

lich Zuchte1folg überlegen ist. Die Ueberlegenheit ·der Indexmethode wird mit zunehmender 

Anzahl Merkmale und ausgeglichener relativer Bedeutung derselben, grösser. Eine umfas­

sende Darstellung der Indextheorie gibt Henderson (1963) und in Form eines Ueberblicks 

auch Lin (1978). 

3. 1 Al/gemeine Formulierung 

Sollen mittels eines Selektionsindex mehrere Merkmale gleichzeitig verbessert werden, müs­

sen diese untereinander gewichtet werden. Das Zuchtziel wird dann als Gesamtzuchtwert T 

definiert: 

T= w ' · g wobei w = Vektor der (wirtschaftlichen) Gewichte der Merkmale 

im Gesamtzuchtwert 

g Vektor der additiv genetischen Werte der Merkmale 

eines Tieres 

Der so definierte Gesamtzuchtwert eines Tieres ist nicht direkt messbar und soll mit einem 

Selektionsindex geschätzt werden. Dazu werden gemessene Leistungen des Tieres selbst 

und/oder verwandter Tiere verwendet. Falls es nicht möglich ist, einzelne im Gesamtzucht­

we11 enthaltene Merkmale zu messen, werden Hilfsmerkmale zur Schätzung verwendet, die 

eine möglichst enge genetische Korrelation zu den nicht messbaren Merkmalen des Gesamt­

zuchtwertes aufweisen. Auch die Berücksichtigung von mehreren Informationsquellen zu 

einem Merkmal im Gesamtzuchtwert ist möglich. Es ergibt sich: 
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Vektor der Gewichte der lnformationsquellen im 

lndex 

E Vektor der . phänotypischen Informationsquellen 

(meist Abweichungen vom Vergleichsdurchschnitt). 

Im Selektionsindex werden die gemessenen Leistungen (Informationsquellen) so gewichtet , 

dass der Gesamtzuchtwert möglichst genau geschätzt wird, entweder dadurch, dass die Kor­

relation zwischen Index und Gesamtzuchtwert maximiert wird, oder über den Ansatz E(I-T)2 

_. Min. Es interessiert nun vor allem der Vektor Q der Gewichtsfaktoren für die phänoty­

pischen Informationsquellen, der den Index zur genauest möglichen Schätzung des Gesamt­

zuchtwertes macht. 

3.1.1 Ableitung der lndexglelchungen 

Es wird unterstellt, dass g_ und E multivariat normalverteilt sind, mit 

wobei g = Mittelwert der Informationen E im Index 

V= Varianz-Covarianz Matrix der Informationen E 

im Index 

C = Covarianzmatrix zwischen den Informationen E 

im Index und den additiv genetischen Werten 

der Merkmale im Gesamtzuchtwert 

G = Varianz-Covarianz Matrix der additiv geneti­

schen Werte der Merkmale im Gesamtzuchtwert 

Die Elemente der V-Matrix zeigen auf der Diagonalen die Varianzen der einzelnen Informa­

tionsquellen und off-diagonal die Covarianzen zwischen den Info1mationsquellen. Die 

C-Matrix verknüpft über Covarianzen die phänotypischen Informationsquellen mit den 

additiv genetischen Werten im Gesamtzuchtwert. 

Die Varianz des Gesamtzuchtwertes lässt sich schreiben als: 
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die Varianz des Selektionsindexes: 

und die Covarianz zwischen Index und Gesamtzuchtwert: 

O"IT = E(IT) = E(~' E·g_' "'."._) = ~"E(E·g_') ":".'. = ~"C":"._ 

Eine Möglichkeit, die Gewichtsfaktoren ~ des Indexes möglichst genau zu schätzen besteht 

darin. die mittlere quadratische Abweichung E(I-T)2 zu minimieren. Also: 

E(l-T)2 = E(l2 - 2·1 T + T2 ) 

= E(I2) - 2 E(IT) + E(T2) 

= di -2·0"1T + O'i 
= b"V·b - 2·b"Cw + w"G·w - - -

nach b ableiten und Null setzen: 

c1E(l -T)2 

ab 
= 2.Y.b - 2Cw 

=o} 2.Y.b- 2Cw = 0 

=o} V·b = Cw bzw. 

Nun wird aber die Covarianz zwischen Index und Gesamtzuchtwert-zur Varianz des Indexes: 

a = b'·Cw = b"Y.b = ~ IT - - - - 1 

Die über obigen Ansatz maximierte Korrelation zwischen Index und Gesamtzuchtwert ergibt 

s ich nun aus: 
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und das Bestinuntheitsmass ist dann: 

3.1.2 Selektionserfolg in einzelnen lllerlcmalen des Gesamtzuchtwertes 

Der Selektionserfolg in einem bestinunten Merkmal j des Gesamtzuchtwertes ergibt sich als 

Regression auf den Index: 

da gilt : 

~ 
1 

===} liG. = i · 
J 

wobei b = Regressionskoeffizient zwischen additiv gene-
gj ,I 

c. 
- i 

wobei c. 
J 

crf 

tischem Wert g des Merkmals j und dem In­

dex I. 

j-te Spalte der C-Matrix 

(b ·(J +b (J + 
1 gj,pl 2 g j ·P2 

crf 
b' U-te Kolonne der C-Matrix) 

b' 

b' . c. 
-i 

c. 
-i 

(J2 
1 
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3. 1.3 Klassische Indexrestriktion 

Die Idee Selektionsindices zu restringieren findet sich ursprünglich bei Kempthorne und 

Nordskog (1959) . Sie schlugen die Selektion nach einem Gesamtindex vor, unter der Neben­

bedingung, dass in einem Mekmal des Gesamtzuchtwertes kein Zuchtfortschritt erzielt wer­

den soll. Dies wird mit der Bedingung COV(I, g.) = 0 für jedes Merkmal g. des Gesamt-
J J 

zuchtwertes erreicht. Tallis (1962) entwickelte die Restriktionsmöglichkeit in der Art 

COV(l,g.) = k. weiter, wobei k. das Ausmass an genetischer Veränderung im Merkmal g. 
J J J J 

angibt. Zuerst Cunningham (1969) und später Cunningham et al. (1970) geben einen ein-

fachen Ansatz für die Restriktion COV(I,g.) = 0 an, indem für jede Restriktion eine Hilfs­
J 

variable im Index hinzugefügt wird, sodass 

V·b = Cw 

ZU 

1 V ~J l lr ~ l 1 C J' [ ~ J 
l ~J 0 bn+I l 0 

wird. Zur V-Matrix wird eine Zeile und korrespondierende Spalte (Zeile transponiert) von 

Covarianzen zwischen dem additiv genetischen Wert des restringierten Merkmals und allen 

Merkmalen im Index hinzugefügt (Spalte c. der C-Matrix). Das Diagonalelement ist 0 bzw. 
- J 

die Nullmatrix, wenn mehrere Merkmale im Index restringiert werden. Zur C-Matrix wird je 

restringiertes Merkmal ein Nullvektor hinzugefügt. Der 12-Vektor der Gewichtsfaktoren des 

restringierten Index berechnet sich unabhängig vom wirtschaftlichen Gewicht, das den re­

stringierten Merkmalen zugeordnet wurde. Das "pseudowirtschaftliche" Gewicht eines re­

stringierten Merkmals kann nachträglich durch Rücklösung aus der Indexgleichung berech­

net werden. Dieses wirtschaftliche Gewicht ist dann für die korrekte Ermittlung der Varianz 

des Gesamtzuchtwertes sinnvollerweise zu verwenden. Ein unrestringierter Index mit den 

unter der Restriktion berechneten wirtschaftlichen Gewichten ergibt nun den gleichen 

12-Vektor wie unter Restriktionsbedingungen, wo die wirtschaftlichen Gewichte der restrin­

gierten Merkmale keine Rolle spielen (vgl. Anhang A). 
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3.2 Optimale Indexrestriktion Im Mehr-Pfade-Modell 

Selektion findet in Nutztierpopulationen auf verschiedenen Pfaden und in unterschiedlicher 

Art und Weise statt . Als Pfade werden dabei die verschiedenen Wege der Weitergabe von 

Erbgut von einer Generation zur andern bezeichnet. Deshalb wird von einem 4-Pfade-Mo­

dell ausgegangen (Rendel und Robertson, 1950; Moll , 1987), da jeder Elter seine spezifi­

schen Erbinformationen entweder über einen weiblichen oder männlichen Nachkommen 

weitergibt. Ueber mehrstufige Selektion kann aber ein einzelner Pfad auch in mehrere Selek­

tionspfade aufgegliedert werden. In den folgenden Ausführungen wird deshalb auch der Be­

griff "Pfad" im Sinne eines "Selektionspfades" verwendet. In der Zuchtplanung wird meist 

Indexselektion auf allen Selektionspfaden angenommen. Dabei können auf den .einzelnen 

Pfaden unterschiedlicbe Informationsquellen vorliegen. Dies führt, zusammen mit ge­

schlechtsspezifischen Merk.malen und unterschiedlichen Prüfmöglichkeiten zu verschiedenen 

Selektionsindices auf den einzelnen Pfaden. Der Gesamtzuchtwert hingegen wird im allge­

meinen für die Population als Ganzes definiert und deshalb über alle Pfade konstant beibe­

halten. Moll (1987) beschreibt, wie die Selektionsindices auf unterschiedliche Gesamtzucht­

werte auf den einzelnen Pfaden angepasst werden können. 

Solange in der Nutztierzucht von mehreren Selektionspfaden mit jeweils spezifischen Subin­

dices ausgegangen wird, kann jeder dieser Indices für sich allein berechnet werden. Ist man 

jedoch an einzelnen Merk.malen des Gesamtzuchtwertes, bzw. deren Veränderung in einer 

vorgegebenen Richtung interessiert, so muss der Selektionserfolg in diesen Merk.malen re­

stringiert werden. Dabei ist es möglich ein Merk.mal fix , d.h. auf einen vorzugebenden 

Selektionserfolg, oder proportional zum Selektionserfolg in einem oder mehreren andern 

Merk.malen zu restringieren. 

Die ursprüngliche Idee einzelne Selektionsindices fix zu restringieren (Kempthome und 

Nordskog, 1959) wurde von Tallis (1962) auf proportionale Restrikitonen erweitert. James 

(1968) zeigte, wie fixe und proportionale Restriktionen im gleichen Index kombiniert wer­

den können. Harville (1974) und speziell (1975) findet, dass der Ansatz von Tallis ( 1962) 

nicht den maximalen Selektionserfolg bringt und zeigt Lösungen auf, die höhere genetische 

Veränderungen in den proportional restringierten Merk.malen zeigen. All diese Lösungen 

gelten aber nur für einen einzelnen Index innerhalb der Population. Niebel (1979) hat ge­

zeigt, dass die so entwickelten Verfahren, auf verschiedene Subindices innerhalb einer Popu­

lation angewendet, zu einem Verlust an Selektionserfolg führen. Dieser Verlust kann da­

durch vermindert werden, dass die Restriktionsbedingungen nicht auf jedem einzelnen Se­

lektionspfad (Subindex) gestellt und exakt eingehalten werden sollen, sondern nur für den 

Selektionserfolg der Gesamtpopulation erfüllt sein müssen. Dieses aufeinander abgestimmte 
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"Floaten" der Indexgewichte auf den verschiedenen Selektionspfaden erfordert das gleichzei­

tige Lösen des Gleichungssystems mit allen Subindices. Niebel und Van Vleck (1983) geben 

hierfür einen Lösungsansatz und erweitern den von Niebel (1979) gegebenen Algorithmus 

zusätzlich auf proportionale Restriktionen. 

3.2.1 Al/gemeine Formulierung des Ansatzes von Niebel und Van V/eck (1983) 

Das Prinzip bei der Berechnung von Indexgewichten besteht darin, den Erwartungswert für 

den Selektionserfolg im Gesamtzuchr.vert zu maxi..-nieren, entweder über Maximierung der 

Standardabweichung des Selektionsindex in der Art E(I-T)2----+ Min oder Maximierung des 

Korrelationskoeffizienten rl,T zwischen Index und Gesamtzuchtwert. 

In Kapitel 3.1.1 sind die Indexgleichungen mit dem Ansatz E(I-T)2 ----+Min abgeleitet. Die 

so erhaltene charakteristische Indexgleichung 

V·b=C·w 

kommt nun in den einzelnen Subindices zur Anwendung. 

Wird nur mit einem Index innerhalb der Population selektiert, so beträgt der Zuchtfortschritt 

(~G) in Indexeinheiten pro Jahr (vgl. Kap. 3.1.2): 

i a 
1 

~G/Jahr = -t-

wobei i = Selektionsintensität 

a
1 

= Standardabweichung des Index 

t = Generationsintervall 

Bei Verwendung von mehreren Selektionsindices in einer Population kann der Selektions­

erfolg in Indexeinheiten pro Jahr nach Rendel und Robertson (1950) berechnet werden als: 

n 

~G/1ahr = " c ·(b'..Y·b.; = c'· n . 
L-J1-11-1 --

i=l 

wobei 7t = Vektor der Standardabweichungen (b'.·Y„b} der einzelnen Sub-
- -1 1---1 

indices 
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~ Vektor der Gewichtsfaktoren ci für die Standardabweichungen 

der einzelnen Subindices 

1 
n 

wobei 9. = Vektor mit den Genanteilen q1 ... qn, die die Pfade 

1 ... n an die nächste Generation liefern. 

= Vektor der Selektionsintensitäten in den einzelnen 

Pfaden (Subindices). 

= Vektor der Generationenintervalle auf den Pfaden 

1 ... n 

Das Produkt (g'·~) entspricht dem durchschnittlichen Generationenintervall über alle Pfade. 

Die Selektionserfolge in den einzelnen Merkmalen des Gesamtzuchtwertes sind im Vektor f 
gegeben als: 

f = M {}_ 

wobei {}_ = Vektor mit den Indexgewichten ~;, ~i· ... , ~~] ' 

M= Matrix mit den Elementen [ c1 C~ O"Ji• ... ,cn·C~·O"J! J'. 

Dimension: ( L mi Wormationsquellen) x Anzahl Merkmale in T, 
i=I 

Dabei stehen die Zuchtfortschritte in den einzelnen Merkmalen zum Zuchtfortschritt in In­

dexeinheiten pro Jahr in folgender Beziehung: 
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n 

detm c'· n = "°' c.·(b'..Y·b )~ k..J 1 -t 1---t 

i=l 

und w' · f =~··CM·{}) 

n 

= w'·"°' c ·C'.·(b'..Y·b)-tb - .L... 1 1 -1 1 -1 -I 

i=l 

aber w == C:1
·V.·b. 

1 1-1 

w' = (C:
1.Y·b )' 

1 1-1 

= !:i_'.Y(C"l)' 

n 

D 

L c( a11 
i=l 

=} "°' b'..Y·(C:- 1)'·c ·C:.(b'.Y·bY1.b 
..L..J-1 1 l l 1 -1 1 -1 -t 

i=l 
D 

= "(b'..Y·b )-(b'..Y·b )-1.c .L... -1 1-I -l 1-1 1 

i=l 
n 

= L c( a11 
i=I 

Q.E.D. 

Ausgehend von den Defmitionen und Notationen in Kapitel 3.1.1 ff. wird die Covarianzma­

trix C für Subindex i neu definiert als: 

C. = [ C .. Cf, C . J für i = 1, ... n Subindices 
1 U1 1 p1 

wobei Cu; = Covarianzmatrix der t0 • unrestringierten Merkmale in T und den 

mi Informationsquellen für Subindex i. Dimension: mi x 10 • 

Cf; = Covarianzmatrix der 1
01 

fix restringierten Merkmale in T und den 

mi Informationsquellen für Subindex i. Dimension: mi x 1
01 

CP
1 

= Covarianzmatrix der t
0

P proportional restringierten Merkmale m 

T und den mi Informationsquellen für Subindex i. Dimension: mi 

X tOp 
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In analoger An wird der Vektor der wirtschaftlichen Gewichte aufgeteilt in 

w= [ w ', w ' , w ' ) ' -u -f -p 

wobei w 
-u 

w 
--p 

Vektor der relativen wirtschaftlichen Gewichte der tGu unrestrin­

gierten Merkmale in T. Dimension: tGu x 1 

Vektor der relativen wirtschaftlichen Gewichte der tG/ fix restrin­

gierten Merkmale in T . Dimension: tG/ x 1 

Vektor der relativen wirtschaftlichen Gewichte der tGp propor­

tional restringierten Merkmale in T. Din1ension: tGp x 1 

Die Elemente des Vektors ~f können die Werte Null annehmen, da sie die restringierten 

Gewichtsfaktoren der einzelnen Subindices nicht beeinflussen. Dadurch wird aber die Va­

rianz des Gesamtzuchtwertes verfälscht. Korrekterweise müssen die restringierten wirtschaft­

lichen Gewichte für die Berechnung der Varianz des Gesamtzuchtwertes nachträglich an­

hand des restringierten Lösungsvektors b berechnet werden (vgl. Kap. 3.1.3 und Anhang 

A.1.3 und A.1.4 ). Die wirtschaftlichen Gewichte der proportional und selbstverständlich jene 

der unrestringierten Merkmale haben aber direkten Einfluss auf die Lösungen der Index­

gleichungen. 

Indexrestriktionen können grundsätzlich über Korrelationen zwischen Merkmalen im Ge­

samtzuchtwert und den Selektionindices oder über die Selektionserfolge in den einzelnen 

Merkmalen des Gesamtzuchtwertes als fixe oder proportionale Restriktionen gestellt werden, 

wobei sich die Resultate nicht unterscheiden. Niebel und Van Vleck (1983) empfehlen Re­

striktionen nur darm über die Korrelation zwischen Merkmal und Index, wenn für Index und 

Gesamtzuchtwert standardisierte Variablen vorliegen (vgl. auch Harville , 1974 ). Da dies in 

tierzüchterischen Anwendungen i.d.R. nicht der Fall ist. beschränken sich folgende Ausfüh­

rungen auf die Restriktionsmöglichkeiten über den Zuchtfortschritt in den Merkmalen des 

Gesall1tzuchtwertes. Niebel und Van Vleck (1983) definieren dazu die Transfonnationsma­

trizen H bzw. H0 und S0 : 

Die Transfonnationsmatrix H wird in drei Submatrizen U, F und P unterteilt und gebraucht, 

um mit C. Covarianzen von Linearkombinationen der Merkmale im Gesamtzuchtwert für 
1 

fixe und proportionale Restriktionen zu formen. Da in den folgenden Ausführungen die Ge-

wichtung der lnfom1ationsquellen über die zu berechnenden Indexgewichte ~ geschehen soll 

und deshalb keine vorgewählten Linearkombinationen fix oder proportional restringiert wer­

den, vereinfachen sich F und P zu Einheitsmatrizen. Für das Handhaben von restringierten 
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Linearkombinationen von Merkmalen in T geben Niebel und Van Vleck (1983) genauere 

Ausführungen. Die Transformationsmatrix H wurde in vorliegender Arbeit durch das Weg­

fallen von Restriktionen auf Korrelationskoeffizienten und dem Verzicht auf Linearkombina­

tionen vereinfacht. 

u 

H= F : 0 

0 : p 

mit Dimension Anzahl Merkmale im Gesamtzuchtwert T , tG x Anzahl restringierte Merk­

male im Gesamtzuchtwert tG, 

wobei U = Nullmatrix. Dimension: Anzahl unrestringierte Merkmale in T , tGu x 

Anzahl restringierte Merkmale in T, tG,; also tGu X tG, 

F = Einheitsmatrix (keine Restriktionen auf Linearkombinationen von Merk­

malen im Gesamtzuchtwert T). Dimension: Anzahl fix restringierte 

Merkmale in T, tGi also tGJ x tGJ 

P = Einheitsmatrix (keine Restriktionen auf Linearkombinationen von 

Merkmalen im Gesamtzuchtwert T). Dimension: Anzahl proportional 

restringierte Merkmale in T, t
0

P; also t
0

P x tGp 

Die Matri,, Ho erhält man durch 

Ho = [ :".'_H ] , 

d.h. der Vektor der wirtschaftlichen Gewichte wird vor die Transformationsmatrix 

gestellt. Diese Matrix wird zur Bestimmung der restringierten wirtschaftlichen Gewichte 

gebraucht. Niebel und Van Vleck (1983) definieren eine zweite Transformationsrnatrix S0 , 

um fixe Restriktionen auf den Korrelationen zwischen Merkmalen des Gesamtzuchtwertes 

und eiern Selektionsinclex und auch proportionale Restrktionen ins Index-Gleichungssystem 

einzubringen. 

1:0 :0:0 .......... ... . 

So 
o:a:o:o 
0 : 0:1:0 

o:o:o:E 
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wobei S0 blockdiagonal, mit Dimension: (tG,+ J) x (tG,+ J - v), v entspricht 

der Anzahl Gruppen (Merkmalsgruppen mit proportionalen Restrik­

tionen zueinander). 

1 = Skalar 1 

B = nur für Restriktionen über Korrelationskoeffizienten gebraucht , 

fällt für tierzüchterische Anwendungen i .d.R. weg (vgl. Niebel 

und Van Vleck, 1983). 

= Einheitsmatrix, die mit den fixen Restriktionen auf den Selek­

tionserfolgen korrespondiert. Dimension: (Anzahl fix restrin­

gierte Merkmale in T , tGf - Anzahl fixe Restriktionen auf den 

Korrelationen in der Gesamtpopulation). Da in vorliegender 

Arbeit keine Restriktionen auf Korrelationen berücksichtigt 

werden, ergibt sich also tG/ x tG/ 

E = bezieht sich auf proportionale Restriktionen in den Merkmalen 

in T . Dimension: Anzahl proportional restringierte Merkmale 

in T x Anzahl proportional restringierte Merkrnale in T - An­

zahl Gruppen v). 

Definition einer Gruppe: 

Als Gruppe werden diejenigen Merkmale im Gesamtzuchtwert zusanunengefasst , die 

untereinander, bzw. zueinander proportional restringiert sind, unabhängig vom Selek­

tionserfolg in anderen Merkmalen in einer anderen Gruppe. Wird z.B. der Selektionser­

folg des Merkmals Milchmenge (kg) an den Zuchtfortschritt im Merkmal Fettgehalt 

(%)im Verhältnis 1000:1 und an denjenigen des Merkmals Eiweissgehalt (%) im Ver­

hältnis 1200: 1 gekoppelt, so bilden diese drei Merkmale eine untereinander abhängige 

Gruppe (Milch kg - Fett %, Milch kg - Eiweiss %) mit dem Merkmal Milchmenge als 

gemeinsames Element. Dabei ist es nun nicht möglich eine proportionale Restriktion 

Fettgehalt : Eiweissgehalt zu stellen, denn dies würde die Beziehung der drei Merkmale 

untereinander unter Missachtung der genetischen Parameter bestimmen. Soll überdies 

auch eine proportionale Restriktion an das Verhältnis Tageszunalune : Fleischqualität 

gestellt werden, so bildet diese Restriktion eine zweite Gruppe, da sie unabhängig von 

der ersten erfüllt werden soll. 

Das erste Element auf der Diagonalen der Matrix ist immer das Skalar 1. Alle Elemente 

offdiagonal der drei Submatrizen sind Null . Die Funktion der Submatrix E besteht darin, die 

proportionalen Restriktionen ins Gleichungssystem einzubringen und zu unterscheiden, 
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ob eine oder mehrere proportionale Restriktionen innerhalb einer oder mehrerer solcher 

Gruppen unabhängig von den Selektionsfortschritten in den übrigen Gruppen berechnet 

werden sollen. Die proportionalen Restriktionen sind im Vektor E zusammengefasst. Jedes 

Element des Vektors Eist ein Subvektor E· und korrespondiert mit einer Gruppe. 
J 

E = CE;· E~ „ . E~J' 

wobei die Elemente des Subvektors Ey Ejl, Ej2 E· die proportionalen 
:JX, 

Restriktionen für die Gruppe j wiedergeben, dabei ist 9as erste Element Ejl 

eines Subvektors p_. das jeder Restriktion innerhalb Gruppe gemeinsame 
J 

Element. 

Die Covarianzmatrix CP
1 

muss entsprechend angeordnet sein. Auf oben erwähntes Beispiel 

angewandt, bedeutet dies zwei verschiedene Gruppen. In der ersten Gruppe das Merkmal 

Milch.menge als gemeinsames Element, in der zweiten wird die Reihenfolge entsprechend 

der CP
1
-Matrix gewählt, da nur eine proportionale Restriktion gestellt wird. 

Unter der Annahme in der ersten Gruppe x-1, und in der Gruppe j x
1
-1 Restriktionen zu 

haben, werden die einzelnen Subvektoren in E folgendemiassen dargestellt: 

E= 

P12„·P1,: 
-pi 1 „„ 0 0 

0 

: Piz p. 
, „. )XI 
. -p „. 0 
. jl 

0 „ „ -pj 1 

E enthält in jeder Spalte zwei Nicht-Null-Elemente, die untereinander das umgekehrte 

negative Verhältnis der gestellten proportionalen Restriktion aufweisen und hat immer 

nicht-quadratische Dimension. Es sind keine Verbindungen zwischen Merkmalen der 

verschiedenen Gruppen möglich. 

Es ist nun möglich, anhand dieser Transformationsmatrizen H bzw. Hn und S0 eine Matrix 
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R0; für jeden Selektionspfad zu berechnen, die ün gesamten Gleichungssystem die Berück­

sichtigung aller Restriktionen ermöglicht. 

mit Dimension: Anzahl lpformationsquellen auf dem Pfad i (Subindex 

i) , tm; x (Anzahl restringierte Merkmale tG,+ 1 - Anzahl 

Gruppen v) 

Durch Weglassen der ersten Kolonne in Ra;' die dem Produkt Vi · !; entspricht, erhalten wir 

die tm; x (tG,- v) dimensionierte Matrix Ri für i = 1, 2, „. n. Zusätzlich ist der Vektor~ defi­

niert als 

mit Dimension: (t0 ,- v) x 1 

wobei e_ Vektor der fixen Restriktionen auf den Korrelationen (vgl. 

Niebel und Van Vleck, 1983), fällt für die hier 

beschriebenen Anwendungen weg. 

g_f Vektor der fixen Restriktionen auf den Zuchtfortschritten. 

Dimension: tGJ x 1. 

0 Nullvektor für die proportionalen Restriktionen. Dimension: 

(tGp-v) x l 

Als Lösungsverfahren des Gleichungssystems brauchen Niebel und Van Vleck (1983) New­

ton-Raphson Iteration oder Iteration auf dem gesamten Gleichungssystem. Schwarz (1986) 

gibt eine verständliche Einführung in die Methodik der Newton-Raphson Iteration, die in der 

Literatur auch als Newton Verfahren bezeichnet wird. In vorliegender Arbeit wurde die Ite­

ration auf dem Gesamtgleichungssystem angewendet. 

Iteration auf dem Gesamtgleichungssystem 

In Kapitel 3.1.l wurde die Indexgleichung mit dem Ansatz E(l-T)2-+ Min. abgeleitet. Ein 

anderer Ansatz , nämlich die Maximierung der Selektionserfolge in den Merkmalen des 
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Gesamtzuchtwertes, führt zu den gleichen charakteristischen Indexgleichungen 

V · !?_ = C · ~· Die Iteration auf dem Gesamtgleichungssystem geht nuri eben von dieser Idee 

aus, den in Kapitel 3.1.2 und 3.2.l hergeleiteten Zuchtfortschritt in Indexeinheiten pro Jahr, 

c' . 7t w' · f 

unter Einhaltung der Restriktionsbedingungen 

n 

I Ci . R; . !?.i . OJ: = ~ 
i=l 

zu maximieren. 

Dabei gilt 

Der Ausdruck 

n 

Vektor der Gewichtsfaktoren ci für die Standardabweichungen 

der einzelnen Subindices. 

7t Vektor der Standardabweichungen der einzelnen Subindices. 

w Vektor der wirtschaftlichen Gewichte der Merkmale in T. 

f Zuchterfolge in den einzelnen Merkmalen des Gesamtzuchtwertes 

T. 

R 
1 

Restriktionsmatrix für Index i, Herleitung vgl. oben. 

Standardabweichung (b.·V.·b'.)~ auf einem einzelnen Selektions­
-1 1-1 

pfad. 

a Vektor mit den Restriktionsbedingungen als Elemente (vgl. 

oben). 

~>i ~ ~ cr.l = a 
li -

i=l 

summiert die Selektionserfolge in den restringierten Merkmalen auf und muss, um die ge­

stellten Restriktionen zu erfüllen, dem Vektor ~ entsprechen. Die Matrix ~ stellt dabei eine 

mit den Restriktionsbedingungen transformierte Ci-Matrix dar. 
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Grundsätzlich stellt sich nun das Problem, ein lineares Gleichungssystem f(2) unter den Ne­

benbedingungen ~(2) = 0 zu maximieren. 

