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Zusammenfassung

Ziel dieser Arbeit war die Erarbeitung einer Zuchtwertschätzung für Merkmale der

Reproduktion, die den Praxisverhältnissen in der schweizerischen Schweinezucht

gerecht werden. Dafür standen die Daten der schweizerischen Herdbuchzucht der

Rassen Edelschwein (ES) und Schweizer Landrasse (SL) von Januar 1987 bis Ja¬

nuar 1995 für statistische Auswertungen zur Verfügung. So wurden insgesamt gut

200'000 Würfe ausgewertet.

Nach einer Literaturübersicht zu den Reproduktionsmerkmalen (Kapitel 2) folgen

die theoretischen Grundlagen der Zuchtwertschätzung mittels des BLUP-Verfah¬

rens und der Varianzkomponentenschätzung (Kapitel 3).

In einem ersten Teil (Kapitel 4) wurde mit den Daten der Schweizer Landrasse die

genetische Verknüpfung der Herden untersucht. Als Vergleich diente die Schätz-

fehlervarianz zwischen den Differenzen der geschätzten Zuchtwerte für Wurfgrös-

se der Tiere innerhalb einer Herde und denjenigen der Tiere in verschiedenen Her¬

den. Die Population der Schweizer Landrasse zeigte keine Aufteilung in mehrere

schlecht verbundene Gruppen von Herden. Dies erlaubt einen Vergleich der

Zuchtwerte über die Herden hinweg.

In der Folge (Kapitel 5) wurde für das Merkmal (Anzahl lebend geborene Ferkel)

für beide Rassen untersucht, ob der Herden*Zeitperiodeneffekt (H*Z) fix oder zu¬

fällig berücksichtigt werden sollte. Die Varianzkomponentenschätzung lieferte Va¬

rianzverhältnisse für das fixe und zufällige Modell. Zusätzlich wurden zwei zufal¬

lige Modelle mit dem Varianzverhältnis cv/ah? von 3 und 35 durchgerechnet. Mit¬

tels einer angepassten Kreuzvalidierung wurde erkannt, dass im Allgemeinen bei

kleinen Herden *Zeitperioden (mit weniger als 10 Beobachtungen) Modelle mit

einem zufälligen H*Z-Effekt die weggelassenen Beobachtungen genauer schätzten

als Modelle mit einem fixen H*Z-Effekt. Es gab hingegen fast keine Differenzen

zwischen dem fixen und den zufälligen Modellen, um Beobachtungen aus grossen

H*Z (mehr als 10 Beobachtungen) vorauszusagen.

Für das Merkmal (Anzahl lebend geborene Ferkel) wurde sodann im Kapitel 6 die

Varianzkomponentenschätzung mit einem Wiederholbarkeitsmodell, sowie für den

ersten bis dritten Wurf mit einem Mehrmerkmalsmodell und einem kombinierten

Mehrmerkmalsmodell durchgeführt. Die fixen Effekte waren Wurfmonat, Bele¬

gungsart, Alter der Sau und Herde*Zeitperiode. Die zufälligen Effekte waren der
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additiv genetische Effekt der Sau sowie der permanente Umwelteffekt im Wieder¬

holbarkeitsmodell und beim wiederholten Merkmal im kombinierten Mehrmerk¬

malsmodell. Beim Wiederholbarkeitsmodell lag die Heritabilität für das ES bei

0.09 und für das SL bei 0.1. Im Mehrmerkmalsmodell liegen die genetischen Kor¬

relationen zwischen 1. und 2. sowie 1. und 3. Wurf zwischen 0.58 und 0.76. Die

Korrelationen zwischen dem 2. und 3. Wurf liegen für beide Rassen über 0.93. Die

Heritabilitäten waren eher höher als beim Wiederholbarkeitsmodell (1. Wurf: ES

0.12, SL 0.1; 2. Wurf: ES 0.13, SL 0.07; 3. Wurf: ES 0.09, SL 0.17). Beim kombi¬

nierten Mehrmerkmalsmodell lag die Heritabilität für das SL bei 0.13 für den 1.

Wurfund 0.11 für das wiederholte Merkmal des 2. und 3. Wurfes. Bei der Zucht¬

wertschätzung mit einem Wiederholbarkeitsmodell wurde beim SL über die 11 in

der Analyse berücksichtigten Jahre ein genetischer Trend von 0.26 Ferkel pro

Wurfund beim ES von 0.31 Ferkel/Wurf geschätzt. Der kleine genetische Fort¬

schritt, der in der vorliegenden Untersuchung geschätzt wurde, begründet sich vor

allem damit, dass in diesen Jahren nur nach Phänotyp auf dieses Merkmal selek¬

tiert wurde.

Im Kapitel 7 wurde untersucht, welches (das Zeitintervall zwischen Absetzen und

Wiederbelegen beschreibende) Merkmal sich für die Zuchtwertschätzung am bes¬

ten eignet: (Absetzen bis erste Belegung), (Absetzen bis erfolgreiche Belegung)

oder- da ersteres nicht normal verteilt ist - zwei Transformationen dieses Merk¬

mals. Für die transformierten Beobachtungen wurden höhere Heritabilitäten ge¬

schätzt, und damit ist auch ein höherer Selektionserfolg zu erwarten. Der Spear¬

man Rangkorrelations-Koeffizient der Zuchtwerte für 1993 geborene Sauen be¬

trägt zwischen dem Merkmal (Absetzen bis erste Belegung) und den transformier¬

ten Merkmalen über 0.9. Dieser Koeffizient verschlechtert sich, wenn die 50 %

besten Sauen, bzw. die 5 % besten Eber verglichen werden, auf 0.85 bzw. 0.73.

Für das Merkmal (Absetzen bis erfolgreiche Belegung) und den transformierten

Merkmalen liegt dieser Koeffizient deutlich tiefer.

Mit den Erkenntnissen aus dem Kapitel 7 wurde im Kapitel 8 die Varianzkompo¬
nenten- und Zuchtwertschätzung für das Merkmal (Absetzen bis erste Belegung)
beim ES durchgeführt. Als fixer Effekt kam zu denjenigen des Kapitels 6 die Säu¬

gezeit hinzu, wogegen die Herden*Zeitperiode als zufällig ins Modell einfloss.

Mit einem Mehrmerkmalsmodell wurde für das Merkmal nach dem ersten, zwei¬

ten und dritten Wurf Heritabilitäten von 0.09, 0.02 resp. 0.01 geschätzt. Mit einem

univariaten Modell lagen die Heritabilitäten für das Merkmal nach dem ersten

Wurf bei 0.13 und nach dem zweiten Wurf bei 0.03. Die Zuchtwertschätzung wur-
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de nur für das Merkmal nach dem ersten Wurf durchgeführt. Es konnte aber an

Fland dieser Datenstmktur kein genetischer Trend geschätzt werden, da Sauen mit

einer Leistung noch kaum eigene Nachkommen haben und somit die Daten keine

Informationen bezüglich Selektionsdifferential enthalten.

Für die Merkmale (Anzahl lebend geborene Ferkel) und das Intervall (Absetzen

bis erste Belegung) nach dem ersten Wurf wurden schliesslich in Kapitel 9 mittels

des Produktionsmodells von de Vries (1989) die wirtschaftlichen Gewichte ge¬

schätzt. Das wirtschaftliche Gewicht für das Merkmal (Anzahl lebend geborene

Ferkel) errechnete sich zu Fr. 9.82 und für das (Intervall Absetzen bis erste Bele¬

gung) Fr. -0.37. Der Zuchtwert für die (Anzahl lebend geborene Ferkel) erklärte

zudem über 90 % der Varianz des Gesamtzuchtwertes.
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Summary

In this dissertation, the data from the Swiss Herdbook on more than 200'000 far-

rowings between 1987 and 1995 have been analyzed to develop breeding values

for the races Swiss Landrace (SL) and Large White (LW) suitable for the Swiss

circumstances.

The dissertation is organized as follows. Chapter 2 reviews the literature and

Chapter 3 lays the theoretical framework for the analyses.

In Chapter 4, the data on SL have been analyzed to check the genetic connected¬

ness of the environments. In particular, the prediction error variance between the

differences among the estimated breeding values of the litter size of animals

within a herd and of those in different herds was calculated, and it has been con¬

cluded that no isolated groups of herds exist within the population of this race.

This result allows for the comparison of the breeding values across the different

herds.

In Chapter 5, different models with a fixed or a random contemporary group effect

(herd*time, h*t) were constructed for the genetic evaluation of the litter size of

both races. Using established cross-validation methods, it has been found that a

model with a random contemporary group effect predicted the excluded observa¬

tions from small h*t (less than 10 records) more accurately than a model with a

fixed h*t effect. For large h*t (more than 10 records), no statistically significant
differences have been found between the two models.

Chapter 6 deals with the estimation of the variance components for the trait (num¬
ber of piglets born alive, or NBA) for both races by a repeatability animal model.

In addition, a multiple trait model and a combined multiple trait model were

used for the first three litters. The month of farrowing, type of insemination, age of

the sow at farrowing, and the contemporary group are regarded as fixed effects.

The additive genetic effect and the permanent environmental effect were regarded
as random.

The heritability computed by a repeatability animal model was 0.09 and 0.10 for

the LW and SL, respectively. Using the multiple trait model, the genetic correla¬

tion between the first and the second litter the first and the third were estimated to

be between 0.58 and 0.73. The correlation between the second and the third litter

was 0.93. For the multiple trait model, the heritabilities were slightly higher (0.13
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for the first litter of SL and 0.1 1 for the second and the third litter) than those es¬

timated by using the repeatability trait model. Using the repeatability model for

the breeding values of the SL and LW, a genetic trend of 0.26 piglets per litter and

0.31 piglets per litter were estimated for the 11-year period. The explanation for

the minor genetic progress made should be due to the fact that the trait selection

has only been made by phenotype.

Chapter 7 investigates the different traits describing the interval between weaning
and mating, e.g., weaning to first mating (FIM) and weaning to successful mating

(SUM). Since both traits are not normally distributed, two different transforma¬

tions of those traits were used. For the transformed traits, higher heritabilities were

estimated. As a result, a higher selection success can be expected. The Spearman

rank correlation of the breeding values of sows born in 1993 between FIM and the

transformed traits was 0.90. This coefficient is reduced to 0.85 or 0.73 if only the

best 50 % sows or the 5 % best sires are compared. For the trait SUM all values

are significantly lower. This result suggested that FIM should be used for further

analysis in the following chapter.

In Chapter 8, the variance components and the breeding value for the trait FIM

were calculated. The heritabilities determined using a multiple trait model were

0.09, 0.02, and 0.01 for the interval after the first, second, and third litter, respec¬

tively. Using a univariate model, the calculated heritability was found to be 0.13

for the trait after the first litter and 0.03 after the second litter. The breeding value

was only determined for the trait after the first litter. However, it was not possible
to calculate any genetic trend since the available data did not contain any informa¬

tion on the selection differential.

Finally, the economic weights of the two traits NBA and FIM were estimated us¬

ing Swiss circumstances and a production function proposed by de Vries (1989).
The economic weight ofNBA was CHF 9.82 and of FIM CIIF -0.37. Further¬

more, the breeding value ofNBA accounted for more than 90 % of the total vari¬

ance of the combined breeding value.
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Abkürzungs- und Symbolverzeichnis

Abkürzungsverzeichnis

AAF Anzahl abgesetzte Ferkel

ALF Anzahl lebend geborene Ferkel (pro Wurf)

AIT Anzahl total geborene Ferkel (pro Wurf)

AwF Anteil wertvoller Fleischstücke (in %)

BLUE, Best Linear Unbiased Estimation

BLUP Best Linear Unbiased Prediction

EAF Erstabferkelalter

ERB Intervall Absetzen bis erfolgreiche Belegung

ES Edelschwein

ETH Eidgenössische Technische Hochschule, Zürich

FB Fleischbeschaffenheit

FV Futterverwertung

FZ Fruchtbarkeitsziffer

H*Z FIerde*Zeitperiode

ImF Intramuskuläres Fett

INT Intervall Absetzen bis erste Belegung

INT1 Intervall Absetzen bis erste Belegung nach dem ersten Wurf

KB Künstliche Besamung

KVZ Zentralstelle für Kleinviehzucht, Bern

LTZ Lebendtageszunahme

LW Large White

ML Maximum Likelihood

MM Mehrmerkmalsmodell

MME Mixed-Model-Equation

MSE Mittlerer quadratischer Fehler

MTZ Masttageszunahme



- XU -

NS Natursprung

OES Intervall Absetzen bis erster Östrus

OR Ovulationsrate

PEV Schätzfehlervarianz (prediction error variance)

PÜ pränatale Überlebensrate

REML Restricted Maximum Likelihood

RSD Rückenspeckdicke

SE Selektionserfolg

SL Schweizer Landrasse

SUISAG AG für Dienstleistungen in der Schweineproduktion, Sempach LU

UK Uteruskapazität

WM Wiederholbarkeitsmodell

ZFZ Zwischenferkelzeit

Symbolverzeichnis

Lateinische Buchstaben

A Additiv genetische Verwandtschaftsmatrix

a Vektor der zufälligen genetischen Effekte, welche die Beobachtungen
beeinflussen

B Bestimmtheitsmass

b Vektor der fixen Faktoren, welche die Beobachtungen beeinflussen

C Koeffizientenmatrix

e Vektor mit Resteffekten

G, R als bekannt angenommene, quadratische, nicht singulare, positiv definite

Matrizen

h2 Heritabilität

1 Einheitsmatrix

K, M Matrizen mit den Koeffizienten für die Linearkombination im BLUP-

Verfahren
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p Vektor der permanenten Umwelteffekte, welche die Beobachtungen be¬

einflussen

r Wiederholbarkeit

u Vektor der zufälligen Faktoren, welche die Beobachtungen beeinflussen

X, Z bekannte Designmatrizen, welche die Beziehungen zwischen den Ele¬

menten von u und b mit denjenigen von y beschreiben

y Vektor der beobachteten Merkmale

Griechische Buchstaben

a, X Varianzverhältnisse

g2 Varianz

Indizes

a die additiv genetischen Effekte betreffend

e den Resteffekt betreffend

h den Herden*Zeitperioden-Effekt betreffend

p den permanenten Umwelteffekt betreffend
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Einleitung

In der Schweinezucht stand in den letzten Jahrzehnten die Selektion für Mast- und

Schlachtleistungsmerkmale im Vordergrund. Der genetische Fortschritt im Zu¬

wachs und im Anteil wertvoller Fleischstücke war gross. Selektionsfortschritte

wurden vor allem auch in den Fleischqualitätsmerkmalen dntramuskuläres Fett>

und <Fleischbeschaffenheit> erzielt. Nicht zuletzt erfolgte eine Stress-Sanierung

der schweizerischen Schweinepopulation.

Im Bereich der Reproduktion nahm die Selektion nach phänotypischen Merkma¬

len innerhalb des Betriebes ihren Anfang. Berechnet wurde der Reproduktionsin¬
dex für geborene und abgesetzte Ferkel einer Sau innerhalb eines Jahres. Seit dem

1. Oktober 1992 definiert die Zentralstelle für Kleinviehzucht in Bern (KVZ),

welche das offizielle schweizerischen Herdbuch für die Schweinezucht führt, die

Fruchtbarkeitsziffer (FZ) als Leistungskriterium im Reproduktionsbereich. Sie be¬

rechnet sich aufgrund von phänotypischen Angaben zur Wurfgrösse und Zwi¬

schenferkelzeit.

Das vorliegende Projekt der Dienstleistungsstelle für Schweinezucht in der Grup¬

pe Tierzucht an der ETH Zürich hatte zum Ziel, einen Reproduktionszuchtwert

(Gesamtzuchtwert für Reproduktionsmerkmale) für die beiden Schweizer Rassen

Edelschwein (ES) und Schweizer Landrasse (SL) zu entwickeln. Dafür galt es,

Merkmale im Reproduktionsbereich zu evaluieren und auf ihre Tauglichkeit für

die Zuchtwertschätzung zu überprüfen.

Für die Varianzkomponentenschätzung hat sich das Verfahren REML (restricted
maximum likelihood) und für die Zuchtwertschätzung BLUP (best linear unbiased

prediction) in der Tierzucht durchgesetzt. BLUP kam in der Schweinezucht erst

spät zur Anwendung (Bidanel und Ducos, 1993). Das früher eingesetzte Vatermo¬

dell war für die Schweinezucht nicht geeignet, und ein in der Schweinezucht übli¬

ches Mehrmerkmalsmodell scheiterte an der ungenügenden Rechenleistung der

Computer. Zudem wurde in der Schweinezucht vor allem nach Merkmalen mit

einer relativ hohen Heritabilität selektiert. In diesen Belangen Hess sich der Selek-

tionsfortschritt durch BLUP gegenüber der Selektion nach der Selektionsindex¬

theorie wenig verbessern. BLUP verspricht aber gerade für Merkmale mit einer

kleinen Heritabilität (wie z.B. die Reproduktionsmerkmale) eine klare Steigerung
des Selektionserfolgs im Vergleich zu einer phänotypischen Selektion. Durch die

genetische Verknüpfung der Betriebe, zum Beispiel durch KB-Fber, erlaubt BLUP
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Zuchtwerte über Betriebe hinweg zu schätzen und damit eine Selektion überbe¬

trieblich durchzuführen.

Diese Arbeit beginnt mit einer Literaturübersicht über die quantitative Genetik

von Merkmalen der Fruchtbarkeit. Weiter wird die genetische Verknüpfung der

Betriebe mit einem Testdatensatz abgeklärt. Vor der Schätzung der Varianzkom¬

ponenten und der Zuchtwerte wurde eine ausführliche Modellevaluation durchge¬

führt. Neben der Untersuchung, welche fixen Effekte in den Modellen berücksich¬

tigt werden sollen, wird auch abgeklärt, ob der Herden*Zeitperioden-Effekt fix

oder zufällig im Modell berücksichtigt werden soll. Für die beiden Merkmale

<Anzahl lebend geborene Ferkel) (ALF) und das Intervall <Absetzen bis erste Be¬

legung) (INT) wurden (Ko-)Varianzkomponenten geschätzt. Neben dem Wieder¬

holbarkeitsmodell für ALF und dem univariaten Modell für INT wurde für beide

Merkmale ein Mehrmerkmalsmodell im Bereich der ersten drei Würfe analysiert.

Die KVZ stellte die Daten zur Verfügung. Der im Rahmen dieser Arbeit entwi¬

ckelte Reproduktionszuchtwert (Gesamtzuchtwert aus den Merkmalen <Anzahl

lebend geborene Ferkel) und dem (Intervall Absetzen bis erste Belegung)) hat am

1. Januar 1998 offiziell die Fruchtbarkeitsziffer in der schweizerischen Herdbuch¬

zucht abgelöst.



-3-

2 Literaturübersicht der

Reproduktionsmerkmale

2.1 Fruchtbarkeit

Unter der Fruchtbarkeit oder Fertilität versteht man die Fähigkeit, Nachkommen

zu erzeugen. Auch in der Schweinezucht wird versucht, diese Fruchtbarkeit zu op¬

timieren. Anzustreben ist eine möglichst hohe <Anzahl abgesetzte Ferkel) pro Sau

und Jahr, und dies über eine lange Lebenszeit. Dies wird durch viele verschiedene

Merkmale beeinflusst, wie durch den <Gewichtszuwachs), das <Pubertätsalter>, die

<erste Trächtigkeit), die <Wurfgrösso, die <Säugezeit), die <Anzahl abgesetzte Fer¬

kel), die <Leerzeit) und die erneute Trächtigkeit nach der erfolgreichen Belegung.

Alle diese Merkmale sind interessant für die züchterische Bearbeitung. Sie werden

durch sogenannte Umweltfaktoren wie Management (Haltung und Fütterung) und

Jahreszeit, durch maternale Effekte (Umwelt und Genetik) und die direkten gene¬

tischen Effekte beeinflusst, wobei den Merkmalen meist ein polygener Erbgang zu

Grunde liegt.

2.2 Wirtschaftlich wichtige Merkmale

Vesseur et al. (1995) dokumentieren die wirtschaftliche Bedeutung der Reproduk¬
tionsmerkmale. Deren Bericht zu Folge mussten 14 % der Erstlingssauen ausge¬

merzt werden, und davon die Hälfte wegen Reproduktionsschwächen (kleine

Wurfgrösse, schwaches Aufzuchtvermögen oder keine Rausche).

Für den Schweinezüchter, der Tiere für die Basiszucht, Remonten für die Vermeh¬

rungszucht oder Mastjager produziert, sind das <Alter beim ersten Östrus), die

<Wurfgrösse bei Geburt), die <Überlebensraten der Ferkel nach der Geburt) und

die dntervalle zwischen den Würfen) wichtige ökonomische Reproduktionsmerk-
male. Zusammengefasst resultiert der Ertrag des Schweinezüchters aus den abge¬
setzten Ferkeln pro Sau und Jahr.

Das Merkmal, das in der Schweinezucht am meisten Beachtung findet, ist die

Wurfgrösse. Die <Wurfgrösse> ist nach Untersuchungen von de Vries (1989) und

Tess et al. (1983a-c) das ökonomisch wichtigste Merkmal. Dieses Merkmal - und

andere mit ihm in Beziehung stehende - wie <Ovulationsrate>, <Überlebensrate der
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Embryos), <Anzahl Ferkel pro Wurf) - werden in vielen Experimenten und geneti¬

schen Analysen beschrieben und untersucht.

Tess et al. (1983a) berechneten mit einem deterministischen Modell, dass neben

der <Anzahl lebend geborene Ferkel pro Wurf) (ALF) die Anzahl Würfe einer Sau

innerhalb einer Zeiteinheit eine weitere wichtige ökonomische Komponente ist.

Diese periodische Abfolge wird durch die <Zwischenferkelzeit) (ZFZ) bestimmt.

2.2.1 Wurfgrösse

2.2.1.1 Selektion auf Wurfgrösse

Im Gegensatz zu den Mast- und Schlachtleistungsmerkmalen hat sich die Wurf¬

grösse in der schweizerischen Schweinezucht in den letzten Jahren kaum verändert

(Anicom, 1999). Mit Hilfe der Fruchtbarkeitsziffer (FZ) wurde zwar eine innerbe¬

triebliche Selektion durchgeführt, aber diese beruht nur auf phänotypischen Kom¬

ponenten (ALF, ZFZ). Der Selektionserfolg (SE) blieb auch aus, weil diese

Merkmale nur eine kleine Heritabilität aufweisen, nur an weiblichen Tieren nach

der Pubertät bestimmt werden, die Merkmalsausprägung demnach spät erfolgt und

die Selektionsintensität zu klein blieb. Verschiedene hochfruchtbare Rassen, im

besonderen im asiatischen Raum (Meishan), lassen ein grosse genetische Variabi¬

lität erwarten.

In den 80er Jahren wurden verschiedene Selektionsexperimente gestartet, die zum

Ziel hatten, die <Anzahl Ferkel pro Wurf zu erhöhen. Die ersten Versuche waren

nicht erfolgreich (Cunningham et al., 1979; Vangen, 1981; Ollivier, 1982), obwohl

bei Versuchen mit Mäusen (Bradford, 1968; Gion et al., 1990) eine direkte Selek¬

tion auf die Wurfgrösse erfolgreich war. Die Hauptgründe des Misserfolges waren

(Bidanel und Ducos, 1993):

• kleine abgeschlossene Populationen mit kleiner Selektionsintensität und mit be¬

deutendem zufälligen genetischen Drift

• die Nichtberücksichtigung der Familieninformation und der maternalen Effekte

(keine Standardisierung der Würfe)

• niedrigere genetische Korrelationen zwischen den Paritäten als angenommen
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Lamberson et al. (1991) beschrieben ein erfolgreiches Selektionsexperiment, das

bereits 1967 begann. Die ersten neun Generationen wurden nach <Ovulationsrate

(OR)), die nächsten acht Generationen nach <Wurfgrösse) selektiert. In der ersten

Phase konnte ein SE von 0.089 Ferkel pro Generation erzielt werden, obwohl die

Erhöhung der OR einen solchen von 0.4 hätte erwarten lassen. In den nächsten für

die <Wurfgrösse> selektierten Generationen stellte sich ein höherer SE ein. In den

acht Generationen betrug die Erhöhung der Wurfgrösse 1.06 Ferkel. Schätzungen

mit REML ergaben in der Selektionslinie für Wurfgrösse eine Heritabilität von

0.07 im Gegensatz zur realisierten Heritabilität von 0.15. Die Heritabilität über

alle Linien geschätzt ergab einen Wert von 0.13. Eine weitere Auswertung des

obigen Experimentes zeigte, das 25 % der Erhöhung der (Wurfgrösse) mit einer

Reduktion der mumifizierten Ferkel bei der Geburt erklärt werden kann (Gama

und Johnson, 1993). Der Grund wird in der Vergrösserung der <Uteruskapazität)

(UK) am Ende der Trächtigkeit vermutet.

In den siebziger Jahren wurde in Frankreich begonnen, hochfruchtbare (<hyper-

prolifio) Sauen in der ganzen Population zu suchen. Mit wiederholten Rückkreu¬

zungen dieser Sauen wurde der genetische Erfolg der männlichen Nachkommen

auf das Niveau der Sauen gehoben (Bidanel et al., 1994). In den achtziger Jahren

hatten Töchter von Hochfruchtbarkeit vererbenden Ebern 0.8 total geborene und

0.6 lebend geborene Ferkel mehr pro Wurf als ihre Altersgenossinen. In einer Ex¬

perimentierherde lag der Fortschritt sogar bei +2.6 total bzw. +1.5 lebend gebore¬

nen Ferkeln pro Wurf. Diese hochfruchtbaren Linien wurden in verschiedenen

französischen Zuchtorganisationen eingesetzt und von diesen weiter selektiert.

In Dänemark wurde 1989 ein Selektionsexperiment gestartet, in welchem die Se¬

lektion nach geschätzten Zuchtwerten für ALF aus einem Wiederholbarkeitsmo¬

dell erfolgte. Die nach Abschluss des Experimentes berechnete Fleritabilität lag
bei 0.22; die Wiederholbarkeit bei 0.32. Beide Werte sind relativ hoch, liegen aber

im Bereich der Literaturwerte. Nach fünf Generationen betrug der genetische Fort¬

schritt 1.37 Ferkel (Wang et al., 1994).

2.2.1.2 Beziehung zwischen Ovulationsrate und Wurfgrösse

Ein Faktor, der die Wurfgrösse bestimmt, ist die (Ovulationsrate) (OR). Die OR

kann durch das Schlachten trächtiger Sauen oder durch Laparoskopie zur Gelb¬

körperbestimmung bei im frühen Stadium trächtigen Sauen bestimmt werden.
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Untersuchungen über die OR wurden vor allem mit hochfruchtbaren Meishan und

Large White Sauen gemacht. Nach Christenson ( 1993) haben Meishan und Large

White die gleiche Ovulationsrate beim ersten Östrus. Zu diesem Zeitpunkt sind die

Meishan aber etwa drei Monate jünger als die Large White. Auch französische

Studien (Bolet et al., 1986) zeigten, dass die OR gleich ist, wenn Jungsauen beider

Rassen nach der gleichen Anzahl Östruszyklen verglichen werden. Erst bei älteren

Sauen zeigt sich ein Unterschied in der OR zugunsten der Meishan. Lee et al.

(1995) fänden bei den Meishan in der ersten und zweiten bzw. in der dritten Wurf¬

nummer eine um 4.2 bzw. 7 Ova höhere OR.

Mit Modellsimulationen zeigten Bennett und Leymaster (1989), dass die OR oder

die UK alleine keinen Einfluss auf die Höhe der Wurfgrösse haben, da der Ein-

fluss des jeweils anderen Merkmals oft limitierend ist. Nur durch Einbezug beider

Faktoren kann man also eine Erhöhung erreichen.

2.2.1.3 Beziehung zwischen Uteruskapazität, pränataler

Überlebensrate und Wurfgrösse

Aufgrund von Untersuchungen von Haley und Lee (l 992) sind die pränatale
Überlebensrate) (PÜ) und die <Wurfgrösse) nicht korreliert. Da die Untersuchun¬

gen aber in der ersten Phase der Trächtigkeit erfolgten, vermuten die Autoren, dass

die Limitierung der UK erst nach dem 50. Trächtigkeitstag wichtig wird. Dies bes¬

tätigen auch Père et al. (1995), welche zeigten, dass die embryonale Sterblichkeit

bei den am dichtesten besiedelten Uterushörnern am grössten ist. In ihren Unter¬

suchungen erwies sich die OR aufjeden Fall nicht als der limitierende Faktor für

die Wurfgrösse.

Die Uterusentwicklung muss in der prä- und postnatalen Phase eines Ferkels ohne

Unterbruch ablaufen können, damit die normale Funktion bei der ausgewachsenen
Sau gewährleistet ist. Die UK ist nicht nur von der anatomischen Grösse der Sau -

auch diese natürlich durch die Genetik mitbestimmt - abhängig, sondern wird

durch andere genetische Komponenten bestimmt (Legault et al., 1995). Die Wich¬

tigkeit der PU liess sich auch bei Selektionsversuchen mit Meishan bestätigen.
Obwohl die Meishan zum Teil keine höhere OR hatten, wurden mehr Ferkel gebo¬
ren. Die PÜ ist nicht alleine von der Uterusgrösse, sondern auch von den Embryo¬
nen abhängig. Youngs et al. (1993) zeigten, dass Meishan-Embryonen langsamer
wachsen als Yorkshire-Embryonen. Terqui et al. (1992) beschreiben die Meishan-

Embryonen als aktiver und ihre Interaktion mit dem Uterus als intensiver. Auch
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Lee et al. (1995) beschreiben, dass die Standardabweichungen der Embryomerk¬

male innerhalb eines Wurfes bei den Meishan kleiner waren. Die Meishan hatten

keinen grösseren Uterus, doch eine bessere Organisation der Embryonen bewirkte

eine bessere Platzverteilung. Ein Heterosiseffekt konnte bei Kreuzungssauen in

Form eines längeren Uterus beobachtet werden.

2.2.1.4 Hauptgen für Wurfgrösse

Rothschild et al. (1995) konnten erstmals ein Hauptgen für die Wurfgrösse nach¬

weisen. Es handelt sich um einen Polymorphismus im Ostrogenrezeptorgen. Die¬

ser Polymorphismus wird sowohl in Meishan als auch in amerikanischen Yorkshi¬

re und europäischen Large White (EW) gefunden. Bei homozygoten Sauen (BB)

wurde - im Vergleich zu AA-Sauen - eine Erhöhung der Wurfgrösse bis 2.3 Fer¬

kel beobachtet. Der additiv genetische Effekt von einem positiven Allel betrug bei

den LW 0.4 Ferkel. Southwood et al. (1995) fanden in den englischen Large White

hetero- und homozygote Tiere für diesen Marker. Diese Marker wiesen keinen

Einfluss auf die Wurfgrösse auf. Short et al. (1997) führen dies auf die kleine An¬

zahl untersuchter Tiere zurück, fanden sie doch bei ihrer Untersuchung der Large
White einen positiven Effekt eines B-Allels von +0.39 Ferkel bzw. HJ.42 Ferkel

für ALF bzw. die <Anzahl total geborene Ferkel) (ATF) im 1. Wurfund +0.31 Fer¬

kel für beide Merkmale in den folgenden Würfen. Das B-Allel hatte auch einen

erwünschten Effekt von -0.11 mm beim Rückenspeck. Keine signifikanten Effekte

wurden bei der <Tageszunahmo und der <Futterverwertung), dagegen uner¬

wünschte Beziehungen zur <Zitzenzahb und zur <Futteraufnahme) gefunden. In

allen drei Artikeln wird daraufhingewiesen, dass bereits vor dem Jahr 1800

chinesische Schweine in die englischen Landrassen eingekreuzt worden sind und

daraus das englische Large White entstand. Es wird deshalb angenommen, das es

sich beim gefundenen B-Allel in Large White um dasselbe Allel wie bei den

Meishan handelt.

Die Frequenz solcher Haupt- oder Markergene werden in der Tierzucht mittels

Marker oder Genotyp gestützter Selektion in die erwünschte Richtung verändert.

Falls das positive Allel in einer Population nicht vorkommt, könnte es mittels

Marker oder Genotyp gestützter Introgression von der Meishan-Population in die

eigene Zuchtpopulation eingeschleust werden.
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2.2.1.5 Lebend geborene oder total geborene Ferkel

Die Merkmale ALF und ALF sind hoch miteinander korreliert (Bolet et al., 1984;

Johansson und Kennedy, 1985; Avalos und Smith, 1985; Merks und Molendijk,

1995). Ein genetischer Fortschritt in der ALF wirkt sich somit auch positiv auf die

ATF aus.

Durch die züchterische Bearbeitung der A IT wird nicht zwischen lebenden und

toten Ferkeln unterschieden. Höhere <Wurfgrössem haben aber eine prozentual

höhere Totgeburten rate (Petit et al, 1988; Herment et al., 1994) zur Folge, da un¬

ter anderem das Geburtsgewicht pro Ferkel bei grösseren Würfen kleiner wird. Die

genetische Korrelation zwischen der ATF und dem durchschnittlichen Geburtsge¬

wicht je Ferkel ist negativ (Rydhmer et. al., 1992; Tholen et al, 1996b), weshalb

für die vorliegende Arbeit das Merkmal ÄFF untersucht wurde.

2.2.1.6 Beziehungen zu anderen Leistungsmerkmalen

Obwohl in den letzten Jahren vor allem auf Mast- und Schlachtleistungsmerkmale

gezüchtet wurde, beeinträchtigte dies die Leistungen der Merkmale der Reproduk¬

tion nicht. Verschiedene Studien (Johansson und Kennedy, 1983; Haley et al.,

1988) zeigen auch keine oder nur geringe Korrelationen zwischen den Reproduk¬
tionsmerkmalen einerseits und den Mast- und Schlachtleistungsmerkmalen ande¬

rerseits. Dagegen zeigten Gu et al. (1989), dass magerere und langsamer wachsen¬

de Sauen zu grösseren Würfen tendieren. Negative aber nicht signifikante Bezie¬

hungen zwischen <Magerfleischwachstumsrate) und <Wurfgrösso fanden Cleve¬

land et al. (1988). In der Untersuchung von Gaughan et al. (1995) andererseits hat¬

ten die Sauen mit tiefer Rückenspeckdicke (RSD) beim 1. Wurf schwerere, aber

tendenziell weniger Ferkel. Kein Unterschied wurde bei der < Anzahl abgesetzte
Ferkel) gefunden. Über die gesamte Lebenszeit gesehen, hatten jedoch die Sauen

mit einer tiefen RSD eher weniger ALF und weniger abgesetzte Ferkel. Diese

Sauen zeigten höhere Zunahmen und waren jünger bei der Pubertät (Bidanel et al.,

1996). Das Problem der schneller wachsenden, magereren Tiere sahen Gaughan et

al. (1995) vor allem in der - diesen Sauen kaum gerecht werdenden - Fütterung
während der Säugezeit. Kerr und Cameron (1995) selektierten nach <Mager-

fleischwachstumsrato, wogegen Kuhler und Jungst (1993) auf das <Gewicht am

200. Tag (schnelleres Wachstum und mehr Magerfleischansatz pro Tag)) selektier¬

ten. Beide Untersuchungen fanden aber keinen Einfluss auf Reproduktionsleis¬

tung. Die Auswertung aus einer hoch fruchtbaren Linie (<high prolific line),
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Estany et al., 1998) zeigte, dass diese Sauen eine höhere RSD und eine höhere

Futterverwertung haben. Kein Eintluss konnte bei der MTZ und der Fleischquali¬

tät im Vergleich zur Kontrolllinie festgestellt werden. Auch Short et al. (1994)

fanden geringe Korrelationen zwischen <Tageszunahme>, <Rückenspeckdicke>,

(täglicher Futteraufnahme) und ATF. Die Korrelationen waren in verschiedenen

Linien und Betrieben unterschiedlich, doch zeigten sie meist in eine züchterisch

erwünschte Richtung.

Aus diesen verschiedenen Literaturangaben darf der Schluss gezogen werden, dass

nur eine geringe genetische Beziehung zwischen Mast- und Schlachtleistungs¬

merkmalen einerseits und den Reproduktionsmerkmalen andererseits besteht.

Trotzdem sollten diese Beziehungen regelmässig überprüft werden.

Mit der Entwicklung von getrennten Sauen- und Eberlinien sind eventuell uner¬

wünschte Beziehungen zwischen Mast- und Schlachtleistungen und <Wurfgrösse)
besser zu beachten. Die Selektionsintensitäten können je nach Zuchtziel bei Sau¬

en- und Eberlinien für die Merkmale unterschiedlich gewählt werden. Diese Inten¬

sität lässt sich durch die wirtschaftlichen Gewichte im Gesamtzuchtwert steuern.

Die getrennten Linien bringen für die Mastendprodukte Heterosiseffekte.

2.2.2 Zeitabschnitte

2.2.2.1 Intervall Absetzen bis Belegung

Neben der Wurfgrösse spielen verschiedene Zeitabschnitte für die Gesamtproduk¬
tivität der Sau eine entscheidende Rolle. So als erster Abschnitt das <Alter bei der

ersten Belegung) und als periodisch wiederkehrender Abschnitt die <Zwischenfer-

kelzeit (ZFZ)).

Für das <Alter bei der Pubertät) werden hohe Heritabilitäten (0.26) geschätzt (Jo¬
hansson und Kennedy, 1985; Vangen, 1986; Merks und Molendijk, 1995). Doch

ist es unerwünscht genetisch korreliert (+0.45) mit dem Merkmal dntervall Abset¬

zen bis erste Belegung nach erstem Wurf (INT 1)) (Sterning et. al., 1998), weil der

Gewichtsverlust während der Säugezeit bei dem noch jungen Tier vergrössert ist.

Zusätzlich vermindert sich bei der Selektion auf eine frühere Pubertät die Wurf¬

grösse, was vor allem auch auf eine kleinere Ovulationsrate und eine höhere Emb¬

ryonensterblichkeit zurückzuführen ist (Le Cozier et al., 1998). Demgegenüber

zeigte die Untersuchung von Holder et al. (1995) bei Sauen des Nebraska Gen-
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pools keine Unterschiede bei <Wurfgrösse) und <Wurfgewicht), der <Anzahl abge¬

setzte Ferkel) und dem <Gewicht der Ferkel nach 21 Tagen) zwischen den auf tie¬

fes Pubertätsalter selektierten und den unselektierten Tieren.

Die ZFZ ist in drei Perioden unterteilt:

* Säugezeit

* Leerzeit (Zeit zwischen Absetzen und erfolgreicher Belegung)

* Trächtigkeit

Die Säugezeit wird vom Betriebsleiter und seinem Stall management (Anzahl Ab-

ferkelbuchten pro Sau) bestimmt, und lässt sich deshalb nicht züchterisch bearbei¬

ten. Die Trächtigkeitsdauer hat zwar eine hohe Heritabilität, doch die Variabilität

ist zu klein, um einen genetischen Fortschritt erzielen zu können (Merks et al.,

1989). Somit sind die Intervalle (Absetzen bis 1. Belegung) (INT) und (Absetzen

bis erfolgreiche Belegung) (ERB) für die Zucht am interessantesten.

Da vor 1981 für das (Intervall Absetzen bis erster Östrus) (OES) keine Daten vor¬

handen waren, starteten Niederländer ein Selektionsexperiment (Merks et al.,

1989). Neben der Kontrollgruppe wurden die Sauen für ein kleines OES selektiert.

Nach sieben Generationen konnte ein genetischer Fortschritt klar gezeigt und da¬

mit bewiesen werden, dass eine züchterische Bearbeitung dieses Merkmals in ei¬

ner Population zu einem Erfolg führen kann. Im Experiment wurde eine realisierte

Heritabilität von 0.37 erreicht. Probleme in der Auswertung verursachte vor allem,

dass das Merkmal nicht normal verteilt ist und auch mit einer Transformation

zwei Spitzen in der Verteilung (7. und 28. Tag) aufwies. Dies ist wahrscheinlich

auf eine stille Brunst (unentdeckter Östrus) zurückzuführen (ten Napel et al,

1995a). In einer Folgeuntersuchung (ten Napel et al., 1998) wurde dieser Merk¬

malskomplex in 3 Merkmale unterteilt: (Normales Intervall (7 J age und kürzer)),

(verlängertes Intervall (mehr als 7 Tage)) und in das binäre Merkmal (verlängertes
Intervall vorliegend). Die Autoren entschlossen sich zu dieser Aufteilung, weil

frühere Auswertungen zeigten (ten Napel et al., 1995b), dass bei einer Selektion

auf eine kürzeres OES zwar ein Rückgang von (verlängerten Intervallen) zu be¬

obachten war, und damit die mittlere OES verkürzt wurde. Auf die Länge der

(normalen Intervalle ) wirkte sich die Selektion aber nicht aus. Somit konnte mit

den 3 Merkmalen eine genauere Beschreibung und - vor allem im Hinblick auf

mögliche Korrelationen mit Leistungsmerkmalen der Produktion- auch genauere
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Auswertungen erreicht werden. Die Auswertung dieser drei Merkmale erfolgte mit

einem Mehrmerkmalsmodell.

Für die Untersuchung in der vorliegenden Arbeit wurden die Merkmale (Absetzen

bis erste Belegung) und (Absetzen bis erfolgreiche Belegung) berücksichtigt.

2.2.2.2 Beziehung zu anderen Leistungsmerkmalen

Merks und Molendijk (1995) fanden keine oder nur geringe erwünschte Korrelati¬

onen zwischen Produktionsmerkmalen und Reproduktionsmerkmalen. Die Selek¬

tion auf das Merkmal OES scheint keinen Einiluss auf Produktionsmerkmale zu

haben und die Selektion auf wenig Rückenspeck ist kein Grund für verlängerte
Intervalle (Absetzen bis erste Belegung). Tholen et al. (1996b) hingegen zeigten

eine negative genetische Korrelation zwischen dem Intervall nach dem ersten

Wurf (INFI) und der RSD (-0.24), fanden aber nur eine schwach negative Korre¬

lation (-0.09) zur Lebendtageszunahme (LTZ). Ten Napel et al. (1998) wiederum

erkannten bei der Selektion auf ein verkürztes OES keine Veränderung bei Merk¬

malen der Mast- und Schlachtleistung oder bei andern Reproduktionsmerkmalen.

Allerdings vermuten sie, dass die umgekehrte Aussage nicht stimmt. Eine intensi¬

vere Selektion auf LTZ und RSD erhöhte in erster Linie das Vorkommen von ver¬

längerten Intervallen (ten Napel und Johnson, 1997).
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3 Auswertungsmethoden und Datenmaterial

3.1 Lineare Modelle

Die Qualität jeder statistischen Analyse beruht auf der Wahl der Modelle, welche

die Daten zu beschreiben versuchen. Diese Modelle sollen einerseits der Auswahl

der Daten gerecht werden und andererseits die Biologie der Merkmale reflektieren

(Schaeffer, 1991).

Das wahre Modell ist ein Vektor mit Beobachtungen, die gemeinsam beeinflusst

sind durch einen Genotyp (g), durch die Umwelt (e) und die Personen (p), die ei¬

nen Betrieb leiten (Van Vleck, 1987).

y
= f(g,e,p)

Da die Form dieser Funktion bei Felddaten nicht bekannt ist, wird ein lineares

Modell als eine gute Annäherung an das wahre Modell angenommen.

Der Beobachtungsvektor (y) enthält Werte, welche objektiv oder subjektiv im

Rahmen eines Versuchs oder in einer Feldpopulation beobachtet wurden. Dieser

Vektor unterliegt einer multivariaten Verteilung. Für die folgenden statistischen

Analysen wird angenommen, dass die Daten einer multivariaten Normalverteilung

folgen.

Für das Modell wurden diejenigen Faktoren gesucht, deren Einfluss auf die Be¬

obachtung y relevant ist. Einige Faktoren wurden berücksichtigt, weil ihr Effekt

speziell interessiert, andere Faktoren sollen helfen, die unerklärte Restvariation zu

verkleinern. Die Faktoren lassen sich in fixe und zufällige unterteilen. Bei den fi¬

xen Faktoren enthalten die Klassen alle möglichen beobachtbaren Stufen. Bei den

zufalligen Faktoren hingegen entstammen die Stufen aus einer Stichprobe aus ei¬

ner Gesamtheit von Undefinierter Grösse.

Ein lineares Modell setzt sich aus drei Teilen zusammen (Schaeffer, 1991):

• der Modellgleichung

9 den Erwartungswerten und den Varianz-Kovarianzmatrizen der zufälligen Vari¬

ablen

* den Annahmen, Restriktionen und Einschränkungen
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Die Gleichung des Modells definiert die Faktoren, die einen Einfluss auf das be¬

obachtete Merkmal haben, und kann folgendem!assen formuliert werden;

y=Xb+Zu+e [1]

mit

y :

b:

u :

e :

X,Z

Vektor der beobachteten Merkmale

Vektor der fixen Faktoren, die y beeinflussen

Vektor der zufälligen Faktoren, die y beeinflussen

Vektor mit Resteffekten

sind die bekannten Designmatrizen, welche die Beziehungen zwi¬

schen den Elementen von b und u mit denen von y beschreiben.

Das beschriebene Modell wird als gemischtes lineares Modell bezeichnet, weil

sowohl fixe wie zufällige Effekte vorkommen,

In diesem Modell sind die Erwartungswerte:

(Vi ~Xb~

u =z 0

[ej
_

0
_

E

und die Varianz-Kovarianzmatrix der Zufallsvektoren:

[2]

Var

^A

u

'ZGZ' + R ZG R

GZ' G 0

R OR

[3]

mit:

quadratische, nicht singular und positiv definite Matrizen

Die Elemente von G und R werden als bekannt angenommen. Die Kovarianz-

matrix zwischen u und e wird als 0 angenommen. Die Varianz von y ist gleich
ZGZ' + R.
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3.1.1 Zuchtwertschätzung mit dem BLUP-Verfahren

Das BLUP-Verfahren (best linear unbiased prediction) wurde von Henderson

(1973) ausführlich beschrieben. Die BLUP-Methode liefert Schätzwerte für Line¬

arkombinationen von b und u, die folgende Bedingungen erfüllen:

1) Linear: K' b + M' u wird mit einer Linearkombination der Beobachtungs¬

werte B' y geschätzt

2) Unbiased: Der Schätzwert soll unverzerrt sein, das heisst:

E(B'y) =E(K'b+ M'u) ->B,Xb = K'b

3) Best: In der Klasse von linearen unverzerrten Schätzern weist dieser die

kleinste Fehlervarianz auf:

Var[B?y - (K'b + M'ii)]-» minimal

Aus den BLUP-Eigenschaften der Schätzwerte lassen sich die folgenden Schätz¬

gleichungen ableiten:

b = (X'V",X)~X,V"'y [4]

û = GZ,V"1(y-Xb) [5]

mit:
A

b : Lösungsvektor für die Schätzwerte der fixen Effekte. Falls X nicht

vollen Rang hat, gibt es unendlich viele mögliche Lösungen. Die

Lösungen für K'b sind jedoch immer eindeutig bestimmt.

û : Lösungsvektor für die Schätzwerte der zufälligen Effekte. Dieser

Vektor ist eindeutig bestimmt, weil u nur zufällige Effekte enthält.

( )': verallgemeinerte Inverse (Searle, 1982)

Henderson (1963) hat erstmals gezeigt, dass die Gleichungen [4] und [51 zu den

gleichen Schätzwerten wie die Lösungen der <Mixed Model Equation) (MME)
führen:

Z'R-'X Z'R-'Z + G-

b

û

X'R^'y

ZR 'v
[6]
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Dieses Gleichungssystem ist einfacher zu lösen als [4] und [5], weil R mit der

gleichen Dimension wie V meistens diagonal oder zumindest blockdiagonal ist,

was eine Inversion erheblich erleichtert.

3.1.1.1 BLUP Tiermodell

Im Tiermodell wird neben anderen Faktoren der genetische Effekt des Tieres be¬

rücksichtigt, das die Beobachtung liefert. Das Modell für ein Merkmal mit dem

additiv genetischen Effekt als einzigem zufälligem Einflussfaktor sieht wie folgt

aus:

y=Xb+Za+e

mit

a : Vektor der zufälligen additiv genetischen Effekte, die y beeinflussen

Die Varianz-Kovarianzmatrizen der zufälligen Effekte sind

Var(a) = G = A o2a

Var(e)-R = l o2e

mit

A : additiv genetische Verwandtschaftsmatrix

I : Einheitsmatrix

a[ : additiv genetische Varianz

Gg : Restvarianz

Eingesetzt in die Gleichung [6] führt dies nach der Multiplikation mit o2e zu fol¬

gender MME:

"~X'X X'Z

Z'X Z'Z+A-'ot

mit

,

j
.

! ..,,
.

er l-h
a : Vananzverhaltms — ^- =—r

aa ^

lr : Heritabilität

X'y

Z'v
[7]
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Mit dem Einbezug der Verwandtschaftsmatrix A können die genetischen Bezie¬

hungen zwischen den Tieren berücksichtigt werden. Die Trennung von fixen Ef¬

fekten wie Betrieb und den zufälligen Tiereffekten ist besser möglich. Somit wer¬

den kleinere Schätzfehler sowohl bei den Tiereffekten wie auch den fixen Effekten

erreicht.

Für die Konstruktion der MME im Tiermodell wird die invertierte Verwandt¬

schaftsmatrix (A"1) benötigt. Bei grossen Tierzahlen ist es jedoch unmöglich, A zu

invertieren. Flenderson (1976) und Quaas (1976) entwickelten ein Verfahren, um

die Inverse bei gegebenem Pedigree mit geringem Rechenaufwand direkt aufzu¬

stellen.

3.1.1.2 Wiederholbarkeitsmodell

Für ein Merkmal, das am gleichen Tier wiederholt gemessen wird, lässt sich ein

Wiederholbarkeitsmodell (WM) definieren.

y
= Xb + Zla + Z2p + e

mit

p : Vektor der permanenten Umwelteffekte, die y beeinflussen

ZI, Z2 : bekannte Designmatrizen

Die Varianz-Kovarianzmatrizen werden w ie folgt angenommen:

Var(a) ^ Acr

Var(p) = I Gp

Var(e) = Io;

Folgende Voraussetzung müssen für ein WM erfüllt sein (Henderson, 1988):

• die genetischen Korrelationen zwischen den einzelnen Messungen an einem

Tier sind 1

9 die genetischen Varianzen der Messungen sind gleich

» die Restvarianzen der Messungen sind gleich

• alle Restkovarianzen zwischen den Messungen sind gleich
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Damit sind die phänotypischen Varianzen und Kovarianzen zwischen Messungen

an einem Tier für alle Tiere gleich.