= 0 u/b1, ... , b
0

) 

f(2l = 0 ~(2) 

= 0 un(bl ' ... 'bn) 

Eigentlich könnten nun mit Hilfe des Gleichungssystems ~(2) = 0 Variablen in fC2l 
eliminiert und das Gleichungssystem so gelöst werden. Mit Hilfe von Lagrange-Multipli­

katoren lässt sich das System aber eleganter auflösen. Anstelle von f(2) arbeitet man mit 

e iner anderen Funktion, die bei Einhaltung der Nebenbedingungen die gleichen Werte 

anninunt: 

= fC2l + ~Q 
= f(2) + ~~(2) 

Statt nun die partiellen Ableitungen und zu bilden und Null zu setzen, iteriert man 
ö'b ae 

auf dem gesamten Gleichungssystem. Dieses Vorgehen, angewendet auf den hier dargestell­

ten Fall. führt zum Gleichungssystem 

v. . b(kJ + R . e(kJ 
l - J 1 = !oi 

n 

I ci . R; . 2~k) . coi~-1)i-1 = a (Nebenbedingung) 

i=I 

für i = 1, .. . n und Iterationsrunden k = 1, 2, ... 

und !-Oi = c. . w . 
1 -

Der Term Ri · ~ bringt dabei die Restriktionen in die Indexgleichungen und damit lässt ~ als 

Vektor der Lagrange-Multiplikatoren gerade auch auf die wirtschaftlichen Gewichte der 
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restringierten Merkmale schliessen. Den unter Restriktionsbedingungen gültigen Vektor der 

wirtschaftlichen Gewichte erhält man durch 

~restr. . =Ho. So. [-~] 

Die Multiplikation mit den Transfonnationsmatrizen Ho und So bringt dabei den Vektor 

[-1 J auf das gleiche Niveau von wirtschaftlichen Gewichten, denn 

und ~ entspricht RO; ohne erste Kolonne. Die Standardabweichung des Selektionsindex i in 

der k-ten Iterationsrunde ergibt sich als 

(k) . (k) (k) (k) ,Jk) ' .. 
Der Lösungsvektor [}. mit den Elementen [ !?_1 , !?_2 , „. , !?_

0 
, t1' J erhält man durch 

Iteration auf 

(}.\k) = B-l(k) . d für Iterationsrunde k = 1, 2, „. 

wobei B(k) = nichtsymmetrische Koeffizientenmatrix des Gesamtglei­

chungssystems. 

~l „ ..... .. . . .. „. .0 ~1 

=} B(k) 0 ........ „„. V R 
n n 

R '( lk-1))_ 1 R'( lk-1))_1: O 
c 1 1 °11 „. cn n °i. · 

d = Vektor mit den RHS-Elementen des Gesamtgleichungs-

systems, [ !{i1, ~2 , „. ~.· ~· J '. 

Das Iterieren auf dem Gleichungssystem wird solange fortgesetzt, bis der Lösungsvektor 
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R(k +l ) . „ • ~ . k . ,,(k) k . 
t'. mit genugenoer uenauig elt gegen /:!_ onverg1en. Als Startwerte liegen folgende 

Werte nahe: 

e<OJ = 0 

~'.O ) = v;-1 
. ~,· für i = 1, „ . • n. 
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4 Auswlrlcung von Selektion auf die genetische Varianz 

4.1 Bivariate Nonna/verteilung, keine Selektion 

Ausgehend von zwei bivariat norrnalverteilten Zufallsvariablen x und y mit 

gibt Kennedy ( 1989) für den bedingten Erwartungswert an einer bestimmten Stelle x, E(y 1 x) 

die Beziehung: 

Die folgende Graphik in Abbildung 1 verdeutlicht dies zusätzlich: 

y-Achse 

Regressionsgerade 

E(y ix) 

X x-Achse 

Abb. 1: bedingter Erwartungswert an einer bestimmten Stelle x 

Weiter gilt: 

Var (E(y 1 x)) 
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(J2 

= 3-. a2 

a4 " 
" 

r 2 a2 a2 
xy " y 

a2 
X 

r 2 . a2 
xy y 

(J 

Var (e ) 
yrx 

Var (y 1 x - E(y l x)) = Var (y - µ - 3- · (x-µ)) 
Y a2 

X 

a2 
2 xy (J - - . a2 
y a4 X 

X 

(J2 
2 xy (J - -
y a 2 

X 

r 2 a2 a2 
a2 - xy X y 

y a2 
X 

a2 . (1 - r2 ) 
y xy 

Die Varianz von y kann nun dargestellt werden als Summe von zwei Komponenten: 

a 2 = Var (E(y 1 x)) + Var (e ) 
y y 1 X 

= r 2 . a2 + (1 - r 2 ) . a2' 
xy y xy y 

d.h. die totale Varianz von y enthält einen von x beeinflussten Teil r2 · a2, und einen von x 
xy y 

unbeinflussten Teil (1 - r2 ) a2. 
xy y 

Erweite11 man auf 3 Zufallsvariablen mit 

X 

E y 

z 

a2 a a 
X XY XZ 

a a2 a 
yx y ~z 

(J (J (J 
zx zy z 
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dann gilt nach Kennedy ( 1989): 

<J 
y=µ + -~·(x-µx)+eyix und 

y d'-
x 

(J 
zx 

z = µz +-;;;- · (x - µx) + ez1x· 

X 

Die Covarianz zwischen y und z ist nun an jeder beliebigen Stelle x 

~ 

~ 

<J yz 

(J <J yx z.x 
~---+ Cov (ey1x' ez1x) 

a2 
X 

<J <J 
denn: <J = Cov ( -.E · x + e , ~ · x + ez 1 x)' 

yz a7- y 1x a2 
X X 

da 

<J <J 
Cov (-.E · x, e ) = Cov (-.E · x. e ) = 

<J2 Y 1 x· <J2 . Z 1 X 

X X 

<J <J 
Cov (~ · x e ) = Cov (~ · x e ) = 0 

a2 'y1x <J2 'z1x 
X X 

als Voraussetzung gilt. 

<J <J 
Cov (-.E · x+e 

zx 
x+eZIX)= 

a2 y1x'a2 
X X 

<J (J 

Cov (-.E · zx 
x) + Cov (eyix' e, 1x) X,-· 

a2 a2 
X X 

<J <J yx zx · a2 + Cov ( e , e ) 
a4 X YIX ZIX 

X 

<J <J 
Also gilt a yx zx + Cov (e , e ) 

yz <J2 y IX Z 1 X 

X 
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(J (J 

und Cov (e e ) = (J = (J 
y1x' z1x e e yz 

y 1 l< z 1 l< 

yx zx 

(J2 

" 

4.2 Multlvariate Normalverteilung, keine Selektion 

In analoger Art und Weise kann nun auf multivariate Verteilung erweitert und in Matrix­

schreibweise dargestellt werden. Seien :".i und :".2 Vektoren mit multivariat verteilten Zufalls­

variablen und 

Dann gilt: 

E(:".t l:".2) = gl + C12c;; (:".2 - g2) und 

Var (e:".11 :".
2

) = C 1 l - c12c;~c2 l mit 

Var (E(:".1 I :".2)) = c12c;;c21 

4.3 Bivariate Nonnalverteilung, Selektion 

Unterstellt man Selektion an der Zufallsvariablen x in der Art , dass 

Var (xselekriert) = Var (\) = (J; ' 
s 

und 

dann ergibt sich für den Erwartungswert von y an beliebiger Stelle x : 
s 

(J 

E(y lx) = µ + 21. (\- E(\)). 
s y (J2 

X 
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In der Selektionstheorie sind auch die Schreibweisen 

E(x
5

) = µx + iax und 

E(ylx
5

) ·= µ + i·r ·O" 
y xy y 

gebräuchlich, wobei i für die standardisierte Selektionsintensität steht. Die Bezeichnung 

„„ 1 x
5 

soll jeweils darauf hinweisen, dass an der Variablen x selektiert wurde und ist nicht 

mit der sonst in der mathematischen Schreibweise üblichen Bezeichnung für die Betrachtung 

an einer bestimmten Stelle x zu verwechseln. 
s 

Nach Cochran (1951) lässt sich cr; als 

a~ = a; · (1 - i · (i - t)) 
s 

berechnen, wobei t die standardisierte Selektionsgrenze in Standardabweichungen angibt. 

Die Fehlervarianz beträgt 

(J2 

Var (e ) = a2 - __!:1_ = (1 - r2 ) · a2 

Y l \ Y az xy Y 
X 

und bleibt gleich wie beim bivariaten Fall ohne Selektion, da sie von x, bzw. ax nicht be­

einflusst wird. Hingegen ergibt sich nun für 

az 
Var (E(y lx )) = --3_ · a2 , 

s (0"2)2 ", 
X 

worin nun der gesamte Effekt der Selektion enthalten ist. Die Auswirkung der Selektion an 

der Variablen x auf die Varianz der Variablen y lässt sich schreiben als: 

az 
YI\ 

= Var (E(y lx )) + Var (e ) 
s y IXS 

a2 
az - __!:1_ . 

y a2 
X 
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Nun ist aber 

a 2 = a 2 · (1 - i · (i - t) ) 
X X 
s 

und damit wird a 2 zu 
y1x 

s 

a2 (l - i (i - t)) 
a2 - r2 . a2 . (! - _x _______ ) 

y xy y a2 
X 

a2 - r2 · a2 + r 2 · a2 · (! - i · (i - t)) 
y xy y xy y 

a2 - r2 · a2 · i · (i - t) 
y xy y 

a2 . (1 - r2 · i · (i - t)) . 
y xy 

Wenn keine Selektion an der Zufallsvariablen x erfolgt , ist offensichtlich, dass a; = a~ und 

der zweite Term in obiger Gleichung Null wird, sodass a2 = a2. 
y 1 X. y 

Erweitert man nun erneut um die Zufallsvariable z analog dem bivariaten Fall ohne Selek­

tion, so ergibt sich für die Selektion nach x: 

a 
= )1 + _!:]_ · (x - E(x ) ) + e 

Y a2 S S YI\ 

" a 
= )1 + _.!:]_. C\ - E(xs)) + ez1x 

z a2 s 
X 

Die Covarianz zwischen y und z nach Selektion an der Variablen x wird nun zu 

a =a 
(yz) 1 x e e 

s y lX ZIX 
s s 

a 
+ yx 

a 
zx 2 

' ax 'denn 

a azx 
= Cov ( _!:]_ · x + e - · x + e ) 

a2 s y1x; a2 s z1x, 
X X 

a a 
_xy ___ zx_ · a2 + Cov (e , e ), 

X y IX Z IX 
s s a4 

" 
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wobei Cov (e , e ) = Cov (e , e ) = a gilt, da die Covarianz zwischen den 
y1x ZIX y1x ZIX e e 

s !! y 1 X Z 1 X 

Fehlertermen von der Variablen x nicht beeinflusst wird. Also erhält man durch weiteres 

umfonnen: 

(J(yz) IX 
s 

(J 
e e 

y I :< Z l X 

(J 
+ yx 

(J 

zx . a2 
X 

(J (J (J (J 

(J 
yz 

(J 
yz 

~yx ___ z_x + ~yx ___ z_x 

(J 
yx 

a2 
X 

0"2 
X 

(J 
zx 

a2 
X 

Unter Berücksichtigung von a;_ = a;_ · (1 - i · (i - t)) ergibt sich für .cr2( ) 
S yz tX

5 

(J (J (J (J d2 (1 -
d2 (J 

yx zx + yx zx X 

(yz) IX 
s 

yz d2 a4 
X X 

(J (J 

(J 
yx ZX . (1 - (! - i. (i - t))) 

yz d2 
X 

(J (J 

(J 
yx zx . (i (i - t)) 

yz a2 
X 

Für den Fall z = x reduziert sich obige Formel auf 

(J(yX ) IX 
s s 

(J 
yx a2 

X 

bzw. (J . (1 - i . (i - t)) 
yx 

i (i - t)) 
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4.4 Multivarlate Normalverteilung, Selektion 

~ 1 . ~2 und ~3 seien Vektoren mit multivariat normalverteilten Zufallsvariablen und 

~! 1 

v 1-N - 2 

~3 

c11 c12 c13 

c21 c22 c23 

c31 c32 c33 

Selektion am Vektor ~3 kann nun in Matrixschreibweise (Henderson, 1975) dargestellt wer­

den als: 

Die Elemente der Matrix C
5 

berechnen sich gemäss den Ausführungen im Abschnitt 4.3. 

Dann ist 

Var (e ) 
~ 1 l ~J 

' 

= c13c;~csc;~c31 und 

= c11 - c13c;~c31 

Var (e ) ist analog dem bivariaten Fall von der Selektion und damit von den Variablen 
~1 1 ~3 

' ~3 nicht beeinflusst. Der Effekt der Selektion am Vektor ~3 auf die Varianz-Covarianzma-

tr~ des Vektors ~ 1 ergibt sich also als 
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Var (~1 l ~3) 
' 

Dabei ist offensichtlich, dass ohne Selektion C
33 

= C
5 

ist und keine Reduktion der Varian­

zen eintritt. Der Effekt der Selektion am Vektor ~3 auf die Covarianzmatrizen C
12 

und C
21 

ist im folgenden , analog den Auswirkungen der Selektion auf die Covarianzen im bivariaten 

Fall , am Beispiel C
12 

hergeleitet: 

Für die Covarianzmatrizen C
13

, C
23

, bzw. C
31 

und C
32

, d.h. den Covarianzen zwischen un­

selektiertem und selektiertem Vektor gilt z.B. für C
13

: 

Allgemein lässt sich nun die Auswirkung von Selektion auf multivariat verteilte Zufallsva­

riablen folgendemrnssen darstellen: 

Gegeben die Vektoren ~ 1 • ~2 und ~3 mit 

~l r gl 
c11 c12 cB 

~2 - N g2 c21 c22 c 23 

1 

c31 c32 c33 ~3 l g3 

Selektion am Vektor ~3 . sodass 
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Dann ist 

:".'.1 
-1 

l!:.1 + c13c33<c3. - <l!:.3 + ~)) l!:.1 + c13c;;~ 
E l!:.2 + c23c;!<c3 - % + ~)) -l 

:".'.2 l!:.2 + C2F33~ • 
:".'.3 l!:.3 + .t /!:_3 + .t 

und 

:".'.1 c11-c13c;!<c33-c s )c;~c31 c12-c13c;!<c33-c s )c;!c32 
c -1 

13c33cs 

Var :".'.2 c 2(c23c;!<c33-c s )c;!c31 c22-C2F3!<c33-c s )C;!c32 c23c;!cs 
-l 

csc;!c32 c :".'.3 csc33c3l s 

Es ist zu beachten, dass :".'_1, :".'.z und :".'.3 nun nicht mehr multivariat normalverteilt sind, sofern 

die Covarianzmatrizen C12, C
13

, C21 , C23, C31 und C32 existieren. 

4.5 Anpassung an die Indextheorie nach CUnnlngham (1975) 

Grundsätzlich gilt zu beachten, dass die in den Abschnitten 4.1 - 4.4 hergeleiteten Formeln 

nur dann Gültigkeit haben, wenn genetische und phänotypische Varianzen und Covarianzen 

für Tiergruppen berechnet werden sollen, die selber einer Selektion unterworfen waren. Geht 

es hingegen darum, die Veränderungen in den Varianzen und Covarianzen von Nachkom­

mengenerationen der ursprünglich selektierten Tiere abzuschätzen, so geben Bulmer ( 1971) 

und Fimland (1979) die gültigen Verfahren. Ein grundlegender Unterschied liegt darin, dass 

sich bei Selektion innerhalb einer Generation auch die Umweltvarianz, zusätzlich zur gene­

tischen Varianzkomponente verändert , wogegen bei Selektion über mehrere Generationen 

i.d.R. konstante Umweltvarianz angenommen wird und Varianzveränderungen deshalb gene­

tischer Natur sind. Dies führt im allgemeinen dazu, dass die Heritabilität bei Selektion inner­

halb Generation ansteigt , wogegen diese bei Selektion über mehrere Generationen absinkt 

bzw. sich asymptotisch einem Grenzwert nähert. Weitere Erläuterungen hierzu finden sich in 

Kapitel 4.6. 
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Cunningham (1975) hat ein Verfahren entwickelt, das auf die in den Abschnitten 4.1 - 4.4 

entwickelten Formeln bezug nimmt, aber die für die Indextheorie notwendigen Matrizen V, 

C und G (vgl. Kap. 3.l.l) in einem Schritt auf die Varianz-/Covarianzveränderungen von 

Stufenselektion anpasst. Der Vorteil dieser Methode liegt darin, dass unter Zuhilfenahme der 

Matrixalgebra nicht jedes Element einer Varianz-Covarianzmatrix einzeln berechnet werden 

muss. 

Es gilt zu beachten, dass nach erfolgter Selektion an einem Merkmal die Eigenschaft der 

Normalverteilung verlorengeht und deshalb in solchen selektierten Gruppen Heritabilitäts­

we11e und Korrelationen zwischen Merkmalen nicht mehr im herkömmlichen Sinne definiert 

sind. So ergeben sich unter Umständen völlig verschiedene Resultate, wenn der Selektions­

effekt auf die phänotypische und genetische Varianz der verschiedenen untereinander korre­

lierten Merkmale berücksichtigt und hernach daraus die Heritabilität berechnet wird, oder 

wenn diese aus den korrigierten V- und C-Matrizen durch Rücklösung auf die involvie11en 

Heritabilitätswerte berechnet werden. Aber auch aus den Rücklösungen für die Korrelatio­

nen und Heritabilitäten aus den V- und C-Matrizen ergeben sich Widersprüche, die auf die 

verletzte Eigenschaft der Normalverteilung zurückgehen. Es ist deshalb nicht zulässig, die 

für die Indexgleichung notwendigen V, C und G Matrizen aufgrund der, für die Selektion 

korrigierten Varianzen und Covarianzen der einzelnen Merkmale, gemäss den üblichen Me­

thoden der Indextheorie (Kap. 3) neu zu berechnen. Die V-, C- und G-Matrix müssen dem­

gegenüber zuerst für die unselektierte Population aufgestellt und dann einzeln oder gemäss 

dem von Cunningham ( 1975) vorgestellten Algorithmus für den Effekt der Selektion korri­

giert werden. 

Angenommen g_ = g1 gm als Vektor der additiv genetischen Werte der m Merkmale im 

Gesamtzuchtwert und die Merkmale Ei = p1, ... , pn seien für die erste Stufe, die Merkmale 

Ez = p 
0

, . , p z für die zweite Stufe der Selektion verfügbar, so sind grundsätzlich folgende 

Selektionsarten denkbar: 

a.) einstufige Selektion an Ei und Ez· 
b.) einstufige Selektion an Ei 
c.) einstufige Selektion an I1 und r2• wobei 11 der Index ist, der unter Verfahren b.) an­

gewandt wird und nun als selbstständiges Merkmal berücksichtigt wird. 
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d.) Zweistufenselektion: Erste Stufe an Ei und zweite Stufe an Ei und E2, wobei in der 

ersten Stufe die Merkmale p1, ... , pn und in der zweiten Stufe p1, ... , pz in einem 

Index gewichtet werden. 

e.) Zweistufenselektion: Erste Stufe an Ei mittels eines Index I
1 

= bi"pl + .. . + bn·p
0

, 

zweite Stufe an E2 ebenfalls mittels Index I2 = b
0
·p

0 
+ ... + bz·Pz· 

f.) Zweistufenselektion: Erste Stufe an Ei mit Index I
1 

= b
1
·p1 + ... + b

0
·pn, zweite Stufe 

an ! 1 und Ez mit Index I2 = b
11

·I1 + b
0
·p

0 
+ ... + b,·P,· 

Verfahren a.) und b.) sind einfache Anwendungen eines Selektionsindexes und lassen sich 

durch die in Kap 3.2 behandelte Theorie lösen. In Variante c.) und f.) muss ein Index als 

Merkmal in einen zweiten Index einbezogen werden, wobei in der Variante f.) und auch in 

d.) und e.) alle Varianzen und Covarianzen, soweit sie existieren für den Effekt der Selek­

tion an I 
1 

korrigiert werden müssen. 

Cunningham (1975) stellt nun die indexspezifischen Matrizen V, C und G in einer Matrix 

als 

M = E(E,g>'CN) = 

C' : G 

V C j: 
dar. Bei einstufiger Selektion an den Variablen Ei = p

1
, ... , pn mittels Index 11 wird die 

Matrix neu bezeichnet als 

1 

-~_L_/ QR::- l :_n 
M = E(E1 · Ez· g)'(E1· Ez· g) = - Q ' 

m 

Die Informationsquellen Ei , ... , Eo können nun durch den Index 1
1 

ersetzt werden, was die 

Matrix M reduziert auf 
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} n 

Falls keine Vorselektion an den Variablen stattgefunden hat , kann die Matrix wieder zerlegt 

werden und als Input für die Berechnung der Indexgewichte (vgl. Punkt c.)) gebraucht wer­

den. 

Hat hingegen Selektion an I
1 

stattgefunden, müssen die Varianzen und Covarianzen, die mit 

den unter Selektion stehenden Variablen korreliert sind, für den Effekt der Selektion korri­

giert werden ( Cochran, 1951 ). Definiert man nach Cunningham (197 5) in Anlehnung an 

Cochran ( 1951) 

s 
w = ~ = b' V b , wobei s = 1 (i - t), t =standardisierte Selektionsgrenze 

11 -1 -] 

und zusätzlich für den Fall f.) den Vektor 

(erste Zeile der Matrix~) 

dam1 ergibt sich als Korrektur für die erste Stufe der Selektion an I 
1
, falls der Index I 

1 
als 

selbstständige Informationsquelle in einer zweiten Stufe nochmals berücksichtigt werden 

soll , die Korrektur 

t'.t·W 

Die neue gesamte Varianz-Covarianzmatrix nach Cunningham (1975) lautet dann 

M• = M - t't·w 
l - , - -

1 1 

und ergibt zerlegt in die nun korrigierten Matrizen V, C und G den Input zur Berechnung 

der Indexgewichte der zweiten Selektionsstufe, basierend auf I
1 

und p
0

, ... , P,. wobei I
1 

eine vorselektierte Informationsquelle darstellt. 
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Für die Selektionsvarianten d.) und e.) muss der Vektor~ neu definiert werden als: 

~ = Q; . (S,Q) 

dh. als Produkt der Indexgewichte Q
1 

und den ersten n Zeilen der Matrix M. Die Korrektur 

für die Vorselektion an I
1 

lässt sich für die Varianten d.) und e.), wo kein Index als Informa­

tion in einem nächsten Index berucksichtigt werden muss, schreiben als: 

• M = M-t"t·w 

In die Dimensionen der ursprunglichen Matrizen V, C und G zerlegt, ergibt sich erneut der 

Input zur Berechnung der Indexgewichte in zweiter Selektionsstufe. 

Der hier beschriebene, vereinfachte Rechengang von Cunningham (1975) beinhaltet keine 

neuen theoretischen Aspekte im Vergleich zu den Ausführungen von Cochran (1951 ), was 

auch an den Beispielen im Anhang weiter verifiziert werden kann. 

4.6 Stetige Selektion an aufeinanderfolgenden Generationen 

Werden mehrere Selektionsschritte an den gleichen Tieren vollzogen, so reduziert sich mit 

jeder Selektionsstufe die Varianz des unter Selektion stehenden Merkmals und der mit die­

sem korrelierten Merkmale. Dabei wird die Berucksichtigung dieses Varianzverlustes und 

der damit zusammenhängenden Parameter für dritte und folgende Selektionsstufen schwie­

rig, weil die Eigenschaft der Normalverteilung schon nach einer ersten Selektionsstufe verlo­

rengeht (Finney , 1958; 1961; 1966; Cumow, 1961; Young, 1972a; 1972b; 1974). 

Simulationsstudien dürften hier, zumindest für die in diesem Kapitel besprochene 

Problematik der Selektion in aufeinanderfolgenden Generationen, einen Ausweg darstellen 

(Bulmer, 1971 ; 1976). 

Grundsätzlich gilt es zu differenzieren, ob 

a.) die Tiere eines Zuchtprogramms einer Stufenselektion (Zweistufenselektion) un­

terzogen werden und erst danach Nachkommen produzieren, 

b.) die Tiere einstufig selektiert werden und dann Nackommen produzieren, selbst 

aber in der Nachkommengeneration nicht mehr präsent sind 

oder c.) die einstufig selektierten Tiere in der von ihnen produzierten Nachkommengene­

ration noch vorhanden sind. 
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Für den zuerst erwälmten Fall gelten für das Berechnen des Selektionserfolges in der zwei­

ten Selektionsstufe die in den Abschnitten 4.1 - 4.4 hergeleiteten Beziehungen, für den Fall 

c.) gibt Fimland (1979) einen Ansatz. Der Fall b.) von stetiger Selektion an 

aufeinanderfolgenden Generationen ist Gegenstand der folgenden Ausführungen, welche im 

wesentlichen auf Bulmer (1971) basieren. 

In seiner grundlegenden Arbeit geht Bulmer (1971) auf folgenden Widerspruch ein: Steht 

ein Merkmal unter Selektion, die in jeder Generation Extremwerte von der Zucht aus­

schliesst, so wird man eine Reduktion der genetischen Varianz in jeder Generation erwarten, 

bis diese schliesslich praktisch ganz eliminiert ist. Praktische Erfahrungen aber zeigen, dass 

Merkmale, die über mehrere Generationen unter Selektion stehen, durchaus noch immer 

einen grossen Anteil an genetischer Varianz aufweisen, auch wenn diese u. U. eine leichte 

Reduktion erfahren hat. Crow und Kimura (1970) zeigten, dass die Veränderung der Varianz 

sinkt, je grösser die Anzahl beteiligter Loci ist. Aufgrund dieser Erkenntnisse muss also die 

Schlussfolgerung, dass Selektion über mehrere Generationen zu Auslöschung von Varianz 

führen kann, falsch sein. 

Der genotypische Wert G eines Individuums kann als Summe aller verschiedenen genotypi­

schen .Weite der beteiligten Loci geschrieben werden. 

n 

2:gi wobei gi genotypischer Wert am i-ten Locus 

i=l 
n Anzahl an der Ausprägung des Merkmals beteiligter Loci 

Also gilt: 

n 

Var (G) L Var (gi) + L Cov (gi' gj) 

i =l i ;Cj 

wobei Var (gi) = Varianz am i-ten Locus 

Cov (gi, gj) Covariartz zwischen i-tem und j-tem Locus 

Unter den Hardy-Weinberg Bedingungen zufällige Paarung, keine Selektion ist die Cova­

rianz zwischen verschiedenen Loci null und es ergibt sich dann 
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n 

Var (G) 

Dabei symbolisiert Var (G) die Variabilität aller genotypischen Werte der verschiedenen 

Loci in einer Population und bezieht sich nicht nur auf die Variabilität zwischen verschiede­

nen Loci innerhalb eines Individuums. Geht man von einer unendlichen Anzahl Loci aus, 

die an der Ausprägung des Merkmals beteiligt sind und unterstellt man eine normalverteilte 

Umweltwirkung (infinitesimal model) kann bei zufälliger Paarung gezeigt werden, dass 

nicht nur das Merkmal normalverteilt ist, sondern dass auch die phänotypischen Werte von 

verwandten Individuen einer multivariaten Nonnalverteilung folgen, falls keine Kopplung 

von Loci vorliegt (vgl. Bulmer, 1971 ). Das bedeutet, dass die Regression von phänoty­

pischen Werten auf verwandte Individuen die Anforderungen an Linearität und Homoskeda­

stizität erfüllt. 

Es ist deshalb zulässig, den Effekt der . Selektion auf eine Nachkomrnengeneration mittels 

Regression der Nachkommen auf die beiden Eltern zu untersuchen: 

Bezeichnet man die phänotypische Varianz mit a2 , ist die Covarianz Elter - Nachkomme 
p 

1·h2·a2, wobei h2 die Heritabilität im engeren Sinne darstellt. Also folgt daraus 
p 

und 

Var (P1+P2 ) = 2·<:J~ 

::::}b = Cov (Y, P1+P2) = 1·h2 

Var (P1 +P2) 

::::} Var (e) 

Unterstellt man Selektion an der Elterngeneration so, dass die phänotypische Varianz in der 

Elterngeneration von a2 auf a2' = a2 + öa2 ändert und wird weiter zufällige Paarung ange-
p p p p 
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nommen, so ergibt sich für die phänotypische Varianz in der Nachkomrnengeneration nach 

Bulmer (1971): 

Var (Y) = b2·Var (P1) + b2·Var (P2) + Var (e) 

2·b2-(CJ2 + i'l<J2) + Var (e) 
p p 

2·b2-(CJ2 + i'l<J2) + (J2 - 2·b2·d'. 
p p p p 

(J2 + 1·h4·Ö(J2 
p p 

Die Varianz in der Nachkommengeneration ändert sich also um den Betrag ~-h4 ·ö<J2 . Diese 
p 

Varianzverändenmg muss die genetische Varianz des Merkmals betreffen, da auch bei Bul-

mer (l 971) wie allgemein üblich von konstanter Umweltvarianz ausgegangen wird. In den 

üblichen Selektionsverfahren wird der Ausdruck ö<J2 negativ sein , was zu einer Varianzre-
P 

cluktion in der folgenden Generation führt. Geschieht dies über mehrere Generationen, so 

geht die genetische Varianz relativ schnell zurück, bis die Heritabilität des Merkmals ver­

nachlässigbar klein wird. Nun widerspricht dies aber der praktischen Erfahrung, dass auch 

für Merkmale unter kontinuierlicher Selektion über Generationen durchaus noch Heritabili­

tätswerte geschätzt werden, die kaum von den ursprünglichen abweichen. 

Die Lösung dieses Widerspruchs liegt darin, dass die genetische Varianz eines Merkmals 

eine Sunune aus zwei Komponenten darstellt, die einzeln als genetische Gleichgewichts-, 

bzw. Ungleichgewichtsvarianz (equilibrium genetic variance, disequilibrium genetic varian­

ce, vgl. Falconer, 1981) bezeichnet werden. 

n n 

Var (G) " Var (g.) + " Cov (g., g.) .L... l .L... lJ 

i =1 i;tj 

n 

Die Ungleichgewichtskomponente L Cov (g., g.) beruht auf dem "Kopplungsungleichge-
1 J 

i ;t j 
wicht" zwischen Loci, Falconer (1981) verwendet den weniger irreführenden Begriff "Game-

tenphasenungleichgewicht" (gametic phase disequilibrium), da diese genetische Ungleichge­

wichtskomponente nicht von der Kopplung zwischen Loci beeinflusst wird. Unter zufälliger 

n 

Paarung ohne Selektion ist die Ungleichgewichtskomponente '°' Cov (g., g.) = 0. Dies trifft .L... l J 
i ;t j 

aber unter Selektionsbedingungen nicht zu, was schliesslich zur genetischen Varianzverände-

rung führt. Bulmer (l 971) zeigt mittels Regression von Grosskindem auf ihre Grosseltem, 
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dass die Veränderung an genetischer Varianz ausschliesslich wegen des oben erwähnten 

Gamentenphasenungleichgewichtes zustande kotrunt. Daraus lässt sich schliessen, dass die 

Varianzveränderung einer Generation von Selektion keine permanente Aenderung der gene­

tischen Gleichgewichtsvarianz darstellt, sondern ausschliesslich durch die negative Korrela­

tion zwischen Loci hervorgerufen wird, was durch die Selektion bedingt ist. Es handelt sich 

dabei um epistatische Effekte. Dieser Umstand gilt aber streng nur unter der Voraussetzung, 

dass das unter Selektion stehende Merkmal effektiv durch eine unendlich grosse Anzahl 

Loci beeinflusst wird, die einzeln je einen vernachlässigbar kleinen Effekt auf die Merk­

malsausprägung haben. Damit die Gleichgewichtsvarianz konstant bleibt, dürfen die betref­

fenden Genfrequenzen auch unter Selektion nicht ändern, was eine unendliche Anzahl betei­

ligter Loci voraussetzt. 

Ueber die Regression von Grosskindern auf einen Eltern- und Grosseltemteil erhält man für 

die Covarianz zwischen Individuum und Elter in ähnlicher Ableitung wie oben: 

Dabei ist aber 

oder 

Cov (Y , P1) 

Cov (Y , G1 + Gz) 

b·Var (P 1) + c·Cov (P 1, G1 + G2) 

b·Cov (P1, G 1 + G2) + c·Var (G 1 + G2 ) 

b·a2 + c·h2·~ 
p p 

b·h2·~ + c·2·a2 
p p 

denn: Var (P1) = a2 
p 

Cov (Y, P1) = !·h2.a2 
p 

Cov (Y, G1) = a·h2.a2 
p 

Cov (P 1, G 1 + Gi) = hi.ai 
p 

Var (G 1 + G2) = 2·a2 
p 

Cov (Y, G1 + G1) = !·h2.a2 
p 



Also erhält man für 

b = !h2-(2 - h2) 

(2 - h4 ) 

c = ! h 2 (! - h2) 

(2 - h4 ) 
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Bewirkt nun die Selektion an den Grosseltern eine Varianzverschiebung der grosselterlichen 

Varianz von a 2 auf a 2 + t:;.a2 , so ergibt sich die Covarianz zwischen Y und P 1 als 
p p p 

Cov (Y, P1) = Cov (b-P 1 + c-G 1 + c·G2, P1) = b·Var (P1) + c-Cov (G 1 + G2, P1) 

= b Var (P 1) + ! c·h2·Var (G1 + G2) 

= b-(a2 + !-h4-a2 ) + c-h2-(a2 + t:;.a2) 
p p p p 

durch einsetzen der Regressionskoeffizienten b und c erhält man schliesslich: 

Die additiv genetische Varianz in der Elterngeneration entspricht grundsätzlich der doppel­

ten Covarianz zwischen Eltern und Nachkommen, also hier h2-a2 + l.h4-!:;.a2. Dies ist nun - p 2 p 
aber genau gleich der Summe der additiv genetischen Varianz vor der Selektion und der 

Ungleichgewichtskomponente. Daraus_ folgt, dass der Beitrag an Varianzveränderung des 

sogenannten Garnetenphasenungleichgewichts als Komponente der additiv genetischen Va­

rianz gesehen werden muss (Bulmer, 1971). 

Reduziert Selektion in der i-ten Generation die phänotypische Varianz von a2 auf a2 + 
pi pi 

t:;.a~i ' wobei t:;.a~, negativ ist , lässt sich die Auswirkung des Garnetenphasenungleichgewich-

tes auf die nächste Generation nach folgender Rekursionsformel berechnen 

t:;. = i .1:;. + 1.h4.t:;.a2 
i+I l i 2 pi (Bulmer, 1971) 

wobei i = Generation, 

denn nur die Hälfte des Effekts des Garnetenphasenungleichgewichtes wird an die nächste 

Generation weitergegeben. Falls !:;.a2 über die Generationen konstant bleibt oder einen 
pi 
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Grenzwert öa2 • erreicht, strebt ti. relativ rasch zu einem Grenzwert ö • . Dieser kann einfach 
p i 

durch einsetzen von !'1
1
+
1 
= 1'1

1 
in obige Gleichung berechnet werden und man erhält: 

wobei mit h' 2 der Grenzwert der Heritabilität bezeichnet wird. Vielfach wird die Grösse 

tia~1 proportional der phänotypischen Varainz gewählt , also öa~1 = k-a~.- Wird dies in obige 

Gleichung eingesetzt, ergibt sich: 

• h'4 ·k·<J2• ti 
p 

(h2 a2 + ti. )2 k (a2 + ti.') (h2-a2 + ti. )2 k o po po o po 

(a2 + 
po 

ti.•)2 (a2po + ti"i 

Aufgelöst als quadratische Gleichung ergibt sich dann: 

• ti 
-a2 (1 - 2·k-h2) ± J (a2 ·(! - 2·k h2))2 + (4·(1 - k}(k·h4 ·a2 )) po 0 po 0 0 po 

2·(1 - k) 

und schliesslich findet sich als die interessierende Lösung: 

a~ (2·kh~ - 1 + J 1 - (4·k·h~ · (l - h~)) 
2 (! - k) 

Bulmer (1971) gibt zu der hier dargestellten Varianzreduktion über mehrere Generationen 

von Selektion anschauliche Beispiele . 
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5 Schätzen der 5elektionsintensität bei schiefen Verteilungen 

In Kapitel 4 wurde der Einfluss von Selektion auf die Varianz-Covarianzstruktur einer Popu­

lation dargestellt, der bei Mehrstufenselektion berücksichtigt werden muss . Um den Selek­

tionserfolg nach der üblichen Formel 

SE = i · CJ · h2 = i · CJ · h 
p g 

für eine bereits selektierte Population zu berechnen, genügt es nicht, nur den Effekt der Se­

lektion auf die Varianzen und Covarianzen der involvierten Merkmale zu berücksichtigen. 

Die Selektionsintensität i berechnet sich nämlich nur unter vorausgesetzter standardisierter 

Normalverteilung des zu selektierenden Merkmals nach der Formel 

f ( c) 

i = R' wobei gilt: 

f(x) 

: .... 

' 

l\ . 
1/\ 

f(c) )'\ 

/. 

0 c 
Abb. 2: standardisierte Normalverteilung 

Ist die Voraussetzung der Normalverteilung verletzt, so muss die Selektionsintensität korri­

giert werden. Mittels Simulation kann für jeden spezifischen Fall unterschiedlicher Selek­

tions<mteile und Merkmalskorrelationen ein Korrekturfaktor für die Selektionsintensität in 
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diesen nicht normalverteilten Fällen geschätzt werden. 

5. 1 Zweistufenselektion, ein Merlcmal 

Mittels Monte-Carlo Methode wird der Effekt der Nicht-Normalität des Selektionsmerkrnals 

nach einer ersten Selektionsstufe simuliert. Dabei dient ein, bezüglich seiner Varianz stan­

dardnormalverteiltes Merkmal, das in der Art 

wobei pi 

µ 

= i-te Leistung 

= Mittelwert (Konstante) 

= genetische Standardabweichung 

= Zufallszahlen N - (0,1) 

= Umwelt-Standardabweichung 

generiert wird, als Selektionsgrundlage. Die Verteilung des Merkmals muss deshalb bezüg­

lich der Varianzen standardisiert sein, weil i im normalverteilten Fall ebenfalls dem stan­

dardisierten Selektionsdifferential f(c)/R entspricht. Die phänotypische Varianz des so gene­

rierten Merkmals ergibt sich aus 

dh. es wird unterstellt , dass keine Covarianz zwischen Genotyp und Umwelt besteht. Im 

standardisierten Fall ergibt sich also 

Durch eine erste Selektion wird die Verteilung des Merkmals schief, dabei gilt nach 

Cochran ( 1951) für die Korrelation zwischen Genotyp und Phänotyp, dh. die Heritabilität in 

der selektierten Gruppe 
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h = Heritabilitätskoeffizient im betreffenden Merkmal der unselektierten 

Ausgangspopulation 

i 1 = standardisiertes Selektionsdifferential für eine erste Selektionsstufe, 

Selektionsintensität für die unselektierte Ausgangspopulation 

standardisierte . Selektionsgrenze als positive oder negative Abwei­

chung von µ in Standardabweichungen 

und für die genetische Standardabweichung nach der Selektion 

Rönningen (1976) gibt nun den Korrekturfaktor für die Selektionsintensität für die zweite 

Selektionsstufe folgendennassen an: 

/\ 
f 

h 

X - h il . (j 
g g 

i1. Ci1 - t) J 1 - b2 i1 (il t) i2 - (j 

h2 . il. (i 1 - t) g 

X - h 
g 

dabei ist X 
g 

durchschnittliche genetische Veränderung des Merkmals 

nach zwei Selektionsstufen 

i1 = stand. Selektionsintensität für die erste Stufe 

i
2 

= stand. Selektionsintensität für die zweite Stufe, Nomrnl-

verteilung vorausgesetzt 

Damit steht im Zähler des obigen Ausdrucks der Selektionserfolg der zweiten Stufe, der sich 

aufgrund der simulierten Daten effektiv ergibt. Der Nenner gibt den erwarteten Selektionser­

folg unter Berücksichtigung der Auswirkung von Selektion auf die Heritabilität und die 



- 61 -

genetische Standardabweichung wieder, ohne jedoch den Effekt der Selektion auf die Selek­

tionsintensität zu berücksichtigen. Aus diesem Verhältnis zwischen effektivem, simuliertem 

Selektionserfolg der zweiten Stufe und dem, für i
2 

unkorrigierten, erwarteten Selektionser­

folg für die zweite Stufe ergibt sich der zu schätzende Korrekturfaktor für die Selektionsin­

tensität der zweiten Stufe. Falls der erwartete Selektionserfolg, unter Verwendung des un­

korrigierten i
2 

einen grösseren Selektionserfolg, als der effektiv simulierte ergibt, wird der 
/\ 

Korrekturfaktor f < 1, dh. die wahre Selektionsintensität, unter Berücksichtigung der schie-

fen Verteilung nach der ersten Stufenselektion, nach unten korrigiert werden und umgekehrt. 

5.2 Zweistufenselektion, zwei korrellene /llel1cmale 

Geht man erneut von einem bezüglich seiner Varianz standardnorrnalverteilten Merkmal 

p
1 
in der Art 

p
1
. =Jl+(a ·a )+(<J ·b) 
• g1 J; e 1 . 11 

aus. wobei 

und 

µ 

(j 
gl 

(j 
Cl 

a11' b11 

= Mittelwert (Konstante) 

= genetische Standardabweichung des ersten Merkmals 

= umweltbedingte Standardabweichung des ersten Merkmals 

= nom1alverteilte Zufallszal1len N - (0, 1) aus zwei verschiedenen 

Verteilungen 

Das zweite Merkmal p2 wir nun als mit p
1 

korreliertes Merkmal generiert. 
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P2,· = µ + (r . (J . al.) + j (J2 - ( (J 
&1&2 &2 ' g2 g2 

+ j <Y- - (CJ 
e1 e2 

wobei (J 
gz 

genetische Standardabweichung des zweiten Merk-

mals 

CJ umweltbedingte Standardabweichung des zweiten 
ez 

Merkmals 

r genetische Korrelation zwischen erstem und zweitem 
glg2 

Merkn1al 

r = Korrelation zwischen den Umwelten des ersten und 
e1e2 

zweiten Merkmals 

nomwlverteilte Zufallszalilen N - (0, 1 ), wobei je­

weils die Zalilen a1i und a2i. sowie bli und b2i aus 

der gleichen Verteilung stanimen. 

Auch hier gilt die Voraussetzung CJ2 = <Y- + <Y- , bzw. CJ2 = CJ2 + <Y- und für die phäno-
P1 gl e 1 P2 g2 e2 

typische Covarianz CJ = CJ + CJ Darm ergibt sich für die phänotypische Korrela-
P 1P2 &1gz e1e2 

tion zwischen p
1 

und p
2 

r 
P1P2 

(J 
P1P2 

(J (J 
__ g_1g_2_ + __ e_1e_2_ 

(J (J (J (J (J (J (J (J 
P2 P l P2 P1 P2 p l P2 p l 

(J 

P1P2 

(J 
g1&2 

(J 
c 1e2 

phänotypische Covarianz zwischen erstem und zweitem Merkmal 

genetische Covarianz zwischen erstem und zweitem Merkmal 

Covarianz zwischen den Umwelten des ersten und zweiten Merk-

mals 
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Erweitert man mit (a · a ) und (a · a ), dann folgt : 
gl g2 el e2 

a · a 
e 1 e2 

a2 a7- a7- - a2 

a a 
e1 e1 ·-·-, 

a a 
P1 P2 

unter Beachtung von h2 = ~ und 
a2 

__:_ = _P ___ g = 1 - h2 ergibt sich 

bzw. 

a2 a2 
p p p 

re1e2 ~ ~ 

h 1 = Heritabilitätskoeffizient des ersten Merkmals 

h2 = Heritabilitätskoeffizient des zweiten Merkmals 

Damit lässt sich das zweite Merkmal ohne Vorgabe von Umweltkorrelation und -varianz 

auch schreiben als: 

P21 =µ+(r ·a ·a }+(a · gig2 g2 J; g2 
)1 - r 2 · a ) 

g1g2 21 

a ~ r - (' - h, . h,) 1 
+ g2 PIP2 g1g2 ·b 

hi 
1· 

~·~ 1 

a ~ (r - (r hl . h ))2 
+ g2 PIP2 g1g2 2 

. b21 
h1 

1 -
(1 - ht) ( 1 - h~) 

Es wird unterstellt, dass der erste Selektionsschrin am Merkmal p
1 

und der zweite am Merlc­

mal p2 erfolgt. Die Korrelation zwischen Genotyp und Phänotyp des zweiten Merkmals nach 
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e1tolgter erster Stufenselektion lässt sich in Anlehnung an Cochran (1951) , bzw. Dempfle 

( 1988) schreiben als: 

( 
(J . (J 

l (J2 - g1g2 PIP2 . il (i 1 - t ) 
g2 a2 

PI 
r 
gzp2 IP1s 

h1s 
(J2 

(i1 - t) l (J2 (! - r2 il . (i 1 - t)) . (J2 g1g2 . i1 
Pz P1P2 g2 (J2 

P1 

Grundsätzlich berechnet sich nämlich die Covarianz zwischen zwei Variablen y und z, wenn 

die Verteilung nach der Variablen x abgeschnitten ist (Kap. 4.3) als 

(J (J 
(J = a - _ xy ___ z_x 

(yz) 1 \ yz 

bzw. unter Berücksichtigung von a; = <J~ · (1 - i · (1 - t)) folgt weiter 

(J (J 

<J = <J - _xy ___ z_x . (i . (i - t)) 
(yz) 1 \ yz a2 

X 

Im gleichen Kapitel 4.3 finden sich auch die Formeln für 

(J2 (J2 ·(l-r2. i . (i - t)) 
YIX y yx 

' 
a2 a2 (! - r2 . i . (i - t)) 

ZIX z zx 

Generell gilt also für 

(J2 - (-<J_yx __ <J_zx_ 
yz (J2 

X 

i . (i -t ) l 
r 
yz 1 xs j<J2·(1-r2 

y yx 
(i - t)) <J; · (1 - r~x· i · (i - t)) 
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a2 
a 2 yx 

Y a2 
X 
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(J (J 
yx zx 

a2 
X 

(i - t) J~ 

( i - t) ) 

a2 
zx 

(i - t) 

Angewandt auf die Korrelation zwischen Genotyp und Phänotyp des zweiten Merkmals nach 

der ersten Stufenselektion, heisst das 

( (J . (J 

- t) ) a 2 
&1&2 P1P2 i! . (i 1 

- a 2 82 P1 
r = h2 &2P2 I P1 , a z a2 

a2 g i &2 
i1 (i 1 t) a2 - P 1P2 i1 . (il - t) 

gi a2 P2 a2 
P1 P1 

- ( 
(J (J 

(il - t) 1 a2 
&182 PJP2 i1 

a2 &2 
PI 

a 2 

( i l - t) l . [ (i, - t) l a2 g i &2 i, a2 (1 - r2 il 
&2 a 2 P2 P1P2 

P1 

denn: a a 2 
&2P2 &2 

Q.E.D. 

Die Korrelation zwischen dem Genotyp des Merkmals 2 und dem Phänotyp des Merkmals 1 

berechnet sich als 

() 
gzp 1 

(J (J 
&2 P1 

wobei a 
&2P1 
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r ·(J CJ 
g1gz g1 gz 

(J (J 

&2 P1 

Für die genetische Standardabweichung des zweiten Merkmals nach der ersten Stufenselek­

tion nach p1 gilt: 

denn gemäss Kap. 4 .3 ist 

CJ2 CJ2 · (! - r2 · i · (i - t)) 
y 1 X, y xy 

und deshalb 

Nach Rönningen (1976) lässt sich nun anhand der hier hergeleiteten Beziehungen in analo­

ger Art, wie bei Zweistufenselektion an einem Merkmal, der Korrekturfaktor für die Selek­

tionsintensität als Verhältnis ableiten: 



- 67 -

wobei x durchschnittliche genetische Veränderung im zweiten Merkmal 
g2 

über beide Selektionsstufen hinweg aufgrund der simulierten Da­

ten. 

1 standardisiertes Selektionsdifferential erste Stufe, Nom1alvertei-
1 

lung unterstellt 

i2 standardisiertes Selektionsdifferential zweite Stufe, Normalvertei­

lung unterstellt 
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6. Model/annahmen 

6. 1 Verwendete Merl<male und Populationsparameter 

Um die Auswirkungen unterschiedlicher Züchtung erfassen zu können, wird Indexselektion 

(vgl. Kap. 3) unterstellt. Die für die Berechnugen notwendigen Populationsparameter wurden 

im wesentlichen der Arbeit von Moll (1987) entnommen. 

Als Zuchtziel bzw. Gesamtzuchtwert wird ein aggregierter Genotyp mit den Merkmalen 

Nettozunahme, Fleischanteil, Milch-, Fett- und Eiweissmenge sowie Fett- und Eiweissgehalt 

angenommen. Für Fett- und Eiweissmerkmale werden keine wirischaftlichen Gewichte vor­

gegeben, entsprechend der Situation in der Schweiz, wo diese Merkmale nicht Bestandteil 

des Milchpreises sind. Da die Zuchtverbände diese z.T. aber trotzdem in ihren Zuchtzielen 

betiicksichtigen, werden diesen Merkmalen über Restriktionen "pseudowirtschaftliche" Ge­

wichte zugeordnet. Als Infonnationsquellen, um den Gesamtzuchtwert eines Tieres zu 

schätzen, dienen die Merkmale Tageszunahme, Schlachtkörperbeurteilungsnote, Nettozunah­

me , Milchmenge, Fett- und Eiweissgehalt sowie Fett- und Eiweissmenge. Dabei dient die 

Informationsquelle Tageszunahme als Hilfsmerkmal zur Schätzung der Nettozunahme und 

die Schlachtkörperbeurteilungsnote zur Schätzung des Fleischanteiles. Dies ergibt schliess­

lich die Situation in Tabelle 5, dabei ist allerdings zu beachten, dass der zeitliche Anfall von 

Infonnationsquellen auf einzelnen Selektionspfaden zu abweichenden Situationen führen 

kann (vgl. Kap. 6.2. i - 6.2.5). 

Tabelle 5: Verwendete Merkmale im Gesamtzuchtwert und als Informationsquellen 

Merkmal im Gesamtzuchtwert als Informationsquelle 

Milchmenge (kg) X X 

Fettgehalt(%) X X 

Eiweissgehalt (%) X X 

Fettmenge (kg) X X 

Eiweissmenge (kg) X X 

Tageszunahme (g) X 

Nettozunahme (g) X X 

Fleischanteil(%) X 

Schlachtkörperbe-
X urteilung (Punkte) 

1 
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6.2 Populationsstruktur 

Der totale Selektionserfolg wird über 5 Selektionspfade realisiert (Rendel und Robertson, 

1950), wobei je Pfad Indexselektion mit z.T. unterschiedlichen Informationsquellen, Selek­

tionsintensitäten und Varianz-Covarianzstrukturen unterstellt wird. Die Situation ist in Ab­

bildung 3 dargestellt: 

-- - :-:- · -~~- · -::::·· -" 
geprüfte 

Stiere 

NZP 

' ------' 
: 1 

Stieren- ' Kuh- 1 

vä ter väte_'_Jl 

:r. Herdebuc~~1 r i 1 ~~i:~~ 
: : kühe JMs ' .. _: __ _ 
" .. - - --·-· -- -

K~h- ~' _J it ~-tieren-
mutter 1 ! mütter 

: ! 

ELP JS = Eigenleistungsprüfung Pfad Jungstiere 

VS = Pfad Vater - Sohn 

VT = Pfad Vater - Tochter 

MS = Pfad Mutter - Sohn 

MT = Pfad Mutter - Tochter 

NZP = Nachzuchtprüfung 

Abb. 3: Klass. 4-Pfade-Modell nach Rendel und Robertson (1950) auf Schweizerische 

Verhältnisse angepasst (zusätzlicher Selektionspfad Jungstiere) 



- 71 -

Ausgegangen wird von 200'000 Herdebuchkühen und 100% künstlicher Besamung, wobei 

20% der Herdebuchkühe mit Prüfstieren besamt werden (80% mit geprüften Stieren). Auf 

den Einbezug einer Nicht-Herdebuchpopulation und des Natursprungs wird verzichtet. 

Ueber alle Pfade wird der gleiche Gesamtzuchtwert als einheitliches Zuchtziel angenonunen. 

Wegen der unterschiedlichen Populationsparameter, Informationsquellen, Selektionsintensi­

täten und Varianzen für die einzelnen Merkmale je Pfad werden diese in den folgenden Ka­

piteln 6.2.1 - 6.2.5 näher erläutert. Die Varianz-Covarianzmatrizen V der phänotypischen 

Informationsquellen und die genotypisch-phänotypischen Covarianzmatrizep C für die 

einzelnen Pfade finden sich im Anhang B.1.1 - B .1.5, ebenso wie die weiteren benötigten 

Eingabeparameter gemäss Kapitel 3.2.1. 

6.2.1 Pfad Jungstiere (JS) 

Die Jungstiere entstammen der Gesamtpopulation. Deshalb dürfen die Populationsparameter 

der Ausgangspopulation gemäss Tabelle 6 verwendet werden. Das Generationenintervall für 

die Jungstiere beträgt nach Moll (1987) 2.25 Jahre und entspricht der heutigen Situation in 

der Schweizerischen Rindviehzucht beim Simmentaler Fleckvieh, Schwarzfleckvieh und 

Braunvieh. 

Selektionsintensität: 

150 Jungstiere stehen für die Eigenleistungsprüfung (ELP) auf Tageszunahme zur 

Verfügung. Diese Zahl ist durch die Kapazität der Aufzuchtstation gegeben. Wäluend 

der ELP wird mit 20% Ausfallquote gerechnet, weitere 5% der Stiere gehen später 

wegen mangelnder Spermaqualität ab. Dabei wird unterstellt, dass es sich nicht um eine 

Selektion in bezug auf die Merkmale des Gesamtzuchtwertes handelt. Es verbleiben 

schliesslich noch 114 Stiere zur Selektion, davon werden 70% selektiert. Es stehen also 

schlussendlich rund 80 (79.8) Prüfstiere zur Verfügung. Von diesen 80 Prüfstieren fal­

len aufgrund der Kälbermeldekarten (Geburtsablauf, Erbfehler) nochmals 5% aus, so­

dass zum Schluss noch ca. 76 (75.81) Prüfstiere verbleiben. 

Informationsquellen: 

Das Merkmal Tageszunahme als Eigenleistung der Jungstiere selbst wird als einzige 

Informationsquelle zur Schätzung des Gesamtzuchtwertes verwendet. 
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6.2_2 Pfad Vater - Sohn (VS) 

Die Stierenväter werden aus den ca. 76 (75.81) Prüfstieren selektiert. Da es sich dabei um 

eine vorselektierte Tiergruppe handelt, darf nicht mehr von den Populationsparametern der 

Gesamtpopulation ausgegangen werden. Die Selektion nach der Eigenleistung der Jungstiere 

im Merkmal Tageszunahme tat die Varianz-Covarianzstruktur der selektierten Tiergruppe 

verändert. Diesem Umstand ist mit den in Kapitel 4 erarbeiteten Methoden Rechnung zu 

tragen: der detaillierte Rechengang findet sich im Anhang B .1.2. 

Das Generationsintervall für den Pfad Vater-Sohn wird in Anlehnung an Moll (1987) für 

Schweizerische Verhältnisse mit durchschnittlich 7 Jahren angenommen. 

Selektionsintensität: 

Es wird davon ausgegangen, dass jährlich 6 Stiere für die gezielte Paarung, d.h. zur 

Produktion der Jungstiere anfallen. Dies ist aus Griinden der Inzucht notwendig. Dafür 

stehen die 76 (75 .81) Prüfstiere , die eine Nachzuchtpriifung (NZP) durchlaufen zur 

Verfügung. Nun hat aber die klassische Definition der Selektionsintensität nur für nor­

malverteilte Grössen Gültigkeit. Diese Eigenschaft darf aber nach der Indexselektion 

der Jungstiere auf Tagesz.unahrne nicht mehr postuliert werden. Die Selektionsintensität 

ist deshalb nach dem in Kapitel 5 beschriebenen Ansatz. von Rönningen ( 1976) zu 

korrigieren. Der Rechengang dazu befindet sich .im Anhang B.1.2. 

Infonnationsquellen: 

Die Merkmale Milchmenge (kg), Fett- und Eiweissgehalt (%)sowie Fett- und Eiweiss­

menge (kg) wurden an 71 Töchtern gemessen (Moll, 1987) und gehen als Durch­

schnittswerte in den Index ein. Die Tageszunahme liegt als Resultat der ELP vor , die 

Merkmale Nettozunahme und Schlachtkörperbeurteilung als Durchschnittswerte von 25 

Söhnen des Stieres. 

Dies ergibt folgende Informationsquellen auf dem Pfad VS: 

Milchmenge (kg) 0 aus 71 Töchtern 

Fettgehalt (%) 0 von 71 Töchtern 

Eiweissgehalt (%) 

Fettmenge (kg) 

Eiweissmenge (kg) 

Tageszunahme (g) 

Nettozunahme (g) 

Schlachtkörperbeurteilung 

0 von 71 Töchtern 

0 von 71 Töchtern 

0 von 71 Töchtern 

ELP 

0 von 25 Söhnen 

0 von 25 Söhnen 
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6.2.3 Pfad Vater - Tochter (VT} 

Die Kuhväter werden ebenfalls aus den ca. 76 (75.81) nachzuchtgep1üften Stieren selektiert. 

Deshalb dürfen auch auf diesem Selektionspfad nicht die Populationsparameter der Gesamt­

population verwendet werden (vgl. Pfad VS). Die zu verwendenden, korrigierten Parameter 

sind im Anhang B.1.3 zusammengestellt. Das Generationsintervall für den Pfad Vater-Toch­

ter wird mit 7.5 Jahren angenorrunen (Moll , 1987). 

Selektionsintensität: 

Ausgehend von 200'000 Herdebuchkühen und 100% künstlicher Besamung werden 

80% der Kühe mit geprüften Stieren besamt. Pro Stier liegen für Schweizerische Ver­

hältnisse durchschnittlich 35'000 Spermadosen vor und es wi.rd von 0 1.7 Besamungen 

pro Trächtigkeit ausgegangen (Moll , 1987). Also sind 200'000 · O · 8 1.7 = 7.771 , 
35'000 

oder rund 8 Kuhväter pro Jahr notwendig. Wegen der Vorselektion der Jungstiere nach 

der ELP muss die Selektionsintensität gemäss dem Ansatz von Rönningen ( 1976) wie 

beim Pfad VS korrigiert werden. Die Erläuterungen hierzu finden sich im Anhang 

B.1.3. 

Informationsquellen: 

Gleich wie beim Pfad Vater-Sohn liegen die Merkmale :rvlilch-, Fett- und Eiweissmenge 

(kg) sowie Fett- und Eiweissgehalt (%) als Durchschnittswerte von 71 Töchtern der 

Stiere vor, das Merkmal Tageszunahme (g) als Eigenleistung und die Schlachtkörperbe­

urteilung sowie die Nettozunahme (g) als Durchschnittswerte von 25 Söhnen. 

Also gilt für den Pfad VT wie bein1 Pfad VS: 

Milchmenge (kg) 0 aus 71 Töchtern 

Fettgehalt (%) 0 von 71 Töchtern 

Eiweissgehalt (%) 

Fettmenge (kg) 

Eiweissmenge (kg) 

Tageszunahme (g) 

Nettozunahme (g) 

Schlachtkörperbeurteilung 

0 von 71 Töchtern 

0 von 71 Töchtern 

0 von 71 Töchtern 

ELP 

0 von 25 Söhnen 

0 von 25 Söhnen 
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6.2.4 Pfad Mutter - Sohn (MS) 

Die Stiere1U11ütter werden ohne Vorselektionsstufe direkt aus den Herdebuchkühen der Ge­

samtpopulation selektiert. Deshalb haben auf diesem Selektionspfad die unkorrigierten Popu­

lationsparameter der Ausgangspopulation Gültigkeit. Für das Generationsintervall gibt Moll 

(1987) 6.6 Jal1fe an. 