Die resultierenden MME sind:

'X'X X'Zl

zrx zrzi+A-'a,

JLiZt Jx. /ja Jux.

2\. JLjL ~Ç "X'y
"

TLYL1 â = Zl'y

Z2'Z2+la: P Z2'y

mit

A-V

I:

a, :

«2:

invertierte Verwandtschaftsmatrix

Einheitsmatrix

Ge

1

Gl

1

Gc

2

GP

3.1.1.3 Mehrmerkmalsmodell

Wenn die oben erwähnten Bedingungen für ein WM nicht erfüllt sind, müssen die

wiederholten Leistungen als unterschiedliche Merkmale mit einem Mehrmerk¬

malsmodell (MM) analysiert werden.

y, =X,bi + Z, ai + e,

y2
= X2 b2 + Z2 a2 + e2

mit

yi •*

ya:

Vektor des beobachteten Merkmals l

Vektor des beobachteten Merkmals 2

Die Varianz-Kovarianzmatrix der additiv genetischen Effekte ist:

Var

U

a,

A ai,

A a,,,.

Aaw,
:A®G,
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mit

Go :

rn:

On

r,\/a;a;

r,jo2aG2

G.

genetische Korrelation

Die Varianz-Kovarianzmatrix der Resteffekte hat - falls bei allen Tieren mit Be¬

obachtung alle Merkmale erfasst sind - folgende Struktur:

R = I ® Ro,

mit

Ro:
Ge, wrAJo, o,

r„./cr; a0? o.

direktes Produkt (Searle, 1982)

sonst gilt:

R= ©R0l oderdiag{R0i l = K...I1

wobei

R : block-diagonale Matrix mit Blöcken Ro1; die von der erfassten

Merkmalskombination für Tier i abhängig sind

© : direkte Summe (Searle, 1982)

Die resultierenden MME sehen wie fol et aus:

Z'R-'X Z»R-'Z + G-

b X'R 'y

Z'R-'y
[9]

3.1.1.4 Schätzfehlervarianz

Unter der Schätzfehlervarianz (prediction error variance, PEV) versteht man die

Varianz der Differenz zwischen dem geschätzten und dem wahren zufälligen addi¬

tiv genetischen Effekt. Aus der inversen Koeffizientenmatrix der MME lässt sich

die FEV der zufälligen Effekte ableiten:

PEV= Var(â-a) = c" [10]
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mit:

c" : i-tes Diagonalelement aus C22

wobei:

X'R-'X X'R^'Z
""

Z'R X Z'R-'Z + G-^

Die PEV ist ein Genauigkeitsmass für die geschätzten Zuchtwerte. Für die Be¬

rechnung der PEV wird das Diagonalelement der invertierten Koeffizientenmatrix

benötigt. Da bei grossen Datensätzen diese Inversion nicht möglich ist, muss eine

Approximation für das Diagonalelement entwickelt werden. Für Einmerkmalsmo-

delle und Halbgeschwisteranalysen stellte beispielsweise Meyer (1989) ein Ver¬

fahren vor. Ducos (1994) entwickelte das Verfahren für Vollgeschwisterstrukturen

weiter.

Ein anderes Genauigkeitsmass ist das Bestimmtheitsmass (B), das wie folgt aus

der PEV berechnet wird:

PFV
B = r,\=(l-^-) [111

°*

Die Wurzel aus B entspricht der Korrelation zwischen dem wahren und dem ge¬

schätzten Zuchtwert und gilt als Mass für die Genauigkeit der Selektion. Für die

Berechnung der Genauigkeit der Zuchtwerte wurde in dieser Arbeit ein Programm

von Hofer (1995) verwendet, das auf der Approximation von Meyer (1989) ba¬

siert.

3.1.1.5 Programmpaket PEST

Das Programmpaket PEST (Groeneveld et al., 1990) stellt die MME auf und löst

sie. Für die iterative Fösung können unterschiedliche Algorithmen für verschiede¬

ne Effekte gewählt werden. In dieser Arbeit wurde für alle Effekte das Gauss-

Seidel Verfahren verwendet. Die Koeffizienten der fixen Effekte wurden im Spei¬
cher gehalten (Option IOC), für die zufälligen Effekte dagegen wurde die Iteration

auf den Daten gewählt. Bei den zufälligen Effekten ohne Verwandtschaftsstruktur

wurden sämtliche Diagonalelemente im Speicher gehalten (Option IOÜ), beim

zufälligen Effekt mit Verwandtschaftsstruktur wurde wiederum jeweils nur ein Di-

C

C
21

c
12
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agonalelement gespeichert (Option IODGS). Dieses Programmpaket erlaubt eine

flexible Modellwahl.

3.1.2 Varianzkomponentenschätzung

Die Theorie von BLUP geht von bekannten Varianzkomponenten aus. Diese sind

jedoch unbekannt und müssen für die zu untersuchende Population geschätzt wer¬

den. Hierfür gibt es verschiedene Methoden. Heute wird meistens die von Patter¬

son und Thompson (1971) beschriebene RFME-Methode verwendet.

Gewisse Arten von Selektion führen bei Likelihood basierten Schätzmethoden zu

keiner Verzerrung. Die REML-Methode wird in der Tierzucht der ML-Schätzung

vorgezogen, da letztere den Verlust an Freiheitsgraden durch die Schätzung der

fixen Effekte nicht berücksichtigt. Dadurch kommt es mit der ME-Methode bei

Analysen mit fixen Effekten mit vielen Effektstufen zu Verzerrungen.

3.1.2.1 REML

REML setzt voraus, dass y multivariat normalverteilt ist. Die Methode ist transla¬

tions-invariant (von fixen Effekten im Modell unabhängig), da REML nicht die

Likelihood von y, sondern die Likelihood einer Lineartransformation K'y (re¬

stricted Likelihood) maximiert. Weil die Schätzwerte im erlaubten Parameterraum

liegen müssen, sind REML-Schätzungen nicht unverzerrt.

Die Restricted Likelihood-Funktion kann wie folgt dargestellt werden (Graser et

al., 1987; Meyer, 1989):

logL (a\y)x, c-ilog|R| - ^log|G - Uog'C* - iy'Py [12]

Für die Maximierung der Restricted Likelihood können verschiedene Verfahren

verwendet werden, über die Hofer (1998) einen Überblick gibt.

3.1.2.2 Verwendete Programmpakete

3.1.2.2.1 Variance component estimation (VCE)

Das Programmpaket VCE (Version 3.1) von Groeneveld ( 1994) berechnet den Lo¬

garithmus der Restricted Likelihood und maximiert sie entweder über eine Down-
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hill-Simplex Prozedur (ohne Ableitung) oder über ein Quasi-Newton-Verfahren,

das numerisch ermittelte erste Ableitungen verwendet. Mit der später vertubaren

Version 3.2 lassen sich zudem Standardfehler der geschätzten Varianzkomponen¬

ten berechnen.

3.1.2.2.2 Derivative free restricted maximum Likelihood (DFREML)

Das Programmpaket DFREML (Version 2.1) von Meyer (1991) schätzt ebenfalls

Varianzkomponenten mit der REML-Methode. Die Restricted-Likelihood-

Funktion wird ohne Information der Ableitungen maximiert. Dafür stehen

DFREML2.1 drei verschiedene Strategien zur Verfügung: die quadratische Ap¬

proximation, die Simplex-Methode und die Methode der konjugierten Gradienten.

3.2 Leistungsdatensatz

3.2.1 Herdbuchpopulation

Die Suisseporcs (Schweiz. Schweinezucht- und Schweineproduzentenverband) hat

von der Schweizerischen Eidgenossenschaft die Aufgabe bekommen, die Feld¬

daten in der schweizerischen Schweinezucht zu sammeln und zu verwalten. Diese

Aufgabe hat die Suisseporcs der Zentralstelle für Kleinviehzucht (KVZ) in Bern

delegiert. Die KVZ führt das Herdbuch der Rassen <Edelschwein> (ES), Schwei¬

zer Landrasse) (SL) und des <Schweizer Hampshire).

Ab dem 1. Januar 2000 wird die SUISAG im Auftrag der Suisseporcs die Herd¬

buchführung selbst übernehmen. Die Herdbuchbetriebe werden aufgrund ihrer

Grösse und ihrer Relevanz innerhalb der Schweizerischen Schweinezucht genauer

definiert. Von diesen Betrieben wird eine integrale, vollständige Datenlieferung
erwartet. Neu werden alle Rassen und synthetischen Linien ins Flerdbuch aufge¬

nommen, für die eine Zuchtwertschätzung heute oder in Zukunft abhängig von der

Datenmenge und deren Struktur sinmoll erscheint.

Die Reproduktionsdaten werden von jedem Züchter auf einem Sauenblatt aufge¬
nommen. Aufgrund des Sauenblattes lassen sich die Wurfmformationen in die Da¬

tenbank aufnehmen.

Auf dem Sauenblatt notiert der Züchter folgende Angaben:
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• Identität des Vaters

8 Belegungsart und Belegungsdaten

• Wurfdaten (<Wurfdatuni), ALF, <Absetzdatum>, AAF).

Seit Anfang Oktober 1992 wird nicht mehr die <Anzahl total geborene Ferkel),

sondern die <Anzahl lebend geborene Ferkel) pro Wurf erfasst. Die 4-Wochen

Leistungsdaten wurden durch die Leistungsdaten beim Absetzen ersetzt. Mit die¬

ser Neuregelung ist es möglich, statistische Auswertungen für die Leerzeit durch¬

zuführen. Das Wurfgewicht muss seit dem 1. Oktober 1992 nicht mehr obligato¬

risch erfasst werden.

Die KVZ stellte für die vorliegenden Untersuchungen die vorhandenen Reproduk¬

tionsdaten ihrer Datenbank seit dem 1. Januar 1987 bis Ende Januar 1995 zur Ver¬

fügung, da bei der Umstellung auf ein neues System ältere Daten nicht in diese

Datenbank übernommen worden sind. Für den Aufbau des Pedigrees wurden die

Abstammungen aller in der Datenbank registrierten Tiere geliefert. Die ältesten

Tiere sind im Jahr 1979 geboren worden.

3.2.2 Plausibilitäten

Aus der Datenbank der KVZ wurden ausschliesslich Herdbuchsauen aus Herd¬

buchbetrieben der beiden Rassen ES und SL ausgewählt. Die Geburts-, Wurf-,

Absetz- und Sprungdaten mussten bekannt sein. Damit konnten die Zeitkompo¬
nenten <Alter beim Wurf> (Alter), <Erstabferkelalter> (EAF), <Zwischenferkelzeit>

(ZFZ), sowie ab 1.10.1992 <Säugezeit> (Saug), <Absetzen bis erste Belegung)

(INT) und <Absetzen bis erfolgreiche Belegung) (ERB) berechnet werden. Um

sicher zu stellen, dass alle Würfe gemeldet waren, musste die Sau beim ersten

Wurf zwischen 270 und 550 Tagen alt sein und die Zwischenferkelzeit musste

zwischen 110 und 280 Tagen liegen. Sauen, welche diese beiden Bedingungen
nicht erfüllten, wurden aus der Auswertung ausgeschlossen. Jeder Wurf musste

zwischen 4 und 24 total geborene Ferkel aufweisen. Würfe mit weniger als 4 le¬

bend geborenen Ferkeln wurden nicht für die Zuchtwertschätzung berücksichtigt,
da solch kleine Würfe nämlich oft die Folge von Krankheit oder einer anderen ex¬

tremen Umweltbedingung sind. Da derartige Ereignisse die genetische Möglich¬
keit einer Sau sehr stark überlagern, würde so der Zuchtwert zu stark negativ be-
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einflusst. War schliesslich eine Sau bei ihrem Wurf älter als 2'100 Tage, wurde ihr

Alter auf 2'100 Tage gesetzt.

3.2.3 Datenstruktur

3.2.3.1 Anzahl lebend geborene Ferkel pro Wurf

Bei der Schweizer Landrasse wurden 24"496 Würfe von 8'570 Sauen und beim

Edelschwein 200*571 Würfe von 58"401 Sauen in die statistische Auswertung für

das Merkmal ALF einbezogen. Die 184 Betriebe mit SL-Sauen wurden in 985

Herden*Zeitperioden (Definition im Kapitel 3.4.1.2) eingeteilt, die 1 bis 190 Leis¬

tungen pro Klasse hatten. 28 % der Würfe der SL Sauen wurden künstlich besamt.

Die ES Sauen stammen aus 647 Betrieben, unterteilt in 4'383 HerdenZeitperio¬
den mit 1 bis 546 Leistungen pro Klasse. 20.1 % der Würfe der ES Sauen stam¬

men aus künstlicher Belegung.

Die SL Sauen hatten im Durchschnitt etwas kleinere Würfe als die ES Sauen

(Tabelle 3-1). Über alle Würfe waren sie im Durchschnitt etwas älter als die ES

Sauen, ihren ersten Wurf hatten sie aber durchschnittlich 12 Tage früher. Die Zwi¬

schenferkelzeit ist bei beiden Rassen etwa gleich.

Tabelle 3-1: Mittelwerte, Standardabweichungen (std), Minima und Maxima einiger
Merkmale der Datensätze,

Merkmal Anzahl T std mm ma\

SL ALF 24'496 10.3 2.56 4 22

Alter 24'4% 812 430 270 3149

EAF 5'146 M 1.6 42 6 270 549

ZFZ 19'350 163.5 18 9 117 280

RS ALF 200*571 10.6 2.56 4 24

Alter 200'571 809 433 270 3681

FAF 44'028 353.5 45 8 270 550

ZFZ 156'543 162.3 18 9 111 280

Die Verteilung der Würfe auf die Wurfnummern ist bei beiden Rassen gleich
(Tabelle 3-2). Über 20 % der Würfe kommen von Erstlingssauen, über 17 % sind

zweite Würfe und etwa 15 % dritte Würfe. Die Würfe sind gleichmässig über die
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Jahre 1988 bis 1994 verteilt (Tabelle 3-3). Etwas weniger Würfe sind im Jahr 1987

gemeldet. Da 1995 nur die im Januar gemeldeten Würfe bekannt sind, ist dieses

Jahr untervertreten. Weil aber für die Herden*Zeitperioden keine Fixen Grenzen

angenommen wurden (Clustering), lassen sich die Würfe des Jahres 1995 mit

Würfen des Jahres 1994 in die letzte Herden*Zeitperiodenklasse integrieren. Die

Würfe sind gleichmässig über die Monate verteilt. Es ist kein saisonaler Rückgang

im Sommer und Frühherbst feststellbar.

Tabelle 3-2: Anzahl Würfe pro Wurfnummer

Wurfmunmer SL ES

1 5*146 2l.0°o 44'028 22.0 %

2 4*210 17.2% 35'842 17.9%

3 3'643 14.9% 29*81 L 14.9%

4... 18a 11 '491 46.9 % 90'890 45.2 %

a

(resp. 20 beim ES)

Tabelle 3-3: Verteilung der Würfe über die Wurfjahre in %

Wurfjahr SL ES

1987 9.2 6.9

1988 14.1 11.4

1989 13.3 11.9

1990 13.5 12.5

1991 13.0 13.0

1992 12.8 13.9

1993 12.7 14.8

1994 11.1 15.1

1995 0.3 0.5

Die Erstlingssauen haben beim SL und FS kleinere Würfe (ALF1) als die Sauen

beim 2. (ALF2) und 3. Wurf (ALF3) (Tabelle 3-4). Die Standardabweichung, das

Minimum und das Maximum des Merkmals ALF ist für die Würfe Nummer Eins

bis Drei in der gleichen Grössenordnung. Die ES-Sauen haben in allen Wurfnum¬

mern die höhere ALF als die SL-Sauen (Abbildung 3-1).
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3.2.3.2 Intervall Absetzen bis 1. Belegung

Die Merkmale Tntervall Absetzen bis l. Belegung) (INT) und Tntervall Absetzen

bis erfolgreiche Belegung) (ERB) wurden nur für die Rasse Edelschwein bearbei¬

tet, da die Rasse SL zum Untersuchungszeitpunkt noch zu wenig Beobachtungen

Abbildung 3-1: Anzahl lebend geborene Ferkel pro Wurfnummer für SL und ES,

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13

VYurfrwmmer

Tabelle 3-4: Wurfgrösse (ALF1 bis ALF3) und Alter (Alterl bis Alter3) beim 1, 2. und 3.

Wurf

SL xio

N V std min nun N T std min max

ALF1 5'146 9.03 2.19 4 18 44'028 9.34 2.30 4 21

Alterl 341.62 42.59 270 549 353.45 45.82 270 550

ALF2 4*216 10.16 2.48 4 21 35'842 10.54 2.45 4 24

Alter2 512.46 51.21 399 828 518.25 53.07 396 2751

ALF3 3'643 10.80 2.50 4 22 29*811 11.08 2.51 4 23

Alter3 675.27 60.68 574 1438 679.44 61.24 548 3026

aufwies. Für die Merkmale INT und ERB wurden auch nur die Daten ab 1. Okto¬

ber 1992 verwendet. Für das Merkmal INF ergaben sich somit 64'968 Beobach¬

tungen nach dem 1. bis 20. Wurf. Da bei einer erfolgreichen Belegung ein an¬

schliessender Wurf gemeldet werden musste, waren für das Merkmal ERB nur

noch 47'630 Beobachtungen bekannt.
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Für die Berechnungen wurden nur die Intervalle nach den ersten drei Würfen be¬

rücksichtigt. Von 19'639 ES Sauen waren 36'471 Intervalle bekannt. 40 % (22 %

des ganzen Datensatzes) der Beobachtungen wurden nach dem 1. Wurf gemessen,

33 % der Beobachtungen nach dem 2. Wurf und 27 % der Beobachtungen nach

dem 3. Wurf (Tabelle 3-5). Das mittlere INF ist nach dem 1. Wurf am grössten

und beim 3. Wurfum 3 Tage kleiner als nach dem ersten. Die <Säugezeit) (Saugl

... Saug3) ist nach allen 3 Wurfnummern gleich (Tabelle 3-5). Die Säugezeit wird

nicht durch die Laktationsleistung der Sau bestimmt, sondern unterliegt dem Ent¬

scheid des Tierhalters sowie dessen Stallkapazität und den daraus folgenden Um-

triebszyklen. Die <Anzahl abgesetzte Ferkeb (AAF1 bis AAF3) nimmt mit den

Wurfnummern zu (Tabelle 3-5).

Tabelle 3-5: Intervall Absetzen bis 1. Belegung (INT1 bis INT2), Säugezeit (Saugl bis

Saug3), Anzahl abgesetzte Ferkel (AAF1 bis AAF3) und das Alter (Wfaltl bis Wfalt2)
nach dem 1., 2,, und 3, Wurf beim Edelschwein

Anzahl "x std mm max

1NT1 14*578 11.80 13.08 1 99

INT2 12*000 9.34 10.84 1 99

INT3 9'893 8.80 10.15 1 98

Saugl 14*578 34.68 8.24 0 69

Saug2 12*000 34.34 7.77 0 68

Saug3 9'893 34.50 7.68 0 69

AAFl 14*578 8.84 2.14 0 21

AAF2 12*000 9.84 2.02 0 -)•)

AAF3 9*893 10.14 1.93 0 21

Wfaltl 14*578 352 44 271 550

Wfalt2 12*000 517 51 396 821

Wfalt3 9*893 678 59 523 1072

Für den oben beschriebenen Datensatz für die Analyse der Intervalle sind bei

5'352 der ES Sauen das TNT nach dem L, 2. und 3. Wurf bekannt (Tabelle 3-6).
5'374 Sauen haben nur ein TNT nach dem l. Wurf. Nur 128 Sauen haben ein un¬

bekanntes 2. Intervall oder das Inten all wurde wegen den angewendeten Plausibi -

litätskriterien (siehe vorne) eliminiert.
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Tabelle 3-6: Häufigkeit von Kombinationen bekannter Intervalle nach dem 1, (INT1), 2.

(INT2) und 3. (INT3) Wurf

Anzahl LXTI 1NT2 INT3

5'352 X X X

5'374 X - _

3'724 X X _

647 - X -

2'136 - - X

2'277 - X X

128 X - X

3.3 Pedigree

3.3.1 Aufbau des Stammbaumes

In der Datenbank der KVZ sind alle Herdbuchtiere mit ihren Leistungen und ihren

Eltern abgelegt. Der erste Eintrag erfolgt, wenn das tätowierte Ferkel auf dem

Sauenblatt gemeldet wird. Anhand dieser Angaben lässt sich ein Pedigreellle auf¬

stellen.

3.3.2 Plausibilitäten

Bei der Aufnahme des Sauenblattes in die Datenbank können Fehler entstehen, da

in der Datenbank der KVZ die Plausibi litätstests noch nicht optimal integriert
sind. Für diese Arbeit wurden an die Abstammungsdatensätze folgende Bedingun¬

gen gestellt:

• Tier kommt nur einmal vor

• Erstabferkelalter der Mutter grösser als 270 Tage

• Alter des Vaters bei Geburt seiner ersten Nachkommen grösser als 240 Tage

» Geschlecht des Tieres gleich dessen Geschlecht als Eiter
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• ZFZ grösser als 110 Tage

• Wurfgeschwister (gleiche Mutter und Geburtsdatum) haben gleichen Vater

• pro Wurf nicht mehr als 15 Tiere mit gleichem Geschlecht

Im Gesamtpedigreefile sind etwa 1 % der Daten nicht in Ordnung. Alle diese Feh¬

ler im Nachhinein zu korrigieren, beanspruchte sehr viel Zeit. Deshalb müssen zu¬

künftig bei Eingabe in die Datenbank möglichst viele Fehler abgefangen werden.

3.3.3 Struktur des Pedigrees für das Merkmal ALF

Aus den gesamten Abstammungsinformationen wurden von den Sauen mit Leis¬

tungen nicht mehr als sieben Ahnengenerationen berücksichtigt. Die Eltern eines

vor 1980 geborenen Tieres wurden als unbekannt angenommen.

Beim SL wurden 12*519 und beim FS 74*665 Tiere im Pedigreefile berücksich¬

tigt. Die ES Sau hatte im Durchschnitt 0.6 Würfe mehr als die SL Sau. Im Durch¬

schnitt hatten ES-Väter 15 Töchterleistungen mehr als SL-Väter. Rund 40 % der

Ahnen waren bei beiden Rassen männlich. Bei den SL waren 32 % aller Tiere Ah¬

nen ohne eigene Leistung, bei den ES waren dies nur 22 % (Tabelle 3-7).

Tabelle 3-7: Struktur des Pedigrees für das Merkmal ALF

SL ES

Leistungen 24'496 200*571

Sauen mit einer Leistung 8'570 58'401

bekannte Väter von Sauen mit einer Leistung 1 '206 5'562

Ahnen V949 16'264

männliche Ahnen 1 '557 6*315

Basisticre (mit unbekannten Eltern) 1 '383 4'944

Die ältesten für die Schätzung beim Merkmal ALF im Pedigree berücksichtigten
Tiere sind 1979 geboren. Etwa 75 % der Tiere sind nach 1986 geboren (Tabelle

3-8).
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Tabelle 3-8: Geburtsjahr der Tiere im Pedigreefile für die Zuchtwertschätzung im

Merkmal ALF

Geburtsjahr .ST, ES

nicht bekannt 1 '251 4'342

1979 1 8

1980 182 581

1981 332 1*095

1982 443 1*607

1983 529 2'055

1984 654 2'949

1985 907 4*158

1986 1 '081 6*116

1987 1 '155 6*730

1988 1'079 6'948

1989 1'144 6'969

1990 1*080 7'588

1991 1 '035 8'123

1992 941 7'937

1993 644 6'929

1994 61 533

Beinahe 60 % der SL Tiere sind nicht ingeziichtct (Tabelle 3-9). Über 96 % der

Tiere haben einen Inzuchtkoeffizienten von weniger als 5 %. Ein ähnliches Bild

zeigt sich beim ES.
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Tabelle 3-9: Inzuchtkoeffizienten im Pedigree des SL und des ES für die Zuchtwert¬

schätzung im Merkmal ALF

Inzuchtkoeffizient °o Anzahl der Tiere

SL xio

0 7*215 40*130

0
...

5 4*811 30*785

5
...

10 372 2*771

10... 15 86 658

15 ...20 11 81

20
...

25 1 1

25... 30 23 236

35
...

40 3

mittlere Inzuchta 2.0 2.0

Inzucht max. 27.0 38.0

der ingezüchteten Tiere

3.3.4 Struktur des Pedigrees für das Merkmal INT

Im Pedigree für das Merkmal INT 1-3 sind 40"285 Tiere aufgelistet. Für das

Merkmal INTl sind 34"890 Tiere im Pedigree. Davon hat aber nur etwa V3 eine

eigene Beobachtung (Tabelle 3-10). Dies lässt sich damit erklären, dass nur Inter¬

valle ab 1.10.1992 berücksichtigt wurden.