Selektionsintensität: 

Die Selektion der Stierenmütter richtet sich nach der Anzahl benötigter Stierkä.lber pro 

Jahr. Diese wiederum sind z.T. bedingt durch die Kapazität der Aufzuchtstation. Für 

die Schweiz wird von 150 Stierkälbem pro Jahr (Moll, 1987) ausgegangen. Weiter wird 

ein Geschlechtsverhältnis von 50% und die Annahme, dass von den anfallenden Stier­

kä.lbern nur 30% als potentielle Prüfstiere geeignet sind unterstellt. Geht man davon 

aus, dass sich von de.n besten ausgewälliten Herdebuchkühen nur 40% exterieurmä.ssig 

als Stierenmütter eignen, diese eine Nutzungsdauer von 3.5 Jal1fen aufweisen und 0.9 

Kälbern pro Kuh und Jal1f produzieren, erhält man die Anzahl Stierenmütter vor der 

150 
"Exterieurselektion" gemäss ----------- = 793.65. Nimmt man für die 

0.5 . 0.3 . 0.9 3.5 0.4 
Herdebuchkühe eine 0 Nutzungsdauer von 3.6 Jahren an (Moll, 1987), so müssen pro 

Jahr 200 '000 = 55'555.56 Kühe remontiert werden. Von diesen Tieren erreicht aber nur 
3.6 

ein gewisser Anteil das Alter für die Selektion nach Eigenleistung als Stierenmutter, 

d.h. die 3. Laktation. Nimmt man wie Moll (1987) eine Ueberlebensrate von der ersten 

zur dritten Laktation von 53.36% an, so beginnen von den rund 55'556 Kühen noch ca. 

29'645 die 3. Laktation. Es werden also von 29'645 Kühen schliesslich ungefähr 794 

selektie11, d.h. 2.68%. Da keine Stufenselektion vorliegt, kann die Selektionsintensitä.t 

unkorrigiert verwendet werden. Die Anzahl benötigter Stierenmütter beträgt aber 

schliesslich nur 317.45 pro Jahr (nur 40% von den 793 .65 Kühen eignen sich als Stie­

renmütter). 

lnfomrntionsquellen: 

Auf dem Pfad Mutter-Sohn liegen die Eigenleistungen der Kühe selbst als Informa­

tionsquellen vor. Deshalb ändert die phänotypische Varianz-Covarianzmatrix V und die 

genotypisch-phänotypische Covarianzmatrix C gegenüber den Pfaden VS und VT. Die 

Merkmale Milch-, Fett- und Eiweissmenge sowie Fett- und Eiweissgehalt liegen als 

Eigenleistungen der Kühe selbst vor, hingegen fehlen Informationen über Tages- oder 

Nettozunahmen bzw. Schlachtkörperbeurteilung. Die V- und C-Matrix sind im Anhang 

B.l.4 angegeben. 



Also gilt: 

Milchmenge (kg) 

Fettgehalt (%) 

Eiweissgehalt (%) 

Fettmenge (kg) 

Eiweissmenge (kg) 

6.2.5 Pfad Mutter - Tochter (MT) 
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Eigenleistung 

Eigenleistung 

Eigenleistung 

Eigenleistung 

Eigenleistung 

Die Selektion der Kuhmütter geschieht innerbetrieblich und ist dadurch gekennzeichnet, dass 

i.d.R. nur eine beschränkte Tierzahl als Selektionsbasis zur Verfügung steht. Es wird davon 

ausgegangen, dass in jedem Betrieb diese Tiere eine nicht zusätzlich selektierte Auswahl der 

Gesamtpopulation darstellen. Deshalb können auf diesem Selektionspfad die Populationspa­

ra.meter der Gesamtpopulation verwendet werden. Für das Generationsintervall gibt Moll 

(1987) 4.9 Jahre an. 

Selektionsintensität: 

Es wird e.j.ne durchschnittliche Betriebsgrösse von 16 Kühen mit einer Nutzungsdauer 

von 3.6 Jahren unterstellt. Es sind demzufolge innerbetrieblich ~ = 4.44 Tiere zu 
3.6 

remontieren. Moll (1987) geht weiter davon aus, dass nur 90% der Herdebuchkühe als 

Kuhmütter geeignet sind (Exterieur etc .), unterstellt ein Geschlechtsverhältnis von 50% 

und 0.9 Kälber pro Kuh und Jahr. Im Modellbetrieb stehen dann 16 · 0.5 · 0.9 · 0.9 = 

6.48 Tiere pro Jahr für die Selektion zur Verfügung. Da es sich hierbei um eine be­

schränkte Anzahl Tiere als Selektionsbasis handelt , wird zur Berechnung der Selek­

tionsintensität die Approximation nach Burrows (1972) verwendet. Der genaue Rechen­

gang ist im Anhang B .1.5 dargestellt. 

Informationsquellen: 

Auch auf diesem Selektionspfad liegen die Eigenleistungen der Kühe selbst vor und 

werden als Informationsquellen verwendet. Es sind dies, wie beim Pfad MS, die Merk­

male Milch- , Fett- und Eiweissmenge sowie Fett- und Eiweissgehalt als Eigenleistung. 

Erneut keine Informationen liegen über über die Fleischleistung im Gesamtzuchtwert 

vor. 
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Dies ergibt schliesslich wie beim Pfad MS: 

Milchmenge (kg) Eigenleistung 

Fettgehalt (%) Eigenleistung 

Eiweissgehalt (%) Eigenleistung 

Fettmenge (kg) Eigenleistung 

Eiweissmenge (kg) Eigenleistung 

Zusammenfassend über alle Pfade ergibt dies die Struktur in Tabelle 7: 

Tab. 7: Gesamtzuchtwert und Informationsquellen über alle Pfade 
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t ~ t ~ Oll ·;; 
~ cil 

.., 
cil "' 
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Gesamtzuchtwert X X X X X X X 

Pfad JS 
EL 

lnfo'quellen 

Pfad VS 71 71 71 71 71 
EL 

25 25 
Info' quellen Tö Tö Tö Tö Tö Sö Sö 

-
Pfad VT 71 71 71 71 71 

EL 
25 25 

Info; quellen Tö Tö Tö Tö Tö Sö Sö 

Pfad MS 
EL EL EL EL EL 

Info ' quellen 

Pfad MT 
EL EL EL EL EL 

Info' quellen 

EL =Eigenleistung, Tö =Töchter, Sö =Söhne 

6.3 Zilchtungsmodelte 

Um für die Diskussion verschiedener Züchtungsmodelle eine Ausgangsbasis zu erhalten, 

werden in einer ersten Referenzvariante die einzelnen Subindicies ohne Restriktion berech­

net. Es gilt dabei zu beachten, dass die Fett- und Eiweissmerkmale je mit einem wirtschaft-
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liehen Gewicht von 0 in den Gesamtzuchtwert eingehen. Sie werden deshalb bei der Selek­

tion nur über vorhandene Covarianzen zu Merkmalen mit einem wirtschaftlichen Gewicht # 

0 berücksichtigt; direkte Selektionserfolge werden nur auf den Merkmalen Nettozunahme, 

Fleischanteil und Milchmenge realisiert , die ein wirtschaftliches Gewicht # 0 aufweisen. 

Eine Gewichtung von 0 dieser Merkmale im Gesamtzuchtwert entspricht nicht der aktuellen 

Situation in der Schweizerischen Rindviehzucht , erlaubt aber, durch den Verbleib dieser 

Merkmale inl Gesamtzuchtwert, die korrelierten Selektionserfolge zu beobachten. Die effek­

tiven wirtschaftlichen Verhältnisse sind nur sehr schwer zu erfassen, da einerseits die Bezah­

lung der Milch in der Schweiz ausschliesslich nach ihrer Menge erfolgt , andererseits die 

Zuchtverbände für Zuchttiere auch Anforderungen an Milchgehaltsmerkmale stellen. Mit der 

Verwendung des wirtschaftlichen Gewichtes 0 wird mangels zuverlässig geschätzter, effekti­

ver Werte bewusst eine Situation gewählt, die nicht vollumfänglich den, in der Praxis herr­

schenden Gegebenheiten Rechnung trägt. 

Im Zuchtziel für die Referenzsituation werden deshalb nur die 3 Merkmale Nettozunahme, 

Fleischanteil und Milchmenge berücksichtigt. 

Da die Referenzsituation die realen Verhältnisse nur beschränkt zu erfassen vermag, wird 

dies in einer weiteren Variante , durch die Bedingung, dass im Merkmal Fettgehalt kein 

Zuchtfortschritt entstehen soll, berücksichtigt. Dadurch :Vird diesem Merkmal ein "pseudo­

wirtschaftliches" Gewicht zugeordnet, d.h. eine Gewichtung des Merkmals im Gesamtzucht­

wert, die zum Selektionserfolg 0 beim Fettgehalt und damit zu einer praxisnäheren Situation 

führt. Die übrigen Merkmale bleiben in ihrer wirtschaftlichen Gewichtung unverändert. 

Da auch die wirtschaftliche Gewichtung des Eiweissgehaltes von Fr. 0.- nicht der heutigen 

Situation in der Praxis entspricht, wird in einer nächsten Züchtungsmöglichkeit der Selek­

tionsfortschritt in diesem Merkmal ebenfalls auf Null restringiert. Im Zuge erhöhten Ernäh­

rungsbewusstseins seitens der Konsumenten ist ein Absinken des Milcheiweissgehaltes und 

damit eine Qualitätseinbusse beim Produkt Milch ohnehin nicht zu begründen. Emährungs­

physiologische Aspekte würden eher für eine Erhöhung des Milcheiweissgehaltes und Stabi­

lisierung des Fettgehaltes auf dem erreichten Niveau sprechen, wogegen aus volkswirtschaft­

licher Sicht ein Anstieg der Gehaltswerte mit zunehmenden Kosten verbunden ist und v.a. 

die Milchfette zunehmend Absatzschwierigkeiten bereiten. Solche Ueberlegungen haben zu 

den Restriktionsvarianten mit jällrlich fixen Zuchtfortschritten im Fettgehalt von 0% und 

einem ebenfalls fixen jällrlichen Fortschritt im Eiweissgehalt von 0, +0.01 und +0.02% ge­

führt. Anhand der immer höheren Anforderungen an den Selektionserfolg im Merkmal Ei­

weissgehalt sollen die züchterischen Konsequenzen und die veränderte wirtschaftliche Ge­

wichtung dieser Merkmale verfolgt werden können. 

Die erwälmten Verwertungsschwierigkeiten, v.a. für Milchfeite unter den herrschenden 
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Marktbedingungen, verlangten auch die Abklärung von Restriktionsvarianten auf den Zucht­

fortschritten in den Gehaltsmengenmerkmalen. Deshalb wird die Restriktion des Selektions­

erfolgs Fettmenge zuerst allein und dann kombiniert mit einer Nullrestriktion auf dem 

Zuchtfortschritt des Merkmals Eiweissmenge untersucht. Die Resultate aus dieser zusätz­

lichen Bedingung sind hauptsächlich wegen der hohen positiven Korrelationen des 

Merkmals Eiweissmenge zu den Merkmalen Milch- und Fettmenge interessant. 

Die Idee proportionaler Restriktionen besteht darin, an den Zuchtfortschritt in einem Merk­

mal einen dazu relativen Fortschritt in einem weiteren Merkmal zu koppeln. Wenn zumin­

dest ein proportional restringiertes Merkmal eine wirtschaftlich hohe Bedeutung aufweist, 

lässt sich nicht zuletzt auf diese Weise eine neue Zuchtrichtung besser in der Züchterschaft 

durchsetzen. Eine bestimmte Covarianzstruktur zwischen den so in Beziehung gesetzten 

Merkmalen ist nicht notwendig, beeinflusst aber das Ausmass des zu realisierenden Selek­

tioriserfolges in den einzelnen Merkmalen. Mittels solcher proportionaler Restriktion der 

Gehaltsmengen soll abgeklärt werden, welche Auswirkungen durch doppelt so hohe Zucht­

fortschritte im Merkmal Eiweiss- gegenüber dem Fettgehalt entstehen. Ergänzt wird diese 

Restriktionsmöglichkeit dann sukzessive durch fixe Restriktionen auf den jährlichen Selek­

tionserfolgen in den Gehaltsmerkmalen. 

Im Sinne einer Qualitätsverbesserung des Rohstoffs Milch sind natürlich auch proportionale 

Restriktionsbedingungen zwischen den Merkmalen Fettmenge und -gehalt, bzw. Eiweiss­

menge und -gehalt von Interesse. Der Zweck einer solchen Restriktionsvariante liegt darin, 

dass Zuchtfortschritte in den Gehaltsmengen nicht ausschliesslich über gesteigerte Selek­

tionserfolge im Merkmal Milchmenge realisiert werden sollen, sondern mit den Zuchterfol­

gen in de~ Mengenmerkmalen immer auch eine qualitative Verbesserung des Rohstoffes 

Milch einhergehen muss. 

Im Unterschied zur proportionalen Kreuzrestriktion zwischen den Milchgehalten und den 

-gehaltsmengen (vgl. Kap. 7.5), soll schliesslich noch ein betriebswirtschaftlich relevanterer 

Ansatz verwendet werden. Der unter dem in der Schweiz herrschenden Mengenbezahlungs­

system bedeutende Zuchtfortschritt im Merkmal Milchmenge soll an einen verhältnismässi­

gen Fortschritt im Eiweissgehalt angekoppelt werden. Dadurch wird der Selektionserfolg in 

einem betriebswirtschaftlich (heute noch) weniger wichtigen an denjenigen in einem wirt­

schaftlich bedeutenden Merkmal gebunden. Volkswirtschaftliche und ernährungsphysiolo­

gische Ueberlegungen spielen insofern eine Rolle, als aus dieser Sicht ein Ansteigen des 

Fettgehaltes bzw. der Fettmenge nicht wünschenswert ist. Verbesserungen beim emährungs­

physi,,Jogisch wertvollen Milcheiweiss sollen nicht über steigende Zuchterfolge bei der 
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Milclunenge und damit höheren Milcheinlieferungen, sondern über eine Qualitätsverbesse­

rung der Milch erreicht werden. Diese Gesichtspunkte haben schliesslich zu proportionalen 

Restriktionen des Zuchtfortschritts im Merkmal Milchmenge im Verhältnis zu jenem im 

Merkmal Eiweissgehalt , kombiniert mit jeweils fixer Restriktion des Selektionserfolgs im 

Merkmal Fettgehalt geführt. 

Ein Ueberblick über die in vorliegender Arbeit berechneten Züchtungsvarianten ist in Tab. 8 

aufgeführt. 

Tabelle 8: Züchtungsmodelle 

keine Resrrikrio11e11 

- Referenzs ituation 

fixe Restriktion der Zuchtforrschritte im Milchgehalt 

- kein Zuchtfortschritt im Merkmal Fettgehalt 

kein Zuchtfortschritt in den Merkmalen Fett- und Eiweissgehalt 

kein Zuchtfortschritt im Merkmal Fettgehalt, jälulich fixer Zuchtfortschritte un 

Merkmal Eiweissgehalt von +0.01 % 

kein Zuchtfortschritt im Merkmal Fettgehalt , jälulich fixer Zuchtfortschritte im 

Merkmal Eiweissgehalt von +0.02% 

fixe Restriktion der Zuchtfortschritte in den Milchgehaltsmengen 

kein Zuchtfortschritt im Merkmal Fettmenge 

kein Zuchtfortschritt in den Merkmalen Fett- und Eiweissmenge 

proportionale Restriktionen der Zuchtfortschriite in den Milchgehaltsmengen , teilweise 

kombiniert mit fixen Restriktionen der Zuchtfortschritte im Milchgehalt 

Zuchtfortschritte der Merkmale Eiweiss- und Fettmenge in Verhältnis 2 : 1 

Zuchtfortschritte der Merkmale Eiweiss- und Fettmenge in Verhältnis 2 : 1, kein 

Zuchtfortschritt im Merkmal Fettgehalt 

- Zuchtfortschritte der Merkmale Eiweiss- und Fettmenge in Verhältnis 2 : 1, keine 

Zuchtfortschritte in den Merkmalen Fett- und Eiweissgehalt 

Zuchtfortschritte der Merkmale Eiweiss- und Fettmenge in Verhältnis 2 : 1, kein 

Zuchtfortschritt im Merkmal Fettgehalt, fixe Restriktion des Zuchtfortschritts im 

Merkmal Eiweissgehalt von +0.01 % 
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Tabelle 8: Züchtungsmodelle (Forts.) 

proportionale Restriktion der Zuchtfortschritte in den Milchgehalten und -gehaltsmengen 

Zuchtfortschritte in den Merkmalen Eiweissmenge und -gehalt sowie Fettmenge und 

-gehalt je im Verhältnis l ; 0.05 

proportionale Restriktion der Zuchtfortschritte in Milchmenge und Eiweissgehalt, kombi­

niert mit fixer Restriktion des Zuchtfortschritts im Fettgehalt 

Zuchtfortschritte in den Merkmalen Milchmenge und füweissgehalt im Verhältnis 

2500 : 1, kombiniert mit keinem Zuchtfortschritt im Merkmal Fettgehalt 

Zuchtfortschritte in den Merkmalen Milchmenge und Eiweissgehalt im Verhältnis 

1500 : 1, kombiniert mit keinem Zuchtfortschritt im Merkmal Fettgehalt 

Zuchtfortschritte in den Merkmalen Milchmenge u.nd Eiweissgehalt im Verhältnis 

1000; 1, kombiniert mit keinem Zuchtfortschritt im Merkmal Fettgehalt 
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7 Ergebnisse und Diskussion 

In den folgenden Kapiteln werden die verschiedenen Züchtungsmöglichkeiten vorgestellt. 

Eine Uebersicht ist in Tab. 8 gegeben. Bei der Interpretation der Resultate sind einige allge­

meine Punkte zu beachten: 

- Grundsätzlich ergeben sich in vorliegender Arbeit auf den Pfaden Vater-Sohn (VS) und 

Vater-Tochter (VT) sowie Mutter-Sohn (MS) und Mutter-Tochter (MT) je dieselben 

Indexgewichsfaktoren b. Dies ist deshalb der Fall, weil auf diesen Pfaden jeweils die­

selben lnfonnationsquellen an den gleichen Tieren gemessen und verwendet wurden. 

Aufgrund unterschiedlicher Selektionsintensitäten auf den einzelnen Pfaden resultieren 

aber trotz gleicher Informationsquellen verschiedene Selektionserfolge pro Generation. 

- Es bestehen keine Covarianzen (vgl. Tab. 6) zwischen den Merkmalen des Milchge­

haltes bzw. der -gehaltsmengen und denjenigen der Mastleistung. Dies führt dazu, dass 

der Subindex auf dem Pfad Jungstiere, wo ausschliesslich die Infonnationsquelle Tages­

zunahme verwendet wird, auf die meisten Züchtungsvarianten indifferent reagiert. 

- Der Absolutbetrag eines b-Gewichtsfaktors allein gibt keinen Aufschluss über den in 

diesem Merkmal zu realisierenden Selektionserfolg. Er muss im Zusammenhang mit 

den, im Index berücksichtigten Merkmalen und deren zugehörigen Varianzen gesehen 

werden. 

Die mit Hilfe der Gewichtsfaktoren b berechneten Zuchtwerte für die einzelnen Tiere 

einer Population, legen die Rangfolge der Tiere bezüglich der Merkmale im Gesamt­

zuchtwert fest. Werden für eine Population auf den Selektionspfaden unterschiedliche 

Informationsquellen verwendet, oder werden die Indices verschieden restringiert, erge­

ben sich jeweils unterschiedliche Standardabweichungen für die Zuchtwerte. Dies führt 

dazu, dass die Indexgewichte b zwischen verschiedenen Indices nicht vergleichbar sind 

und zuerst durch Division mit der zugehörigen Standardabweichung auf eine N (µ, ! )­

Verteilung standardisiert werden müssen. Aus Gründen der Lesbarkeit ist zusätzlich 

noch der Faktor 100 verwendet worden. 

Auf eine graphische Darstellung der standardisierten Indexgewichtsfaktoren der ver­

schiedenen Subindices für die unterschiedlichen Züchtungsmodelle wurde aus Platz­

griinden verzichtet. Lineare Profile, analog den, in vorliegender Arbeit für die Zucht­

fortschritte dargestellten, würden aber die Unterschiede bezüglich der zu treffenden 

Selektionsentscheide zwischen den einzelnen Züchtungsmodellen auch graphisch gut 

herauskristallisieren. 
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Die Varianz des Gesamtzuchtwertes fällt in vorliegender Arbeit aus zwei Gründen un­

terschiedlich zwischen den einzelnen Pfaden VS/Vf, MS/MT und dem Jungstierenpfad 

aus: 

* Auf dem Pfad Vater-Sohn und Vater-Tochter gilt eine, für die Vorselektion auf 

dem Pfad Jungstiere korrigierte, genotypische Varianz-Covarianzstruktur, was zu 

einer geringeren Varianz des Gesamtzuchtwertes führt. 

* Durch die Restriktionen wird den betroffenen Merkmalen ein "pseudowirtschaft­

liches" Gewicht zugeordnet. Wird der Index ohne Restriktion unter Verwendung 

dieses Gewichtes berechnet, so ergeben sich dieselben b-Gewichtsfaktoren und 

damit Zuchtfortsclli-:itte. Das bedeutet, dass zur Berechnung der Varianz des Ge­

samtzuchtwertes jeweils diese "pseudowirtschaftlichen" Gewichte zu berücksich­

tigen sind. 

Insoweit in vorliegender Arbeit wirtschaftliche Gewichte hergeleitet werden, handelt es 

sich ausschliesslich um, aus restrin'gierten Indexgleichungen abgeleitete, sogenannt 

"pseudowirtschaftliche" Gewichte. Zwischen echten, aus Kosten-Nutzen Analysen her­

geleiteten, und "pseudowirtschaftlichen" Gewichten wird im folgenden verbal nicht 

konsequent unterschieden. Für die Gewichtung des Gesamtzuchtwertes unter der spezi­

fischen Restriktion eines Merkmals haben die abgeleiteten "pseudowirtschaftlichen" 

Gewichte Gültigkeit. 

Das wirtschaftliche bzw. pseudowirtschaftliche Gewicht eines Merkmals sagt allein 

wenig über die Bedeutung dieses Merkmals im Vergleich zu den übrigen Merkmalen 

des Gesamtzuchtwertes aus. Hier würde die Umrechnung auf die wirtschaftliche bzw. 

pseudowirtschaftliche Bedeutung einer genetischen Standardabweichung jedes Merk­

mals im Gesamtzuchtwert Abhilfe schaffen. Aus Platzgründen wurde in vorliegender 

Arbeit darauf und auch auf die Darstellung dieser umgerechneten Werte als lineare 

Profile , die die Unterschiede zwischen den einzelnen Züchtungsmodellen in. wirtschaft­

licher Hinsicht besser zur Geltung bringen würden, verzichtet. 

- Rückschlüsse vorliegender zuchtplanerischer Ueberlegungen auf die züchterische und 

(betriebs-)wirtschaftliche Praxis sind nur insoweit zulässig, als das hier verwendete 

Zuchtziel, bzw. der Gesamtzuchtwert korrekt die wirklichen Verhältnisse erfasst und 

die unterstellte Indexselektion real in der geschilderten Art erfolgt. 

7. 1 Keine Restriktionen, Referenzsituation 

Die Resultate für die Referenzsituation sind in Tab. 9 aufgeführt. Die standardisierten Ge­

wichtsfaktoren b für die einzelnen Subindices zeigen keine gleichgerichtete Tendenz über 
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alle Subindices gesehen. Auf den Pfaden Mutter-Sohn (MS) und Mutter-Tochter (MT) liegen 

nur Eigenleistungen der Kühe selbst vor, deshalb fehlen auch die Informationsquellen Netto­

zunahme , Schlachtkörperbeurteilung und Tageszunahme, was schlussendlich zu den be­

obachteten Unterschieden in den Gewichtsfaktoren b beiträgt. Die Gewichtung der Merkma­

le zwischen den mütterlichen und väterlichen Pfaden ist nur anhand der standardisierten 

Gewichtsfaktoren b zu beurteilen. Dabei wird ersichtlich, dass die Merkmale Milchmenge 

und Fettgehalt auf den mütterlichen Pfaden stärker gewichtet werden, wogegen 

hauptsächlich das Merkmal Eiweissgehalt auf den väterlichen Pfaden stark (negativ) 

gewichtet ist. In dieser Hinsicht würden die nicht standardisierten Werte ein falsches Bild 

vermitteln. 

Die Bestimmtheitsmasse sind in Tab. 10 enthalten. Für die Pfade Jungstiere (JS), Mut­

ter-Sohn (MS) und Mutter-Tochter (MT) liegen diese relativ tief, was sich aufgrund der im 

Vergleich zu den Pfaden Vater-Sohn (VS) und Vater-Tochter (VT) nur teilweise und als 

Eigenleistung zur Verfügung stehenden Informationsquellen erklärt. 

Aus Tab. 9 ist ersichtlich, dass für das unterstellte Zuchtziel mit Nettozunahme, Fleischan­

teil und Milchmenge als wirtschaftlich gewichtete Merkmale, negative Selektionserfolge für 

die Milchgehaltsmerkmale und auch für den Fleischanteil resultieren. Für das Merkmal 

Milchmenge ergibt sich ein relativ hoher Zuchtfortschritt pro Jahr, die positiven Covarian­

zen zwischen dem Merkmal Milchmenge und der Fett- und Eiweissmenge bewirken auch in 

diesen Merkmalen positive Selektionserfolge. Trotz positiven wirtschaftlichen Gewichts für 

das Merkmal Fleischanteil ergeben sich über grössere korrelierte, negative Zuchtfortschritte 

von den Milch-, Eiweiss- und Fettmengenmerkmalen sowie der Schlachtkörperbeurteilung 

her, total ebenfalls negative Selektionserfolge. Die positiven Korrelationen des Merkmals 

Nettozunahme zu den Merkmalen Milchmenge und Tageszunahme ergeben, zusanunen mit 

der positiven wirtschaftlichen Gewichtung, einen positiven Zuchtfortschritt in diesem Merk­

mal, der sich aber gemessen an der genetischen Standardabweichung im Vergleich z.B. zum 

Merkmal Milchmenge eher bescheiden ausnimmt. Für die Fett- und Eiweissmenge sowie 

-gehalte ergeben sich auf dem Pfad Jungstiere keine Seleküonsfortschritte, weil keine Cova­

rianzen zwischen diesen und der einzig zur Verfügung stehenden Informationsquelle Tages­

zunahme bestehen. Die erhaltenen Selektionserfolge sind immer in Zusanunenhang mit den 

ve1wendeten Populationspararnetem und wirtschaftlichen Gewichten zu sehen. Insbesondere 

scheint in der heutigen Situation die wirtschaftliche Gewichtung der Fleischleistungsmerk­

male im Vergleich zur Milchn1enge, die Zucht auf milchbetontere Tiere zu verstärken. Wür­

de allerdings dem Milchgehalt vermehrt wirtschaftliche Bedeutung zukommen und damit 

vom wirtschaftlichen Gewicht 0 für die Gehaltsmerkmale abgewichen, könnte dies eine 

grundlegende Aenderung der Anforderungen an künftige Zuchtiere bedeuten. 

Die nun folgenden Restriktionsvarianten versuchen solche Situatiuonen zu simulieren. 
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7.2 Fixe Restriktion der Zuchtfortschritte im Milchgehalt 

7.2.1 Kein Zuchtfortschritt Im Merkmal Fettgehalt 

Die Referenzsituation ergibt negative Zuchtfortschritte für die Milchgehaltsmerkmale. Dies 

ist in der fehlenden wirtschaftlichen Gewichtung für diese Merkmale und den negativen 

Covarianzen zum Merkmal Milchmenge begründet. Wirtschaftliche Gewichte von 0 für 

diese Merkmale entsprechen aber nicht der aktuellen Situation in der Praxis. Durch die Be­

dingung, dass im Merkrncl Fettgehalt kein Zuchtfortschritt erzielt werden soll, wird diesem 

Merkmal ein "pseudowirtschaftliches" Gewicht zugeordnet, d.h. eine Gewichtung des Merk­

mals in1 Gesamtzuchtwert , die zum Selektionserfolg 0 beim Fettgehalt und damit zu einer 

praxisnäheren Situation führt . Die übrigen Merkmale bleiben in ilirer wirtschaftlichen Ge­

wichtung unverändert. Die Ergebnisse sind in Tab. 11 dargestellt. 

In den standardisierten Gewichtsfaktoren für die Subindices ergeben sich. im Vergleich zur 

Referenzsituation in den Merkmalen Fettgehalt und Milclunenge die grössten Veränderun­

gen. Das Merkmal Fettgehalt verzeichnet stark erhöhte b-Werte , um den negativen Zuchter­

folg aus der Referenzsituation auszugleichen. Für die praktische Umsetzung dieser Selek­

tionsindices wären die gegensätzlichen Gewichte der Infonnationsquellen Eiweissgehalt und 

-menge sowie Fettgehalt und -menge auf den väterlichen gegenüber den mütterlichen Pfaden 

ein grosser Nachteil und würden zu Unverständnis derartiger Zuchtentscheide führen. 

Durch die gestellte Nullrestriktion erhält das Merkmal Fettgehalt im Vergleich zur Referenz­

situation eine positive wirtschaftliche Gewichtung von Fr. 136.86 je Fettprozent. 

Die Selektionserfolge in Tab. 11 zeigen im Vergleich zur Referenzsituation in den Merkma­

len Nettozunal1rne, Fleischanteil, Milch- und Eiweissmenge nur geringe Veränderungen. 