Für das INTl sind weniger Töchter-Beobachtungen pro Vater bekannt als für das

Merkmal ALF; 23 % der Ahnen sind männlich.
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Tabelle 3-10: Datenstruktur des ES für die Zuchtwertschätzung im Merkmal INT1

INTl

Leistungen 14'578

Bekannte Väter von Sauen mit Leistung 1'630

Leistungen / Vater 8.9

Ahnen 20'312

Männliche Ahnen 4'626

Basis Tiere 2*418

Leistung / Herden*/'eitpenode 16

Im Pedigree des ES für die Berechnung der Varianzkomponenten und Zuchtwerte

für das Merkmal INTl haben 95 % der Tiere einen Inzuchtkoeffizienten von klei¬

ner als 5 % (Tabelle 3-11). Allerdings hat sich im Vergleich zum Pedigree für das

Merkmal ALF die Verteilung etwas Richtung mehr ingezüchteter Tiere (über
50 %) verschoben.

Tabelle 3-11: Inzuchtkoeffizienten im Pedigree des ES für die Zuchtwertschätzung im

Merkmal INT1

fnzuchtkoeffhient 'Li Anzahl Tiere

0 17'293

0... 5 20*913

5
...

10 1 '603

10... 15 323

15
...

20 51

20... 25 1

25
...

30 101

mittlere Inzuchta 2.0

max. Inzucht 28.0

a

der ingezüchteten Tiere
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3.4 Einflussfaktoren

3.4.1 Fixe Effekte

Fixe Effekte sind systematische Einflussfaktoren auf das abhängige Merkmal.

Gleiche Werte werden in Klassen oder Kategorien zusammengefasst (Monate, Ge¬

schlecht, Belegungsart, Wurfnummer usw.) oder sind Kovariablen (EAF, ZFZ, Al¬

ter, usw.). Bei fixen Effekten sind alle Stufen (Einheiten, Arten) des Faktors be¬

kannt. Dies unterscheidet sie von den zufälligen Effekten, wo meist nur ein Teil

aus der Grundgesamtheit bekannt und für die Auswertungen vorhanden ist.

3.4.1.1 Rasse

In dieser Untersuchung wurde die Rasse nicht im Modell berücksichtigt, da auf¬

grund der Rechenkapazität der KVZ nach Rassen (ES, SL) getrennte Zuchtwert¬

schätzungen durchgeführt werden müssen. Wenn beide Rassen in derselben

Zuchtwertschätzung berücksichtigt werden, ist dieser Effekt zu korrigieren, weil

ein Rasseunterschied sichtbar ist. Werden auch gekreuzte Tiere in die Zuchtwert¬

schätzung miteinbezogen, muss die direkte Heterosis - also eine nicht-additive

Genwirkung, die eine Leistungssteigerung von 5 bis zu 20 % bringen kann (Bosch

et ai., 1997) - berücksichtigt werden. Bosch et al. (1997) bevorzugen eine gemein¬

same Schätzung der Reinzucht- und Kreuzungstiere, weil so die Genauigkeit der

Zuchtwertschätzung und damit der Zuchtfortschritt erhöht werden kann. Dies na¬

türlich nur unter der Voraussetzung einer geeigneten Datenstruktur, die eine ge¬

naue Schätzung der Umwelteffekte ermöglicht.

3.4.1.2 Betrieb

Ein wichtiger Einflussfaktor auf das Reproduktionsgeschehen ist die Flerdenum-

welt (Betrieb). Dieser Effekt beinhaltet neben dem Management unter anderem die

Fütterung und das Aufstallungssystem. Ein typischer HerdenumweIteffekt ist die

Gruppenhaltung bei Sauen und der Eberkontakt während der Brunstzeit. Diese Ef¬

fekte verkürzen (Hemsworth et al, 1982) das Intervall zwischen Absetzen und

Wiederbelegung. Da Managementsysteme und Haltungsbedingungen in den Ein¬

zelbetrieben für diese Untersuchung nicht bekannt sind, werden diese zusammen

im Betriebseffekt berücksichtigt. Damit nimmt man an, dass innerhalb der Betrie¬

be die Bedingungen für alle Sauen gleich sind (das heisst: gleiche Fütterung, glei-
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ches Aufstallungssystem und gleiche Betreuung). Auch eine hormonelle Stimula¬

tion, die in einem Betrieb bei allen Sauen angewendet wird, lässt sich durch den

Betriebseffekt korrigieren.

Um den Herdeneffekt möglichst genau zu schätzen und die Veränderungen über

die Jahre auf dem Betrieb berücksichtigen zu können, wurde der Herdeneffekt für

die Analysen mit einer Clusterprozedur in Zeitperioden aufgeteilt. So wurden für

die Zeitperiodeneffekte nicht Jahres- oder Quartalsanfang und -ende als Grenzen

einer Zeitperiode verwendet; die Einteilung der Würfe innerhalb Herden erfolgte

nach einem Cluster-Algorithmus von Schmitz et al. ( 1991). Der Algorithmus ord¬

net jeden Wurf einem separaten Cluster (Zeitperiode) zu. Diejenigen zwei Cluster,

deren spätester bzw. frühester Wurf zeitlich am nächsten beisammen liegen, wer¬

den dann zu einem einzigen zusammengeschlossen, wenn der resultierende Clu¬

ster eine Zeitperiode von einer bestimmten Anzahl Tagen nicht übersteigt und

wenn beide Cluster nicht bereits eine angestrebte Anzahl Würfe enthalten. Der

letzte Schritt wird wiederholt, bis keine weiteren Cluster mehr zusammenge¬

schlossen werden können.

Vergleichsgruppen, die Beobachtungen über eine längere Zeitperiode enthalten,

führen zu einem verzerrten Resultat, wenn ein Zeittrend im Betriebseffekt be¬

obachtet wird. Allerdings ist die Schätzgenauigkeit wahrscheinlich stärker von der

Anzahl Beobachtungen pro Cluster als von der Länge der Zeitperioden abhängig

(Schmitz et al., 1991). Clustering ist ein flexibles Verfahren, um die optimale An¬

zahl Beobachtungen pro Zeitgefahrtinnengruppen in grossen Herden zu erreichen.

Es löst die Probleme von wenig Beobachtungen in kleinen Herden aber nicht.

In dieser Arbeit wurde die Zeitperiode auf maximal 365 Tage gesetzt, aber keine

Einschränkungen bezüglich Anzahl gewünschter Beobachtungen pro Cluster defi¬

niert. Die Anzahl Wurfleistungen der jüngsten Zeitperiode können also relativ

klein ausfallen. Aus diesem Grund wurden jene mit weniger als 5 Wurfleistungen
der Zeitperiode davor zugeteilt.

3.4.1.3 Belegungsart

Die Belegungsart - Natursprung (NS) oder künstliche Belegung (KB) - hat einen

Einfluss auf die Wurfgrösse (Looft, 1992; Brandt et al., 1984; Biedermann und

Rupp, 1995). So ist die Trächtigkeitsrate nach KB niedriger als beim NS. Ebenso

bringt die KB noch oft kleinere Würfe, da sie sensibler auf die Qualität des Ejaku-
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lates und des Reproduktionsmanagements reagiert. Die Qualität der Samendosen

hängt von deren Lagerung (Temperatur), deren Alter (Konservierung) und der

Aufbereitung (Spermakonzentration, Verdünnermedium) ab (Kennedy und Wil-

kins, 1984; Biedermann und Rupp, 1995; Colenbrander und Kemp, 1990; Johnson

et al., 1988). Beim Reproduktionsmanagement sind die Haltung der Sauen, die

Brunstkontrolle und der Belegungstermin die entscheidenden Faktoren.

3.4.1.4 Saisoneffekt

Die domestizierte Sau ist asaisonal im Gegensatz zur Wildsau, bei der von April

bis Juni die anöstrische Frequenz steigt (Mauget, 1982) und erst im Oktober die

Fortpflanzungssaison wieder beginnt. Sie ist polyöstrisch, dass heisst, dass sie

ganzjährig in regelmässigen Abständen Brunstsymptome, Paarungsbereitschaft

und Empfängnisfähigkeit zeigt. Trotzdem findet man auch bei der domestizierten

Sau in verschiedenen Literaturangaben über die Sommer- und frühen Herbstmona¬

te eine schlechtere Trächtigkeitsrate (Huhn et al., 1995). Diese ist vor allem durch

die höheren Temperaturen im Sommer zurückzuführen. Hohe Temperaturen haben

einen negativen Einfluss auf die aufgenommene Futtermenge, verursachen Ernäh¬

rungsdefizite und eine zu hohe Melatoninkonzentration (Prunier et al., 1996,

Abbildung 3-2). Die Ursache der schlechteren Trächtigkeitsrate scheint vor allem

in der Resorption von Embryos nach 20 bis 25 Tagen zu liegen (Love et al., 1993).

Vor allem die Temperaturen während der letzten 20 Tage der vorhergehenden Säu¬

gezeit sind für den nachfolgenden Reproduktionszyklus entscheidend.

Neben der Trächtigkeitsrate sind auch die Intervalle (Absetzen bis erster Östrus)

verlängert (Hurtgen, 1979). Die Tageslänge im Sommer verursacht verlängerte
Intervalle (Claus et al., 1984; Sterning et al., 1990) und die hohen Temperaturen
verursachen Stress, was zur Störung der Reproduktionsfünktion führt (Hennessy
und Williamson, 1984; Hemsworth et al.. 1982). Saisoneffekte können oft durch

gutes Management ausgeglichen werden.

Als Saisoneffekt wurde für die <Wurfgrösse>, der <Wurfmonat> und für das Inter¬

vall der <Absetzmonat> berücksichtigt, die für die verschiedenen Jahre als gleich

angenommen wurden.
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Abbildung 3-2: Einfluss verschiedener Effekte auf die Reproduktionsfunktion der

Erstlingssauen nach Prunier et al. (1996)

Sommer

Tageslichtdauer y\ Temperatur J\

6\ Appetit der \^
laktierenden Sau

k/1 °

0 >' 0
Ernährungs- -,

defizit /*

0

> '

von Erstlingssauen

3.4.1.5 Genetische Gruppen

Genetische Gruppen werden eingeführt, wenn für Tiere mit unbekannten Eltern

(Basistiere) nicht von einem einheitlichen genetischen Niveau ausgegangen wer¬

den kann. Der additiv genetische Effekt wurde in Populationen mit Basistieren mit

unterschiedlichem genetischem Niveau durch die Berücksichtigung der geneti¬
schen Gruppen reduziert (Pieramati und Van Vleck, 1993). Wenn alle Pedigreein-
formationen zurück bis zu den unselektieilen Basistieren und alle Leistungen, die

für die Selektionsentscheide herangezogen wurden, bekannt sind, berücksichtigt
BLUP die Selektion korrekt: die Selektion führt zu keiner Verzerrung der ge¬

schätzten Zuchtwerte. Genetische Gruppen und Verwandtschaftsmatrix sind zuein¬

ander konkurrierende Verfahren, die zu Verzerrungen führen können. Wenn die

Verwandtschaftsmatrix jedoch bekannt ist, sollten nur noch wenige genetische

Gruppen für die Basistiere nötig sein. Für die Auswertungen der Merkmale ALF

und INT wurden keine genetischen Gruppen berücksichtigt, da von einer im Be¬

reich Reproduktion unselektierten Basispopulation ausgegangen werden kann.

3.4.1.6 Wurfnummer und Alter der Sau beim Wurf

In vielen bereits zitierten Untersuchungen ist die Wurfnummer im Modell als sig¬
nifikanter Effekt berücksichtigt (Grob, 1988; Baasetal., 1992; Hughes, 1998). Bis
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zum vierten und fünften Wurf konnte eine Erhöhung der Wurfgrösse beobachtet

werden, die in den folgenden Würfen wieder stetig abnahm. Nach Aumaitre et al.

(1976) hat die Wurfnummer auch einen entscheidenden Einfluss auf das Tntervall

Absetzen bis erste Belegung). Nach dem ersten Wurf wird ein längeres Intervall

beobachtet als nach dem zweiten und den folgenden Würfen (Hughes, 1998). Die

KVZ erfasst die Wurfnummern nicht mehr, sondern nummeriert die eingehenden

Wurfmeldungen nach deren Eingang. So erhöht sich die Wurfnummer um eins,

wenn ein verworfener Wurf gemeldet wird; ebenso werden folgende Würfe einer

falschen Wurfnummer zugeordnet, wenn ein früherer Wurf nicht gemeldet wurde.

Aus diesem Grund wurde die Wurfnummer in der vorliegenden Arbeit nicht im

Modell berücksichtigt.

Da neben French et al. (1979) auch Looft ( 1992) bemerkte, dass der Unterschied

der einzelnen Paritäten vom Alter bzw. vom Gewicht der Sau abhängig ist und

nicht aus dem Effekt der Wiederholung des gesamten Reproduktionsprozesses re¬

sultiert, wurde das <Alter der Sau beim Wurf> in die Auswertungen für das Merk¬

mal ALF berücksichtigt. Ebenso beschreiben Sterning et al. (1995) den Einfluss

des <Alters bei der Pubertät) auf das dntervall Absetzen bis erster Östrus). Wenn

der erste Östrus später erfolgt, verlängert sich auch das Intervall. Aus diesem

Grund wurde beim Merkmal INT das <Alter> im Modell berücksichtigt.

3.4.1.7 Erstabferkelalter und Zwischenferkelzeit

Das <Erstabferkelalter> (EAF) hat einen entscheidenden Einfluss auf die Wurfgrös¬

se von Erstlingssauen (Looft, 1992). Eine Erhöhung des EAF bringt grössere Erst¬

lingswürfe (Southwood und Kennedy, 1991 ; Le Cozier et al., 1998). In der Unter¬

suchung von Bigler et al. (1995) wurden Sauen in EAF-Altersgruppen unterteilt.

Nach fünf Würfen war die <Anzahl lebend geborene Ferkel) nicht mehr abhängig
von der Einteilung in die Altersgruppe.

Die <Zwischenferkelzeit) (ZFZ) hat ebenfalls einen Einfluss auf die Wurfgrösse.
Grob (1988) konnte bei einer Verlängerung des dntervalls Geburt bis erfolgreiche

Belegung) auf 55 bis 60 Tage einen positiven Einfluss auf die Wurfgrösse feststel¬

len, bei einem längeren Intervall nahm die Wurfgrösse wieder ab.

Mit dem Effekt des <Alters der Sau bei ihrem Wurf) (Kapitel 3.4.1.6) wird der Ein¬

fluss des EAF vollumfänglich, der Einfluss der ZFZ jedoch nur sehr beschränkt

berücksichtigt. Die Säugezeit, eine Komponente der ZFZ, wird mit dem Herdenef-
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fekt berücksichtigt, weil diese für die in einem Betrieb gehaltenen Sauen meistens

ähnlich lange dauert. Damit hat die zusätzliche Berücksichtigung der ZFZ nur

noch einen kleinen Einfluss auf die Wurfgrösse. Dazu kommt, dass sich die ZFZ

gleich wie die Wurfhummer nur aus den eingehenden Wurfmeldungen berechnen

lässt und daher den gleichen Ungenauigkeiten unterliegt. Aus diesen Gründen

wurde die ZFZ in der vorliegenden Arbeit nicht im Modell berücksichtigt.

3.4.1.8 Säugezeit

Der Einfluss der Säugezeit auf das nachfolgende Intervall (Absetzen bis erster

Östrus) oder (Absetzen bis erfolgreiche Belegung) und die Wurfgrösse hängt stark

mit der Laktationsleistung der Sau zusammen. Es gilt, vor allem den Körperge¬

wichts- und Fettgewebeverlust während der Laktation zu minimieren. Sauen mit

einem erhöhten Verlust des Körpergewichtes während der Säugezeit haben ein

verlängertes Intervall (Absetzen bis erster Östrus) und auch häufiger einen anöstri-

schen Zyklus (King et al. 1982; Reese et al. 1982; King und Williams 1984a-b;

Einarsson et al., 1995). Die Verringerung der Rückenspeckdicke - das heisst der

Verlust von Körperfett - während der Säugezeit wird als Grund für den Unter¬

bruch der Reproduktionsfunktion nach dem Absetzen und damit Verlängerung der

Intervalls (Absetzen bis erster Östrus) angenommen (Mullan and Close, 1989).

Weniger Einfluss hat der Muskelmasseabbau (Reese et al, 1982; Brendemuhl et

al., 1989). Die Laktationsleistung bleibt relativ konstant und unabhängig vom Fut¬

terangebot (Prunier et al., 1996). Bei kleinerem Futterangebot ist der Gewichtsab¬

bau jedoch verstärkt.

Die Laktation darf aber nicht zu kurz sein, denn eine zu frühe Zuchtnutzung nach

der Geburt behindert die problemlose Rückbildung des Uterus. Bis zur Wiederge¬

winnung der für die Trächtigkeit erforderlichen Funktion werden rund drei Wo¬

chen benötigt. Eine zu frühe Zuchtnutzung erhöht die EmbryonalSterblichkeit

(Dewey et al., 1994), bringt geringe Wurfgrössen und erhöht die Umrauschquote.

Eine zu lange Laktation bringt dagegen ein verlängertes (Intervall Absetzen bis

erster Östrus) (1. Belegung). Dies ist in erster Linie auf eine ungenügende Futter¬

zufuhr während der gesamten Laktation oder gegen Ende der Laktation zurückzu¬

führen (Tholen et al, 1996a). Die Autoren sprechen von einer optimalen Laktati¬

onszeit von 20 bis 29 Tagen. Bei zu frühem, aber auch bei zu spätem Absetzen ist

die Reproduktionsaktivität der Sau gestört und insbesondere das (Intervall Abset¬

zen bis erster Östrus) verlängert (Scott, 1995).
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3.4.1.9 Anzahl abgesetzte Ferkel

Die (Anzahl abgesetzte Ferkel) und der Einfluss der Laktation auf das Intervall

(Absetzen bis erster Östrus) stehen in engem Zusammenhang. Sauen, die mehr

Ferkel säugen, verlieren auch mehr Gewicht in den ersten drei Wochen der Lakta¬

tion (Baas et al, 1992). Van der Steen (1986) konnte eine nicht erwünschte Korre¬

lation zwischen Tageszunahme der Ferkel und Gewichtsverlust der Sau aufzeigen.
Die Sauen in der Untersuchung von Fahmy et al. (1979), die weniger Ferkel auf¬

zogen, hatten ein kürzeres Intervall als Sauen mit grösseren Würfen. Tholen et al.

(1996a) konnte diesen Effekt insbesondere nach dem ersten Wurf feststellen, nach

dem zweiten und den folgenden Würfen war der Einfluss der (Anzahl abgesetzte
Ferkel) auf das Intervall nicht mehr so klar sichtbar. Laut Auldist et al. (1998)
beeinflussen die Anzahl aktiver Zitzen die produzierte Milchmenge der Sau. Je

mehr Ferkel die Sau aufzieht, desto mehr aktive Zitzen hat sie. Damit steigt die

Milchmenge und die Köperfett- sow ie die Proteinreserven verringern sich.

3.4.2 Zufällige Effekte

Bei den zufälligen Effekten sind die Klassen der Faktoren eine zufällige Auswahl

aus einer sehr grossen - streng genommen unendlichen - Menge (z. B. Tiere einer

Population) und ihre Effekte folgen einer Wahrscheinlichkeitsverteilung.

In Abbildung 3-3 sind die genetischen Beziehungen der zufälligen Effekte auf die

(Anzahl lebend geborene Ferkel) dargestellt.

3.4.2.1 Addititv genetischer Effekt der Sau

Der additiv genetische Effekt der Sau entspricht im statistischen Modell dem

Zuchtwert. Er bezeichnet diejenigen genetischen Eigenschaften, die ein Tier über

die Vererbung weitergibt, wobei ein polygener Erbgang angenommen wird.
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Abbildung 3-3: Pfaddiagramm, das die Verwandtschaft zwischen Vätern, Müttern und

Zeitgenossen Gruppen (CG) für Wurfgrösse als ein wiederholtes Ereignis der Sau dar¬

stellt: (nach Woodward et al., 1993)

Vater Mutter

(alfi)

Legende

c temporärerer Umwelteffekt

ga genetisch additiver Effekt

m maternaler Effekt (wirkt via Sau)

p permanenter Umwelteffekt

z Herdcn*Zcitpcriode-Effekt

3.4.2.2 Permanenter Umwelteffekt der Sau

Liegen wiederholte Leistungen beim gleichen Tier vor, ist eine zusätzliche, nicht

genetische Kovarianz zwischen den Beobachtungen des Tieres vorhanden, die als

permanenter Umwelteffekt bezeichnet wird. Der Anteil der permanenten Umwelt¬

varianz an der Gesamtvarianz kann bei Fehlen nicht additiv genetischer Effekte

aus der Differenz der Wiederholbarkeit und der Heritabilität ermittelt werden.

Diese Modellierung von wiederholten Beobachtungen ist nur korrekt, falls eine

hohe genetische Korrelation zwischen den wiederholten Leistungen des Tieres

vorhanden ist. Sind die Korrelationen kleiner als eins, sollten wiederholte Be¬

obachtungen als unterschiedliche Merkmale aufgefasst werden (Quaas et al.,

1984).
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3.4.2.3 Maternaler Effekt

Der maternale Effekt umfasst die Wurfumwelt für die Ferkel, die durch die geneti¬

sche Determination der Mutter bestimmt ist (intrauterine Umgebung, Milchleis¬

tung, Muttereigenschaften). Dieser maternale Effekt zeigt sich erst eine Generati¬

on später, wenn ein Nachkomme selber eine Leistung aufweist. Es ist schwierig,

den maternalen Effekt zu ermitteln, wenn die Würfe ausgeglichen bzw. standardi¬

siert werden und die Laktationslänge umtriebsbedingt immer gleich lang ist. Der

wichtigste biologische Hintergrund des maternalen Einflusses auf die Wurfgrösse

ist die Ernährung während der eigenen Säugeperiode der Sau (kleine Würfe, höhe¬

res Absetzgewicht, bessere Entwicklung des Uterus). Die Oogenesis beginnt vor

dem 40. Tage des fötalen Lebens und geht weiter bis etwa am 35. Tag nach der

Geburt. Diese Zeit ist sehr störungsanfällig, und nur 50 % der Keimzeilen überle¬

ben den Transformationsprozess. Wenn der Vorrat der Primordialfollikel gross ist,

kann eine höhere Ovulationsrate und Wurfgrösse nicht nur für den ersten, sondern

auch für die folgenden Würfe erwartet werden (Rutledge, 1980). Rutledge (1980)

und Van der Steen (1983) fanden, dass das Gewicht und das Alter der Sau beim

ersten Östrus nicht abhängig ist von der Anzahl Wurfgeschwister. Hingegen hatten

Sauen aus Würfen mit über zehn Tieren tendenziell kleinere Würfe mit geringerem

Absetzgewicht als Sauen aus Würfen mit deren sechs. Die Autoren geben an, dass

der maternale Einfluss vor allem postnatal wirkt.

Roehe und Kennedy (1993a) empfehlen nach einer Simulationsstudie mit unter¬

schiedlichen Korrelationen zwischen maternalem und direktem Effekt den mater¬

nalen Effekt in die Zuchtwertschätzung einzubeziehen. Auch dann, wenn die ma¬

ternale Heritabilität ausser bei der ersten Wurfnummer klein ist. Bei einer Nichtbe¬

rücksichtigung des maternalen Effektes ist eine Reduktion in der Schätzung des

direkten Effektes zu erwarten, besonders wenn von einer hohen maternalen Fleri-

tabilität und einer hohen negativen Kovarianz zwischen direktem und maternalem

Effekt ausgegangen werden muss. Roehe und Kennedy (1993c) empfehlen die Be¬

rücksichtigung des maternalen Effektes auch deshalb, weil unverzerrte, additiv

genetische und Umwelttrends geschätzt und höhere genetische Fortschritte erzielt

werden. Diesen Einfluss in der ersten Wurfnummer fanden auch Vangen (1980)
und Looft (1992). Letzterer zeigt, dass hauptsächlich die postnatale Umwelt - und

viel weniger die pränatale Umweit - auf die spätere Erstlingssau einen Einfluss

hat. Southwood und Kennedy (1991) empfehlen, den maternalen Effekt nur dann

in die Auswertung einzubeziehen, wenn dadurch die Rangfolge für die Selektion

geändert würde, was bei ihren Daten nicht der Fall war. Sie (Southwood und Ken-
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nedy (1990)) schätzen maternale Heritabilitäten von 0.04 beim (Yorkshire) und

0.08 bei der (Landrasse). Die Korrelation zwischen direktem und maternalem Ef¬

fekt war negativ, doch die Standardfehler für die Schätzungen der maternalen Va¬

rianz waren hoch. Verschiedene weitere Untersuchungen fanden keinen materna¬

len Einfluss, was auf das Ausgleichen der Würfe in den analysierten Datensätzen

zurückgeführt wurde (Gu et al, 1989; Mercer et al., 1990; Alfonso et al., 1997).

Auch in der Untersuchung von Crump et al. ( 1997) wairde die Heritabilität durch

maternale genetische Effekte und gemeinsame Familien-Umwelt-Effekte nicht

verzerrt. Sie empfehlen aber ihre Resultate nur bei Populationen anzuwenden, in

denen die Würfe standardisiert werden.

Nach Aising et al. (1980) wirkt sich der Effekt der Grösse des Wurfes, in welchem

eine Sau geboren wurde, am stärksten bei Tieren aus, die selbst aus Jungsauenwür¬

fen abstammen. Mit steigender Parität bzw. zunehmendem Alter der Mutter ver¬

schwindet der negative Effekt der Wurfgrösse, da eine Altsau besser in der Lage

ist, sich den Bedingungen grösserer Würfe anzupassen.

In der hier vorliegenden Arbeit wurde der maternale Effekt in den statistischen

Modellen nicht berücksichtigt.

3.4.2.4 Effekt des Vaters oder Belegungsebers

Zum Effekt des Wurfvaters oder Belegungsebers gibt es unterschiedliche Resulta¬

te. Woodward et al. (1993) konnten einen signifikanten Einfluss des Wurfvaters

auf die Wurfgrösse nachweisen (lr=0.05), im Gegensatz zu Southwood und Ken¬

nedy (1990), die keinen solchen Effekt fänden. Wenn Woodward et al. (1993) je¬

doch nur noch Würfe von Belegungsebern mit mehr als fünf Würfen in die Aus¬

wertung mit einbezogen, wurde der Effekt des Belegimgsebers kleiner. In Kreu¬

zungsversuchen fanden Le Roy et al. ( 1987) auch keinen Einfluss des Vaters.

Nach Baas et al. (1992) zeigen Fl-Würfe von reinrassigen Sauen bessere Überle¬

benschancen als reinrassige Würfe. Dieser Effekt des Ferkels ist indirekt auf den

Vater beziehungsweise auf die Heterosis zurückzuführen. Zwischen Ebern beste¬

hen auch beträchtliche Unterschiede in der Konservierungsfähigkeit der Spermien

(Schilling und Vengust, 1984). Auch Beauvais (1997) hat in ihrem Modell den

Wurfvater (jedoch ohne Verwandtschaftsmatrix) berücksichtigt. Bei ihrem Daten¬

satz bestimmte dieser Effekt 2 % der Gesaratvarianz. Dieser Einfluss ist somit sehr

gering. Wenn bei den Deckebern auf eine gute Samenquaitiät geachtet wird, ist

dieser Einfluss sicher noch unbedeutender. Kann von einer guten Samenqualität
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ausgegangen werden, beschränkt sich der Einfluss des Deckebers auf die an die

Embryonen vererbte Veranlagung, bis zur Geburt zu überleben. In der Literatur

(vgl. Kapitel 2) wurde bei der Überlebensfähigkeit der Embryos vor allem die Ute-

rusgrösse und die Varianz der Entwicklung der Wurfgeschwister als entscheidende

Faktoren genannt. In dieser Untersuchung fand der Deckeber im Modell keine Be¬

rücksichtigung. Damit hat der Eber einen Zuchtwert für weibliche Fruchtbarkeit,
den er seinen Töchtern weitervererbt. Würde der Eber im Modell berücksichtigt,
könnte dies Werte für die Einstufung der Eber nach männlicher Fruchtbarkeit lie¬

fern.
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4 Genetische Verknüpfung der Herden

4J
mm* m a m 4

.1 Einleitung

BLUP erlaubt, die Zuchtwerte gemeinsam mit den Umwelteffekten zu schätzen.

Deshalb sind geschätzte Zuchtwerte über die verschiedenen Umwelten vergleich¬

bar. Richtige Selektionsentscheide über verschiedene Umwelten beruhen auf der

genauen Schätzung von Differenzen zwischen Zuchtwerten von Tieren in ver¬

schiedenen Umwelten. Die Schätzgenauigkeit dieser Differenzen ist abhängig vom

Grad der genetischen Verknüpfungen zwischen Umwelten. Sie lässt sich mit der

Schätzfehlervarianz (PEV), also der Differenz zwischen geschätzten Zuchtwerten,

quantifizieren. Kennedy und Trus ( 1993) zeigen mit verschiedenen Beispielen, wie

die Datenstruktur die PEV von Differenzen zwischen geschätzten Zuchtwerten

beeinflussen kann.

In der Schweiz werden rund 20 % der Sauen künstlich besamt. Aufgrund dieses

niedrigen Einsatzes von KB-Ebern in den Betrieben sollte der Grad der Verbin¬

dung oder die Genauigkeit der geschätzten Differenz der Zuchtwerte zwischen

Herden vor dem Beginn einer routinemässigen Zuchtwertschätzung untersucht

werden. Die in diesem Kapitel bearbeiteten Themen sind:

• Vergleich der PEV von Differenzen der geschätzten Zuchtwerte für Wurfgrösse

der Tiere innerhalb einer Herde und denjenigen der Tiere in verschiedenen Fler-

den

9 Abklärungen, ob isolierte Betriebe (Herden) existieren, die keine verwandt¬

schaftlichen Verbindungen zu anderen Betrieben haben (sog. (isolierte Her¬

den)). Die Differenz der Zuchtwerte zwischen diesen Betrieben wird mit niedri¬

gerer Genauigkeit geschätzt.

4.2 Material

In dieser Untersuchung wurden im Gegensatz zum Grunddatensatz nur Würfe aus

den Jahren 1987 bis 1992 berücksichtigt, da zum Zeitpunkt dieser Analyse der

Grunddatensatz noch nicht zur Verfügung stand.
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Das untersuchte Merkmal war die (Anzahl lebend geborene Ferkel) pro Wurf

(ALF). Die Daten enthalten 21 '570 Würfe von 7'817 SL-Sauen in 154 Herden

(Tabelle 4-1). Das Pedigree enthielt 8'609 Tiere (7'993 weibliche und 616 männli¬

che). 3'031 Sauen mit 8'566 Würfen hatten unbekannte Eltern. Dies ist darauf zu¬

rückzuführen, dass keine Tiere mit Geburtsjahrgängen vor 1987 in der Auswer¬

tung berücksichtigt wurden, um den Datensatz nicht zu gross werden zu lassen.

Aus der Tabelle 4-1 ist ersichtlich, dass 33 % der bekannten Väter in mehr als ei¬

ner Herde zum Einsatz kamen. Der Mittelwert und die Standardabweichung von

ALF betrug 10.16 Ferkel und 2.75 Ferkel. 23 °o der Belegungen erfolgten künst¬

lich.

Tabelle 4-1: Einsatz der Vater innerhalb und über Herden hinweg

Würfe Vätei

,
tnzahl % Anzahl %

Väter innerhalb Herden 4'488 21 406 67

Väter zwischen Herden 8'516 39 201 33

Unbekannte Väter 8'566 40 .

4.3 Modell

4.3.1 Wiederholbarkeitsmodell

Mit der General Least Squares Methode (Procedure GLM) aus dem Programmpa¬

ket SAS (1989) Hessen sich fixe Effekte, bei denen ein Einfluss auf die Wurfgrös¬

se vermutet wurde, auf Signifikanz prüfen. Als signifikant erwiesen sich <Her~

den*Zeitperiode>, (Wurfmonat), (Sprungart), (Wurfhummer), und - als Kovariable

- (Erstabferkelalten und (Zwischenferkelzeit) innerhalb der Wurfnummer. Einzig
für diese Untersuchung wurde die Wurfnummer bemcksichtigt. In allen folgenden

Kapiteln ist im Modell das Alter der Sau berücksichtigt. Die Begründung für die¬

sen Entscheid findet sich in Kapitel 3.4.1.6.

Die zwei zufälligen Effekte im Wiederholbarkeitsmodell sind der genetische und

der permanente Umwelteffekt der Sau.
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Mit dem Programmpaket PEST (Groeneveld et al.,1990), wurden die Zuchtwerte

mit dem nachstehenden Modell geschätzt:

Yikimno
= llz! 4 wfmtk + sprung, + wfnrm + bm(zeitlklmno) + an + pn + elklmn0

mit

Yikimno: Anzahl lebend geborene Ferkel

hz, : fixer Effekt für die Herden*Zeitperiode (683 Klassen)
wfmtk : fixer Effekt für den Wurfmonat ( 12 Klassen)

sprungi : fixer Effekt für die Belegungsart (2 Klassen)

wfnrm : fixer Effekt für die Wurfnummer (11 Klassen, die 11. Klasse enthält

die Würfe 11 und folgende)

bm(zcit,kimno) : Kovariable des Erstabferkelalters bzw. der Zwischenferkelzeit

innerhalb der Wurfnummer

an : zufälliger additiv genetischer Effekt der Sau

pn : zufälliger permanenter Umw elteffekt der Sau (gleich für alle Würfe

dieser Sau)

e,kimno ' zufälliger Resteffekt

Für die Zuchtwertschätzung wurden die folgenden Varianzkomponenten ange¬

nommen (Schaeffer et al., 1993):

<j] = 1.08, a; =0.72, <y2e -8.2

Nur in diesem Kapitel erfolgte die Zuchtwertschätzung mit genetischen Parame¬

tern aus der Literatur. In allen weiteren Kapiteln beruhen die Varianz-Kovarianz-

Parameter auf Schätzungen, die aus den eigenen Daten gewonnen wurden. Die

hier verwendeten Parameter liegen im Bereich der Schätzungen aus den eigenen
Daten.

Die Anzahl Klassen und die Anzahl Würfe pro Klasse sind in der Tabelle 4-2 an¬

gegeben.
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Tabelle 4-2: Anzahl Effektstufen und Anzahl Würfe pro Stufe

Anzahl

Stufen

Anzahl W ufepro
mm

Klasse

max

Gesaratzahl der Würfe 21.570

Betrieb 154 140.1 5 932

Herden*Zeitperiode 683 31.6 5 193

Geburtsmonat 12 1 '797.5 1'692 T956

Wurfnummer 11 1'960.9 405 4'613

Sauen 7'817 2.8 1 13

bekannte Väter 607 21.4 1 276

4.4 Methode

Die Varianz und Kovarianz der Differenz zwischen wahrem und geschätztem
Zuchtwert sind das Diagonal- (c") und das Off-Diagonal- (clk) Element der Inver¬

sen der Koeffizientenmatrix (C) der Mixed-Model-Gleichungen, multipliziert mit

der Restvarianz c>l :

Var(â, - aT) = c" a70

Cov(â, - al5âk - ak) = c,k er

Die PEV der Differenz zwischen geschätzten Zuchtwerten des Tieres i und k ist:

PEVik = Var[(a, - âk) - (a, - ak)l - Var[(â, - a,) - (âk - ak)J
= Var(â, - a,) + Var(âk - ak) - 2-Cov(â1 - a,, âk - ak)

Es wurde ein Computerprogramm geschrieben, das die Koeffizientenmatrix der

MME aufstellt. Die Berechnung der benötigten Elemente der Inversen erfolgte mit

der Subroutine FSPAK (Misztal und Perez-Enciso, 1993). FSPAK löst ein

schwach besetztes lineares Gleichungssystem. Die Option (sparse vector solving)
erlaubt die effiziente Berechnung von feilen der invertierten Koeffizientenmatrix.

Um Rechenzeit zu sparen, wurden nur die PEV von Differenzen der geschätzten
Zuchtwerte der T149 Sauen berechnet, die 1992 in 93 Herden geworfen haben.

Wenn Sauen in mehr als einer Herde Würfe hatten, wurde sie den Herden zuge¬

wiesen, in denen sie die meisten Würfe gehabt haben.
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Für jedes Paar von Herden wurden die PEV der geschätzten Zuchtwert-Differen¬

zen gemittelt und als Distanz in einer hierarchischen Clusteranalyse mit der Pro¬

zedur Cluster (SAS, 1989) eingelesen. Die Stärke der Verbindungen zwischen den

Herden ist mit Farben dargestellt.

4.5 Resultate

Im Mittel hat die Differenz zwischen geschätzten Zuchtwerten von Tieren in ver¬

schiedenen Herden eine 10 % höhere PHV, verglichen mit der Differenz innerhalb

Herden (Tabelle 4-3). Die PEV des präzisesten Vergleiches von geschätzten Zucht¬

werten zwischen Herden war 10 % höher als die PEV des präzisesten Vergleiches

innerhalb Herden. Es war nur eine 5 %ige Erhöhung der PEV vom unpräzisesten

Vergleich innerhalb Herden zum unpräzisesten Vergleich zwischen Herden zu be¬

obachten. Innerhalb Herden erwies sich die PEV für den unpräzisesten Vergleich
dreimal höher als für den präzisesten Vergleich (Tabelle 4-3). Die mit der Restva¬

rianz normierte Schätzfehlervarianz (PEV/a] ) liegt im Maximum für zwei Tiere,

deren Schätzfehler nicht korreliert sind, bei 0.2634.

PEVn -= V(â] - a,) -+ V(â2 - a2) - 2Cov(â] - ai,à2 - a2)

PEV12max = 2cr-;

PEV^
=
2g_2

e 0

Tabelle 4-3: Resultate der PEV von Differenzen zwischen geschätzten Zuchtwerten

von Sauen (Einzelwerte oder gemittelt innerhalb und zwischen den Herden)

Vergleich ePEVJ
Anzahl X std min max

Einzelwerte innerhalb Herden 49'969 0.158 0.021 0.073 0.235

Ein7elwerte zwischen Herden 2'258'057 0.174 0.017 0.081 0.247

Mittel innerhalb Herden * 89 0.159 0.015 0.120 0.207

Mittel zwischen Herden 4'278 0.184 0.013 0.143 0.242

* 4 Herden fehlen, weil nur eine Sau im Jahr 1992 geworfen hat
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Die Cluster Analyse zeigt eine Gruppe von gut verbundenen Herden (Abbildung

4-1) Im allgemeinen können geschätzte Zuchtwette von Tieren aus diesen Herden

mit einer im Veigleich zum Maximum von PEV/er von nicht verwandten Tieren

guten Genauigkeit vei glichen werden Daneben gab es einige isolierte Herden, mit

einei schwachen Veibmdung zu dicset Giuppe.

Abbildung 4-1 Ergebnis der Clusteranalyse Durchschnittliche PEV/ o der

Zuchtwertvergleiche
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4.6 Diskussion

Die Population der Schweizer Landrasse zeigt keine Aufteilung in zwei oder mehr

schlecht verbundene Gruppen von Herden. Es scheint, dass die Struktur der

Schweizer Herdbuchdaten genügend genetische Verknüpfungen hat, um alle Her¬

den in die Zuchtwertschätzung einzubeziehen. Zu diesem Schluss kommt auch

eine Studie von Ho1er (1994), der die Verknüpfungen von Herkunftsherden von

Tieren, die in der Leistungsprüfungsanstalt stehen, untersucht hat.

Als offene Frage bleibt bestehen, ob in Herden mit schwacher Verknüpfung zu an¬

deren Herden die Zuchtwerte nur innerhalb dieser Herde gelten und verglichen
werden können.

Dies wurde verschiedentlich diskutiert. Wenn die Modellannahmen stimmen (kei¬
ne systematischen Unterschiede zwischen Basistieren in verschiedenen Herden),
dann bringt ein Ausschluss von Daten nichts, denn auch Tiere aus schlecht ver¬

knüpften Herden liefern für die Zuchtwertschätzung der Tiere in gut verknüpften
Herden zusätzliche Informationen. Es trifft aber zu, dass Zuchtwerte von Tieren in

schlecht verknüpften Herden nur ungenau miteinander verglichen werden können

(Flanocq et al., 1996), und deshalb nur für die Selektion innerhalb der jeweiligen
Herde zuverlässig zu nutzen sind.
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5 Vergleich von Modellen mit einem fixen oder

zufälligen Herden*Zeitperioden-Effekt

5.1 Einleitung

Seit Herbst 1994 wird in der Schweiz für die Herdbuchsauen regelmässig eine

Zuchtwertschätzung für die Wurfgrösse (< Anzahl lebend geborene Ferkel), ALF)

durchgeführt. Die Berechnung der BLUP-Zuchtwerte erfolgt nach einem im Rah¬

men der vorliegenden Arbeit entwickelten Wiederholbarkeitstiermodell. Neben

anderen Effekten berücksichtigt dieses einen fixen Herden*Zeitperioden-Effekt

(H*Z-Effekt). Zeitperioden von etwa einem Jahr werden mit einem Cluster-

Algorithmus (Schmitz et al., 1991) definiert.

Da die Herdbuchbetriebe relativ klein sind (im Durchschnitt 20 Sauen pro Be¬

trieb), haben viele H*Z nur wenige Beobachtungen. Mit einem fixen H*Z-Effekt

lassen sich die Beobachtungen nur innerhalb der H*Z vergleichen. Damit ist zum

Teil nur wenig Information für die Zuchtwertschätzung vorhanden. Bei einer Be¬

rücksichtigung von H*Z als zufälligem Effekt im Modell werden die Beobachtun¬

gen auch zwischen den H*Z verglichen, und die Schätzfehlervarianz (PEV) der

Zuchtwerte ist kleiner (Henderson, 1973).

Nach Henderson (1973) wäre es logisch, den H*Z-Effekt als zufällig anzusehen.

Wenn eine nicht zufällige Verteilung der H*Z-Effektc über Familien (Genotypen)

existiert, sind diese jedoch als fix zu berücksichtigen, um verzerrte Schätzergeb¬

nisse zu verhindern. Mit Hilfe eines Vatermodells charakterisierte Henderson

(1973) diese nicht zufällige Verteilung mit systematischen Unterschieden zwi¬

schen Vätern in den mittleren wahren H*Z-Effekten aus Beobachtungen der

Nachkommen. Wie Van Vleck (1987) und Ugarte et al. (1992) gezeigt haben, ist

die Verzerrung darauf zurückzuführen, dass die Erwartungswerte der Zuchtwerte

zwar Erwartungswerte anderer zufälliger Effekte - aber nicht von fixen - enthal¬

ten. Ugarte et al. (1992) demonstrierten mit einer Computersimulation und Viss¬

eher und Goddard (1993) mit einer theoretischen Analyse, dass mit einer speziel¬

len, nicht zufälligen Verteilung der Väter über Zeitgefährtinnengruppen (z.B. bes¬

sere Väter, die Nachkommen mit Leistungen in besseren Zeitgefährtinnengruppen

haben) beide Modelle, also jene mit fixen als auch mit zufälligen Zeitgruppenef¬
fekten, zu einer verzerrten Schätzung der Zuchtwerte führten. Welches der Model¬

le (fix oder zufällig mit kleinem oder grossem Varianzverhältnis ae7ah2) die
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Zuchtwerte mit dem kleinsten mittleren quadrierten Fehler (MSE) schätzte, hing

vom Typ der Verteilung der Halbgeschwisterfamilien über die Zeitgefährtinnen¬

gruppen und von der Anzahl Beobachtungen pro Zeitgefahrtinnengruppe ab.

Eine Methode, verschiedene Modelle untereinander zu vergleichen, ist die Kreuz-

validierung (Fljorth, 1994). Dazu werden reale Daten verwendet. Der Datensatz

wird zufällig in zwei Hälften geteilt und die eine davon für die Modellanpassung
verwendet. Das daraus resultierende Modell wird danach für die Schätzung der

Beobachtungen in der zweiten Hälfte des Datensatzes verwendet. Eine andere Ver¬

sion teilt einen Datensatz mit n Beobachtungen in k gleich grosse Teile. Nachein¬

ander wird jeder der k Teile vom Datensatz entfernt, das Modell an die verbliebe¬

nen Daten angepasst und die weggelassenen Beobachtungen lassen sich anschlies¬

send mit dem Modell schätzen. Die Modelle werden mit Kriterien, welche die Ge¬

nauigkeit der Schätzung messen (z.B. MSE) verglichen. Die heute normale Praxis

besteht darin, nur eine Beobachtung aufs Mal wegzulassen (k = n).

Estany und Sorensen (1995) verglichen ein Tiermodell mit einem fixen oder zufäl¬

ligen H*Z-Effekt für die Schätzung von Zuchtwerten bezüglich der Wurfgrösse
von Sauen. Sie verwendeten den ursprünglichen Ansatz der Kreuzvalidierung und

teilten die Würfe der Sauen in zwei gleich grosse Teile. Varianzkomponenten und

weitere Parameter schätzten sie mit einem Teil des Datensatzes für die verschiede¬

nen Modelle. Die Schätzungen wurden verwendet, um die Beobachtungen des an¬

deren Teils vorherzusagen. Die Korrelation zwischen den geschätzten und den

wahren Beobachtungen und der MSE bildeten die Kriterien für den Vergleich der

alternativen Modelle. Der Nachteil dieses Ansatzes ist, dass durch die Teilung des

Datensatzes in zwei gleich grosse Hälften der Vergleich auf einer Datenstraktur

mit nur der Hälfte der Herdengrösse oder der Anzahl Beobachtungen pro H*Z ba¬

siert. Ugarte et al. (1992) und Visscher und Goddard (1993) zeigten, dass die Dif¬

ferenz zwischen PEV von Zuchtwerten aus fixen und zufälligen Zeitgefährtinnen¬
gruppen-Modellen bei Datenstrukturen mit kleinen Herden grösser ist.

Wenn pro Wiederholung nur eine Beobachtung weggelassen wird, ändert sich die

Datenstruktur nur minimal. Bei grossen Datensätzen erweist sich diese Methode

jedoch als sehr rechenaufwendig. Eine weniger aufwendige Möglichkeit ist, wie¬
derholt eine kleine Anzahl zufällig ausgewählter Beobachtungen wegzulassen.

Das Ziel der vorliegenden Untersuchung ist, vier unterschiedliche Modelle mit

fixem oder zufälligem H*Z-Effekt bezüglich Vorhersagegenauigkeit von zufällig
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weggelassenen Beobachtungen zu vergleichen. Die Auswahl der weggelassenen

Beobachtungen erfolgte derart, dass die Datenstruktur möglichst nicht verändert

wurde und der Effekt der Anzahl Beobachtungen pro H*Z auf die Vorhersagege¬

nauigkeit untersucht werden konnte.

5.2 Material und Methoden

5.2.1 Material

Für diese Untersuchung wurden alle gemeldeten und plausiblen Beobachtungen
der Würfe vom Januar 1987 bis Februar 1995 verwendet. Dies ergab 24'496 Wür¬

fe von 8'570 SL Sauen in 184 Betrieben, und 200'571 Würfe von 58'401 ES Sau¬

en in 647 Betrieben (Tabelle 5-1). 28 % der SL-Würfe und 20 % der ES-Würfe

stammen aus künstlicher Belegung. Die durchschnittliche <Anzahl lebend gebore¬
ne Ferkeb betrag 10.3 Ferkel für SL und 10.6 Ferkel für ES. Es wurden insgesamt
12'519 SL Schweine (davon 10.5 % männliche) und 74'665 ES Schweine (davon
8.5 % männliche) im Pedigree berücksichtigt. Tiere mit einem Geburtsdatum vor

dem 1. Januar 1980 wurden als Basistiere mit unbekannten Eltern eingetragen. In

beiden Rassen hatten 99 % der Sauen mit einer Leistung auch bekannte Väter.

Tabelle 5-1: Struktur der Leistungsdatensätze von SL und ES

SL ES

Anzahl Würfe 24'496 200'57l

Sauen mit Würfen 8'570 58'401

Würfe / Sau 2 86 3.43

bekannte Väter von Sauen mit Würfen 1 '206 5'562

Würfe / Vater 20 18 35.90

Ahnen 3'949 16'264

Die Modelle wurden aufgrund der Vorhersagegenauigkeit zufällig weggelassener
Leistungen verglichen. Um den Effekt der Grösse der Zeitgefährtinnengruppen zu

untersuchen, erfolgte ein Vergleich mit Leistungen aus grossen H*Z mit mehr als

10 Beobachtungen (grosse H*Z) und mit 1 eistungen aus kleinen H*Z mit weniger
als 10 Beobachtungen (kleine II*Z). Tabelle 5-2 zeigt, dass 8.2 % der Wurfleis¬

tungen von SL Sauen in 377 kleinen H*Z und 2.7 % der Wurfleistungen von ES
Sauen in 947 kleinen H*Z zugeordnet sind. Die kleinen H*Z hatten im Durch-
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schnitt 5.5 Leistungen bei beiden Rassen. In grossen H*Z waren die durchschnitt¬

liche Anzahl Beobachtungen beim ES viel grösser. Die maximale Anzahl Leistun¬

gen in grossen H*Z betrugen 190 für SL und 546 für ES.

Tabelle 5-2: Anzahl Herden*Zeitpenoden (N). Mittelwert und Standardabweichung (std)
der Anzahl Beobachtungen für Herden*Zeitperioden mit mehr als 10 (grosse H*Z) oder

mit 10 oder weniger Leistungen (kleine H*Z).

Rasse grosse fI*Z

V T std

kleine H^Z

V Â std

Landrasse

Edelschwein

581 38 7 29.4

3'436 56 8 57 0

377 5 1 '7

947 5 8 2.7

5.2.2 Modelle

Für die Untersuchungen wurde das folgende gemischte lineare Modell für das

Merkmal ALF mit H*Z als fixem oder zufälligem Effekt verwendet.