Infolge der Restriktion zeigen sich beim Fettgehalt markante Veränderungen, wobei die Pfa­

de Vater-Sohn (VS) und Vater-Tochter (VT) leicht negative, Mutter-Sohn (MS) und Mut­

ter-Tochter (MT) hingegen leicht positive Selektionserfolge zeigen, die sich schliesslich auf 

den Gesamtbetrag Null kumrnulieren. Auf den Pfaden VS und VT ergeben sich zwar wegen 

der hoch positiven Gewichtung der Informationsquelle Fettgehalt positive direkte Zuchter­

folge, aber sämtliche korrelierten Selektionserfolge von den Informationsquellen Fett- und 

Milclunenge sowie Eiweissgehalt sind negativ. Dies liegt entweder in negativer Korrelation 

zwischen den Merkmalen (Milclunenge-Fettgehalt) oder negativen Gewichtsfaktoren (Fett­

menge, Eiweissgehalt) begründet. Auf den mütterlichen Pfaden ist der Fettgehalt als Infor­

mationsquelle zwar negativ gewichtet und ergibt zusammen mit dem korrelierten Selektions­

erfolg von der Milclunenge her negative Werte, aber die positiven, korrelierten Selektionser-
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folge vom Eiweissgehalt und der Fettmenge her überwiegen. Die Zuchtfortschritte im Fett­

gehalt sowie die Indexgewichte b für Fett- und Eiweissgehalt auf den einzelnen Pfaden zei­

gen erneut den Vorteil dieser optimalen Restriktionsberechnung. Die Selektionserfolge pro 

Generation auf den einzelnen Pfaden müssen nicht der gestellten Restriktion für den totalen 

Selektionserfolg pro Jahr über alle- Pfade entsprechen. Wegen der positiven Covarianz zum 

Fettgehalt zeigt auch das Merkmal Fettmenge steigende Selektionserfolge im Vergleich zur 

Referenzsituation. Aus dem gleichen Grund fällt der Zuchtfortschritt für den Eiweissgehalt 

rund um die Hälfte weniger hoch negativ aus. 

Die Korrelationen zwischen den Indices und dem Gesamtzuchtwert in Tab. 12 bleiben im 

VergleiCh zur Referenzsituation praktisch unverändert. 

7.2.2 Kein Zuchtfortschritt in den Merkmalen Fett- und E/welssgehalt 

Die .standardisierten Gewichtsfaktoren für die nicht restringierten Merkmale zeigen auf die 

zusätzliche Restriktion kaum Reaktionen. In den restringierten Mer~alen bleiben zwischen 

den Pfaden die unterschiedlichen Vorzeichen und Grössenordnungen der standardisierten 

Indexgewichte erhalten, was die Realisierbarkeit einer solchen Zµchtstrategie 'in der Praxis 

ebenfalls stark einschränken dürfte. Die Gewichtung für den Eiweissgehalt steigt von der 

einfachen zur doppelten Gehaltsrestriktion an, diejenige im Fettgehalt hingegen nimmt ab, 

was sich durch die positive Covarianz zwischen diesen Merkmalen erklärt. 

Bei den sogenannten "pseudowirtschaftlichen" Gewichten verliert der Fettgehalt wegen der 

engen Beziehung zum Eiweissgehalt im Vergleich zur Restriktion des Merkmals Fettge­

halt = 0% allein an Bedeutung. Beide Gehaltsmerkmale werden aber im Vergleich zur unre­

stringierten Referenzsituation hoch positiv gewichtet. Unter der Annahme, dass zur Zeit der 

genetische Trend für die Milchgehaltsmerkmale nur leicht positiv sein dürfte (Casanova, 

1991 ), würde ein zu schätzendes wirtschaftliches Gewicht für diese Merkmale den in Tab. 

13 angegebenen Grössenordnungen entsprechen. Dies allerdings nur unter der bereits ein­

gangs erwähnten Voraussetzung, dass der hier verwendete Gesamtzuchtwert die wirklichen 

Verhältnisse erfassen und Indexselektion in der geschilderten Art erfolgen würde. 

Die Resultate für die einzelnen Zuchtfortschritte in Tab. 13 zeigen im Vergleich zur voran­

gehenden Variante leicht höhere Werte für die Eiweissmenge, die Nettozunahme und den 

Fleischanteil. In umgekehrter Richtung reagieren die Selektionserfolge für die Milch- und 

Fettmenge. 

Die zusätzliche Restriktion des Zuchtfortschritts im Eiweissgehalt beeinflusst also praktisch 

nur die Selektionserfolge in diesen Gehaltsmerkmalen und deren Gewichtung im Gesamt-
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zuchtwert stark, ansonsten zeigen sich für die übrigen Merkmale im Vergleich zur alleinigen 

Fettrestriktion bzw. Referenzsituation keine wesentlichen Veränderungen. 

Für die Korrelationen zwischen den Indices und dem Gesamtzuchtwert (Tab. 14) stellen sich 

ebenfalls praktisch keine Veränderungen ein, für die geringen Unterschiede s~d u.a. die 

unter Kap. 7 eingangs erwähnten Gründe verantwortlich. 

7.2.3 Kein Zuchtfortschritt im Merlcmal Fettgehalt, jährlich fixe Zuchtfort­

schritte beim Eiweissgehalt 

In Tab. 15 und 17 sind die Ergebnisse der Züchtungsvarianten mit konstantem Zuchterfolg 

0% beim Fettgehalt und +0.01 % bzw. +0.02% jährlichem Selektionserfolg im Merkmal Ei­

weissgehalt dargestellt . Die Veränderungen der standardisierten Gewichtsfaktoren b sind bei 

den Merkmalen Tageszunahme und Nettozunahme, wegen fehlender direkter Korrelationen 

zu den restringierten Merkmalen, im Vergleich zu den vorhergehenden Varianten gering. 

Bezüglich der Variante "Fett- und Eiweissgehalt = 0%" ergeben sich bei den standardisierten 

Gewichten für die restringierten Merkmale Vorzeichenwechsel. Der Effekt, dass die Restrik­

tionen, wie bei den zwei vorhergehenden Züchtungsvarianten, über unterschiedliche Gewich­

tung der Gehaltsmerkmale auf den väterlichen bzw. mütterlichen Pfaden, d.h. schlussendlich 

über relativ hohe korrelierte Selektionserfolge mit unterschiedlichen Vorzeichen zwischen 

väterlichen und mütterlichen Pfaden realisiert werden, geht verloren. Wegen der engen Be­

ziehung des Eiweissgehaltes zum Fettgehalt und dem geforderten positiven Zuchtfortschritt 

im Eiweissgehalt werden nun die Gewichtsfaktoren für die Informationsquelle Fettgehalt auf 

allen vier Pfaden VS , VT, MS und MT negativ, wobei auf den mütterlichen Pfaden stärker 

gewichtet wird. Die Gewichtung des Eiweissgehalts steigt bis zur Variante +0.02% Zuchter­

folg v.a. auf den väterlichen Pfaden stark an und wird in der letzten Variante schliesslich auf 

allen vier Pfaden gleich stark positiv gewichtet. Das Merkmal Milchmenge wird mit zuneh­

mendem Zuchtfortschritt an Eiweissgehalt innerhalb der drei zuletzt gerechneten Varianten 

etwas höher, das wirtschaftlich mit Null gewichtete und mit dem Eiweissgehalt nur schwach 

positiv korrelierte Merkmal Eiweissmenge hingegen tiefer gewichtet. Die , über dieselben 

letzten 4 Züchtungsmodelle betrachteten, zunehmenden standardisierten Gewichte für die 

Fettmenge sind z.T. als Kompensation der hoch positiven Covarianzen zwischen den Ge­

haltsmerkmalen zu sehen. Da der Zuchtfortschritt im Merkmal Eiweissgehalt kontinuierlich 

höher ausfallen soll , wird durch höheres Gewichten der Fettmenge (über korrelierte , nega­

tive Selektionserfolge) der Zuchtfortschritt im Fettgehalt negativ beeinflusst. 

Gesamthaft gesehen ergeben sich aber für den Zuchtentscheid auf den einzelnen Pfaden nur 

über die Gewichtung der restringierten Worrnationsquellen wesentliche Veränderungen. 
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Die Selektionserfolge im restringierten Merkmal Fettgehalt auf den einzelnen Pfaden begin­

nen mit' der fixen Restriktion auf immer höhere jährliche Zuchtfortschritte im Eiweissgehalt 

zwischen den väterlichen Pfaden VS , VT und den mütterlichen MS, MT auseinanderzudrif­

ten. Beim Eiweissgehalt stellen sich mit zunehmendem gefordertem Zuchtfortschritt auf 

allen Pfaden kontinuierlich immer höhere, positive Selektionserfolge ein. Wegen der negati­

ven Beziehung der Milchgehaltsmerkmale zur Milchmenge verliert _man gegenüber den frü­

heren Varianten in diesem Merkmal an Selektio.nsfortschritt auf allen Pfaden und auch totaL 

Die positive Covarianz zwischen den Gehaltsmerkmalen führt zu negativen Indexgewichten 

für den Fettgehalt und damit zu korrelierten positiven Selektionserfolgen auf das Merkmal 

Milchmenge, sodass der Verlust an Selektionserfoig im Merkmal Miichmenge im wesent­

lichen durch korrelierte , negative Zuchterfolge vom Merkmal Eiweissgehalt her zustande 

kommt. Das Merkmal Fettmenge verliert von der Restriktion "Fettgehalt = 0%" allein bis 

zur Restr.iktion "Fettgehalt = 0%, Eiweissgehalt = +0.02%" kontinuierlich an Selektionser­

folg, dies ebenfalls auf allen Pfaden und total. Dies ist deshalb der Fall , weil die korrelierten 

Selektionserfolge von den Informationsquellen Schlachtkörperbeurteilung sowie v .a. Ei­

weissmenge und Fettgehalt her stärker zurückgehen, als derjenige von der Milchmenge her 

und der direkte Selektionserfolg im Fettgehalt parallel dazu ansteigt. Beim Merkmal Ei­

weissmenge ist dieser Trend nicht so ausgeprägt , denn obwohl der korrelierte Zuchterfolg 

vom Merkmal Schlachtkörperbeurteilung und der direkte Selektionserfolg zurückgehen, stei­

gen die korrelierten Erfolge aus den Merkmalen Fett- und Milchmenge sowie Eiweissgeha!t 

parallel dazu beinahe kompensatorisch an. Dazu kommt bei der Restriktionsvariante "Fettge­

halt= 0%, Eiweissgehalt = +0.01%", dass der negative direkte Zuchtfortschritt über die drei 

letzten Varianten gesehen unterproportional kleiner geworden ist und deshalb durch die kor­

relierten Zuchterfolge- praktisch völlig ausgeglichen wird. Die Merkmale Fleischanteil und 

Nettozunahme verhalten sich immer noch indifferent. 

Die Varianzen der Indices VS, VT, MS und MT steigen von der doppelten Restriktion der 

Milchgehaltsmerkmale auf Null, über die Variante mit einem Zuchtfortschritt im Eiweissge­

halt von +0.01 % pro Jahr bis hin zur höchsten Eiweissgehaltsanforderung pro Jahr von 

+0.02% an. Auf den väterlichen Pfaden nimmt die Bedeutung der Milchgehaltsmerkmale für 

die Varianz des Index zu, diese Merkmale werden an 71 Töchtern gemessen, d.h. der Geno­

typ eines Tieres in diesen Merkmalen kann besser erfasst werden. Die .Bedeutung der 

schlechter geschätzten Fleischleistungsmerkmale sinkt hingegen. Auf den mütterlichen Pfa­

den steigt im Vergleich zu den Merkmalen, die nicht gemessen werden, die Bedeutung der­

jenigen aus der Eigenleistungsprüfung an. In geringerem Ausmass steigen auch die Varian­

zen des Gesamtzuchtwertes (gestiegene wirtschaftliche Gewichte des Gehaltsmerkmale), was 

schlicsslich , über die betrachteten Varianten gesehen, zu einer leichten Erhöhung der Korre­

lationen zwischen den Indices und dem Gesamtzuchtwert bzw. der Bestimmtheitsmasse auf 
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den väterlichen und mütterlichen Pfaden führt. 

Auf dem Jungstierenpfad fällt die höhere wirtschaftliche Gewichtung der Gehaltsmerkmale 

im Gesamtzuchtwert ins Gewicht, was zu einem kontinuierlich kleineren Bestimmtheitsmass 

führt. 

7.2.4 Ueberbllck über die fixe Restriktion der Zuchtfortschritte In den Mllchg&­

haltsmerlcmalen 

Die linearen Profile für die fünf bisher berechneten Züchtungsvarianten sind in Abb. 4 - 7 

für die totalen jährlichen Selektionserfolge und diejenigen pro Generation in den einzelnen 

Merkmalen auf den Pfaden Vater-Sohn und Mutter-Sohn dargestellt. Dabei wurden die Se­

lektionserfolge pro Generation auf den einzelnen Pfaden bzw. total pro Jalu in Prozent der 

phänotypischen Standardabweichung der jeweiligen Merkmale dargestellt. Der daraus 

folgenden, unterschiedlichen Skala ist beim Vergleich der totalen jährlichen Zuchterfolge 

mit denjenigen pro Generation auf den einzelnen Pfaden Rechnung zu tragen. Die 

phänotypische Standardabweichung wurde deshalb gewählt, weil sie die zu beobachtende 

Variabilität eines Merkmals darstellt. 

SE/Jahr in % der phän. Standardabw. 
g ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~. 

8 
7 
6 
5 
4 
3 
2 
1 
0 

- 1 
-2 
-3 
- 4 
NZ (g) 

1~ 
Abbildung 4: 

_) ____ _ -- - ~--l --- --- ------- - - _ ______ _ [__ 

FA(%) E (kg) F (kg) M (kg) E (%) F (%) 

Merkmale des Gesamtzuchtwertes 

Referenz 1': F'll.•O 

·O F'll.•0, E'll.o.02 
: - -------------

totaler Selektionserfolg pro Jalu in Prozent der phänotypischen Standard­

abweichung der jeweiligen Merkmale für die fixe Restriktion der 

Zuchtfortschritte im Milchgehalt. 
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Die Graphiken visualisieren die bisher gemachten Interpretationen und zeigen auch die Un­

terschiede in den Zuchtfortschritten zwischen den einzelnen Pfaden. Die Pfade Vater-Toch­

ter (VT) und Mutter-Tochter (MT) wurden jeweils nicht berücksichtigt, da die unterschied­

lichen Selektionserfolge auf diesen Pfaden im Vergleich zu den graphisch dargestellten 

Vater-Sohn (VS), bzw. Mutter-Sohn (MS) Pfaden, wie bereits eingangs erwähnt , nur durch 

unterschiedliche Selektionsintensitäten zustande kommen. 

SE/Gen. in % der phän. Standardabw. 
15 ·~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 

14 
13 
12 
11 
10 

9 
8 
7 
6 
5 
4 
3 
2 
1 
0 

- 1 
NZ (g) FA (%) E (kg) F (kg) M (kg) E (%) F (%) 

Abbildung 5: 

Merkmale des Gesamtzuchtwertes 

Referenz ;, Fli>•O 

'2 Fli>•O Eli>••.02 

Selektionserfolg pro Generation auf dem Pfad Jungstiere in Prozent der 

phänotypischen Standardabweichung der jeweiligen Merkmale für die 

fixe Restriktion der Zuchtfortschritte im Milchgehalt. 

Aus den Abbildungen ist klar ersichtlich, dass über alle bisherigen Varianten gesehen, bei 

den Zuchtfortschritten der Merkmale Nettozunahme und Fleischanteil sowie der Eiweiss­

menge praktisch keine Veränderungen zu beobachten sind, sich aber bei den Zuchtfortschrit­

ten in Fett- und Milchmenge Unterschiede ergeben. Wegen fehlender Covarianzen der Infor­

mationsquelle Tageszunahme zu den restringierten Merkmalen im Gesamtzuchtwert verhal­

ten sich die Selektionserfolge auf dem Pfad Jungstiere indifferent über die betrachteten Vari­

anten. Die Merkmale Eiweiss- und Fettgehalt sind infolge direkter Restriktion und bzw. oder 

der bestehenden Korrelationen zueinander, den grössten Veränderungen in Bezug auf Selek­

tionserfolg und Indexgewichte über die fünf Züchtungsvarianten unterworfen und zeigen 

auch zwischen den väterlichen und mütterlichen Pfaden unterschiedlich grosse Reaktionen. 
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SE/Gen. in % der phän. Standardabw. 
ao l 
70 : 
so i 
50 ~ 
40

1 

30 !'~ 
20 ~ '\- - -·-
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-2o i 
-30 L. 
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Abbildung 6: 

_. _____ .L _. ____ -- -·----·-··_l ___ . ___ . _____ _L _______ L_ ______ _____ _ _J ______________ j 

FA(%) E (kg) F (kg) M (kg) E (%) F (%) 

Merkmale des Gesamtzuchtwertes 

Referenz - i>. F%•0 

- 0- F%•0 E%„.02 

Selektionserfolg pro Generation auf dem Pfad Vater-Sohn in Prozent der 

phänotypischen Standardabweichung der jeweiligen Merkmale für die 

fixe Restriktion der Zuchtfortschritte im Milchgehalt . 

SE/Gen. in % der phän. Standardabw, 
ao ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
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Abbildung 7: 

FA (%) E (kg) F (kg) E (%) F (%) 

Merkmale des Gesamtzuchtwertes 

-* F%•0 

-0 F%•0 E%••.02 

Selektionserfolg pro Generation auf dem Pfad Mutter-Sohn in Prozent 

der phänotypischen Standardabweichung der jeweiligen Merkmale für 

die fixe Restriktion der Zuchtfortschritte im Milchgehalt. 
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Aus den verschieden verlaufenden linearen Profilen für die drei Pfade in Abb. 5 - 7 ist er­

sichtlich, dass sich die Zuchtfortschritte in den einzelnen Merkmalen zwischen den Pfaden 

z.T. relativ stark voneinander, bzw. vom Profil des totalen jährlichen Selektionserfolges un­

terscheiden. 

7.3 Fixe Restriktion der Zuchtfortschritte in den Milchgehaltsmengen 

7.3.1 Kein Zuchtfortschritt im Merlcmal Fettmenge 

Im Vergleich zur Referenzsituation fällt die negative Bedeutung des Merkmals Fettmenge 

im Index auf. Die standardisierten Gewichte für die Gehaltsmerkmale sinken auf den mütter­

lichen Pfaden und für den Eiweissgehalt auch auf den Pfaden VS/VT etwas ab, wogegen das 

Gewicht für den Fettgehalt auf den väterlichen Pfaden etwas ansteigt. Damit werden allfällig 

aufgrund dieser Indices gefällte Zuchtentscheide für den einzelnen Züchter nicht verständ­

licher, denn auf den mütterlichen Pfaden bleibt das Merkmal Eiweissgehalt schwach (posi­

tiv), der Fettgehalt hingegen stark (negativ) gewichtet, demgegenüber auf den väterlichen 

Pfaden gerade der Eiweissgehalt stark (negativ), aber der Fettgehalt nur schwach (negativ) 

berücksichtigt wird. Für den Züchter fällt ins Gewicht, dass das Indexgewicht für den Ei­

weissgehalt auf den väterlichen Pfaden ein anderes Vorzeichen als auf den mütterlichen Pfa­

den hat. Das Merkmal Nettozunahme bekommt in dieser Variante grössere positive Bedeu­

tung und auch die Milchmenge wird v.a. auf den Pfaden MS/MT etwas höher gewichtet. 

Die negative Bedeutung der Merkmale Fettmenge und -gehalt, zusammen mit dem negati­

ven wirtschaftlichen Gewicht von Fr. - 5.51 pro Fettmengeneinheit bewirken zur Hauptsache 

den Selektionserfolg 0 im Merkmal Fettmenge. 

Tab. 19 zeigt weiter, dass im Vergleich zur Referenzsituation, die Restriktion über Verluste 

an Selektionserfolg in den Merkmalen Milch und Eiweissmenge sowie Fett- und Eiweissge­

halt erfüllt wird. Parallel dazu zeigen die Selektionserfolge für die Merkmale Nettozunahme 

und Fleischanteil steigende Tendenz. Betrachtet man die Zuchterfolge auf den einzelnen 

Pfaden, ergeben sich für das Merkmal Nettozunahme und den Fleischanteil, ausser auf dem 

Pfad Jungstiere durchwegs höhere Resultate als in der Referenzsituation. Bei der Nettozu­

nahme wird dies hauptsächlich durch den höheren direkten Selektionserfolg auf den Pfaden 

Vater ·Sohn und -Tochter und korrelierte Selektionserfolge vom Merkmal Milchmenge der 



T
ab

el
le

 1
9:

 E
rg

eb
ni

ss
e 

fü
r 

di
e 

R
es

tr
ik

ti
on

 d
es

 j
äh

rl
ic

he
n 

Z
uc

ht
fo

rt
sc

hr
it

ts
 i

m
 M

er
km

al
 F

et
tm

en
ge

=
 0

 k
g 

N
Z

(g
) 

F
A

(%
) 

E
 (

kg
) 

F 
(k

g)
 

M
(k

g
) 

b 
-

W
er

te
 

P
fa

d
JS

 
P

fa
d 

V
S

/V
T

 
4

.7
2 

14
.4

6 
-1

1.
76

 
0.

11
05

 
P

fa
d 

M
S

/M
T

 
-0

.3
9 

-0
.5

2 
0.

07
80

 
b

·
i0

0
/c

r 1 
P

fa
d 

JS
 

P
fa

d 
V

S
/V

T
 

3.
79

 
11

.6
0 

-9
.4

3 
0.

09
 

P
fa

d 
M

S
/M

T
 

-0
.7

4 
-0

.9
9 

0
. 1

5 
w

ir
ts

ch
af

tl
. 

un
re

st
r.

 (F
r.

) 
3.

52
 

92
.-

-
0

.--
0.

--
0.

49
 

G
ew

ic
ht

e 
re

st
r.

 (
Fr

.)
 

3.
52

 
92

.-
-

0.
--

-5
.5

1 
0.

49
 

S
E

/G
en

. 
Pf

ad
 J

S 
8.

49
 

0.
03

2 
0 

0 
11

.0
0 

Pf
ad

 V
S 

31
.5

0 
-0

.0
10

 
7.

05
 

0.
84

47
50

 
26

7.
05

 
P

fa
d 

V
T

 
29

. 5
5 

-0
.0

09
 

6
.6

1 
0.

79
25

94
 

25
0.

56
 

P
fa

d 
M

S 
3

.6
1 

-0
.2

03
 

5.
95

 
-1

.2
34

31
3 

24
5.

55
 

P
fa

d 
M

T
 

0
.7

2 
-0

.0
40

 
1.

18
 

-0
.2

44
51

3 
48

.6
4 

to
ta

l 
15

.2
9 

-0
.0

63
 

4
.8

7 
0

.0
00

00
0 

19
0

.9
7 

S
E

/ J
ah

r 
to

ta
l 

2.
45

 
-0

.0
10

 
0.

78
 

0.
00

00
00

 
30

.6
2 

T
ab

el
le

 2
0 

· S
ta

nd
ar

da
bw

ei
ch

un
ge

n,
 K

or
re

la
ti

on
en

 I
nd

ex
 -

G
es

am
tz

uc
ht

w
er

t 
un

d 
B

es
ti

rn
m

th
ei

ts
m

as
se

 f
ür

 d
ie

 e
in

ze
ln

en
 S

ub
in

di
ce

s 

cr
, 

O
'T

 
r!

T
 

r/
T

 

P
fa

d 
JS

 
76

.8
43

2 
15

6
.8

23
3 

0.
49

00
 

0.
24

01
 

P
fa

d 
V

S
N

T
 

12
4.

64
70

 
14

6.
96

48
 

0.
84

81
 

0
.7

19
3 

P
fa

d 
M

S
/M

T
 

52
.4

17
3 

15
6

.8
23

3 
0

.3
34

2 
0

.1
11

7 

E
(%

) 
1 

F
(%

) 
SK

B
 

(P
kt

e)
 

-3
98

.9
8 

-1
4.

06
 

-6
3.

24
 

13
.0

4 
-8

9.
29

 

-3
20

.0
9 

-1
1.

28
 

-5
0.

74
 

24
.8

8 
17

0.
34

 
0.

--
0.

--
0.

--
0.

--
0 

0 
-0

.0
95

 
-0

.2
17

 
-0

.0
89

 
-0

.2
03

 
-0

.1
28

 
-0

.3
18

 
-0

.0
25

 
-0

.0
63

 
-0

.0
80

 
-0

.1
90

 
-0

.0
13

 
-0

.0
30

 

T
Z

(g
) 

0
.9

60
5 

0
.4

61
0 

1.
25

 
0

.3
7 

'C
i 

__,
 



T
ab

el
le

 2
1:

 E
rg

eb
ni

ss
e 

fü
r 

di
e 

R
es

tr
ik

ti
on

 d
er

 jä
hr

li
ch

en
 Z

uc
ht

fo
rt

sc
hr

it
te

 d
er

 M
er

km
al

e 
F

et
t-

un
d 

E
iw

ei
ss

m
en

ge
 =

 0 
kg

 

N
Z

(g
) 

F
A

(%
) 

E
 (

kg
) 

i 
F 

(k
g)

 
M

 (
kg

) 

b 
-

W
er

te
 

P
fa

d 
JS

 
P

fa
d 

V
S

IV
T

 
4

.7
2 

2.
30

 
-3

.1
4 

0.
09

33
 

IP
fa

d
M

S
/M

T
 

-0
.5

7 
-0

.4
1 

0.
06

07
 

b
. 

10
0 

/ 
0

1
 
P

fa
d 

JS
 

P
fa

d
V

S
N

T
 

4.
35

 
2.

12
 

-2
.8

9 
0.

09
 

P
fa

d 
M

S
/M

T
 

-1
.4

8 
-1

.0
6 

0.
16

 
w

ir
ts

ch
af

tl
. 

um
es

tr
. 

(F
r.

) 
3.

52
 

92
.-

-
0.

--
0.

--
0.

49
 

G
ew

ic
ht

e 
re

st
r.

 (
F

r.
) 

3.
52

 
92

.-
-

-8
.5

2 
0

.4
4 

0.
49

 

S
E

/G
en

. 
P

fa
d 

JS
 

8.
49

 
0.

03
2 

0 
0 

11
.0

0 
P

fa
d 

V
S 

36
.1

1 
0.

03
0 

0.
47

42
70

 
0.

31
06

09
 

16
2.

96
 

P
fa

d 
V

T
 

33
.8

8 
0

.0
28

 
0.

44
49

88
 

0.
29

14
31

 
15

2
.9

0 
P

fa
d 

M
S 

3.
82

 
-0

.1
79

 
-0

.6
92

98
2 

-0
.4

53
84

8 
17

6.
43

 
P

fa
d 

M
T

 
0.

76
 

-0
.0

36
 l

-0
.1

37
27

8 
-0

.0
89

90
6 

34
.9

5 

to
ta

l 
17

.3
7 

-0
.0

39
 

0.
00

00
00

 
0.

00
00

00
 

12
4.

71
 

S
E

 /
Ja

h
r 

to
ta

l 
2.

79
 

-0
.0

06
 

0.
00

00
00

 
0.

00
00

00
 

19
.9

9 

T
ab

el
le

 2
2 

· S
ta

nd
ar

da
bw

ei
ch

un
ge

n,
 K

or
re

la
ti

on
en

 I
nd

ex
 -

G
es

am
tz

uc
ht

w
er

t 
un

d 
B

es
ti

m
m

th
ei

ts
m

as
se

 f
ür

 d
ie

 e
in

ze
ln

en
 S

ub
in

di
ce

s 

a1
 

G
y
 

r/
T

 
1 

r/
r 

P
fa

d 
JS

 
76

.8
43

2 
14

1.
19

47
 

0
.5

44
2 

0.
29

62
 

P
fa

d 
V

S
/V

T
 

10
8

.5
87

6 
13

0
.1

57
8 

0.
83

43
 

0
.6

96
0 

P
fa

d 
M

S
/M

T
 

38
.5

42
7 

14
1.

19
47

 
0.

27
30

 
0.

07
45

 

E
(%

) 
1 

F
(%

) 
SK

B
 

T
Z

 (
g)

 
1 

<P
kt

e)
 

0.
96

05
 

-4
72

.6
6 

53
.6

8 
-6

2.
99

 
0.

46
23

 

-9
2.

07
 

-8
.3

2 

1 
1.

25
 

-4
35

.2
8 

4
9

.4
3 

-5
8

.0
1 

0.
43

 

-2
38

.8
8 

1-2
1.

59
 

0.
--

0.
--

0
.--

0.
--

0 
0 

-0
.1

55
 

-0
.1

24
 

-0
.1

45
 

-0
.1

16
 

-0
.2

66
 

-0
.2

01
 

-0
.0

53
 

-0
.0

40
 

-0
.1

47
 

-0
.1

14
 

-0
.0

24
 

-0
.0

18
 

'-D
 

0
0

 



- 99 -

mütterlic~en Pfade her bewirkt. Auch beim Fleischanteil spielt die höhere Gewichtung der 

Informationsquelle Nettozunahme über korrelierte Selektionsfortschritte, zusanunen mit den­

jenigen aus den Merkmalen Eiweiss- und v.a Fettmenge eine wichtige Rolle. Der Eiweiss­

und v.a. der Fettgehalt zeigen deutlich geringere Selektionserfolge auf allen Pfaden. Im re­

stringierten Merkmal Fettmenge werden die leicht positiven Zuchtfortschritte auf den väter­

lichen Pfaden von den negativen der mütterlichen kompensiert. 

Ebenfalls charakteristisch für diese Restrikti<;>n ist der deutliche Verlust an Selektionserfolg 

im Merkmal Milchmenge pro Jahr und der immer noch negative Zuchtfortschritt für die 

Gehaltsmerkmale. Die Fettmengenrestriktion wird wegen der engeren Beziehung der Merk­

male Fettmenge-Milchmenge im Vergleich zu Fettmenge-Fettgehalt über den Verlust an 

Zuchtfortschritt Milchmenge erreicht. 