Yikimnop
=

m, + fk + b] alter, + b: alter,2 + b3 alter,3 + H*Zm + an 4 pcrm0 4

Beobachtungsvektor für die AI F

Geburtsmonat (fix, 12 Klassen)

Belegungsart (fix, Natursprung oder KB)

Regressionskoeffizienten

Alter der Sau beim Wurf (als Abweichung vom mittleren EAF, ma¬

ximal 1 "757 Tage)

Herden*Zeitperiode (fix oder zufällig, 4'383 Klassen für das ES und

958 für das SL)

additiv genetischer Effekt des Tieres (zufällig)

permanenter Umwelteffekt des Tieres (zufällig)
Resteffekt (zufällig)

Das Programmpaket VCE3.1 (Groentn eld, 1994) schätzte REML-Varianzkom¬

ponenten für die zwei Modelle aus dem ganzen Datensatz. Die Schätzungen in

Tabelle 5-3 zeigen ähnliche Grössen für beide Rassen. Die geschätzten Restvari¬

anzen beider Modelle waren gleich. Die Schätzung der Varianz des permanenten

Umwelteffektes war nur wenig kleiner im zufälligen Modell. Die Schätzung für

mit:

yikimnop

m,

fk

bi, b2, bi

alten

J_ X £—Jv\\

an

perm0

Ciklmnop
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die additiv genetische Varianz erwies sich allerdings im zufälligen Modell deutlich

grösser, was auf eine Vermengung zwischen genetischem und H*Z-Effekt hindeu¬

tet. Die Schätzung der Varianz der H*Z-Effekte war klein, vor allem für das ES.

Die Schätzungen für die Heritabilitäten und Wiederholbarkeit liegen im Bereich

der Werte, die in der Literatur zu finden sind (Haley et al., 1988).

Tabelle 5-3 : REML-Schätzungen der additiv genetischen (<s\), permanenten Umwelt-

(<j]mn), Herden*Zeitperiode- (c>l) und Resteffekte (g2J sowie der phänotypischen (g2J
Varianzkomponente

<L CVn» cs'h CTe <

SL

fixes Modell 0.527 0.436 - 4.658 5.621

zufälliges Modell 0.704 0.379 0.134 4.659 5.876

ES

fixes Modell 0.583 0.482 - 4.755 5.820

zufälliges Modell 0.750 0.425 0.095 4.751 6.021

Tabelle 5-4 : Varianzverhältnisse, Heritabilität (h ), Heritabilität innerhalb Herden*Zeit~

période (h^2) und Wiederholbarkeit (r) für die vier verglichenen Modelle

1 , 2

Ge ' tfjcm o; / oi Jr
1

/•

SL

fixes Modell 8.8 10.7 - 0.09 0.09 0.17

zufälliges Modell 1 8.8 10.7 0.07 0.09 0.13

zufälliges Modell 2 8.8 10.7 35 0.09 0.09 0.17

zufälliges Modell 3 6.6 12.3 34.8 0.12 0.12 0.18

ES

fixes Modell 8.2 9.9 - 0.10 0.10 0.18

zufälliges Modell 1 8.2 9.9 0.08 0.10 0.14

zufälliges Modell 2 8.2 9.9 35 0.10 0.10 0.18

zufälliges Modell 3 6.3 11.2 50.0 0.13 0.13 0.20

Der Vergleich basiert auf vier Modellen (Tabelle 5-4). Die mit REML geschätzten

Varianzkomponenten wurden für das fixe Modell und das zufällige Modell 3 ver-
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wendet. Für die zwei weiteren zufälligen Modelle wurden die Varianzverhältnisse

rjc2/aa2 und ae2/rjpeim2 des fixen Modells übernommen, aber das Varianzverhältnis

CTc2/cyh2 geändert. Es wurde ein kleines Verhältnis von 3 für das zufällige Modell 1

und ein grosses Verhältnis von 35 für das zufällige Modell 2 angenommen. Für

das fixe Modell und die zufälligen Modelle 1 und 2 ist die Heritabilität innerhalb

der H*Z gleich, was Vergleiche der drei Modelle erleichtert (Visscher und God-

dard, 1993). Die korrespondierenden Modelle der zwei Rassen sind sehr ähnlich

und darum sind Resultate für die verschiedenen Modelle auch gut zwischen den

Rassen vergleichbar.

5.2.3 Modellvergleich

Die Modelle wurden aufgrund ihrer Vorhersagegenauigkeit weggelassener Leis¬

tungen verglichen. Um den Effekt der Grössen der Zeitgefährtinnengruppen zu

studieren, wurden Leistungen entweder aus grossen H*Z (G) oder aus kleinen

H*Z (KL) weggelassen. Für jede dieser Alternativen fanden zwei verschiedene

Auswahlvarianten Verwendung. Bei der Variante Z wurden zufällige Beobachtun¬

gen von zufällig ausgewählten Sauen vom Datensatz entfernt und nachher ge¬

schätzt; bei der Variante A dagegen alle Beobachtungen einer zufällig ausgewähl¬
ten Sau, welche keine eigenen Nachkommen mit Leistungen und bekannte Eltern

hatte, weggelassen. Für jede dieser Sauen wurde eine zufällig ausgewählte Be¬

obachtung vorhergesagt. Fehlende Nachkommen älterer Sauen können das Resul¬

tat von Selektionsentscheidungen aufgrund ungenügender Leistung sein. Um eine

Verzerrung aufgrund dieser Selektion zu vermeiden, wurden für die Entfernung
und Vorhersage der Leistungen nur nach dem 1. Februar 1992 geborene Sauen zu¬

gelassen. Die Variante A entspricht der Schätzung von Leistungen zukünftiger

Nachkommen, was dem eigentlichen Ziel der Zuchtwertschätzimg entspricht. Die

Abkürzungen der resultierenden vier Varianten lauten ZG, ZK, AG und AK. Für

jede Variante wurde die Entfernung und anschliessende Vorhersage von Beobach¬

tungen zehn Mal wiederholt.

Um die Datenstruktur möglichst zu erhalten, wurden höchstens 40 % der Be¬

obachtungen einer H*Z entfernt. Zusätzlich durfte die Anzahl Beobachtungen in

den grossen und den kleinen H*Z nicht unter 10 bzw. 2 fallen. In jeder Wiederho¬

lung wurde höchstens eine Beobachtung pro Sau vorhergesagt. Um 10 möglichst

unabhängige Wiederholungen zu erhalten, war nicht erlaubt, eine Beobachtung
mehr als einmal vorherzusagen. Nur einige Sauen (mit unterschiedlichen Wurf-
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nummern) waren in zwei oder maximal drei Wiederholungen vertreten. Für die

Varianten ZG, ZK und AG wurden 100 Beobachtungen pro Wiederholung vorher¬

gesagt. Für die Variante A standen weniger Beobachtungen zur Auswahl, vor al¬

lem aus kleinen H*Z. Deshalb wurden für die Variante AK nur 20 Beobachtungen

pro Stichprobe für das SL und 60 für das LS vorhergesagt.

Die 4 Möglichkeiten, jede mit 10 Wiederholungen, führten zu insgesamt 40 ver¬

schiedenen verkleinerten Datensätzen. Für die vier verschiedenen Modelle schätz¬

te das Programmpaket PEST (Groeneveld et al, 1990) mit jedem Datensatz

Zuchtwerte und fixe Effekte.

Die Modelle wurden aufgrund des mittleren quadratischen Fehlers (MSE), der

Verzerrung und der Korrelation zwischen beobachteten und vorhergesagten Leis¬

tungen verglichen. Diese Grössen wurden für jede Wiederholung mit je n vorher¬

gesagten Beobachtungen berechnet.

MSE^Lfo-yJ
n .

1 "

Verzerrung =—2 (yi - y]
n j

Korrelation =r.
.

=-
^'iv

V(y,)-V(y,)

Der 'fest auf Signifikanz erfolgte durch t-Test der Differenzen zwischen den Mit¬

telwerten der verschiedenen Modelle.

5.3 Resultate

5.3.1 Variante Z

Wie erwartet Hessen sich Beobachtungen aus grossen 1 I*Z genauer vorhersagen
als solche aus kleinen H*Z (Tabelle 5-5, Tabelle 5-6). Beim SL und der Vorhersa¬

ge von zufällig entfernten Beobachtungen aus grossen H*Z (Tabelle 5-5) wurde
kein signifikanter Unterschied zwischen den 4 Modellen gefunden. Es gibt eine

Tendenz von kleineren MSE und grösseren Korrelationen zwischen beobachteten

und geschätzten Leistungen mit dem zufälligen Modell 3, wo REMI,-Varianzkom¬

ponenten verwendet wurden. Die Vorhersage von Beobachtungen aus kleinen H*Z

waren genauer mit den zufälligen Modellen. Im Vergleich zum fixen Modell, bei



-60-

dem das Varianzverhältnis a2e/ol Null ist, ist der MSE beim zufälligen Modell 1

(mit einem kleinen Varianzverhältnis von 3) kleiner. Eine signifikante Differenz

konnte aber nur zwischen dem fixen Modell und den zufälligen Modellen 2 und 3

mit unterstelltem Varianzverhältnis von 35 festgestellt werden.

Tabelle 5-5 : Mittelwert (x) und Standardabweichung (std) von MSE, Verzerrung und

Korrelation für alternative Modelle, um eine zufällige Beobachtung einer zufälligen SL-

Sau aus grossen (ZG) oder kleinen (ZK) Herden*Zeitperiode vorherzusagen a.

\1SE Verzerrung Korrelation

ä std x std x std

ZG

fixes Modell 5.71 0.72 0.15 0.19 0.36 0.08

zufälliges Modell 1 5 67 0.70 0.17 0.19 0.37 0.08

zufälliges Modell 2 5.60 0.66 0.19 0.18 0.37 0.07

zufälliges Modell 3 5.59 0.70 0.17 0.18 0.38 0.08

ZK

fixes Modell 7.50h 1.10 0.10 0.21 0.28b 0.07

zufälliges Modell 1 6.69bc0.98 0.09 0.14 0.33bc 0.06

zufälliges Modell 2 6.341 0.99 0.09 0.12 0.39e 0.07

zufälliges Modell 3 6.34v 0.97 0.07 0.13 0.39e 0.07

a

Basiert auf 10 Wiederholungen mit 100 geschätzten Beobachtungen.
he

Mittelwerte mit unterschiedlichen Buchstaben sind signifikant von¬

einander verschieden mit p ^0.05,

Für das ES waren die MSE kleiner und die Korrelationen grösser als für das SL

(Tabelle 5-6). Wie für das SL ergaben sich keine signifikanten Differenzen zwi¬

schen den Modellen für die Vorhersage der Leistungen aus grossen H*Z. Die Leis¬

tungen aus kleinen H*Z wurden im Mittel mit den zufälligen Modellen besser

vorhergesagt, wobei die Differenzen jedoch nicht signifikant von Null verschieden

waren. Für beide Rassen und alle Modelle waren die vorhergesagten Leistungen
im Mittel etwas grösser als die beobachteten (Verzerrung).
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Tabelle 5-6: Mittelwert (x) und Standardabweichung (std) von MSE, Verzerrung und

Korrelation für alternative Modelle, um eine zufällige Beobachtung einer zufälligen ES-

Sau aus grossen (ZG) oder kleinen (ZK) Herden*Zeitperiode vorherzusagen a.

MSE

x std

Verz

X

errung

std

Korn

X

"ladon

std

ZG

fixes Modell 5.33 0.85 0.19 0.20 0.40 0.09

zufälliges Modell 1 5.32 0.86 0.19 0.20 0.40 0.08

zufälliges Modell 2 5.30 0.91 0.18 0.19 0.40 0.08

zufälliges Modell 3 5.30 0.92 0.17 0.19 0.40 0.08

ZK

fixes Modeil 5.90 1.06 0.13 0.23 0.37 0.11

zufälliges Modell l 5.41 0.88 0.10 0.25 0.40 0.11

zufälliges Modell 2 5.39 0.72 0.06 0.27 0.39 0.10

zufälliges Modell 3 5.43 0.70 0.04 0.27 0.39 0.10

basiert auf 10 Wiederholungen mit 100 geschätzten Beobachtungen.

5.3.2 Variante A

Die Resultate zeigen die gleichen Tendenzen wie die Variante Z (Tabelle 5-7). Alle

MSE zeigten sich kleiner für die zufalligen Modelle. Bei beiden Rassen waren

kaum Unterschiede zwischen den Modellen sichtbar, wenn Beobachtungen aus

grossen H*Z geschätzt wurden. Die Verzerrungen waren klein und wiederum posi¬
tiv für alle Modelle in beiden Populationen.



62

Tabelle 5-7 : Mittelwert (x) und Standardabweichung (std) von MSE, Verzerrung und
Korrelation für alternative Modelle, um eine zufällige Beobachtung einer zufälligen Sau
in grossen (AG) und kleinen (AK) Herden*Zeitperioden vorherzusagen, wobei keine

ihrer Beobachtungen dazu verwendet wurde a.

Schweizer Landrasse MSL Verzerrung Korrelation

x std x std \ std

AG

fixes Modell

zufälliges Modell 1

zufälliges Modell 2

zufälliges Modell 3

AK

fixes Modell

zufälliges Modell 1

zufälliges Modell 2

zufälliges Modell 3

5.54 0.75 0.02 0.25 0.34 0.09

5.51 0.76 0.04 0.25 0.34 0.09

5.49 0.78 0.10 0.25 0.34 0.08

5.50 0.77 0.11 0.25 0.34 0.08

7.06 3.29 0.02 0.70 0.25 0.26

6.35 2,69 0.03 0.73 0.30 0.22

6.15 2.17 0.02 0.76 0.32 0.15

6.16 2.17 0.02 0.77 0.32 0.14

Edelschwein

AG

fixes Modell

zufälliges Modell 1

zufälliges Modell 2

zufälliges Modell 3

AK

fixes Modell

zufälliges Modell 1

zufälliges Modell 2

zufälliges Modell 3

5.13 0.85 0.01 0.18 0.40 0.08

5.12 0.85 0.02 0.17 0.40 0.08

5.11 0.83 0.02 0.16 0.41 0.08

5.11 0.82 0.02 0.16 0.41 0.08

5.37 0.59 0.05 0.30 0.36 0.11

4.86 O."^ 0.08 0.28 0.37 0.10

4.95 0.98 0.09 0.29 0.34 0.10

4.98 1.01 0.09 0.29 0.33 0.10

a

Basiert auf 10 Wiederholungen mit 100 (AG) und 20 (AK) ge¬
schätzten Beobachtungen bei der SL-Sau und auf 10 Wiederholun¬

gen mit 100 (AG) und 60 (AK) geschätzten Beobachtungen bei der

ES-Sau 60 (AK) .

Für das SL war die Schätzung der Beobachtungen aus kleinen LI*Z (Variante AK)

genauer mit den zufälligen Modellen (Tabelle 5-7). Die Differenzen zwischen den

Modellen war nur wenig kleiner als in der Variante ZK. Wegen der kleineren An-
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zahl Beobachtungen waren die Standardabweichungen grösser und die Differenz

zwischen den Modellen daher nicht signifikant. Für das ES stieg die Genauigkeit

der Vorhersage der Leistungen aus kleinen H*Z, wenn das zufällige Modell l statt

des fixen Modells verwendet wurde (Tabelle 5-7). Die Genauigkeit nahm jedoch

tendenziell wieder ab, wenn das Varianzverhältnis ae2lah2 von 3 (zufälliges Modell

1) auf 35 oder 50 (zufällige Modelle 2 oder 3) erhöht wurde. Diese Differenzen

erwiesen sich aber wiederum als nicht signifikant.

5.4 Diskussion

REML-Schätzungen für die Varianz des zufälligen H*Z-Effektes waren klein.

Damit ergab sich für die zufälligen Modelle 2 und 3 eine Ähnlichkeit zu einem

Modell ohne H*Z-Effekt. Dies gilt vor allem für das zufällige Modell 3 beim ES.

So deckten die miteinander verglichenen Modelle das ganze Spektrum von einem

Modell mit fixem H*Z-Effekt bis zu einem Modell praktisch ohne H*Z-Effekt ab.

Die Resultate der Varianten ZK und AK beim ES lassen vermuten, dass ein opti¬
males Varianzverhältnis gefunden werden kann, das die Genauigkeit der Schät¬

zung maximiert.

Die Verzerrungen waren klein und - für die verschiedenen Modelle innerhalb der

Varianten - nicht signifikant verschieden. Für alle Varianten und beide Rassen

wurden die Beobachtungen im Mittel leicht überschätzt. Mögliche Gründe sind

verzerrte Schätzungen für Effekte, welche spezifisch für die geschätzten Beobach¬

tungen waren. Verglichen mit dem gesamten Datensatz waren die geschätzten Be¬

obachtungen im Durchschnitt von jüngeren Tieren, was vor allem bei der Variante

A zutrifft. In kleinen H*Z wurde KB häufiger verwendet und die geschätzten Be¬

obachtungen betrafen ältere Tiere als in grossen H*Z.

Für das ES wurden die Beobachtungen genauer als für das SL vorhergesagt. Zu¬

sätzlich waren die Unterschiede zwischen den Modellen bei den ES kleiner als bei

den SL. Dies lässt sich durch die bessere Struktur des ES Datensatzes erklären.

Wie bereits früher erwähnt, war die Anzahl Beobachtungen in kleinen II*Z für

beide Rassen gleich, aber in grossen H*Z einiges grösser beim ES (Tabelle 5-2).
Weiter war die Anzahl Beobachtungen pro Sau und Eber grösser für das ES

(Tabelle 5-1). Eine nähere Analyse der Sauen mit weggelassenen Beobachtungen
in den 10 Wiederholungen der Variante ZK zeigte, dass deren SL bzw. ES Väter

im Durchschnitt 5.0 bzw. 6.5 Leistungen von Nachkommen in kleinen H*Z hatten,
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aber 29.2 bzw. 91.7 Leistungen in grossen H*Z. Wie zum Beispiel bei Kennedy

und Trus (1993) gezeigt, vermindern genetische Beziehungen zwischen fixen

Zeitgefährtinnengruppen die PEV der Zuchtwerte und die Varianz der geschätzten

Zeitgefährtinnengruppen Effekte. Die bessere Datenstruktur beim ES resultiert in

einer höheren Genauigkeit der Schätzung der Beobachtungen bei einem fixen

Zeitgefährtinnengruppen Modell und in einem kleineren Genauigkeitsgewinn,

wenn an Stelle des fixen ein zufälliges Modell Verwendung fand.

Die Resultate bestätigen die Ergebnisse von Estany und Sorcnsen (1995), dass das

Modell mit einem zufälligen Zeitgefahitimiengruppen-Effekt genauere Schätzun¬

gen als das Modell mit einem fixen derartigen Effekt erlaubt. Die vorliegenden

Resultate zeigen, dass die zufälligen Modelle die weggelassenen Beobachtungen

von H*Z mit 10 oder weniger Leistungen genauer schätzten als die fixen Modelle.

Es konnten aber keine signifikanten Unterschiede zwischen den Modellen gefun¬
den werden, wenn die Beobachtungen aus grossen H*Z stammten. Deshalb ist die

von Estany und Sorensen (1995) gefundene Differenz zwischen den zwei unter¬

suchten Modellen in deren Originaldatensatz mit einer grösseren Anzahl Leistun¬

gen pro Zeitgefährtinnengruppe wahrscheinlich kleiner.

Wie bereits erwähnt, führt eine nicht zufällige Verteilung von Zeitge fährtinnen-

gruppeneffekten über Familien dann zu verzerrten Zuchtwerten, wenn die Zeitge¬

fährtinnengruppen als zufälliger Effekt behandelt werden. Die Verzerrung entsteht,

wenn die Erwartungswerte der Zuchtwerte eine Funktion der Erwartungswerte der

zufälligen Zeitge fährt innengruppen-Effekte umfassen. Obwohl es in Felddaten

unmöglich ist, die Verteilung der Zeitgefährtinnengruppen über Familien zu cha¬

rakterisieren, können wir zeigen, dass die Schätzung der Beobachtungen mit ei¬

nem Modell mit zufälligem H*Z allgemein genauer ist. Damit ist anzunehmen,

dass die Verzerrungen der geschätzten Zuchtwerte mit einem zufälligen Modell

klein sind. Ein weiterer Hinweis für geringe Verzerrungen ist die als klein ge¬

schätzte Varianz des FI*Z-Effektes.

5.5 Schfussbemerkung

Im Allgemeinen schätzten Modelle mit einem zufälligen H*Z-Effekt die wegge¬

lassenen Beobachtungen von H*Z mit 10 oder weniger Leistungen genauer als

Modelle mit einem fixen H*Z-Effekt. Die Differenzen zwischen den zufälligen
Modellen mit einem Varianzverhältnis crc2/oh2von 3 zu 35 (50 beim ES) waren
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klein. Es gab beinahe keine Differenzen zwischen dem fixen und den zufälligen

Modellen, um Beobachtungen aus grossen H*Z vorauszusagen. Für die aktuelle

Struktur der schweizerischen Herdbuchpopulation ist ein Modell mit einem zufäl¬

ligen H*Z-Effekt für die Zuchtwertschätzung der Wurfgrösse vorzuschlagen.
Wenn die Struktur sich Richtung grössere Betriebe mit mehr Zuchtsauen ändert,

ist ein Modell mit einem fixen H*Z-Effekt vorzuziehen, weil damit potentielle

Verzerrungen der Zuchtwerte wegen einer nicht zufälligen Verteilung von H*Z~

Effekten über Familien vermieden werden können.
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6 Varianzkomponenten- und Zuchtwert¬

schätzung für das Merkmal <AnzahI lebend

geborene Ferkel pro Wurf>

6.1 Einleitung

Im Bereich der Reproduktion beim Schwein ist die Wurfgrösse das ökonomisch

wichtigste Merkmal (vgl. Kapitel 2). Für züchterische Fragestellungen kommen

die Merkmale <Anzahl total geborene Ferkel) (ATF), (Anzahl lebend geborene
Ferkeb (ALF) und <Anzahl abgesetzte Ferkel) (AAF) in Frage. Für diese drei

Merkmale werden gemäss Literaturangaben für verschiedene ausländische Zucht¬

populationen auch Zuchtwerte geschätzt. Seit Anfang der 90-er Jahre nehmen die

Herdbuchzüchter die < Anzahl lebend geborene Ferkeb mit der Tierkarte auf. Aus

diesem Grund schätzt die schweizerische Schweinezucht nur für das Merkmal

ALF Zuchtwerte. Weitere Gründe sind weiter vorne in dieser Arbeit aufgeführt

(Kapitel 2.2.1.5).

Für die Zuchtwertschätzung mit der BLUP-Methode müssen die Varianzen und

Kovarianzen der Zufallsvariablen bekannt sein. Für die Untersuchung im Kapitel 4

wurden genetische Populationsparameter aus der Literatur verwendet. Auch für

die Einführung der Zuchtwertschätzung in die Praxis verwendete die KVZ für das

Merkmal ALF Populationsparanieter aus der Literatur (siehe Kapitel 2, 4).

Da genügend Daten verfügbar sind, sind Schätzwerte für die beiden Populationen
des Edelschweins (ES) und der Schweizer Landrasse (SL) der Verwendung von

Werten aus der Literatur vorzuziehen. In diesem Kapitel wird die Schätzung der

Varianzkomponenten für das Merkmal ALF behandelt.

In verschiedenen Arbeiten (Johansson und Kennedy, 1985; Looft, 1992) wird für

das Merkmal ALF ein Wiederholbarkeitsmodell (WM) vorgeschlagen. In neueren

Untersuchungen (Roehe und Kennedy, 1995) wird klar, das nicht unbedingt davon

ausgegangen werden kann, dass das Merkmal ALF in den verschiedenen Würfen

durch die gleichen Gene gesteuert wird. Deshalb wurden Varianzkomponenten für

das Merkmal ALF mit einem WM und für ALF des 1. bis 3. Wurf mit einem MM

geschätzt.
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Aus der Literatur geht hervor, dass am ehesten die Wurfgrösse des ersten Wurfes

als ein separates Merkmal in den Auswertungen berücksichtigt werden sollte. Die

genetischen Korrelation zwischen zweitem, drittem und folgenden Würfen liegen

nahe bei 1. Aus diesem Grund wurde ein kombiniertes Modell entwickelt mit den

Merkmalen <ALF beim ersten Wurf) und <ALF des zweiten und dritten Wurfs) als

wiederholte Leistung.

6.2 Material und Methoden

6.2.1 Datensatz für das Wiederholbarkeitsmodell

Die Beschreibungen der Datensätze für die Varianzkomponenten- und Zuchtwert¬

schätzung für das Merkmal ALF finden sich im Kapitel 3.

Nach der Plausibilitätsüberprüfung konnten bei der SL 24'496 Würfe von 8'570

Sauen und beim ES 200'571 Würfe von 58'40l Sauen in die statistische Auswer¬

tung einbezogen werden. Die Leistungen in den 184 SL-Betrieben wurden mit der

Clusterprozedur (Schmitz et al., 1990) in 985 Herden*Zeitperioden (H*Z) einge¬
teilt mit l bis 190 Leistungen pro Klasse. Die ES-Würfe aus 647 Betrieben wur¬

den in 4'383 Herden*Zeitperioden mit 1 bis 546 Leistungen pro Klasse eingeteilt.
Dies ergibt für das SL im Durchschnitt 25 Würfe pro H*Z und für das ES 46 Wür¬

fe pro H*Z (Tabelle 6-1).

Tabelle 6-1: Einteilung der Wurfbeobachtungen in die Herden*Zeitperioden

Wurfbeobachtungen Herden *Zeilperiode

Anzahl W\

X

trfe pro H*Z

min max

SL

ES

24'496

200'57l

985

4-383

24.87

45.76

1 190

1 546

6.2.2 Datensatz für das Mehrmerkmalsmodell

Für das SL wurden 5' 146 Wurfbeobachtungen für den ersten, 4'216 für den zwei¬

ten und 3'643 für den dritten Wurf in der Auswertung berücksichtigt (Tabelle 3-4).
Diese Würfe stammen von insgesamt 7'115 Sauen. Der erste Wurf wurde in 676,
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der zweite in 684, und der dritte in 643 H*Z erfasst. Zusätzlich zu den Sauen mit

einer Leistung sind 4'145 Ahnen in der Verwandtschaftsmatrix berücksichtigt.

Parameter des Mehrmerkmalsmodells wurden auch für die ES Population ge¬

schätzt. In dieser Population wurde der Datenumfang etwas reduziert. Berücksich¬

tigt wurden hier Würfe ab dem 1. Oktober 1992 und für die Verwandtschaftsmat¬

rix keine vor 1987 geborenen Ahnen. Somit standen 19"546 erste, 15'916 zweite

und 13'268 dritte Würfe für die Auswertung zur Verfügung (Tabelle 6-2).

Tabelle 6-2: Mittelwert (x) und Standardabweichung (std) für ALF und Alter beim 1., 2.

und 3. Wurf fur das ES (Würfe ab 1. 10. 1992)

ES \ A std min ma\

ALFl 19'546 9 5 2.3 4 21

Alterl 354.2 45.2 270 550

ALF2 I5'9l6 10 6 2.5 4 24

Alter2 518.2 50.7 396 803

ALF3 13'268 11.2 2.5 lL 23

Alter3 678.8 56.2 548 983

Die Mittelwerte und Standardabweichungen für ALF entsprechen den Werten für

den vollen Datensatz (Kapitel 3). In der Auswertung einbezogen sind 25'825 ES-

Sauen mit mindestens einer Beobachtung. Zusammen mit 14'962 Ahnen bilden sie

das Pedigree. Die Beobachtungen wurden im ersten Wurf in 1 '273, im zweiten

Wurf in 1
'

187 und im dritten Wurf in 1*116 II*Z eingeteilt.

Die Schätzung der Parameter des kombinierten Modells erfolgte mit dem SL Da¬

tensatz, der auch für das Mehrmerkmalsmodell verwendet wurde. Die Beobach¬

tungen des ersten Wurfes wurden in 710 H*Z, die Beobachtungen des zweiten und

der weiteren Würfe in 824 H*Z eingeteilt. Der Unterschied in den Anzahl H*Z

entsteht durch die unterschiedliche Datenaufbereitung für die verwendeten REML-

Programme (DFREML versus VCE).

6.2.3 Modelle

Das folgende lineare Wiederholbarkeitsmodell wurde für die <Anzahl lebend gebo¬
rene Ferkeb verwendet:
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y.kimno
= Mt, + S, + bi • Alterk + b2 • Alterk2 + b3 • Altera + H*Z] + am +

permn + e))ktano

mit

y]|k]mno Anzahl lebend geborene Ferkel

Mt, Wurfmonat (fix, 12 Klassen)

Sj Belegungsart (fix, Natursprung und KB)

bi, b2, bi Regressionskoeffizienten
AI terk Alter der Sau beim Wurf (als Abw eichung vom mittJ eren EAF)

H*Zi Herde*Zeitperiode (fix)

am Additiv genetischer Effekt der Sau (zufällig)

permn Permanenter Umwelteffekt der Sau (zufällig)

c,,kimno Resteffekt (zufällig)

Für das Mehrmerkmalsmodell und den 1. Wurf im kombinierten Mehrmerkmals¬

modell kam das oben beschriebene Modell, jedoch ohne permanenten Umweltef¬

fekt der Sau zur Anwendung, für das wiederholte Merkmal beim kombinierten

Mehrmerkmalsmodell wurde hingegen genau das gleiche Modell verwendet.

Das Programmpaket VCE (Groeneveld, 1994) schätzte die (Ko-)Varianzkompo-
nenten und ihre Standardfehler beim Mehrmerkmalsmodell. Das Programmpaket
DFREML (Meyer, 1991) schätzte diese beim kombinierten Mehrmerkmalsmodell,
da diese spezielle Form des Modells nicht mit dem Programmpaket VCE analy¬
siert werden konnte. Das Programmpaket PEST (Groeneveld et al., 1990) schätzte

die Zuchtwerte mit dem Wiederholbarkeitsmodell.

6.3 Resultate

6.3.1 Varianzkomponentenschätzung für das Wiederholbar¬

keitsmodell

Varianzkomponenten wurden für die beiden Rassen SL und ES separat geschätzt.
Beim SL erwiesen sich sämtliche Schätzwerte kleiner als beim ES (Tabelle 6-3).
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Tabelle 6-3: REML-Schätzung der genetischen (cxa2), der permanenten Umwelt-

(<?perm), der Rest- (o-e2) und der phänotypischen (crp2) Varianz mit den Standardfehlern

SL

ES

<y„ 'JKl er; 3l
.2

0.527 ± 0.05

0.583 ± 0.02

0.436 + 0.04

0.482 ± 0.02

4.658 ±0.04

4.755 + 0.01

5.621

5.820

Tabelle 6-4: Heritabilität (h2) und Wiederholbarkeit (r) für beide Rassen

SL

ES

Oe~
'

CTa Gi'Gwm h

8.8

8.2

10.7

9.9

0 09 ±0.01

0.10 ±0.003

0.17 ±0.01

0.18 ±0.003

Die Varianzverhältnisse, die Heritabilität und Wiederholbarkeit bewegen sich für

beide Rassen im Bereich der Literaturwerte (Tabelle 6-4).

6.3.2 Varianzkomponentenschätzung für die Mehrmerk-

malsmodelle

Die Restvarianzen des Mehrmerkmalsmodells für das SL bewegen sich im Rah¬

men des Wiederholbarkeitsmodelles. Die additiv genetische Varianz ist für den

ersten und zweiten Wurf kleiner als beim Wiederholbarkeitsmodell, beim dritten

Wurfjedoch beträchtlich höher (Tabelle 6-5).

Tabelle 6-5: Additiv genetische (era2) und Rest- (cre2) Varianz und Kovarianzen für die

Wurfgrösse beim 1..2. und 3. Wurf für SL-Sauen

ALF! ALF2 ALFS

1

4.06 + 0.093 0.52 -r 0.087 0 43 ±0.101

5.37 -r 0.124 0.661 0.101

5.02 t 0.138

tV 0.46 ± 0.089 0.30 ± 0.066 0.39^-0.088

0.40 ±0.100 0,62 - 0.054

1.00 ± 0,161

Die Heritabilität beim ersten Wurf liegt im Bereich der Schätzwerte des WM,
beim zweiten und dritten Wurf hingegen ist sie um 4 % kleiner bzw. um 6 % hö¬

her. Die Korrelationen betragen 0.58 zwischen erstem und drittem Wurf, 0.7 zwi-
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sehen erstem und zweitem Wurfund 0.98 zwischen zweitem und drittem Wurf

(Tabelle 6-6).

Tabelle 6-6: Heritabilitäten (auf der Diagonale) und genetische Korrelationen (oberhalb
der Diagonale) für SL-Sauen

ALF1 ALF2 ALF3

ALF1 0.10 + 0.019 0.71 - 0.123 0.58 + 0.118

ALF2 0.07 ±0.017 0.98 ± 0.033

ALF3 0.17 ±0.025

Beim ES ist die genetische und die Restvarianz des ersten Wurfes im MM etwas

niedriger als im Wiederholbarkeitsmodell. Für den zweiten Wurf ist die genetische
Varianz grösser als im univariaten Modell. Beim dritten Wurf ist die Restvarianz

nochmals grösser und die additiv genetische Varianz etwas kleiner als im WM

(Tabelle 6-7). Die Heritabilität für den ersten und zweiten Wurf liegen über der des

univariaten Modells. Die Heritabilität des dritten Wurfes ist kleiner als beim ersten

und zweiten Wurf (Tabelle 6-8). Die genetische Korrelationen ist am höchsten

zwischen dem zweiten und drittem Wurf (0.93). Am tiefsten ist sie zwischen ers¬

tem und drittem Wurf (0.67).

Tabelle 6-7: Additiv genetische (cra2) und Rest- (ere2) Varianz und Kovarianz für ein

Mehrmerkmalsmodell für 1., 2. und 3. Wurf für ES-Sauen

ALF1 ALF2 ALFS

J

4.34 + 0.05 0.37 ^ 0.04 0.45 + 0.05

5.03 ± 0.07 0.65 i 0.05

5.46 ± 0.08

tV 0.57 ± 0.05 0.5 r 0.03 0.37 + 0.04

0.76 -.0.07 0 59 * 0.04

0.53 ^ 0.07

Diese hohen genetischen Korrelationen zwischen zweitem und drittem Wurf ver¬

anlassten die Schätzung der Varianzkomponenten mit einem kombinierten Modell

aus Mehrmerkmals- und Wiederholbarkeitsmodell. Die folgenden Resultate für die

SL-Population wurden mit dem Programmpaket DFREML (Meyer, 1991) erzielt.
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Tabelle 6-8: Heritabilitäten (auf Diagonale) und genetische Korrelationen (oberhalb
Diagonale) für ES-Sauen

ALFl ALF2 ALFS

ALF 1 0.12 ±0.009 0.76 + 0.04 0.67 + 0.07

ALF2 0.13 i 0.01 0.93 + 0.04

ALF3 0.09 + 0.01

Die geschätzten additiv genetischen Varianzen liegen über der Varianz aus dem

univariaten Modell (Tabelle 6-9). Für den ersten Wurf wurde eine grössere geneti¬

sche Varianz und entsprechend grössere Heritabilität geschätzt als beim 3-Merk¬

malsmodell (Tabelle 6-10). Die Korrelation zwischen dem ersten und den zweiten

und folgenden Würfen liegt zwischen den beiden Korrelationen, die im Mehr¬

merkmalsmodell zwischen erstem und zweitem sowie erstem und drittem Wurf

geschätzt wurden.

Tabelle 6-9: Additiv genetische (er2) und Rest- (ae2) Varianz und Kovarianz für ein

kombiniertes Mehrmerkmalsmodell für SL-Sauen

ALFl ALF2/3

oe2 3.96 0.44

5.26

c>a2 0.57 0.41

0.67

Tabelle 6-10: Heritabilitäten und genetische Korrelationen für die SL-Population

ALFl ALF2 3

ALFl

ALF2/3

0.I26 0.656

0.113

6.3.3 Zuchtwertschätzung mit dem Wiederholbarkeits¬

modell

6.3.3.1 Fixe Effekte

Bei beiden Rassen bringt die KB kleinere Würfe als der NS. Beim ES beträgt die

Differenz 0.28 Ferkel, beim SL 0.11 Ferkel. Der Effekt für die Belegungsart ist
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kleiner als bei Brandt und Glodek (1984), die eine Differenz von 0.6 Ferkel pro

Wurf beobachteten. Diese Autoren fanden aber auch Betriebe mit einer leichten

Überlegenheit der KB-Würfe. Dies stellte auch Sorensen (1990) fest; er bemerkte,

dass bei der KB der Betriebsmanager und/oder der Besanier einen Einfluss auf den

Belegungserfolg und die Wurfgrösse haben. Sorensen (1990) schlug deshalb ein

Modell mit dem fixen Effekt Herde*Jahr*Belcgungstyp vor. Biedermann und

Rupp (1995) fanden sogar einen positiven Effekt der KB. Allerdings sind ihre Da¬

ten unter speziell sorgfältiger Anwendung der KB entstanden. KB wurde vor allem

als Frischsperma vom eigenen Hof eingesetzt. Diese Methode ist aber laut Bie¬

dermann und Rupp (1995) erst ab etwa 200 Sauen wirtschaftlich interessant.

Abbildung 6-1: Einfluss des Wurfmonates auf die (Anzahl lebend geborene Ferkeb für

das ES und das SL (BLUE-Werte)

ALF

0.2
, ——,

-0.I5 L___ 1

Der Wurfmonat hat in beiden Populationen (SL und ES) einen kleinen Einfluss

auf die ALF (Abbildung 6-1). Beim SL wurde eine Differenz von weniger als 0.25

Ferkel zwischen dem höchsten Monat (Januar) und dem tiefsten (Juli) geschätzt.
Beim ES war diese Differenz kleiner und liegt bei 0.12 Ferkeln. Bei beiden Rassen

bringen die Wurftermine im Januar und Februar die grössten Würfe. Das bedeutet,
dass Belegungen im Herbst die erfolgreichsten sind. Die Baisse im Juli lässt sich

bei beiden Rassen beobachten. Die Belegungen im April lieferten die kleinsten

Würfe. Beim SL konnte in den folgenden Monaten eine Vergrösserung der Würfe

beobachtet werden. Beim ES wurden im September und Oktober wieder leicht
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bessere Resultate erzielt; im Novemberjedoch zeigten sich die schlechtesten Wer¬

te. Saisoncinflüssc werden bei den meisten Arbeiten über die Wurfgrösse gefun¬

den. Jorgensen (1989) fand im Winter und Frühling die grösseren Würfe ebenso

wie Sorensen (1990) im ersten Quartal des Jahres. Keine Saisoneinflüsse fanden

Leukkunen (1984) und Johansson und Kennedy (1985). Bei Southwood und Ken¬

nedy (1991) zeigten die Saisoneffekte kein eindeutiges Bild: die Yorkshire Sauen

hatten im April bis September die kleineren Würfe, bei den Landrasse Sauen war

es gerade umgekehrt.

Abbildung 6-2: Einfluss des Alters der Sau auf die (Anzahl lebend geborene Ferkeb für

das ES und das SL (BLUE-Werte)

AI F

o c o o O o o o o
r- r- r- c-~ r- r- r-~ r^ r-
CM ^r ^o oc o CJ * VO oo

Alter der Sau beim Wurf [Tage]

Die Alterskurve als Einfluss auf die Wurfgrösse (Abbildung 6-2) zeigt den be¬

kannten Verlauf. Sowohl beim SL als auch beim FS haben Erstlings- und junge
Sauen kleinere Würfe als 2 bis 2Vi Jahre alte Sauen. Sorensen (1990) fand von der

ersten bis zur sechsten Wurfnummer eine Zunahme der Würfe um 1.1 Ferkel.

Grob (1988) belegte in seinen Analysen eine Zunahme der Wurfgrösse beim SL

um 2.2 Ferkel vom ersten bis zum fünften Wurf. Dieser Wurfeffekt wird in dieser

Untersuchung durch die Berücksichtigung des Alters der Sau ebenfalls gezeigt.

Der Einfluss des Herde*Zeitperiodeneffekt zeigt eine grosse Varianz. Beim SL

reichen die Werte von -7.75 Ferkel bis 4.75 Ferkel. Beim ES wurde sogar eine

maximale Differenz von 13.5 Ferkeln geschätzt. Diese grossen Unterschiede

könnten durch Krankheitseinbrüche oder durch Schätzfehler in einer schwach be¬

setzten Herde*Zeitperiode verursacht worden sein.
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6.3.3.2 Genetischer Trend

Der genetische Trend wurde als Regression der Zuchtwerte von Sauen mit Leis¬

tung auf das Geburtsjahr der Sauen berechnet.

Bei den SL-Sauen mit Geburtsjahr 1984 bis 1994 und Wurfleistung wurde ein

leichter Zuchtfortschritt von 0.024 Ferkel pro Jahr geschätzt. Bei den ES-Sauen

betrug der Zuchtfortschritt 0.028 Ferkel pro Jahr. Über die 11 berücksichtigten

Jahre betrug der Zuchtfortschritt somit beim SL 0.26 Ferkel pro Wurf und beim

ES 0.31 Ferkel pro Wurf.

6.3.4 Bestimmtheitsmass

Beim ES waren die Bestimmtheitsmasse B im Durchschnitt um 6 % bis 10 % hö¬

her als beim SL. Die Sauen mit einer eigenen Leistung hatten beim SL ein durch¬

schnittliches Bestimmtheitsmass von 37.6 % (siehe Tabelle 6-11). Beim ES wiesen

die Sauen mit eigener Leistung und die Eber etwa den gleichen Mittelwert von

41 % auf (siehe Tabelle 6-12). Das Tier mit dem höchsten Bestimmtheitsmass war

beim SL sowie beim ES ein Eber mit 89.4 % bzw. 98.0 %.

Tabelle 6-11: Bestimmtheitsmass für SL Tiere

\ X std mm nun

Sauen tO'926 32.8 % 14.0% 0% 76.2 %

Eber T557 31.9% 20.0 % 0% 89.4 %>

Sauen mit eigenem Wurf 8\S70 37 6 % 10.0 % 0% 76.2 %

Tiere ohne eigene Leistung 3'949 22.0 % 17.8% 0% 89.4 %

Bei beiden Rassen sind die Mittelwerte niedrig und die Standardabweichungen
hoch. Dies ist einerseits bedingt durch die Verwandtschaftsstruktur, die nicht für

alle Tiere gleich viele Informationen beinhaltet, um die Zuchtwerte zu schätzen.

Andererseits ist die Verteilung der Leistungen über die H*Z ebenso wichtig, gibt
es doch auch H*Z, die weniger als 10 Leistungen haben.
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Tabelle 6-12: Bestimmtheitsmass für ES Tiere

X Y std min max

Sauen 68'290 38.1 % 12.2% 0% 82.3 %

Eber 6'375 41.2% 20.2 % 0%, 98.0 %

Sauen mit eigenem Wurf 58*401 41.0% 9.0 % 0% 80.8 %

Tiere ohne eigene Leistung 16*264 28.9 % 19.4% 0% 98.0 %,

6.4 Diskussion

Die Modellwahl für das Merkmal ALF wird kontrovers diskutiert. In den voran¬

gehenden Kapiteln 3 und 5 werden die hier berücksichtigten und die hier nicht be¬

rücksichtigten Effekte ausführlich besprochen.

Die geschätzten Heritabilitäten mit dem Wiederholbarkeitsmodell entsprechen
Werten aus der Literatur. In Holland hat Knap (1993) bei einer Population mit spe¬

zialisierten Mutter- und Vaterlinien eine Heritabilität von 0.1 geschätzt. Schaeffer

et al. (1993) verwendeten für die Zuchtwertschätzung in Kanada Varianzkompo¬
nenten aus einer Studie von Southwood und Kennedy ( 1990) mit Heritabilitäten

für Yorkshire bzw. Landrasse von 0.13 bzw. 0.09. Looft (1992) schätzte Varianz¬

komponenten an einer deutschen Schweinepopulation und fand für ALF Heritabi¬

litäten von 0.01 bis 0.3. Woodward et al. (1993) schätzten in der amerikanischen

Yorkshire-Population für ALF eine Heritabilität von 0.1. Tiefere Heritabilitäten

von 0.05 und 0.06 bei Landrasse Population schätzten Alfonso et al. (1997), Eine

Heritabilität für ALF um 0.10 wurde auch in einer Zusammenstellung von Arbei¬

ten aus den 80er Jahren von Haley et al. (1988) bestätigt. In weiteren Untersu¬

chungen liegt die Fleritabilität ebenfalls bei 0.1 und die Wiederholbarkeit bei 18 %

(Ferraz und Johnson, 1993; Gu et ah, 1989; Haley und Lee, 1992; Looft, 1992;

Mercer und Crump, 1990; Southwood und Kennedy, 1990). Für seine Plantings-

rechnung für die schweizerische Schweinezucht verwendete Blum (1983) eine Fle¬

ritabilität für <Anzahl aufgezogene Ferkel) von 0.1. Grob (1988) schätzte die Heri¬

tabilität für die Wurfgrösse total im ersten Wurf mit einer väterlichen Halbge-

schwisteraualyse und aus den Mutter-Tochter-Regressionen für das schweizerische

ES von 0.12 bis 0.19 und für das SL \on 0.04 bis 0.1 L

Mit der BLUP-Zuchtwertschätzung lässt sich gerade für Merkmale mit einer klei¬

nen Heritabilität ein Selektionserfolg ermöglichen. Ferraz und Johnson (1993)
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fanden einen genetischen Trend von 0.012 Ferkel pro Jahr, Southwood und Ken¬

nedy (1991) dagegen nur beim Yorkshire signifikante genetische Trends von

-0.012 bis +0.002 Ferkel pro Jahr. Wang et al. (1994) haben für ein Selektionsex¬

periment bei der dänischen Landrasse einen Fortschritt von 0.23 Ferkel pro Jahr

geschätzt. In einer Simulationsstudie von Roehe und Kennedy (1993b) wurden

genetische Trends je nach Korrelation zwischen dem maternalen und dem direkten

genetischen Effekt von 0.07 bis 0.3 Ferkel Jahr gefunden. Mit einer intensiven Se¬

lektion auf Wurfgrösse, lassen diese Zahlen aus der Literatur einen Erfolg erwar¬

ten. Der kleine genetische Fortschritt, der in der vorliegenden Untersuchung ge¬

schätzt wurde, begründet sich auch damit, dass bisher nur nach Phänotyp auf die¬

ses Merkmal selektiert wurde.

Beim WM müssen die genetischen Korrelationen zwischen den wiederholten

Merkmalen eins sein. Auch die genetischen und Restvarianzen der Einzelmerkma¬

le, sowie die Kovarianzen zwischen den Merkmalen müssen gleich sein (Hender¬

son, 1988). Damit sind die phänotypische Varianz und alle phänotypischen Kova¬

rianzen gleich. Wenn dies zutrifft, sind WM und MM äquivalente Modelle.

In dieser Untersuchung wurden zwischen erstem und zweitem sowie zwischen ers¬

tem und drittem Wurf Korrelationen gefunden, die wesentlich kleiner als 1 sind.

Für beide Rassen resultierten jedoch hohe Korrelationen zwischen zweitem und

drittem Wurf. Die Heritabilitäten für die einzelnen Würfe lagen ebenfalls im Be¬

reich von 0.1. Dies bestätigen auch Untersuchungen von Roehe und Kennedy

(1995) und lolle et al. (1998). Die Resultate zeigen, dass eine Vereinfachung des

MM zum kombinierten MM angebracht sein dürfte.

Einen Vergleich von WM und MM mittels Datensimulation stellt Alfonso et al.

(1995) vor. Er simulierte Daten für das Merkmal ALF mit einem WM und zwei

verschiedenen MM (genetische Korrelationen: 0.5 bzw. 0.8). Dann berechnete er

den genetischen Fortschritt mit dem der Simulation zu Grunde gelegten Modell

sowie den beiden anderen. Für seinen Datensatz erzielte das WM die besten

Resultate.

In der vorliegenden Studie wurden keine Vergleiche zwischen MM und WM ange¬

stellt. Abgestützt auf die Resultate \ on Alfonso et al. (1995) und auf das Wissen

um den beträchtlich erhöhten Rechenzeitbedarf für das MM sowie für das kombi¬

nierte MM, wurde für die Zuchtwertschätzung nur das WM verwendet.
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7 Statistische Analyse der Intervalle <Absetzen

bis Belegung)

7.1 Einleitung

Neben der Wurfgrösse sind auch Merkmale, die bei der Anzahl Würfe einer Sau

pro Jahr ein Rolle spielen, von ökonomischer Bedeutung. Die <Zwischenferkcl-

zeit> setzt sich aus der <Säugezeit>, der Intervalle <Absetzen bis erste Belegung)

(INT) bzw. <Absetzen bis erfolgreiche Belegung) (ERB) und der <Trächtigkeits-

dauen zusammen.

Das Intervall nach dem ersten Wurf hat den höchsten Mittelwert und eine grosse

phänotypische Varianz. Verschiedene Untersuchungen zeigen, dass die Intervalle

nach dem 2. und den folgenden Würfen kleiner werden (Tolle et ah, 1998, Tholen

et ah, 1996a).

Das Merkmal Absetzen bis zur 1. Belegung sowie das Merkmal Absetzen bis zur

erfolgreichen Belegung unterliegen keiner Normalverteilung.

Eine erste Analyse hatte zum Ziel, den Einfluss der Verteilung der Merkmale INT

und ERB nach dem L Wurf auf die Schätzung der Varianzkomponenten und

Zuchtwerte zu untersuchen.

7.2 Material und Merkmale

7.2.1 Absetzen bis erste bzw. erfolgreiche Belegung

Für diese Untersuchung wurden Daten von 8'582 ES-Sauen verwendet, die einen

gemeldeten zweiten Wurf hatten. Im Abstammungsfile befanden sich insgesamt
17'223 Ahnen.

Beide Merkmale INT und ERB waren nicht normal verteilt (Abbildung 7-1). Über

die ersten 8 bis 9 Tage folgen die Frequenzen eher einer Normalverteilung. Die

längeren Intervalle kommen für eine Normalverteilung viel zu häufig vor und ha¬

ben alle 21 Tage Spitzen (ten Napel et ah, 1995b). Um näher an ein normalverteil¬

tes Merkmal zu kommen, wurde das Intervall <Absetzen bis erste Belegung) mit

dem natürlichen Logarithmus transformiert (LOG1, Abbildung 7-1). Die zweite
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Transformation beruhte auf einer logarithmischen Funktion (LOG2, Abbildung

7-1), mit welcher die Werte innerhalb der ersten sechs Tage nicht verändert wer¬

den. Diese Funktion, von ten Napel et al. (1995b) vorgeschlagen, zieht die verlän¬

gerten Intervalle gegen die normal verteilten.