Die Standardabweichungen der Indices sind bis auf den Pfad Jungstiere deutlich geringer, 

etwas weniger diejenigen der Gesamtzuchtwerte, was sich schliesslich in tieferen Bestirnmt­

heitsmassen niederschlägt. Hier gilt im Gegensatz zum Kapitel 7.2.3 für die Bestirnmtheits­

masse, dass relativ gut geschätzte Merkmale an Bedeutung für die Varianz des Index auf 

den väterlichen Pfaden verlieren, was zu tieferen Standardabweichungen führt. Auf den müt­

terlichen Pfaden verlieren die aus der Eigenleistungsprüfung gemessenen, gegenüber den 

nicht erhobenen Merkmalen ebenfalls an Bedeutung. Auf dem Pfad JS wirkt sich aus­

schliesslich die geringere Varianz des Gesamtzuchtwertes durch die wirtschaftliche Gewich­

tung des Merkmals Fettmenge aus und führt zu einem höheren Bestirnmtheitsmass. 

7_3.2 Kein Zuchfortschritt In den Mer1cmalen Fett- und Elwelssmenge 

Im Vergleich zur Fettmengenrestriktion allein gewinnen die Merkmale der Mastleistung 

weiter an Einfluss auf den Zuchtentscheid, hingegen nimmt die Gewichtung des Merkmals 

Sch.lachtkörperbeurteilung ab. Die nun restringierten Merkmale Fett- und Eiweissmenge 

werden generell schwach gewichtet. Das Merkmal Fettgehalt verliert auf den mütterlichen 

Pfaden an Bedeutung im Index und wird weniger stark negativ gewichtet. Die standardisier­

ten b-Werte für den Eiweissgehalt sinken. Die Gewichtung der Gehaltswerte in den Indices 

reagiert gegensätzlich; das Merkmal Eiweissgehalt sinkt stark ab, hingegen nehmen die Ge­

wichte für den Fettgehalt zu. Die Bedeutung des Merkmals Milchmenge bleibt praktisch 

konstant über die letzten zwei Varianten gesehen. Bedeutend für das Einhalten der Restrik­

tionsbedingungen ist die hohe negative Gewichtung der Informationsquelle Eiweiss- im Ver­

gleich zum Fettgehalt, dadurch und durch eine schwache Gewichtung der Gehaltsmengen­

merkmale selber wird die doppelte Restriktion praktisch schon erreicht. 
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Das wirtschaftliche Gewicht für die Fettmenge steigt auf einen leicht positiven Wert an, von 

Fr. -5.51 für die Fettrestriktion allein auf Fr. 0.44 pro Fettkilogranun, wogegen nun das wirt­

schaftliche Gewicht für ein Kilogranun Eiweiss mit Fr. -8.52 negativ ausfällt. 

Die Selektionserfolge in Tab. 21 fallen für die Merkmale der Fleischleistung, im Vergleich 

zur Restriktion auf keinen Zuchtfortschritt bei der Fettmenge, noch leicht höher aus, wobei 

immer noch ein negativer Zuchtfortschritt beim Fleischanteil verbleibt. Allerdings zeigen die 

väterlichen Pfade bereits positive Zuchtfortschritte in diesem Merkmal. Die Erfolge bei den 

beiden restringierten Merkmalen sind jeweils auf den väterlichen Pfaden leicht positiv, auf 

den mütterlichen als Ausgleich aber negativ, wie das für die Fettmenge aliein schon bei der 

vorhergehenden Variante zu beobachten war. Bei den Merkmalen Milchmenge und Eiweiss­

gehalt geht der Zuchtfortschritt pro Jahr weiter zurück, wogegen der Erfolg im Merkmal 

Fettgehalt leicht ansteigt. Der Rückgang des Zuchterfolges für die Milchmenge lässt sich 

über die bestehenden Covarianzen zum restringierten Merkmal Eiweissmenge erklären, der­

jenige für den Eiweissgehalt zur Hauptsache über die gestiegenen negativen Gewichtsfakto­

ren für diese Informationsquelle und über die positive Covarianz zur Eiweissmeng_e, deren 

Gewichtung im Vergleich zur Restriktion "Fettmenge = O" allein gesunken ist. Vor allem 

aber auch die nochmals verkleinerten Standardabweichungen der Subindices auf den einzel­

nen Pfaden tragen zu den beobachteten Veränderungen der Zuchtfortsclrritte in Tab. 21 bei. 

Zusammen mit den ebenfalls kleiner werdenden Standardabweichungen der Gesamtzucht: 

werte auf den einzelnen Pfaden ergeben sich die Bestimmtheitsmasse und Korrelationen in 

Tab. 22. Gegenüber der letzten Variante verlieren die gut geschätzten Merk.male weiter an 

Bedeutung , was zu der beobachteten Reduktion der Standardabweichungen der Indices auf 

den väterlichen und mütterlichen Pfaden föhn. Im Vergleich zur Referenzsituation ist zu 

beobachten, dass rn den Restriktionsvarianten für die Milchmengenmerkmale das 

Bestimmtheitsmass für den Pfad Jungstiere jeweils diejenigen für die mütterlichen Pfade 

übertrifft, was u.a. auf die konstant bleibende Standardabweichung des Indexes auf dem 

Pfad Jungstiere zurückzuführen ist. 

7.3.3 Ueberolick über die Restriktion der Zuchtfortschritte in den Mllchge. 

haltsmengen 

Die Abb. 8 gibt die totalen Zuchterfolge pro Jahr erneut in Prozent der phänotypischen 

Standardabweichung der jeweiligen Merk.male als lineares Profil über alle Merkmale des 

Gesamtzuchtwertes wieder (vgl. Kap. 7.2.4). Zum Vergleich wurden die drei Varianten 
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SE/ Jahr in % der phän. Standardabw. 

M (kg) 

Merkmale des Gesamtzuchtwertes 

Referenz ·-* · F'll.•0 

E (%) 

~-·~ 
1 

1 

F (%) 

. ! _,,_ F(kg)•O - l'r- F(kg)•O, E(kg)•O 

Abbildung 8: 

Abbildung 9: 

totaler Selektionserfolg pro Jahr in Prozent der phänotypischen Standard­

abweichung der jeweiligen Merkmale für die fixe ·Restriktion der 

Zuchtfortschritte in den Milchgehaltsmengen. 

Merkmale des Gesamtzuchtwertes 

-· ------- --- - ·----- -- ------------· ----1 

~~~:~:~ ---------~; __ ~:~~~·-~~~-~---- --~~:~~0-· ___ J 
Selektionserfolg pro Generation auf dem Pfad Vater-Sohn in Prozent der 

phänotypischen Standardabweichung der jeweiligen Merkmale , für die 

fixe Restriktion der Zuchtfortschritte in den Milchgehaltsmengen. 
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"Referenzsituation", "Fettgehalt= 0%" sowie "Fett- und Eiweissgehalt = 0%" in den Darstel­

lungen belassen. Der völlig andere Verlauf der Profile für die Mengenrestriktionen wird 

offensichtlich. Während sich die totalen jährlichen Zuchtfortschritte in den Fleischleistungs­

merkmalen parallel nach oben verschieben, verlaufen die Profüe für die übrigen Merkmale 

infolge der gestellten Bedingungen uneinheitlich. Der, wegen relativ enger Beziehung der 

Merkmale Milch-, Fett- und Eiweissmenge untereinander in diesen Merkmalen reduzierte 

Zuchterfolg im Vergleich zur Referenzsituation oder den Gehaltsrestriktionen wird klar er­

sichtlich. In den Merkmalen Eiweiss- und Fettgehalt unterscheiden sich nun aber auch die 

beiden Mengenrestriktionen klar voneinander. Während bei der alleinigen Fettmengenre­

striktion die Einbusse beim Zuchtfortschritt Eiweissgehalt kleiner ist als beim Fettgehalt, 

kehrt sich dieser Umstand bei der doppelten Mengenrestriktion ins Gegenteil um. Dies wird 

auch anhand des Ueberschneidens der beiden linearen Profile deutlich. 

SE/Gen. in % der phän. Standardabw. 
70 '; ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~--~~~~ 

60 ! 
60 1 

40 ~ 
30 ' 
2o i 
10 1 

0 ~ 

- 10 
-20 
-30 
-40 
-50 
-60 
-70 
-80 
-90 

-100 
NZ (g) FA (%) E (kg) F (kg) M (kg) 

Merkmale des Gesamtzuchtwertes 

Referenz * F%•0 

X - F(kg)•O -t"T- F(kg)•O, E(kg)•O 

E (%) F (%) 

Abbildung 10: Selektionserfolg pro Generation auf dem Pfad Mutter-Sohn in Prozent 

der phänotypischen Standardabweichung der jeweiligen Merkmale für 

die fixe Restriktion der Zuchtfortschritte in den Milchgehaltsmengen. 

In den Abb. 9 und 10 sind die Zuchtfortschritte pro Generation in derselben Weise für die 

Merkmale des Gesamtzuchtwertes in den zwei Selektionspfaden Vater-Sohn (VS) und Mut­

ter-Sohn (MS) dargestellt. Die unterschiedliche Skala ist, wie schon in Kap. 7.2.4 zu beach-
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ten. Auf die Pfade Vater-Tochter (VT) und Mutter-Tochter (MT) wurde aus bereits erwähn­

ten Gründen verzichtet. Sie würden ein den Pfaden VS bzw. MS entsprechendes Profil, aber 

wegen der geringeren Selektionsintensität einfach auf tieferem Niveau zeigen. Infolge der 

speziellen Struktur des Subindex für den Pfad JS mit nur der Informationsquelle Tageszu­

nahme, die keine Covarianzen zu Merkmalen des Milchgehalts oder der -gehaltsmengen 

zeigt, verhalten sich die Zuchtfortschritte auf diesem Pfad indifferent. Deshalb wurde auch 

für diesen Pfad auf eine graphische Darstellung verzichtet. Als Vergleich wurden ebenfalls 

die gleichen drei Varianten, wie bei der Abb. 4 der totalen jährlichen Selektionserfolge, in 

die Darstellungen übernommen. Für die Erfolge auf dem Pfad Vater-Sohn (VS) in Abb. 9 

ergibt sich eine, im Verlauf des Profils vergleichbare Situation wie bei der Abb. 8 für die 

totalen jährlichen Selektionserfolge. Allerdings sind die Zuchtfortschritte für den Fleischan­

teil positiv. Abb. 10 zeigt die Verhältnisse für den Pfad Mutter-Sohn (MS) auf. Im Unter­

schied zum Vater-Sohn Pfad ergeben sich nun kleinere Zuchtfortschritte für die Nettozunah­

me , sie liegen auf dem Niveau der drei Vergleichsvarianten. Ebenfalls im Gegensatz zum 

Pfad Vater-Sohn ist der Erfolg im Merkmal Fleischanteil klar negativ und auch der Selek­

tionserfolg in der Eiweissmenge bei der Fettmengenrestriktion allein ist leicht negativ. Beim 

Merkmal Fettmenge treffen geringfügig negative Zuchtfortschritte auf dem Pfad Mut­

ter-Sohn für beide Varianten der Mengenrestriktionen zu, diese sind auf den väterlichen Pfa­

den als Kompensation hierzu noch leicht positiv (Abb. 9). In den Gehaltsmerkmalen findet 

die bereits bei den väterlichen Pfaden beobachtete Tendenz ihre Fortsetzung, allerdings viel 

ausgeprägter. 

7.4 Proportionale Restriktion der Zuchtfortschritte in den Milchgehalt~ 

mengen, z. T. kombiniert mit fixen Restriktionen der Zuchtfortschritte Im 

Milchgehalt 

7.4. 1 Zuchtfortschritte der Merlcmale Eiweiss- und Fettmenge im Verhältnis 2 : 1 

Die Resultate dieser Züchtungsvariante in Tab. 23 sollen u.a. als Basis zur Interpretation 

weiterer Varianten dienen. Die proportionale Restriktion der Gehaltsmengen allein bringt für 

die Merkmale Nettozunahme, Milchmenge und auch Eiweissgehalt auf den mütterlichen 

Pfaden, höhere standardisierte Indexgewichte als in der Referenzsituation. Die Gewichtung 

des Merkmals Fettgehalt in den mütterlichen Indices und jene des Eiweissgehaltes auf den 

Pfaden VS/VT sinkt hingegen. Bei den proportional restringierten Mengenmerkmalen stei­

gen die Absolutbeträge der standardisierten Gewichtsfaktoren auf den väterlichen Pfaden, 

wogegen sie auf den mütterlichen gegen Null tendieren. Im Sinne der Restriktion wird die 

Eiweissmenge positiv, die Fettmenge aber negativ gewichtet. 
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Das wirtschaftliche Gewicht für die Fettmenge fällt negativ, dasjenige für die Eiweissrnenge 

positiv aus. Dies liegt in den vergleichbar hohen positiven Selektionserfolgen für diese zwei 

Merkmale in der Referenzsituation begründet (Verhältnis der Zuchtfortschritte z 1 : 0.9), wo 

beide Merkmale je ein wirtschaftliches Gewicht 0 aufwiesen. Nun sollen die realisierten 

jährlichen Selektionserfolge aber ein Verhältnis von 2 : 1 erreichen, was zur beobachteten 

Verschiebung in den wirtschaftlichen Gewichten führt. 

Bei den erzielten Zuchterfolgen auf den einzelnen Pfaden zeigen sich ebenfalls wenig Ver­

änderungen in den nicht direkt restringierten Merkmalen; die Fleischleistungsmerkmale 

schneiden infolge höherer direkter Selektionserfolge leicht besser ab, als in der Referenzva­

riante, man verlie1t weiter an Zuchterfolg bei den Gehaltsmerkmalen und der Milchmenge. 

Der Rückschritt beim Merkmal Eiweissgehalt fällt bescheiden aus, weil über die Pfade 

MS/MT ein höherer direkter Selektionserfolg als in der Referenzsituation erzielt wird. Dazu 

kommt, dass die korrelierten positiven Zuchterfolge vorn Merkmal Eiweissmenge her auf 

den väterlichen Pfaden die negativen direkten und korrelierten Zuchterfolge beinahe kom­

pensieren. Die Gehaltsmengen hingegen zeigen stark reduzierte Zuchtfortschritte , die Re­

striktion kann nur auf relativ tiefem Niveau eingehalten werden. 

Tab. 24 gibt die gültigen Standardabweichungen für die Subindices und den Gesamtzucht­

wert , sowie die Korrelationen Index-Gesamtzuchtwert und die Bestirnmtheitsrnasse wieder. 

7.4.2 Zuchtfortschritte der · Merlcma/e Elweiss- und Fettmenge Im Verhältnis 

2 : 1, fixe Restriktion des jährlichen Zuchtfortschritts in den Milchge­

haltsmerlcmalen 

Die gleiche proportionale Restriktion der Zuchtfortschritte für die Eiweiss- und Fettmenge 

im Verhältnis von 2 : 1 wie oben, wurde durch fixe Restriktionen auf den Zuchtfortschritten 

für die Gehaltswerte ergänzt. Es wurden drei Varianten von zusätzlichen fixen Restriktionen 

berechnet: Alleinige Nullrestriktion des jährlichen Zuchterfolgs im Merkmal Fettgehalt, kein 

Zuchterfolg in den Merkmalen Fett- und Eiweissgehalt sowie kein Zuchterfolg im Fettge­

halt , verbunden mit einem jährlichen Erfolg beim Eiweissgehalt von +0.01 %. Die Resultate 

dieser Züchtungsvarianten finden sich in Tab. 25 - 30. 

Die zusätzliche Bedingung im Fettgehalt bewirkt erneut eine zunehmende Bedeutung der 

Mastleistungsmerkmale im Zuchtentscheid. Die Gewichtung des Merkmal Milchmenge 
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steigt markant an, v.a. auf den mütterlichen Pfaden. In den Gehaltsmengenmerkmalen be­

stehen weiterhin grosse Unterschiede in den standardisierten Indexgewichten zwischen den 

Pfaden, das Gewicht für die Eiweissmenge steigt an, jenes für die Fettmenge sinkt weiter ab. 

Dies lässt sich mit der positiven Covarianz zwischen den Merkmalen Fettmenge und -gehalt 

erklären, dessen: Gewichtung durch die zusätzliche Restriktion nun hoch positiv ist. Bei den 

standardisierten Indexgewichten für die Eiweissmenge ist für die Pfade Mutter-Sohn bzw. 

-Tochter ein Vorzeichenwechsel von der proportionalen Restriktion allein zu derjenigen mit 

zusätzlicher Fettgehaltsrestriktion festzustellen. 

Wird zusätzlich nun auch noch der Zuchterfolg im Merkmal Eiweissgehalt auf Null restrin­

giert, sinken die standardisierten Indexgewichte für dieses Merkmal stark ab, nehmen hinge­

gen beim Fettgehalt zu. Die ·nicht direkt restringierten Merkmale reagieren bis auf ein leich­

tes Absinken der Gewichtung für die Milchmenge praktisch nicht. 

Stellt man die Anforderung an den Zuchtfmtschritt Eiweissgehalt auf +0.01 % pro Jahr, neh­

men die standardisierten Gewichtsfaktoren für den Eiweissgehalt auf allen vier Pfaden wie­

der zu, jene für den Fettgehalt erneut ab. Die Veränderungen in den Gewichten für die Ei­

weiss- und Fettmenge, über alle drei neuen Varianten gesehen sind relativ gering. In den fix 

restringierten Gehaltsmerkmalen zeigen die standardisierten Indexgewichte keinen einheitli­

chen Trend, weil bei der ersten Züchtungsvariante mit proportionaler Restriktion der Ge­

haltsmengen und der zusätzlichen fixen Bedingung auf dem Fettgehalt bereits ein positiver 

Zuchtfortschritt im .Eiweissgehalt realisiert wird. Wird nun in einem nächsten Schritt auch in 

diesem Merkmal kein Selektionserfolg als Bedingung gesetzt, erklären sich die fallenden 

Indexgewichte für den Eiweissgehalt, bzw. leicht steigenden für die Eiweissmenge und um­

gekehrt die sinkenden für die Fettmenge, bzw. steigenden für den Fettgehalt durch diese 

zusätzliche Bedingung sowie auch aufgrund der Covarianzstrukturen zwischen diesen Merk­

malen. Erst die Restriktion auf positiven Zuchtfortschritt im Eiweissgehalt stellt dann eine 

kontinuierliche Fortsetzung des Trends im Zuchtfortschritt des Eiweissgehaltes über die drei 

hier betrachteten Varianten dar. In diesem Sinne muss die Züchtungsvariante "Zuchterfolg 

Eiweiss- : Fettmenge = 2 : 1, kein Fortschritt in den Milchgehaltswerten" eigentlich zwi­

schen der alleinigen proportionalen Mengenrestriktion und der Variante mit der zusätzlichen 

Bedingung an den Fettgehalt gesehen werden. 

In den wirtschaftlichen Gewichten für die Fett- und Eiweissmenge sind die Unterschiede 

zwischen den drei Varianten gering, um ein Verhältnis der Selektionserfolge für die Eiweiss­

und Fettmenge von 2 : l zu erhalten, ist ein negatives wirtschaftliches Gewicht für die Fett­

menge von ca. Fr. -9.- pro Kilogramm und ein ca. halb so grosses, aber positives für die 
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Eiweissmenge Voraussetzung. Um zusätzliche fixe Restriktionen in Fett- und z.T. Eiweiss­

gehalt einhalten zu können, sind relativ hoch positive wirtschaftliche Gewichte für das 

Merkmal Fettgehalt notwendig. Je nach der Höhe der Restriktion im Eiweissgehalt, wechselt 

das wirtschaftliche Gewicht in diesem Merkmal das Vorzeichen. Die negative wirtschaft­

liche Gewichtung des Merkmals Eiweissgehalt füt die zusätzliche Bedingung, dass kein jähr­

licher Zuchtfortschritt im Eiweissgehalt entstehen soll , ist ebenfalls aus dem Umstand heraus 

zu erklären, dass bereits ohne diese zusätzliche Restriktion ein positiver Zuchterfolg allein 

aus der Fettgehaltsrestriktion hervorgeht. Soll dieser Zuchterfolg nun auf Null gedrückt wer­

den, ergibt sich eine negative wirtschaftliche Gewichtung. 

In den totalen jährlichen Selektionsfortschritten ist nur für das Merkmal Nettozunahme eine 

leichte Verbesserung von der proportionalen Restriktion allein, hin zu den Varianten mit 

fixen Gehaltsrestriktionen zu vermerken, was auch aus den Darstellungen der linearen Pro­

file für die einzelnen Zuchtfortschritte in Abb. 11 ersichtlich wird. Im Fleischanteil als 

Merkmal der Schlachtleistung im Gesamtzuchtwert, bleibt der Zuchterfolg auf ungefähr eiern 

gleichen negativen Niveau über alle vier Varianten mit proportionalen Restriktionen. In den 

Merkmalen Fett- und Eiweissmenge sowie der Milchmenge gehen die totalen jährlichen 

Zuchtfortschritte gegenüber der Referenzsituation zurück, dies geschieht in einer ersten Stu­

fe von der Referenzsituation zur einfachen, proportionalen Mengenrestriktion und in einer 

zweiten von dieser zu den; mit fixen Gehaltsrestriktionen kombinierten Varianten. Innerhalb 

dieser zeigen sich dmrn nur noch leichte Verändenmgen, was auch die linearen Profile für 

die Zuchterfolge in den Abb. 11 - 13 zeigen. 

Kommt zur proportionalen die frite Restriktion im Fettgehalt hinzu , reagiert infolge der posi­

tiven Covarianz zwischen den Gehaltsmerkmalen auch der Eiweissgehalt mit positivem Se­

lektionsfortschritt. Wird in einer weiteren Variante dieser aber auf Null fixiert, wirkt sich 

dies negativ auf die Fortschritte in den Merkmalen Milch-, Fett- und Eiweissmenge aus. Mit 

der fixen Restriktion des Selektionserfolgs im Eiweissgehalt auf +0.01 % pro Jahr geht man 

wieder etwas mehr in die Richtung der Variante der proportionalen Restriktion Fett- und 

Eiweissmenge mit fixer Gehaltsrestriktion im Fettgehalt allein. Deshalb sind die Resultate 

des zuletzt gerechneten Züchtungsmodells mit der Variante der proportionalen Restriktion 

kombiniert mit der fixen jährlichen Fettgehaltsbedingung praktisch identisch. Bemerkens­

wert in diesem Zusammenhang ist die Differenz im wirtschaftlichen Gewicht für den Ei­

weissgehalt. Für einen jährlichen Zuchtfortschritt im Eiweissgehalt von +0.007% genügt in 

obigen Varianten die wirtschaftliche Gewichtung 0, hingegen ist für einen Fortschritt von 

+0-01 % bereits eine solche von Fr. 55.26 pro Eiweissprozent notwendig. 

Anhand der Selektionserfolge in den restringierten Gehaftsmerkmalen, lässt sich erneut das 



- 111 -

gegenseitige "Floaten" der Subindices u.a. am Vorzeichenwechsel der Selektionserfolge gut 

beobachten. Auch die Selektionserfolge pro Generation auf den einzelnen Pfaden für die 

Gehaltsmengen verhalten sich nicht exakt gemäss der proportionalen Bedingung. 

Die Angaben zu den Standardabweichungen der Indices, Gesamtzuchtwerten sowie die Be­

stimmtheitsmasse und Korrelationen zwischen Indices und Gesamtzuchtwert sind in den 

Tab. 26, 28 und 30 aufgeführt . Sie verändern sich aber innerhalb der gleichartigen Restrik­

tionsanen nur geringfügig. 

7.4.3 UeberlJl/ck über die proprtionale Restriktion der Zuchtfortschritte In den 

Miichgehaitsmengen, z. T. kombiniert mit fixen Restriktionen der Zucht­

fortschritte In den Gehaltsmerlcmalen 

Die linearen Profile der Varianten mit proportionalen Restriktionen der Zuchtfortschritte in 

den Milchgehaltsmerkmalen sind in Abb. 11 - 13 für die totalen jährlichen Selektionsfort­

schritte und diejenigen pro Generation in den einzelnen Merkmalen auf den Pfaden Va­

ter-Sohn und Mutter-Sohn dargestellt. Der unterschiedlichen Skala beim Vergleich des Pro-

SE/ Jahr in % der phän. Standardabw. 
g~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 

8 
7 -
6 
5 
4 · 
3 
2 
1 . 
0 

- 1 
-2 
-3 
-4 
-5 . 
-6 
-7 . 
-8 
-9 
NZ (g) 

„. --L ··· ·-- - -- ___ _ _ L_ _ 

FA(%) E (kg) F (kg) M (kg) E (%) 

Merkmale des Gesamtzuchtwertes 

Referenz - ,:, E:F•2:1 ·* E:F•2:1,F%•0 

E:F•2:1,F%•0,E%•0 ~,• E:F•2:1,F%•0,E%••.01 

i 
i 
1 . ..,. 

F (%) 

Abbildung 11 : totaler Selektionserfolg pro Jahr in Prozent der phänotypischen Standard­

abweichung der jeweiligen Merkmale für die proportionale Restriktion 

der Zuchtfortschritte in den Milchgehaltsmengen sowie die fixen Restrik­

tionen im Milchgehalt. 
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fils der totalen jährlichen Selektionserfolge mit denjenigen pro Generation auf den einzelnen 

Pfaden ist Rechnung zu tragen. Als Vergleichsbasis wurde die Referenzsituation in den Ab­

bildungen belassen. In den totalen jährlichen Zuchtfortschritten verlaufen die Profile vom 

Merkmal Nettozunahme bis hin zur Milchmenge innerhalb der betrachteten Restriktionsva­

rianten ähnlich, v.a. ist dies bei den Fleischleistungsmerkmalen der Fall. Das bedeutet, dass 

die Selektion der Tiere über die vier verschiedenen Züchtungsvarianten zu gleichanigen 

Reaktionen bei den Selektionserfolgen dieser Merkmale führen. Etwas akzentuierter treten 

die Unterschiede . in den Selektionserfolgen bei den Merkmalen Eiweiss- und Milchmenge 

hervor. Die Auswirkungen der unterschiedlichen fixen Gehaltsrestriktionen auf die linearen 

Profile sind klar ersichtlich. Auch wird anhand der Abb. l ! erneut klar, dass sich die Varian­

te ohne fixe Gehaltsrestriktion praktisch nicht von derjenigen mit der Restriktion auf keinen 

Zuchtfortschritts im Merkmal Fettgehalt und positven auf den Eiweissgehalt von +0.01 % 

unterscheidet. Auf die Darstellung der prozentualen Selektionserfolge auf dem Pfad Jung­

stiere wurde verzichtet , da sich erneut keine Veränderungen im Vergleich zu den Zuchtfort­

schritten für die Referenzsituation auf diesem Pfad ergeben. Damit ergibt sich für das lineare 

Profil in diesem Pfad ebenfalls ein Bild in der Art von Abb. 5. 

Merkmale des Gesamtzuchtwertes 

Referenz * E:F•2:1 E:F•2:1,F•O 

E:F•2:1,F•O,E•O E:F•2:1,F•O,E•+.01 

Abbildung 12: Selektionserfolg pro Generation auf dem Pfad Vater-Sohn in Prozent der 

phänotypischen Standardabweichung der jeweiligen Merkmale für die 

proportionale Restriktion der Zuchtfortschritte in den Milchgehaltsmen­

gen sowie die fixen Restriktionen im Milchgehalt. 
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Die Selektionserfolge pro Generation auf dem Pfad Vater-Sohn laufen tendenziell gleich, 

wie jene der totalen jährlichen Zuchtfortschritte. In den Gehaltsmerkmalen ergeben sich 

relativ dazu jedoch eher tiefere und sogar negative Werte, die dann über die mütterlichen 

Pfade kompensiert werden. Die Abb. 13 für den Pfad Mutter-Sohn zeigt weiter, dass die 

positiven Zuchterfolge beim Merkmal Nettozunahme zum grossen Teil von den väterlichen, 

die negativen im Fleischanteil aber eher von den mütterlichen Pfaden herrühren. Diese ge­

genseitige, beschränkte "Floaten" der beiden Indices kann auch am Verlauf der beiden Profi­

le in den Gehaltsmerkmalen beobachtet werden. Grundsätzlich zeigt sich der Vorteil der 

optimalen Restriktion von mehreren Indices gerade an den unterschiedlichen linearen Profi­

len in den einzelnen Pfaden. Dabei darf auch der Jungstierenpfad mit total anders gelager­

tem Subindex nicht ausser Acht gelassen werden. 

SE/Gen. in % der phän. Standardabw. 
70 
60 , 
50 ' 
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30 1-
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Abbildung 13: Selektionserfolg pro Generation auf dem Pfad Mutter-Sohn in Prozent 

der phänotypischen Standardabweichung der jeweiligen Merkmale für 

die proportionale Restriktion der Zuchtfortschritte in den Milchgehalts­

mengen sowie die fixen Restriktionen im Milchgehalt. 
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7.5 Proportionale Restriktionen der Zuchtfortschritte In den Milchgehalten 
und -gehaltsinengen 

7.5. 1 Zuchtfortschritte in den Merkmalen Eiweissmenge und -gehalt sowie 

Fettmenge und -gehalt je im Vemältnls 1 : 0.05 

Die Ergebnisse für vorliegende Züchtungsvariante, wo pro Kilogramm Mengenforts_chritt 

auch ein positiv pro;z:entualer Selektionserfolg im Gehalt von 0.05% pro Jahr gefordert wird , 

finden sich in Tab, 31, 

Die standardisierten Indexgewichte für Merkmale der Mastleistung nehmen um ca. 70% zu , 

spielen also im Zuchtentscheid auf den väterlichen Pfaden eine bedeutend grössere Rolle als 

noch in der Referenzsituation, Die Bedeutung der Schlachtkörperbeurteilung steigt in negati­

vem Sinne ebenfalls an, Ein markanter positiver Anstieg der Indexgewichtung ist beim 

Merkmal Milch.menge zu verzeichnen, Hauptsächlich auf den mütterlichen Pfaden gewinnt 

diese Informationsquelle beträchtlich an Einfluss auf den Index, Bemerkenswert ist die Tat­

sache, dass die Kreuzrestriktion zwischen Mengen und Gehalten durchwegs leicht positive 

Indexgewichte für die Fett.menge, hingegen durchwegs negative für den Fettgehalt ergibt 

Demgegenüber weist die Informationsquelle Eiweissmenge konstant negative, der Eiweiss­

gehalt mindestens auf den mütterlichen Pfaden positive Indexgewichtsfaktoren auf Ein ähn­

liches Bild ergibt sich auch bei der wirtschaftlichen Gewichtung der Merkmale im Gesamt­

zuchtwert: Eiweissmenge und Fettgehalt erhalten negative, Fettmenge und Eiweissgehalt 

positive Gewichtsfaktoren, Der wesentliche Grund für die grösstenteils gegensätzlichen In­

dex- bzw, wirtschaftlichen Gewichte liegt in den negativen Beziehungen zwischen Milchge­

halts- und -mengenrnerkmalen, zusanunen mit den positiven Korrelationen der Mengen­

bzw. Gehaltsmerkmale unter sich, 

Die Selektionserfolge pro Jahr ergeben für alle Gehalts- und Mengenmerkmale negative 

Werte, d.h. dass die geforderten Restriktionen in den Gehalts- und -mengen.merk.malen nur 

auf leicht negat!vem Niveau der Zuchtfortschritte eingehalten werden können, Im Vergleich 

zur Referenzsituation stellt sich ebenfalls eine massive Einbusse an Selektionsfortschritt im 

Merkmal Milch.menge ein, wogegen der Selektionsfortschritt bei der Nettozunahme ansteigt 

Praktisch indifferent verhält sich die Situation beim Fleischanteil. Wegen der z.T massiven 

Verluste an Zuchtfortschritt in den Milchgehalts- und -mengenrnerkmalen stellt eine solch~ 

Züchtungsvariante unter den heutigen wirtschaftlichen Bedingungen kaum einen betriebs­

wirtschaftlich gangbaren Weg dar, Volkswirtschaftlich wäre eine Reduktion der Verwer­

tungskosten für Milch und Milchinhaltstoffe zwar sicher wünschenswert, allerdings ist ein 

Bezahlungssystem, das eine solche Züchtungsvariante favorisieren würde, allein vom Pro­

dukt Milch her kaum abzuleiten, 
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In Tab. 32 sind die weiteren Angaben zu den Bestimmtheitsmassen und Korrelationen zwi­

schen Indices und Gesamtzuchtwert sowie die einzelnen Standardabweichungen angegeben. 

Es ergeben sich erneut tiefere Bestimmtheitsmasse für die mütterlichen Pfade als für den 

Pfad Jungstiere , die v.a. über eine stark verminderte Varianz der mtiiterlichen Indices zu­

stande kommen. Wie bereits in vorangegangenen Züchtungsmodellen beobachtet verlieren 

auch hier die gut geschätzten Merkmale (mit 71 Tö) auf den väterlichen, bzw. die aus der 

Eigenleistungsprüfung gemessenen auf den mütterlichen Pfaden an Bedeutung für die Va­

rianz der Indices. Infolge unterproportionalen Rückgangs der Varianz des Gesamtzuchtwer­

tes folgt für den Jungstierenpfad ein vergleichsweise hohes Bestimmtheitsmass, dieses ist 

stark vom Merkmal Tageszunahme abhängig und nähert sich deshalb dessen Heritabilitäts­

wert. 

7.5.2 Ueberolick Ober die proportionale Restriktion der Zuchtfortschritte In 

den Merlcmalen Milchgehalt und -gehaltsmengen 

SE/Jahr in % der phän. Standardabw. 
9~~~~~~~~~~·~~~~~~ 

8 

4 

3 
2 
1 

0 
- 1 
-2 

-3 
-4 
NZ (g) 

'--
FA(%) E (kg) F (kg) M (kg) 

·Merkmale des Gesamtzuchtwertes 

- Referenz -z - E:E% u. F:F%•1:0.05 

,_ 

E (%) F (%) 

Abbildung 14: totaler Selektionserfolg pro Jahr in Prozent der phänotypischen Standard­

abweichung der jeweiligen Merkmale für die proportionale Restriktion 

der Zuchtfortschritte im Milchgehalt und den -gehaltsmengen. 
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In Abb. 14 wird anhand des linearen Profils (vgl. Kap. 7.2.4) deutlich, dass bezüglich der 

totalen jährlichen Selektionserfolge ein im Vergleich zur Referenzsituation gänzlich anderes 

Bild entsteht. Ausser bei den Merkmalen Nettozunahme und Milchmenge realisieren negati­

ve jährliche Zuchterfolge. Dies ist mit Ausnahme beim Merkmal Fleischanteil auch für die 

in Abb. 15 und 16 dargestellten Selektionserfolge pro Generation auf den Pfaden Vater-Sohn 

(VS) und -Tochter (VT) der Fall . Aus bereits früher eJWähnten Gründen bleibt das Profil für 

den Jungstierenpfad gleich wie bei allen bisherigen Varianten, weshalb erneut auf eine gra­

phische Darstellung verzichtet wurde (vgl. Abb. 5). Anhand der linearen Profile , bzw. der 

geringen oder negativen Zuchtfortschritte in den heute betriebswirtschaftlich relevanten 

Merkmalen wird im Vergleich zur Referenzsituation auch ersichtlich, weshalb eine solche 

Züchtungsvariante nur sehr schwer zu veJWirklichen sein dürfte. 

SE/Gen. in % der phän. Standardabw. 
80----------------------- ------c 

70~ 

:~ ~\ 
40 - \ 

1 ' · 
30 l \ 

1 \ 
20 r · \ 

10 ! '\._ 
0 1 -

-10 1 
j 

--*-
' 

-! 

-20 1-
- 30 L.... - - - ·- - -·- -- - .L.. ··--- --- ._:__ _______ L _______ __j_ _____ __ J ._. __ 

NZ (g) FA (%) E (kg) F (kg) M (kg) E (%) F (%) 

Merkmale des Gesamtzuchtwertes 

Abbildung 15: Selektionserfolg pro Generation auf dem Pfad Vater-Sohn in Prozent der 

phänotypischen Standardabweichung der jeweiligen Merkmale für die 

proportionale Restriktion der Zuchtfortschritte im Milchgehalt und den 

-gehaltsmengen. 
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SE/Gen. in % der phän. Standardabw. 
7o ,~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 

so ! 
50 i 
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30 r 

-10 
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-50 
-60 

NZ (g) FA(%) E (kg) F (kg) M (kg) 

Merkmale des Gesamtzuchtwertes 

1 

1 

E (%) F (%) 

Abbildung 16: Selektionserfo!g pro Generation auf dem Pfad Mutter-Sohn in Prozent 

der phänotypischen Standardabweichung der jeweiligen Merkmale für 

die proportionale Restriktion der Zuchtfortschritte im Milchgehalt und 

den -gehaltsmengen. 

7.6 Proportionale Restriktion der Zuchtfortschritte In Milchmenge und El­

we/ssgehalt, kombinlei1 mit fixer Restriktion des jährlichen Zuchtfort­
schritts im Fettgehalt 

7.6.1 Zuchtfortschritte in den Merlcmalen Milchmenge und Elwelssgehalt Im 

Verhältnis 2500 : 1, kombiniert mit keinem Zuchtfortschritts im Merlcmai 

Fettgehalt 

In Tab. 33 sind die Ergebnisse für diese Variante aufgelistet. Erstmals ist beim nicht stan­

dardisierten Gewichtsfaktor b für den Subindex Jungstiere, wegen der bestehenden Cova­

rianz zwischen den Merkmalen Tageszunahme und Milchmenge, eine Veränderung zu be­

obachten. Diese wird über die veränderte Standardabweichung des Subindex in Tab. 34 

durch die Standardisierung kompensiert. Die standardisierten Indexgewichte für die Informa­

tionsquellen der Fleischleistung steigen gegenüber der Referenzsituation an. Infolge der un­

terschiedlichen Bedingungen, die an den Fett- und Eiweissgehalt gestellt werden und auch 
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wegen der positiven Korrelation zwischen diesen Merkmalen reagieren die b-Faktoren für 

diese Merkmale gegensätzlich. Zur Einhaltung der proportionalen Restriktion muss dem 

Eiweissgehalt auf allen Pfaden höheres Gewicht als in der Referenzsituation eingeräumt 

werden, wogegen im Vergleich dazu die Gewichtung des Fettgehaltes weiter abnimmt. Die 

Informationsquelle Milchmenge zeigt auf den väterlichen Pfaden stark gesunkene, leicht 

negative, auf den mütterlichen aber höhere Gewichtung. Die Fett- und Eiweissmenge verhält 

sich praktisch indifferent gegenüber der Referenzsituation. In den Indexgewichtsfaktoren ist 

eine Verwandschaft zum Züchtungsmodell mit der Restriktion des Zuchterfolgs im Fettge­

halt auf 0% und im Eiweissgehalt auf +0.02% erkennbar. Dort sind einzig die Merkmale der 

FleiscliJeistung etwas tiefer gewichtet und auf den väterlichen Pfaden die Merkmale Milch­

menge und Eiweissgehalt klar höher, der Fettgehalt tiefer gewichtet. Die Auswirkungen sind 

auch an den Zuchterfolgen pro Generation auf den einzelnen Pfaden nachvollziehbar. 

Um die gesetzten Bedingungen zu erfüllen, sind für die restringierten Merkmale die "pseu­

dow.irtschaftlichen" Gewichte in Tab. 33 relevant. Zu beachten gilt das negative Gewicht für 

das Merkmal Milchmenge und den Fettgehalt, im Gesamtzuchtwert hoch positiv ist hinge­

gen unter der gegebenen Züchtungsvariante der Eiweissgehalt zu gewichten. 

Bei den totalen jährlichen Selektionse.rfolgen zeigen sich, ausser bei den restringierten Merk­

malen selbst, nur kleinere Veränderungen zur Referenzsituation. Die Nettozunahme weist 

leicht steigende, die Fett- und Eiweissmenge leicht sinkende Tendenz auf. Der Verlust an 

Selektionserfolg in der Milchmenge, als "Preis" für einen verhältnismässigen Fortschritt von 

1 : 0.0004 beim Eiweissgehalt, beträgt rund 27%. Die Veränderungen der Zuchterfolge auf 

den einzelnen Pfaden gegenüber der Referenzsituation halten sich ebenfalls in engen Gren­

zen. Beim Merkmal Fettgehalt ist erneut um den totalen Zuchterfolg 0 eine, allerdings gerin­

ge , kompensatorische Wirkung zwischen väterlichen und mütterlichen Pfaden zu beobach­

ten. Auch bezüglich der Zuchtfortschritte ist eine Aehnlichkeit zum Züchtungsmodell ohne 

Zuchtfortschritt im Fettgehalt und fixem im Eiweissgehalt von +0.02% festzustellen. Die 

Fleischleistungsmerkmale schneiden aber bei dieser proportionalen Restriktionsvariante total 

und auf den väterlichen Pfaden besser ab. In den Gehaltsmengen, der Milchmenge und dem 

Fettgehalt ergeben sich vergleichbare totale Zuchterfolge, allerdings reagieren die einzelnen 

Pfade unterschiedlich, wie dies in Abb. 17 - 19 der linearen Profile zum Ausdruck kommt. 

Im Eiweissgehalt liegt der Zuchtfortschritt bei der hier gerechneten Variante etwas tiefer. 

Die markantesten Veränderungen spielen sich eindeutig bei den, für die unterstellte Züch­

tungsvariante notwendigen, "pseudowirtschaftlichen" Gewichten ab. Eine allfällige Aende­

rung im Bezahlungssystem der Milch müsste sicher darauf Bezug nehmen, falls Zuchtfort-
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scluitte in der hier beschriebenen Grössenordnungen realisiert werden sollen. 

Dies gilt auch für die noch folgenden Züchtungsvarianten mit verschärften proportionalen 

Restriktionen. 

Die Auswirkungen gleichartiger, aber strengerer proportionaler Restriktionen auf die Zucht­

erfolge und wirtschaftlichen Gewichte sind in den folgenden Abschnitten untersucht. 

7.6.2 Zuchtfortschritte In den Merlcmalen Milchmenge und Efwelssgehalt Im 

Verhältnis 1500: 1, kombiniert mit keinem Zuchtfortschritt im Merlcmal 

Fettgehalt 

Nun wird parallel zu jedem Kilogramm jährlichen Zuchtfortschritt im Merkmal Milchmenge 

ein solcher von rund 0.007% im Merkmal Eiweissgehalt gefordert , d.h. pro Einheit Zucht­

fortschritt bei der Milchmenge muss der Eiweissgehal t stärker mitgezogen werden. 

Die standardisierten Gewichtsfaktoren in Tab. 35 für die Merkmale der Mast- und Schlacht­

leistung steigen gegenüber der letzten Restriktionsvariante noch etwas an. Bei den standar­

disierten b-Werten für die Gehaltsmerkmale ist im Gegensatz zu den nicht standardisierten 

Werten festzustellen, dass beide Gewichte für den Eiweissgehalt ansteigen und ebenfalls 

beide Werte für den Fettgehalt auf den Pfaden VS/VT und MS/MT sinken. Dies lässt sich 

durcli die positive Covarianz zwischen diesen Merkmalen und der härteren Restriktionsan­

forderung an den Eiweissgehalt erklären. In den Milchmengenmerkmalen werden die Zucht­

entscheide auf den Pfaden VS/VT und MS/MT zunehmend differenzierter gefällt, wobei bei 

einer allfälligen Anwendung solcher Zuchtstrategien in der Praxis, neben den eher schwach 

gewichteten Gehaltsmengenmerkmalen v.a. die relativ hohe gegensätzliche Gewichtung der 

Infonnationsquelle Milchmenge Schwierigkeiten bereiten dürfte. 

Der negative Trend in den wirtschaftlichen Gewichten für die Merkmale Milchmenge und 

Fettgehalt setzt sich fort , wogegen das Merkmal Eiweissgehalt praktisch unverändert auf 

einer wirtschaftlichen Gewichtung von ca. Fr. 370.- je Prozent verbleibt. 

Im Vergleich zur vorherigen Variante steigen die totalen jährlichen Zuchtfortschritte in den 

Fleischleistungsmerkmalen (v.a. im F1eischanteil) an , wogegen die Merkmale Eiweiss- und 

Fettmenge sowie auch die Milchmenge in ihren Zuchterfolgen total, wie auch auf allen Pfa­

den (ausser dem für die Jungstiere) zurückgehen. Beim Eiweissgehalt hingegen wird die 

proportionale Restriktion zum Merkmal Milchmenge mit zunehmendem Selektionserfolg, 

auf allen Pfaden und auch total, eingehalten. Bezüglich der totalen jährlichen Selektionser-
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folge ist erneut eine Aehnlichkeit zur Restriktionsvariante ohne Zuchtfortschritt im Fettge­

halt und +0.02% jährlichen Zuchterfolg im Eiweissgehalt festzustellen, v.a. bei den Gehalts­

merkmalen. Mit der hier berechneten proportionalen Restriktionsvariante wird ein eher 

fleischbetonteres Tier gezüchtet (vgl. auch vorherige Restriktionsvariante 2500 : 1), das eine 

Milch von höherer Qualität mit geringerer Quantität produziert. Generell werden die Selek­

tionserfolge auf den mütterlichen Pfaden gegenüber den väterlichen bedeutender. 

Die Entwicklungen lassen sich auch anhand der Abb. 17 - 19 graphisch nachvollziehen und 

sind volkswirtschaftlich durchaus günstig. 

Die Veränderungen in den Varianzen der Indices und des Gesamtzuchtwertes (Tab. 36) füh­

ren zu einem markanten Rückgang in den Bestimmtheitsmassen für die einzelnen Subindi­

ces. 

7.6.3 Zuchtfortschritte in den Merlcmalen Milchmenge und Eiwelssgehalt Im 

Verhältnis 1000 : 1, kombiniert mit keinem Zuchtfortschritt Im Mertcma/ 

Fettgehalt 

Steige11 man nun die Anforderung an den Selektionserfolg im proportional restringierten 

Merkmal Eiweissgehalt weiter, sodass jede Einheit Zuchtfortschritt beim Merkmal Milch­

menge eine Verbesserung des Selektionserfolgs im Eiweissgehalt von 0.001 % zur Folge hat, 

setzen sich die, über die letzten zwei Varianten beobachteten Veränderungen in den Index­

gewichten bei den nicht direkt restringierten Merkmalen fort. Auch beim Merkmal Milch­

menge sind die Veränderungen in den Indexgewichtsfaktoren gleichartig, wie schon zwi­

schen den beiden vorhergehenden, weniger starken proportionalen Varianten. Einzig beim 

Merkmal Eiweissgehalt verhalten sich die Gewichte etwas anders. Reagierten die standar­

disierten b-Werte für den Fett- und Eiweissgehalt auf die erste Verschärfung der propor­

tionalen Restriktion auf den Pfaden VS(VT und MS/MT noch mit zunehmender Gewichtung, 

so stellt sich nun nur noch auf den mütterlichen Pfaden eine höhere positive Gewichtung 

ein. Auf den väterlichen Pfaden verliert der Eiweissgehalt als Wormationsquelle an Ge­

wicht. 

Die wirtschaftlichen Gewichte für die drei restringierten Merkmale sind, über die letzten 

drei gleichartigen proportionalen Varianten betrachtet, v.a. für das Merkmal Milchmenge 

und den Fettgehalt rück.läufig. Zur Einhaltung der Restriktion genügt offensichtlich die eben­

falls sinkende wirtschaftliche Gewichtung des Merkmals Milchmenge, praktisch ohne zu­

sätzliche Verstärkung der wirtschaftlichen Gewichtung für den Eiweissgehalt. Ueber die 
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positive Covarianz zwischen Eiweiss- und Fettgehalt lässt sich auch dessen nur leichtes Ab­

sinken im wirtschaftlichen Gewicht erklären. 

In den Selektionserfolgen der Tab. 37 setzt sich die schon über die ersten beiden proportio­

nalen Restriktionen, zwischen den Zuchtfortschritten Milchmenge und Eiweissgehalt , be­

obachtete Tendenz abnehmender Selektionserfolge im Merkmal Milchmenge und zunehmen­

der im Eiweissgehalt , sowohl in den totalen jährlichen Werten, als auch mehrheitlich in den­

jenigen pro Generation auf den einzelnen Pfaden fort. Dies demonstrieren auch die linearen 

Profile der Abb. 17 - 19. Es gilt jedoch zu beachten, dass ausser einem geringen negativen 

Selektionserfolg für den Fleischanteil, ausschliesslich positive jährliche Zuchtfortschritte 

resultieren. Dies dürfte v .a. an der tiefen Gewichtung de r Infonnationsquelle Milch.menge 

auf den väterlichen Pfaden und den höheren direkten Selektionserfolgen der Fleischlei­

stungsmerkmale liegen. 

7.6.4 Ueberbllck über die proportionalen Restriktionen der Zuchtfortschritte 

In den Merlcmalen Milchmenge und Elwelssgehslt, kombiniert mit kei­

nem Zuchtfortschritt Im Merlcmal Fettgehalt 

SE/Jahr in% der phän. Standardabw. 
9 ~---------------------------~ 

8 · 
7 
6 
5 
4 
3 
2 

1 
0 

- 1 
-2 
-3 
-4 
NZ (g) 

Abbildung 17: 

FA(%) E (kg) F (kg) M (kg) E (%) F (%) 

Merkmale des Gesamtzuchtwertes 
·--·- -- ---------~------------- - , 

Referenz - ->; - M:E'IC.•2500:1, F'IC.•0 

M:E'IC.•1500:1, F'IC.•O -E'- M:E'IC.•1000:1, F'IC.•O 

totaler Selektionserfolg pro Jahr in Prozent der phänotypischen Standard­

abweichung der jeweiligen Merk.male für die proportionale Restriktion 

der Zuchtfortschritte in Milchmenge und Eiweissgehalt sowie keinen 

Zuchtfortschritt im Fettgehalt. 
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In Abb. 17 ist anhand der linearen Profile der unterschiedliche Verlauf der totalen jährlichen 

Selektionsfortschritte im Vergleich zur Referenzsituation dargestellt. Um die Abgrenzung 

zum ZüchtungsmodeH ohne Zuchtfortschritt beim Fettgehalt und +0.02% Zuchterfolg beim 

Eiweissgehalt sichtbar zu machen, wurde auch jenes lineare Profil in die Darstellungen über­

nonunen. Sobald das Merkmal Milchmenge über eine hohe proportionale Restriktionsbe­

dingung an den Eiweissgehalt tiefere Indexgewichte auf den einzelnen Pfaden erhält, steigt 

auch der Zuchterfolg in den Merk.malen der Fleischleistung und das lineare Profil wird dem­

entsprechend flacher. Deutlich wird auch sichtbar, dass über die proportionale Restriktion 

die Steigung des Profilverlaufs zwischen dem Wert für den Zuchtfortschritt Milchmenge und 

dem für den Zuc.:htfortschritt Eiweissgehalt vorgegeben wird. 

SE/Gen. in % der phän. Standardabw. 
so~~~~~~__:_~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 

20 ~ 

10 i 
Q i 

- 10 ~ 
-20 ! 

-30 ' 
NZ (g) FA(%) E (kg) F (kg) M (kg) E (%) F (%) 

Merkmale des Gesamtzuchtwertes 

Referenz ~ F'li>•O, E'li>••0.02 X M:E'll.•2500:1, F'il>•O 

M:E'!l.•1500:1, F'li>•O l t- M:E'!l.•1000:1, F'li>•O 

Abbildung 18: Selektionserfolg pro Generation auf dem Pfad Vater-Sohn in Prozent der 

phänotypischen Standardabweichung der jeweiligen Merk.male für die pro­

portionale Restriktion der Zuchtfortschritte in Milchmenge und Eiweissge­

halt sowie keinen Zuchtfortschritt in1 Fettgehalt. 
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Vergleicht man die Profile der proportionalen Varianten auf dem Pfad Vater-Sohn in Abb. 

18 mit der Abb. 19 für den Pfad Mutter-Sohn, fallen die unterschiedlichen Zuchtfortschritte 

für die Fleischleistungsmerkmale und die restringierten Milchgehaltsmerkmale auf. Dabei 

starnmen die höheren positiven Zuchterfolge durchwegs von den väterlichen Pfaden, wo die 

Zuchtfortschritte für die Nettozunahme und den Fleischanteil auch deutlich über der Refe­

renzsituation liegen. Umgekehrt verhält es sich beim Merkmal Eiweissgehalt, wo die mütter­

lichen Pfade den Hauptteil zum total positiven Zuchterfolg beisteuern. 

Die teilweise Aehnlichkeit dieser proportionalen Restriktionsvarianten im Vergleich zur 

fixen Gehaltsrestriktion geht aus dem Profil für die totalen jährlichen Zuchterfolge deutlich 

hervor. Schon hier und vermehrt auch bei den Profilen für die einzelnen Pfade zeigen sich 

aber leichte Unterschiede , nicht nur bei den Fleischleistungsmerkmalen. 

SE/Gen. in % der phän. Standardabw. 
100 ,.---------~~~~~-~~~~~~~~~~~~~~~~~~~, 

90 r 
~g 1 

1 

60 I· 
50 1 

40 ~ 
30 f 
20 
10 

0 
-10 
-20 
-30 
-40 
-50 

NZ {g) 

--·-..J-- -

FA {%) E {kg) F {kg) M {kg) 

Merkmale des Gesamtzuchtwertes 

Referenz 

1> M:E'll.•1500:1, F'll.•O " M:E'll.•1000:1, F'lb•O 

E {%) F {%) 

Abbildung 19: Selektionserfolg pro Generation auf dem Pfad Mutter-Sohn in Prozent der 

phänotypischen St<mdardabweichung der jeweiligen Merkmale für die pro­

portionale Restriktion der Zuchtfortschritte in Milchmenge und Eiweissge­

halt sowie keinen Zuchtfortschritt im Fettgehalt. 
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7.7 Schlussbemertcungen 

Die Referenzsituation ergibt unter Verwendung der wirtschaftlichen Gewichtung Null für die 

Gehaltsmerkmale, negative Zuchtfortschritte in diesen Eigenschaften. Da aber die gegenwär­

tigen genetischen Trends dieser Merkmale eher leicht positiv sein dürften (Casanova, 1991), 

wird ihnen in der praktischen Züchtung durchaus eine wirtschaftliche Bedeutung beigemes­

sen. 

Werden diese beiden Merr.male auf Null restringiert, d.h. wirtschaftlich positiv gewichtet, 

weicht der jährliche Zuchterfolg im Merkmal Milchmenge nur geringfügig von dem Niveau 

ab, das Casanova (l 991) für den genetischen Trend beim Schweizerischen Braunvieh angibt. 

Dies ist als Indiz dafür zu werten, dass die unterstellten Modellannahmen die züchterische 

Praxis, mindestens auf der Seite der Milchmerkmale, in etwa zu erfassen vermögen. 

Für die Umsetzung einzelner Zuchtstrategien in die Praxis darf nicht vergessen werden, dass 

allzu unterschiedliche Zuchtentscheide auf den verschiedenen Pfaden, bedingt durch stark 

variierende Indexgewichte für die einzelnen Merkmale, vom Züchter nur schwer verstanden 

werden können. Eine praktische Umsetzung bzw. Akzeptanz solcher Zuchtstrategien würde 

dadurch erschwert. 

Die volkswirtschaftlich interessanten Züchtungsvarianten der fixen Gehaltsmengenrestrik­

tionen sind unter den aktuellen wirtschaftlichen Verhältnissen in der Schweiz zuwenig inte­

ressant , um in der Züchterschaft ohne flankierende Massnahmen Anklang zu finden. Dafür 

ist der Verlust an Zuchterfolg im heute betriebswirtschaftlich bedeutungsvollen Merkmal 

Milchmenge jeweils zu hoch. Ebenso verhält es sich mit der proportionalen Gehaltsmengen­

restriktion und in verstärktem Masse auch mit den proportionalen Gehaltsmengenrestriktio­

nen, kombiniert mit fixer Fettgehaltsrestriktion. Sie zielen zwar unter den aktuellen Markt­

verhältnissen und Ernährungsgewohnheiten durchaus in eine erwünschte Richtung, sind aber 

betriebswirtschaftlich, ohne Aenderungen im Bezahlungssystem für das Produkt Milch, für 

den Landwirt uninteressant. Unter den momentanen volkswirtschaftlichen Gegebenheiten 

noch wünschenswerter wäre durchaus die Variante proportionaler Restriktion der Zuchtfort­

schritte in den Gehaltsmengen im Verhältnis zu den Gehalten. Dort resultieren in den Milch. 

gehalten und -gehaltsmengen durchwegs negative Zuchterfolge, zusammen mit einem tiefei1 

Zuchtfortschritt im Merkmal Milchmenge, was die Realisierbarkeit einer solchen Zuchtstra­

tegie unter dem heutigen Mengenbezahlungssystem der Schweiz verunmöglicht. Dazu würde 

es einer radikalen Aenderung des Milchbezahlungssystems bedürfen. 
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Einen volks- als auch betriebswirtschaftlich gangbaren Weg würden vielleicht jene Restrik­

tionsvarianten darstellen, die an den Zuchtfortschritt im Merkmal Milch.menge einen dazu 

relativen Selektionsfonschritt im Merkmal Eiweissgehalt fordern, kombiniert mit einer Re­

striktion des Zuchterfolges im Merkmal Fettgehalt = 0%. Eine solche Zuchtrichtung könnte 

in der Züchterschaft deshalb breitere Zustimmung finden, weil zumindest ein wirtschaftlich 

bedeutendes Merkmal in die Restriktionsanforderung miteinbezogen ist. Dies ist bei der Re­

striktionsvariante ohne Zuchterfolg beim Fett- und +0.02% beim Eiweissgehalt , die ver­

gleichbare Resultate liefert nicht der Fall; dort werden Merkmale restringiert, die (noch) 

nicht Bestandteil des Milchpreises sind. Doch auch eine solche Strategie liesse sich nicht 

ohne zusätzliche wirtschaftliche Impulse beim Milchpreis erreichen, wie die zugehörigen 

wirtschaftlichen Gewichte klar aufzeigen. 

Die Effizienz der Selektion auf dem Jungstierenpfad muss anhand der realisierten Selek­

tionserfolge in Frage gestellt werden. 

Alle Rechnungsvarianten zeigen eindeutig auf, dass erstens eine wirtschaftliche Gewichtung 

der Gehaltsmerkmale von Fr. 0.- nicht der züchterischen Realität entspricht und zweitens die 

wirtschaftliche Gewichtung und damit verbunden auch das Bezahlungssystem für den Roh­

stoff Milch den Anforderungen aus ernährungsphysiologischer, volks- und betriebswirt­

schaftlicher Sicht anzupassen ist. 
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8 Zusammenfassung 

Das Ziel der vorliegenden Arbeit war es, die züchterischen Möglichkeiten zur Verbesserung 

der Milchqualität zu untersuchen. Hierzu wurde ein strukturiertes Zuchtprogramm mittels 

Modellrechnungen erfasst. 

In einem ersten Teil wurde in einer Literaturzusammenstellung auf die Nomenklatur sowie 

die emährungsphysiologische und züchterische Bedeutung der verschiedenen Milchinhalts­

stoffe eingegangen. Um die wesentlichen Qualitätsaspekte der Fett- und Eiweissfraktion der 

Milch zu erfassen, müssten mehrere Mer!Gnale zusätzlich ins Zuchtziel aufgenonunen wer­

den. Dies würde den Zuchtfortschritt in den restlichen Merkmalen, im Vergleich zur heuti­

gen Situation verringern. Die einzelnen, genetisch determinierten Milcheiweissvarianten sind 

zuchtpla.nerisch als diskrete Merkmale zu behandeln und deshalb mit den üblichen quantita­

tiven Methoden der Zuchtplanung nicht zu erfassen. 

Im zweiten Teil wurden die Grundlagen zur Simulation verschiedener Zuchtrichtungen in 

einem strukturierten Zuchtprogramm dargestellt. Es wurde Indexselektion auf 5 Unterpfaden 

unterstellt , mit einer Zweistufenselektion auf den väterlichen Pfaden (Eigenleistungsprüfung 

der Jungstiere auf Tageszunalune). Im Gesamtzuchtwert waren die Merkmale Milch-, Fett­

und Eiweissmenge, Fett- und Eiweissgehalt sowie. Nettozunalune und Fleischant..:il enthal­

ten. Als Infonnationsquellen dienten, je nach Subindex, die Merkmale Milch-, Fett- und 

Eiweissmenge, Fett- und Eiweissgehalt sowie Tageszunalune, Nettozunalune und Schlacht­

körperqualität. Die Zweistufenselektion erforderte die Korrektur der Varianz-Covarianzstruk­

tur der beteiligten Merkmale und der Selektionsintensität auf den Pfaden Vater-Sohn und 

Vater-Tochter, da nicht mehr Normalverteilung der Merkmale angenommen werden durfte . 

Mittels fixen und proportionalen Restriktionen der Zuchterfolge über alle 5 Unterpfade in 

einzelnen Merkmalen wurden verschiedene Zuchtrichtungen simuliert . . Die züchterischen 

Konsequenzen liessen sich über die erhaltenen wirtschaftlichen Gewichte und Selektionser­

folge für die einzelen Merkmale abschätzen. Die wesentlichen Ergebnisse waren: 

* Die Zuchtfortschritte im Fett- und Eiweissgehalt liessen sich ohne grössere Verluste an 

Zuchtfortschritt in den übrigen Merkmalen auf Nuil restringieren. Zunehmend positive 

Zuchtfortschritte im Eiweissgehalt reduzierten den Selektionserfolg in Milch- und Fett­

menge. 
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* Ein Zuchtmodell, das keinen Zuchtfortschritt in Fett- und Eiweissmenge realisierte , 

stellte wegen tiefer Selektionserfolge in den wirtschaftlich bedeutenden Merkmalen 

Milchmenge, Fett- und Eiweissgehalt keine Alternative zum herrschenden Zuchtpro­

gramm dar. 

* Auch das Aneinanderkoppeln der Zuchterfolge in Eiweissmenge und -gehalt sowie Fett­

menge und -gehalt je im Verhältnis l . : 0.05 oder die proportionale Restriktionen der 

Zuchtfortschritte in den Merkmalen Eiweiss- und Fettmenge im Verhältnis 2 : l wirk­

ten sich negtiv auf die Zuchtfortschritte in den heute wirtschaftlich bedeutenden Merk­

malen Milchmenge , Fett- und Eiweissgehalt sowie Fett- und Eiweissmenge aus. Die 

Zuchtfortscluitte in den Merkmalen der Fleischleistung dagegen stiegen an. 

* Die proportionalen Restriktionen der Zuchtfortschritte in Milchmenge und Eiweissge­

halt (2500 : l, z.T. auch 1500 : l und 1000 : 1), zusammen mit der fixen Restriktion 

auf keinen Selektionserfolg im Fettgehalt stellten züchterisch und wirtschaftlich prakti­

kable Alternativen dar, die auch volkswirtschaftlichen und emährungsphysiologischen 

Gesichtspunkten Rechnung trugen. In diesen Modellen wurde der Zuchtfortschritt in 

einem betriebswirtschaftlich, unter dem heute in der Schweiz herrschenden Bezahlungs­

system bedeutenden Merkmal, an denjenigen in einem emährungsphysiologisch wichti­

gen Merkmal gekoppelt . Teilweise liessen sich die realisierten Zuchtfortschritte mit 

dem Züchtungsmodell mit positivem jälulichen Zuchtfortschritt beim Eiweissgehalt 

(+0.02%) und keinem Selektionserfolg beim Fettgehalt vergleichen. 

* Die innerhalb der verschiedenen Züchtungsmodelle berechneten wirtschaftlichen Ge­

wichte für die restringierten Merkmale zeigten aber auf, dass zur Realisierung der ein­

zelnen Modelle eine Aenderung im Bezahlungssystem für die Milch in der Schweiz nur 

schwer zu umgehen sein wird. 
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ANHANG A 

A. 1 Restringierter Selektionsindex für Stiere 

Merkmale Milch.menge (M) an 70 Töchtern und Tageszunalune (TZ) am Stier s!lbst 

gemessen. 

l = bM . PM + bTZ . PTZ 

T =WM' gM + WTZ' gTZ 

Populationsparameter: 

Milch.menge: 

Tageszunahme: 

r =r 
p p 

= 0.10 
gM~ M TZ 

(J 
p 

(J 
p 

A. 1. 1 Index ohne Restriktion 

Die Indexgleichung lautet 

700kg h2 = 0.25 w = Fr. 0.49 

80 g h2 = 0.40 w= Fr. 1.80 

{=} 1 37187. 5 885 .4377 1 · [ bM l = 1 61250 885. 4377 1·1 0.49 l 
l 8s5 .4377 6400 bTz J l 1770. 8755 2560 l 1.80 

===} 1 bM 1 = 10.8323 1 

l bTZ J l 0.7404 

o:" T = 40830.4744 

~ = 30359 9339 

rLT = 0.8623 
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0.7436 

300.1 kg/ Generation 

15.I g /Generation 

[ 
0.49] 

A.1.2 Index mit Restriktion: SETZ= 0, w = (unverändert) 
- 1.80 

Die Indexgleichung lautet 

V*· b* = C* · w 

[ 

37187. 5 885. 4377 885 .4377 l 
{::::} 885. 4377 6400 2560 . 

885. 4377 2560 0 

(Ji 
~ 
\ T 
:i 1
1,T 

= 40830.4744 

23642.4867 

0.7609 

0.5790 

wobei* Anpassung der MatrizenNektoren an 

Restriktion nach Cunninghain (1969) bzw. 

Cunningham et al. ( 1970) kennzeichnet. 

[ 

61250 885. 4377 l [ 0.49 1 
= 1770. 8755 2560 . 

0 0 1.80 

1 

0.7957 1 
= -0.2752 

2.5518 

SEM l i= I 313.8 kg / Generation 

SETZ l >= 1 -4.4· I0-15 g/ Generation 
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[ 
0.49] 

A 1.3 Index mit Restriktion: SETZ= 0, ~ = 
0 

Die Indexgleichung lautet 

V* · b* = C* · w* 

wobei * Anpassung der MatrizenNektoren an 

Restriktion nach Cunningham (1969) bzw. 

Cunningham et al. ( 1970) kennzeichnet. 

37187.5 885.4377885.4377 

{=} 885 4377 6400 2560 

885 4377 2560 0 

a~ 

(Ji 
\T 
2 

rl ,T 

= 29412.25 

23642.4867 

0.8966 

0.8038 

bM · l [ 61250 
:TZ = 1770

0
8755 

dummy 

1 

0.7957 

= -0.2752 

0.7518 

SEM I ;:,1 = 313 .8 kg /Generation 

SETZ I i=I 
= -l.5·10- 15 g/Generation 

[ 
0.49 ] 

A.1.4 Index mit Restriktion: SETZ= 0, w = 
- -0.75178 

885. 4377 

2560 

0 

Das oben verwendete wirtschaftliche Gewicht für das Merkmal Tageszunahme (TZ) 

wurde folgendermassen berechnet: 

Unter der Restriktionsbeclingung SETZ= 0 (vgl. A.l.2/A.1.3) haben wir für den Lö­

sungsvektor 11 erhalten: 
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bM l 1 0.7957 . 
bTZ = -0.2752 bzw. 

bdummy 0.7518 1 
0.7957 l 

= -0.2752 • 

2.5518 

Der Vektor der wirtschaftlichen Gewichte berechnet sich also für den restringierten 

Index als 

w =C-1 · V·b 
- rcst. -rest. 

r 
0.49 ] 

= -0.75178 

Nun ergibt sich aber ein unterschiedlicher Wert für die Varianz des Gesamtzuchtwer­

tes im Vergleich zu der von Cunningharn (1969) erwähnten Methode (vgl. A.1.3), wo 

das wirtschaftliche Gewicht des restringierten Merkmals auf Null gesetzt wird. Da das 

zugeordnete wirtschaftliche Gewicht aber keinen Einfluss auf den Lösungsvektor !2 in 

den Indexinformationsquellen ausübt, lässt sich unter Verwendung der restringierten 

Indexgewichtsfaktoren über obigen Ansatz das effektive wirtschaftliche Gewicht des 

restringierten Merkmals berechnen, wie Cunningharn et al. (l 970) ebenfalls bestäti­

gen. Dass die erhaltenen wirtschaftlichen Gewichte der gestellten Restriktion entpre­

chen ist offensichtlich und leicht überprüfbar. Also ergibt sich nun: 

a.} 

~ 
\T 

~ .T 
SEM Ji=I 

SETZ Ji=l 

29554.41 

23642.4867 

0.8944 

0.8000 

313.8 kg/ Generation 

-l.5·10-15 g/Generation 
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A.1.5 Interpretation 

Aus den Indexvarianten A.1.2- A.1.4 ist ersichtlich, dass das wirtschaftliche Gewicht, 

das dem fix restringierten Merkmal zugeordnet wird, keinen Einfluss auf die Be­

rechnung der Gewichtsfaktoren h der effektiven Informationsquellen und demzufolge 

auch keinen Einfluss auf das Ausmass der Varianz des Indexes hat. Die Hilfsvariable 

bd bleibt ohne Effekt auf die Varianz des Indexes. Wegen des kleineren 
ummy 

Gewichtsfaktors bTZ beim restringierten Index (M und TZ leicht positiv korreliert, 

aber kein SETZ als Bedingung), verkleinert sich die Varianz des restringierten Index 

<q=~' V ~). 

Da der Gewichtsfaktor für das restringierte Merkmal nicht mehr entsprechend dem 

zugehörigen wirtschaftlichen Gewicht berechnet wird, sondern allein unter Erfüllung 

der fixen Restriktionsbedingung COV(I,gTZ) = 0, ist die Verwendung des ursprüng­

lichen wirtschaftlichen Gewichtes nicht korrekt. Cunningham (1969) schlägt vor, das 

wirtschaftliche Gewicht des restringierten Merkmals durch 0 zu ersetzen. Dadurch 

würde sich die Varianz des Gesamtzuchtwertes (<Ji = ""., · G · ~) reduzieren. Es ist 

möglich nachträglich das effektive wirtschaftliche Gewicht für das restringierte Merk­

mal zu berechnen (vgl. A. I .4 ), wie auch Cunningham et al. (1970) zeigen. Dieses steht 

aber im Widerspmch zu dem von Cunningham (1969) gemachten Vorschlag. Wird 

aber das so errechnete wirtschaftliche Gewicht für das betreffende Merkmal im unre­

stringierten Index verwendet, so ergeben sich die gleichen Gewichtsfaktoren wie bei 

der Restriktion nach Cunningham ( 1969) bzw. Cunningham et al. (1970). Deshalb 

entspricht das auf diese Weise erhaltene wirtschaftliche Gewicht dem effektiv unter 

der Restriktionsbedingung geltenden Wert. 
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ANHANG B 

B.1 Erläuterungen zu Kapitel 6: Planungsrechnungen 

Der Input zur Auflösung des Gesamtgleichungssystems ist im folgenden einzeln für die je­

weiligen Pfade dargestellt . Dabei liegen je nach Selektionspfad Informationsquellen als 

Durchschninswerte vor, was bei der Berechnung von Elementen der V- und C-Matrix zu 

berücksichtigen ist. 

Infolge Zweistufenselektion der Kuh- und Stierenväter müssen die Varianzen und Covarian­

zen der Merkmale auf den Pfaden Vater-Sohn und Vater-Tochter für . den Effekt der ersten 

Stufenselektion korrigiert werden (vgl. Kap. 4). Dadurch gelten auf diesen Pfaden nicht län­

ger die Populationsparameter der Ausgangspopulation, was zu unterschiedlichen V- , C- und 

G-Matrizen auf den Pfaden VS und VT im Vergleich zu den Pfaden JS, MS und MT führt. 

Dies ergibt zwischen diesen Pfaden unterschiedliche Varianzen des, über alle Pfade konstant 

beibehaltenen Gesamtzuchtwertes . 

Weitere Effekte der Zweistufenselektion ergeben sich auch auf die Selektionsintensitäten, 

die jeweiligen Korrekturen sind bei den einzelnen Pfaden erwähnt. 

B.1. 1 Pfad Jungstiere 

Populationsparameter: 

Ausgangspopulation 

Selektionsintensität: 

Remontierung 70% ~ i15 = 0.497 

Genanteil: 

Im klassischen 4-Pfademodell nach Rendel und Robertson (1950) betragen die Gen­

anteile je Pfad 0.25 und addieren sich zu 1 auf. Für die Schweizerische Rindvieh­

zucht ist aber eine Eigenleistungsprüfung als erste Stufenselektion an der Aufzucht­

station typisch. Damit wird der eigentliche Pfad Vater-Tochter in zwei Pfade unter­

teilt , wobei in vorliegender Arbeit einer als Jungstierenpfad, einer ebenfalls als Pfad 

Vater-Tochter bezeichnet wird. Wenn nun 20% der Kühe mit Prüfstieren besamt wer­

den, so ergibt dies einen Genanteil auf dem Pfad JS von q15 = 0.20 · 0.25 = 0.05 . 
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Generationsifllerva//: 

2.25 Jahre 

Phänotypische Varianz-Covarianzmatrix: 

TZ 

V JS = TZ [ 6400 J 

Phärwtypisch-genotypische Covarianzmatrix: 

NZ FA E F M Eo/o F% 

C
18 

=TZ [ 1366104 5.120 0.000 0.000 1770.875 0.000 0.000 

Genotypische Varianz-C ovarianzmatrix: 

NZ FA E F M E% Fo/o 

NZ 900.000 3.036 0.000 0.000 1050.000 0.000 0.000 
FA 0.256 -2.214 -2.771 -88.544 0.000 0.000 
E 306.250 345.065 5512.500 0.346 0.000 

GJS F 480 000 6134.493 0.000 1.356 
M 122500.000 -13.859 -17.324 
E% 0.039 0.025 
Fo/o 0.061 

wobei NZ = Nettozunahme (g) 

FA = Fleischanteil ( % ) 

E = Eiweissmenge (kg) 

F = Fettmenge (kg) 

M = Milchmenge (kg) 

E% = Eiweissgehalt (%) 

F% = Fettgehalt(%) 

B.1.2 Pfad Vater - Sohn 

Populationsparameter: 

Die Auswahl der Stierenväter ist eine Zweistufenselektion. Die erste Stufe ist eine 

Indexselektion auf dem Pfad Jungstiere, die zweite eine auf dem Pfad Vater-Sohn. 

Die Populationsparameter werden nach Cunningham (1975) für die vorangegangene 

Selektionsstufe korrigiert. 
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Selektionsimensität: 

Remontierung 8% ==} i~5 unkorrigiert = 1.858 

Korrektur nach Rönningen 0976): 

Der Korrekturfaktor für die Selektionsintensität hängt von den Heritabilitäten der 

involvierten Merkmale bzw. deren Varianzen ab. Die Varianzen der Indices fallen 

aber je nach unterstellten Restriktionsbedingungen unterschiedlich aus und stehen 

deshalb erst nach der Auflösung des Gesamtgleichungssystems über alle Selektions­

pfade fest. Um die optimale Lösung aus dem Gesamtgleichungssystem jedoch be­

rechnen zu können, werden für die Gewichtsfaktoren i; der einzelnen Subindices die 

zugehörigen Selektionsintensitäten benötigt. Es ist deshalb i.d.R. unumgänglich, den 

gültigen Korrekturfaktor für die Selektionsintensität über Iteration zu berechnen. 

In den hier vorliegenden Fällen verändert sich dieser jedoch nur unwesentlich, weil 

die Varianz des ersten Index auf dem Pfad Jungstiere von den, in vorliegender 

Arbeit gewählten Restriktionen nicht tangiert wird und deshalb konstant bleibt 

(keine Covarianzen zu den restringierten Merkmalen). 

- die Gewichtsfaktoren )2 auf dem Pfad Vater-Sohn und damit die Varianz des 

Subindex Vater"Sohn durch die, in vorliegender Arbeit gewählten Restriktionen 

nicht in dem Masse verändert werden, dass die Beziehungen zwischen den Indi­

ces gnmdlegende Veränderungen erfahren. 

Vergleicht man die Referenzsituation ohne Restriktion und die Variante mit der kleinsten 

Varianz des Subindex Vater-Sohn (proport ionale Restriktion der Zuchterfolge in den Merk­

malen Eiweissmenge und -gehalt sowie Fettmenge und -gehalt je im Verhältnis 1 0.05) 

miteinander, so ergibt sich bezüglich des Korrekturfaktors nach Rönningen folgende Situa­

tion: 

Standardabweichung 

Index Jungstiere cr1 
JS 

Standardabweichung 

Index Vater-Solm cr1 
VS 

Varianz Gesamtzuchtwert 

auf dem Pfad Jungstiere crj. 
JS 

Referenzsituation 

76.84 

169.06 

40'335 .59 

proportionale Restriktion 

E : E% u. F : F% = l 0.05 

76.84 

98.06 

l 7'528.49 
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(Forts.) 

Referenzsituation proportionale Restriktion 

E : E% u. F : F% = 1 : 0.05 

Varianz Gesan1tzuchtwert 

auf dem Pfad Vater-Sohn aj. 37'340.71 14'533.60 
vs 

Bestimrntheitsmass 

Index Jungstiere ri 
JS 'TJS 

0.1464 0.3369 

Bestimrntheitsmass 

Index Vater-Sohn ri 
vs'Tvs 

0.7654 0.6616 

Korrelation zwischen 

den Indices r1 Js'1vs 
0.2240 0.4015 

Anteil selektierter Tiere 

in erster Stufe 70% 70% 

Anteil selektierter 

Tiere in zweiter Stufe 8% 8% 

Anzahl sinmlierter Records 25'000 25'000 

Dies ergibt scWiesslich für beide Fälle denselben Korrekturfaktor nach Rönningen ( 1976) 

von ~ 1.02. Deshalb konnte in vorliegender Arbeit auf eine Iteration zur Auffindung des 

gültigen Korrekturfaktors verzichtet werden und es darf für alle in dieser Arbeit gewählten 

Restriktionsvarianten einheitlich mit dem Korrektufaktor 1.02 gerechnet werden. 

~ ~s korrigiert = 1.895 

In obiger Aufstellung wird auch der Effekt der ersten Stufenselektion, der zu unterschiedli­

chen Varianzen des Gesamtzuchtwertes auf einzelnen Pfaden führt, ersichtlich. 

Genanteil: 

qvs = 0.25 gemäss der Definition des 4-Pfade-Modells nach Rendel und Robert­

son (1950). 

Generationsintervall: 

7 Jalue (Moll, 1987) 
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Phänotypische Varianz-Covarianzmatrix: 

Linke obere Teilmatrix aus ~S' d.h. V VS = 

TZ SKB NZ E F M E% Fo/o 

TZ 3 154.008 0.948 336.617 0.000 0.000 436.356 0.000 0.000 

SKB 0.948 0.063 0.851 -0.333 -0.416 -13.440 0.000 0.000 

NZ 336.617 0.851 323.026 0.000 0.000 214.571 0.000 0.000 

E 0.000 -0.333 0.000 92.738 102.798 1669.278 0.099 0.000 

F 0.000 -0.416 0.000 102.798 140.845 1827.516 0.000 0.38 3 

M 436.356 -13.440 214.571 1669.278 1827.516 37032.940 -3.968 -4.960 

E% 0.000 0.000 0.000 0.099 0.000 -3.968 0.011 0.007 

Fo/o 0.000 0.000 0.000 0.000 0.383 -4 960 0.007 0.017 

Phänotypisch-genotypische Covarianzmatrix: 

• Rechte obere Teilmatrix aus ~S' d.h. 

NZ FA E F M E% Fo/o 

TZ 673.235 2.523 0.000 0 .000 872.712 0.000 0.000 l 

SKB 0.932 0.047 -0.665 -0.833 -26.879 0.000 0.000 

NZ 376.05 2 1.241 0.000 0.000 429.142 0.000 0.000 

cvs= E 0.000 -l.107 153.125 172.533 2756.250 0.173 0.000 

F 0.000 -1.386 172.533 240.000 3067.246 0.000 0.678 

M 429. 142 -44.631 2756.250 3067.246 61125.739 -6.936 -8.662 

E% 0.000 0.000 0.173 0.000 -6.930 0.020 0.012 

F% 0.000 0.000 0.000 0.678 -8.662 0.012 0 031 

Genotypische Varianz-C ovarianzmatrix: 

• Rechte untere Teilmatrix aus ~S' d.h. 

NZ FA E F M E% Fo/o 

N Z 752.104 2.481 0.000 0.000 858 .284 0.000 0 .000 
F A 0.254 -2 .214 -2.771 -89.262 0.000 0.000 
E 306.250 345.065 5512.500 0.346 0.000 

Gvs= F 480.000 6134.493 0.000 1.356 
M 122251.479 -13.859 -17.324 
E% 0.039 0.025 
F% 0.061 
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B.1.3 Pfad Vater - Tochter 

Populationsparameter: 

Die Kuhväter gehen ebenfalls aus einer Zweistufenselektion hervor. Die erste Stufe 

stellt auch in diesem Fall , wie beim Pfad Vater-Sohn der Subindex Jungstiere dar. 

Deshalb müssen auch auf diesem Selektionspfad die V- und C-Matrizen für den 

Effekt der ersten Stufenselektion nach Cunningham (1975) korrigiert werden. Wegen 

der gleichen ersten Selektionsstufe und den gleichen Informationsquellen wie beim 

Pfad Vater-Sohn ergeben sich die Korrekturen für die Varianzen und Covarianzen 

wie beim Pfad Vater-Solm, sodass Mys=~ und ~s = ~ 

Selektionsintensität: 

Remontierung 10.25% ===} \rr unkorrigiert = 1.743 

Korrektur nach Rönningen (1976): 

Weil der Index auf dem Pfad Vater-Tochter identisch mit demjenigen auf dem Pfad 

Vater-Sohn ist , ergibt sich hier der gleiche Korrekturfaktor nach Rönnigen (1976) 

wie beim Pfad Vater-Sohn von 1.02. 

===} \rr korrigiert = 1.778 

Genanteil: 

20% der Kühe werden auf dem Pfad Jungstiere mit Prüfstieren belegt. Da auch der 

Pfad Jungstiere eigentlich ein Vater-Tochter Pfad darstellt und damit der eigentliche 

Pfad Vater-Tochter nach Rendel und Robertson (1950) in vorliegender Arbeit in zwei 

Unterpfade aufgeteilt wurde, verbleibt für den hier als Vater-Tochter Pfad bezeichne­

ten Subindex ein Genanteil von qvr = 0.25 - 0.05 = 0.20. 

Generationsintervall: 

7.5 Jahre (Moll , 1987) 

Phänotypische Varianz-Covarianzmatrix: 

Linke obere Teilmatrix aus ~ = ~s· d.h. V vr = V vs 

Phänotypisch-genotypische C ovarianzmatrix: 

• • 
Rechte obere Teilmatrix aus ~ = Mys• d.h. CVT = CVS 
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Genotypische Varianz-C uvarianzmatrix: 

Rechte untere Teilmatrix aus ~s· d.h. Gvr = Gvs 

B.1.4 Pfad Mutter - Sohn 

Populationsparameter: 

Die Stiererunütter werden nicht vorselektiert, sie entstarrunen direkt der Ausgangspo­

pulation. Deshalb dürfen die urspriinglichen Populationparameter untersiellt werden. 

Se /ektionsintensität: 

Remontierung 2.68% ==} ~S = 2.312 

Genanteil: 

qMS = 0.25 

Generationsintervall: 

6.6 Jahre (Moll, 1987) 

Phänotypische Varianz-Covarianzmatrix: 

E F M E% Fo/o 

E 1225.000 1260.000 22050.000 0.980 0.000 

F 1260.000 1600.000 22400.000 0.000 3.500 

VMS= M 22050.000 22400.000 490000.000 -39.200 -49.000 

E% 0 980 0.000 -39.200 0.078 0.049 

Fo/o 0.000 3.500 -49.000 0.049 0.123 

Phänotypisch-genotypische Covarianzmatrix: 

NZ FA E F M E% Fo/o 

E 0.000 -2.214 306.250 345.065 5512.500 0 346 0.000 

F 0.000 -2.771 345.065 480000 6134.493 0.000 1.356 

CMs= M 1050.000 -88.544 5512.500 6134.493 122500.000 -13.859 -17.324 

E% 0.000 0.000 0.346 0.000 -13 .859 0.039 0.025 

Fo/o 0.000 0.000 0.000 1.356 -17.324 0.025 0.061 
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Genotypische Varianz-Covarianzmatrix: 

GMS = GJS 

B-1-5 Pfad Mutter - Tochter 

P opulationsparameter: 

Auch auf diesem Pfad ist die Verwendung der unkorrigierten Parameter der Aus­

gangspopulation zulässig, da die Kuhmütter nicht vorselektiert werden. 

Selektionsintensität: 

Remontierung 68.58% ~ i.MT unkorrigiert = 0.5174 

Die empirische Korrektur nach Burrows (1972) für ei.ne Selektion aus kleinen Stich­

proben beträgt 

Genanteil: 

i = i - ___ N_-_n ___ _ 
Burrows NV 2 n (N + l) . ~ 

wobei iNV = Selektionsintensität bei Normalverteilung und unendlich 

grosser Stichprobe 

N Anzahl "geprüfter" Individuen 

n = Anzahl selektierter Individuen 

~ 1s = 0.5174- ___ 6_·_48_ -_4_.4_44 ____ =0.458 
urrows 2 4.444 ( 6.48 + 1) 0.5174 

qMT = 0.25 

Generationsintervall: 

4.9 Jahre (Moll, 1987) 

Phänotypische Varianz-Covarianzmatrix: 

Es stehen die gleichen Informationsquellen wie auf dem Pfad Mutter-Sohn zur 

Verfügung, deshalb gilt VMf = VMS 

Phänotypisch-genotypische Covarianzmatrix: 

CMT= CMS 

Genotypische Varianz-Covarianzmatrix: 

GMS = GJS 
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B. 1.6 Gewichtsfaktoren für die einzelnen Subindices 

Die Faktoren zur Gewichtung der einzelnen Subindices untereinander berechnen sich gemäss 

Niebel und Van Vleck (1983) als : 

~ 

qJS 

qvs 

qVT 

wobei q
15 

„. qMT 

iJS „.~ 

Cl 

c2 
==} c c3 

c4 

CS 

iJS tJS 

~s tvs 

\r-r [ qJS qvs qVT qMS qMT l !VT 

qMS ~s 1 ~.1S 
qMT ~ !MT 

= Genanteile der Pfade Jungstiere „. Mutter-Tochter 

= Selektionsintensitäten auf den Pfaden Jungstiere „. Mutter-Toch­

ter 

= standardisierte Selektionsgrenzen auf den Pfaden Jungstiere „. 

Mutter-Tochter 

0.00398396794 

0.07595190381 

0.05701002004 

0.09266533066 

0.01835671343 

Die Angaben zu den Genanteilen und Selektionsintens itäten können den Kapiteln B.l.l -

B.1.5 entnommen werden. 

B. 1. 7 Recheninput am Beispiel der fixen Restriktion Fett % = 0 und der 
proportionalen Bedingung Milchmenge : Elwelssgehalt = 2500 : 1 

Die Varianz-Covarianzrnatrizen V der phänotypischen Informationsquellen sind in den Er­

läuterungen zu den einzelnen Selektionspfaden in den Kapiteln B.l.l - B.l.6 beschrieben, 

ebenso die genotypisch-phänotypischen Covarianzmatrizen C, die Selektionsintensitäten unc 

Gewichtsfaktoren für die einzelnen Subindices. Es muss darauf geachtet werden dass die 

Elemente der C-Matrizen in der Art [ C , Cf' C ] angeordnet sind, was je nach gestellten 
u p 

Rest riktionen eine Neuanordnung der Spalten der C-Matrix nötig macht. Der Vektor der 

l 
J 
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wirtschaftlichen Gewichte beträgt entsprechend der Anordnung der Elemente im Gesamt­

zuchtwert , bzw. der Spalten der C-Matrix 

NZ 3.52 

FA 92.--

E 0.- -

w = [ w',wrw' ] ' F 0.- -
--u - -p 

F% 0. --

M 0.49 

E% 0.--

Die Restriktionsmatrizen H bzw. Ho ergeben sich als 

0 0 0 3.52 0 0 0 
0 0 0 92.00 0 0 0 
0 0 0 0.00 0 0 0 

H= 0 0 0 Ho 0.00 0 0 0 
l 0 0 0.00 1 0 0 
0 l 0 0.49 0 l 0 
0 0 1 0.00 0 0 l 

Die Matrix So zur Berücksichtigung der proportionalen Restriktionen ist: 

s. = [ j 0 0 
1 0 
0 1 
0 -2500 

Der Vektor ~ ist gegeben durch: 

~ = [ ~ J 

Mit diesen hier dargestellten Eingabevektoren und -matrizen kann das Gesamtgleichungssy­

stem (vgl. Kap. 3.2.1) iterativ gelöst werden und führt zu den, in Kapitel 7 unter der ent­

sprechenden Restriktion aufgeführten Lösungen. 
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