LOG2 =

INT türINT<-5d

^®-c, für INT ^5d
c,

mit:

ci :ln(6) - ln(5)

•
ln(6)

6

C9
. o

In (6)-In (5)

Für alle vier Merkmale sind Schiefe und Rurtosis verschieden von Null (Tabelle

7-1). Die log-transformierten Merkmale kamen einer NormalVerteilung näher. Die

positive Schiefe beschreibt eine Verteilung mit einem verlängerten rechten

Schwanz. Die positive Kurtosis zeigt, dass die maximale Frequenz grösser ist als

die der korrespondierenden Normalverteilung. Der Variationskoeffizient (CV)
liegt bei über 35 % für alle 4 Merkmale.

Für die vier Merkmale wurde ein lineares Modell entwickelt, das als Kovariable

das Alter der Sau (linear, quadratisch, kubisch), die Laktationslänge (Säugezeit)
und die Anzahl der abgesetzten Ferkel (in einer Vorstudie war dieser Effekt nur für

das Merkmal Absetzen bis erfolgreiche Belegung signifikant) enthält; die fixen

Effekte waren Saison, Belegungsart (KB oder Natursprung) und Herden*Zeit-

periode; der einzige zufällige Effekt war das Tier.

Obwohl alle 4 Merkmale nicht normalverteilt sind, wurden REML-Varianzkom¬

ponenten geschätzt (Programmpaket VCE3.1, Groeneveld, 1994). Bereits Banks et

al. (1984) zeigten die Robustheit von REML für die Schätzung von Varianzkoni¬

ponenten mit einem Vatermodell bei Daten mit einer schiefen Verteilung. Das Pro¬

grammpaket PEST (Groeneveld et ah, 1990) schätzte die BLUP- Zuchtwerte.
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Abbildung 7-1: Häufigkeitsverteilung der Intervalle Absetzen bis 1. (INT) und bis

erfolgreiche Belegung (ERB) sowie der transformierten Werte LOG1 und L0G2
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Tabelle 7-1. Chanzkterist ik der Verteilung der 4 Merkmale.

Anzahl X std mm max er Schiefe Kurtosis

ERB 8'582 14.1 16.6 1 99 117.6 2.4 6.2

INT 8'582 11.5 12.5 1 99 108.8 2.8 8.8

LOGl 8'582 2.1 0.7 0 4.6 35.6 1.0 0.5

LOG2 8'582 7.7 4.0 1 214 51.5 1.2 0.5

Die Berechnung der Spearman Rangkorrelations-Koeffizienten erlaubte, die Rän¬

ge der Tiere aufgrund der Zuchtwertschätzung mit den vier Merkmalen zu verglei-
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chen. Eür einen weiteren Vergleich wurden die besten 50 % Sauen und die besten

5 % Eber aufgrund der geschätzten Zuchtwerte selektiert. In die Berechnung ein¬

bezogen ist der Anteil der Sauen und Eber, die für jeweils zwei Merkmale selek¬

tiert wurden.

7.3 Resultate

Die geschätzten Heritabilitäten betrugen 0.1 für INT und 0.07 für ERB (Tabelle

7-2). Für die logarithmierten Beobachtungen resultierte eine Heritabilität von 0.16.

Der Standardfehler der Heritabilität war für alle vier Merkmale gleich.

Tabelle 7-2: REML-Varianzkomponenten für die vier alternativen Merkmale (±
Standardfehler)

<*ph oz~ ö"L~ lr

ERB 207.50 14.6 -44 192.9 1 4.3 0.07 t 0.02

INT 116.60 11 9 -2.5 104.7 + 2.3 0.1 t0.02

LOG1 0.39 0.06 t- 0.009 0.33 + 0.008 0.16 ±0 02

LOG2 11.51 1.87 ±0.28 9.64 ±0.24 0.16 ±0.02

Der genetische Trend, geschätzt als Regression der geschätzten Zuchtwerte auf das

Geburtsjahr, lag für alle vier Merkmale nahe bei Null.

Die Spearman Rangkorrelation zwischen den Zuchtwerten für INT und ERB der

Sauen, die eine Beobachtung aufwiesen und 1993 geboren waren, lag bei 0.73

(Tabelle 7-3). Wie erwartet, erwiesen sich die Korrelationen zwischen ERB und

den logarithmierten Merkmalen als noch kleiner. Die Rangkorrelationen zwischen

INT und LOG1 betrugen 0.90, zwischen INT und LOG2 aber 0.92. Die höchste

Rangkorrelation wurde zwischen LOGl und LOG2 gefunden. Basierend auf die¬

sen beiden Merkmalen würden beinahe gleiche Selektionsentscheide getroffen.
Die Rangkorrelationen für die 1993 geborenen Sauen erwiesen sich als sehr ähn¬

lich zu den Rangkorrelationen zwischen geschätzten Zuchtwerten für alle Tiere im

Pedigree.
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Tabelle 7-3: Spearman Rangkorrelations-Koeffizienten der Zuchtwerte für 1993

geborene Sauen mit einer Beobachtung (N=2'939)

ERB /AT LOCI LOG2

ERB 1.0 0.73 0.64 0.67

INT 1.0 0.90 0.92

L0G1 1.0 0.99

LOG2 1.0

Wenn die Selektion der 50 % besten Sauen nach den Zuchtwerten für ERB und

INT gemacht wird, sind 78 % der Sauen von beiden Selektionsstrategien berück¬

sichtigt (Tabelle 7-4). Tür die besten 5 °o der Eber wurden nur 36 % von beiden

Kriterien selektiert. Rund 85 % der selektierten Sauen und 72 % der selektierten

Eber waren dann identisch, wenn die Selektion auf dem Merkmal INT und einem

der beiden transformierten Merkmale (LOG1 oder LOG2) basiert.

Tabelle 7-4: Anteil der 1993 geborenen Sauen, die selektiert nach Zuchtwerten für zwei

Merkmale zu den besten 50 % (N=1'470) gehören (oberhalb Diagonale), und Anteil der

nach 1989 geborenen Eber, die selektiert nach Zuchtwerten für zwei Merkmale zu den

besten 5 % (N=56) gehören (unterhalb Diagonale)

ERB INT LOG! LOG2

ERB 1 0.78 0.75

0.85

0,74

INT 0.36

0.38

0.38

1 0,87

LOG1 0.73

0.71

1 0.95

LOG2 0.95 1

7.4 Diskussion

Die Heritabilität für das Merkmal ERB war am kleinsten. Verglichen mit INT ist

die Befruchtungsrate ein zusätzlicher Faktor, der ERB beeinflusst. Die Befruch¬

tungsrate ist vom optimalen Belegungszeitpunkt abhängig und damit stark durch

die Umwelt beeinflusst. Die geschätzte Heritabilität für das Merkmal INT liegt im

Bereich von anderen Studien (Merks und Molendijk, 1995). Weil die Beobachtung
für INT früher als für ERB erfolgt - muss doch beim letzteren auf eine Bestäti¬

gung der Trächtigkeit gewartet werden
-, wird INT als Selektionsmerkmal bevor¬

zugt. Zusätzlich ist INT näher am biologischen Merkmal (Absetzen bis erster

Östrus). Eine deutlich höhere Heritabilität für das Merkmal INT (Ir - 0.14) ge-



_84-

genüber dem Merkmal ERB (h2;=0.06) zeigen auch Adamec et al. (1997). Tholen

et al. (1996a) schätzte dagegen für das Merkmal ERB eine Heritabilität von 0.10;

dieser Wert entspricht dem in der vorliegenden Arbeit gefundenen Wert für das

Merkmal INT. Allerdings wurde diese Heritabilität innerhalb einer einzigen Herde

geschätzt. Bei der zweiten Herde lag die Heritabilität nur noch bei 0.08.

Für die transformierten Beobachtungen LOG1 und LOG2 wurden höhere Heritabi¬

litäten geschätzt. Für ein normalverteiltes Merkmal mit einer gegebenen phänoty¬

pischen Varianz resultiert mit einer höher geschätzten Heritabilität ein höherer Se¬

lektionserfolg. Aber die Verteilung und phänotypischen Varianzen des beobachte¬

ten Merkmals INT und der Merkmale der transformierten Beobachtungen sind

verschieden. Deshalb ist nicht klar, ob eine Selektion nach den transformierten

Merkmalen einen höheren Selektion^erfolg auf der Originalskala bringen wird, als

die Selektion auf das beobachtete Merkmal selber. Eine andere offene Frage ist, ob

die logarithmische Transformation nur Skaleneffekte ausgleicht oder ob sie die

biologische Charakteristik des beobachteten Merkmals dntervall Absetzen bis ers¬

te Belegung) verändert. Beide Fragen bedürfen weiterer Untersuchungen.

In der Tabelle 7-4 zeigt sich, dass mit dem Merkmal INT mehrheitlich die gleichen
Tiere wie mit den Merkmalen LOG1 und LOG2 selektiert wurden. Erst bei einer

intensiven Selektion kommt es in ca. 30% der Fälle zu unterschiedlichen Ent¬

scheiden. Aus diesem Grund wurde für die weiteren Analysen das Merkmal INT

verwendet.
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8 Varianzkoniponenten- und Zuchtwert-

Schätzung für das Merkmal <Absetzen bis

erste Belegung>

8.1 Einleitung

Aufgrund der Ergebnisse des vorherigen Kapitels ging es nun darum, die Varianz¬

komponenten und Zuchtwerte für das Merkmal <Absetzen bis erste Belegung)

(INT) zu schätzen. Dieses Merkmal hat die höhere Heritabilität als das Merkmal

<Absetzen bis erfolgreiche Belegung) (ERB). Es steht auch viel schneller für eine

Auswertung zur Verfügung, da nicht zuerst die Bestätigung einer erfolgreichen

Belegung (Trächtigkeit) abgewartet werden muss. Dieses Merkmal liegt zudem

näher am biologischen Merkmal <Absetzen bis erster Östrus). Da wegen der Vor¬

untersuchungen die Berücksichtigung als transformiertes Merkmal nicht ab¬

schliessend befürwortet werden konnte, wurden die weiteren Untersuchungen mit

dem Merkmal auf der Originalskaia durchgeführt.

8.2 Material und Methoden

8.2.1 Datensätze

Der Datensatz der zur Verfügung stand, wurde weiter oben (Kapitel 3) beschrie¬

ben. Da die KVZ das Absetzdatum erst seit dem L Oktober 1992 erhebt und da

zum Zeitpunkt dieser Analyse nur die Daten bis Januar 1995 zur Verfügung stan¬

den, wurden nur Daten der umfangreicheren ES-Herdbuchpopulation verwendet.

Im Gegensatz zur Auswertung im Kapitel i fanden alle zur Verfügung stehenden

Daten Verwendung. Wichtig für die Auswertung dieses Merkmals ist die genaue

Meldung der Züchter über die Belegungen ihrer Sauen. Das Deckregister muss

alle Belegungen aufweisen, ob erfolgreich oder nicht.

Für die Merkmale INT nach dem ersten, zweiten und dritten Wurfwurden Vari¬

anzkomponenten mit einem Mehrmerkmalsmodell (MM) geschätzt. Für das TNT

nach dem ersten Wurf (INTl) wurden 14*578, für INT nach dem zweiten Wurf

(INT2) 12'000 und für das INT nach dem dritten Wurf (1NT3) 9*893 Beobachtun¬

gen von insgesamt 19'638 Sauen berücksichtigt. Die Betriebe wurden in LI94
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(Tabelle 8-1) Herden*Zeitperioden (H*Z) eingeteilt. Neben den Sauen mit einer

Beobachtung bildeten 20*647 Ahnen das Pedigree.

Tabelle 8-1: Verteilung der Leistungen über die H*Z~Klassen

ES Anzahl

Beobac htungen

H*Z-

Kla ssen

\ min ma v

INTl bis 1NT3 36*471 1494 30.5 1 416

INTl 14'57S 933 16 1 142

1NT2 12'000 900 13.3 1 140

Für die Intervalle nach dem ersten (INI* 1 ) und nach dem zweiten Wurf (INT2)
wurden zudem Varianzkomponenten und Zuchtwerte mit einem univariaten Tier¬

modell geschätzt. Die Clusteranalvse (Schmitz et ah, 1991) teilte die Beobachtun¬

gen nach dem ersten Wurf in 933 Herden*Zeitperioden (Tabelle 8-1) ein. Neben

den Sauen mit einer Beobachtung bildeten 20*312 Ahnen (davon 4'626 männlich)
das Pedigree.

Die Beobachtungen des Intervalls nach dem zweiten Wurf (INT2) wurden in 900

Herden*Zeitperioden eingeteilt (Tabelle 8-1). Zusätzlich zu den 12'000 Sauen mit

Leistung umfasste das Pedigreefile 18*916 Ahnen.

8.2.2 Modelle

Für die Modeile wurden die fixen Effekte mit einer Varianzanalyse (Prozedur

GLM, SAS, 1989) auf ihre Signifikanz getestet.

Für die 3 Merkmale diente folgendes MM:

yikimno
= M, h bi • alteii2 + b2 • altera + c,

•

saugi t c2
• saugi2 h c5

• saugi3 4

H*Zm + an + e,ynmo

mit:

Yikimno Intervall Absetzen bis 1. Belegung nach dem l., 2. und 3. Wurf

Mi Absetzmonat (fix, 12 Klassen)

b|, b2 Regressionskoeffizienten

alterk Alter der Sau beim Wurf

C|, c2, C} Regressionskoeffizienten

saugi Säugezeit
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H*Zm Herden*Zeitperiode (zufällig)
an Additiv genetischer Effekt der Sau (zufällig)
Yikimno Resteffekt (zufällig)

Das Programmpaket VCE, (Groeneveld, 1994) berechnete für dieses Modell die

(Ko-)Varianzkoniponenten. Normalerweise wird in einem Mehrmerkmalsmodell

der permanente Umwelteffekt nicht berücksichtigt, doch das Programmpaket VCE

(Groeneveld, 1994) schätzt mit dem Modell ohne permanenten Umwelteffekt nur

sehr kleine, nicht plausible Restkovarianzen zwischen den Merkmalen. Auch bei

einer anderen Datencodierung für VCE zum Beispiel so, dass die Herdeneffekte

für jedes Merkmal separat geschätzt werden, sind die Restkovarianzen nicht plau¬

sibel, und die additiv genetische Varianz wird im Vergleich zu den univariaten Re¬

sultaten stark überschätzt. Deshalb wurde der permanente Umwelteffekt im Mo¬

dell belassen. Für die Resultatübersicht wurden die Rest- und permanenten Um-

welt-(Ko-)Varianzen addiert.

Für das Merkmal INTl wurde folgendes Einmerkmalsmodell aufgestellt:

yikimno= Mt, + b, * altere + b2 • alterk + er saugi + c2
•

saugi' + cy saugi
'

+

H*Zm + an + e,Umno

mit:

yikimnop Intervall Absetzen bis 1. Belegung nach dem 1. Wurf

Mt; Absetzmonat (fix, 12 Klassen)

bi, b2 Regressionskoeffizienten

alterk Alter der Sau beim Wurf

Ci, c2, c3 Regressionskoeffizienten

saug] Säugezeit

H*Zm Herden*Zeitperiode (zufällig)
an Additiv genetischer Effekt des Tieres (zufällig)
e,umno Resteffekt (zufällig)

Für das Merkmal INT2 sieht das Modell wie folgt aus:

Yikimno
= Mt, + bi • alterf + C|

•

saugi + c2
• saugi2 + c3

• saugi3 + H*Zm + au +

Ciklmno

mit:

Yikimno Intervall Absetzen bis 1. Belegung nach dem 2. Wurf
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Mti Absetzmonat (fix, 12 Klassen)

b, Regressionskoeffizient

alterk Alter der Sau beim Wurf

Cl, C2, C3 Regressionskoeffizienten

saugi Säugezeit

H*Zm Herden*Zeitperiode (zufällig)

an Additiv genetischer Effekt des Tieres (zufällig)

Ciklmno Resteffekt (zufällig)

Die (Ko-)Varianzkoniponenten und Standardfehler wurden mit den Programmpa¬

keten VCE3.1 und VCE3.2 (Groeneveld, 1994) und die Zuchtwerte mit dem Pro¬

grammpaket PEST (Groeneveld et ah, 1990) geschätzt.

8.3 Resultate

8.3.1 Varianzkomponentenschätzung

Die Gesamtvarianz nimmt vom INTl bis INT3 stark ab. Vor allem der additiv ge¬

netische Effekt des Tieres hat kaum mehr einen Einfluss auf die Varianz von INT

nach dem zweiten und dritten Wurf (Tabelle 8-2). Die genetische Standardabwei¬

chung nach dem ersten Wurf für das INT beträgt 4. Nach dem zweiten und dritten

Wurf lag die genetische Standardabweichung noch bei 1.6 bzw. 1.2.

Nur das Intervall nach dem ersten Wurf hatte eine für die Züchtung interessante

Heritabilität von 0.09. Die Heritabilitäten für das Inten all nach dem zweiten und

dem dritten Wurf betrugen 0.02 bzw. 0.01 (Tabelle 8-3). Zusätzlich zu der kleinen

genetischen Standardabweichung lassen diese kleinen Heritabilitäten keinen Se-

lektionserfolg für diese Merkmale erwarten. Die genetische Korrelation zwischen

INTl und INT2 und zwischen INT2 und INT3 lagen sehr hoch (0.76 bzw. 0.84,

Tabelle 8-3). Auch die genetische Korrelation zwischen INTl und INT3 liegt mit

0.64 in einem Bereich, in welchem die Selektion alleine auf das Merkmal INTl

eine positive, jedoch sehr geringe Auswirkung auf den genetischen Fortschritt im

Merkmal INT2 und INT3 verspricht.
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Tabelle 8-2: REML-Schätzwerte für Varianz- und Kovarianzen des

Mehrmerkmalsmodelles

INTl INT2 INTS

®l 16.54-r 1.79 4.93 1 0.65 2.99 t 0.78

2.54 -t 0.43 1.55 t0.42

1.3310.48

< 132.37 ^ 2.13 4.64 4 0.90 5.61 ± 1.16

95.69 i 1.32 4.45 i 0.63

83.85 ± 1.22

CT2 33.13 i- 1.67 29.6710.82 26.57 ± 0.79

30.121 1.41 28.28 l 0.77

27.3411.41

Tabelle 8-3: Heritabilitäten und genetische Korrelationen

INTl INT2 INES

h2 0.0910.010 0.76 ±0.104 0,6410.098

0.02 ± 0.003 0.8410.175

0.01 fcO.004

In der univariaten Schätzung waren die additiv genetische Varianz für INTl und

INT2 im Vergleich zum Mehrmerkmalsmodell höher (Tabelle 8-4), die Gesamtva¬

rianz für INT2 war hingegen kleiner. Die Varianz für die Herden*Zeitpcriode

(H*Z) war bei beiden Merkmalen gleich. Die kleine Heritabilität für INT2 aus

dem MM wurde hier bestätigt (Tabelle 8-5). Für die Zuchtwertschätzung wurde

deshalb nur INTl verwendet, das mit einer Heritabilität von 0.12 im Bereich der

Heritabilität des Merkmals ALF liegt.

Tabelle 8-4: REML-Schätzwerte für Varianzen im Modell

ixn INT2
1

22.17 t 2.241 3.24 r 1.120

e
129.45.= 2.008 95.80 ' 1.435

o"L 23.85 à 1.510 23.97 \r 1.480
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Tabelle 8-5: Heritabilität im univariaten Modell

ZV77 INT2

h2 0.13 t 0.013 0.03 10.009

8.3.2 Zuchtwertschätzung

Zuchtwerte wurden nur für das Merkmal INFI geschätzt (siehe oben), und zwar

mit Populationsparametern aus der Tabelle 8-4.

In den Daten, die für diese Arbeit zur Verfügung standen, wird im Sommer und

Frühherbst ein verlängertes Intervall beobachtet (Abbildung 8-1). Prunier et al.

(1996) beobachteten ebenfalls im Sommer und Herbst vor allem bei den Erstlings¬
sauen ein verlängertes Intervall. Fahmy et al. (1979) beobachteten die längsten
Intervalle im Frühling und Sommer und die kürzesten im Herbst. Ten Napel et al.

(1995a) zitierten verschiedene weitere Untersuchungen, die diese saisonale

Schwankung ebenfalls belegen. Bei einer Untersuchung von australischen Daten

konnte dieser Unterschied nur in Jahren mit einem extrem warmen Sommer ge¬

funden werden (Tholen et ah, 1996a).

Die BLUE-Werte für das Alter der Sau beim ersten Wurf (Abbildung 8-2) zeigen,
dass eine jüngere Sau ein kürzeres INFI aufweist als eine Sau, die erst mit über

einem Jahr das erste Mal wirft. Bei noch älteren Erstlingssauen nimmt das INTl

wieder ab. Der Grund der Abnahme könnte jedoch auch bei einem Datenfehler

liegen, da für die Bestimmung des Merkmals bei der KVZ nicht eindeutige Wurf¬

nummern berücksichtigt wurden. Somit könnten möglicherweise ältere Sauen, de¬

ren Wurf eigentlich schon der zweite Wurf war, in die Auswertung gelangt sein,
denn das Tntervall nach dem zweiten und folgenden Wurf ist in der Regel kürzer

als nach dem ersten Wurf.
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Abbildung 8-1: Einfluss des Absetzmonates auf das (Intervall Absetzen bis erste

Belegung> nach dem 1. Wurf (INT1) (BLUE-Werte)
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Abbildung 8-2: Einfluss des Alters der Sau auf das Intervall (Absetzen bis erste

Belegung) nach dem 1. Wurf (INT1) (BLUE-Werte)
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Je kürzer die Säugezeit ist, desto mehr verlängert sich INTl. Auch bei einer lan¬

gen Säugezeit über 7 Wochen wird INTl wieder verlängert (Abbildung 8-3). Au-

maitre et al. (1976) bestätigen dies. Die Dauer der Säugezeit ist allerdings nur ein
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indirekter Effekt. Einfluss auf die INTl haben vor allem die Fütterung und - dar¬

aus folgend -- die Gewichtsentwicklung der Sau während der Säugezeit (vgl. Kapi¬
tel 0). Bei einer verkürzten Säugezeit verhindert die damit verbundene Belastung
eine erfolgreiche Aufnahme des Reproduktionsgeschehens (Scott, 1995).

Abbildung 8-3: Einfluss der Säugezeit auf das (Intervall Absetzen bis erste Belegung)
nach dem 1. Wurf (INT1) (BLUE-Werte)

INTl [Tagel
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-2.5

-3
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Säuge/eit [Tage]

Die Effekte der Herden*Zeitperiodenklassen folgen keiner Normalverteilung. Sie

zeigen, wie das Merkmal selbst, einige Herden*Zeitperiodenklassen mit verlänger¬
tem Intervall. Die Differenz zwischen den Herden*Zeitperioden ist maximal 24

Tage. Diese grosse Differenz könnte auf Betriebe zurückzuführen sein, die eine

ferkelfreie Zeit eingeplant haben, die nötig ist, um den Betrieb im gesundheitli¬
chen Bereich zu sanieren.
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Abbildung 8-4: Histogramm der BLUP-Schätzwerte der zufälligen H*Z und die

dazugehörige Normalverteilung
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8.3.2.1 Genetischer Trend

Die Zuchtwerte zeigen keinen genetischen Fortschritt. BLUP kann anhand dieser

Datenstruktur, in welcher Sauen mit einer Leistung noch kaum eigene Nachkom¬

men haben, keinen genetischen Trend schätzen, da die Daten keine Information

bezüglich Selektionsdifferential enthalten.

8.4 Diskussion

Das Merkmal INT hat nur für das Intervall nach dem ersten Wurf eine züchteri¬

sche Bedeutung. Mit einer Heritabilität von 0.12 liegt es im Bereich von neueren

Untersuchungen in der holländischen Schweinepopulation (Merks und Molendijk,

1995). Altere Untersuchungen von Fahmy et al. (1979) nahmen für das Intervall

nach dem ersten Wurf höhere Heritabilitäten von 0.22 an. Sie schätzten die Heri¬

tabilitäten an gekreuzten Sauen, und \ ermuten selbst, dass ihre Heritabilität da¬

durch etwas überschätzt ist. Neben einer züchterischen Bearbeitung des Merkmals

schlagen sie vor allem Verbesserungen im Umwelt- und Betriebsmanagement vor.



94-

Molenaar und van der Steen (1983) schätzten für das Intervall nach dem ersten

Wurf eine Heritabilität von 0.16, und nach dem zweiten Wurf gar 0.18.

Für die von ten Napel et al. (1995b und 1998) entwickelten transformierten Merk¬

male wurden höhere Heritabilitäten geschätzt. Für die Log-transformierten Inter¬

valle (LOG2) schätzten sie eine realisierte Heritabilität von 0.17. Für die Merk¬

male (Absetzen bis Östrus von kleiner gleich 7 Tagen), (Absetzen bis Östrus von

mehr als 7 Tagen) und das (Vorkommen eines verlängerten Intervalls (0/1 )> schätz¬

ten sie mit einem MM Heritabilitäten \ on 0.18,0.17 bzw. 0.27. Durch die genaue¬

re Beschreibung der Beobachtung konnten höhere Heritabilitäten berechnet wer¬

den. Besonders die relative hohe Heritabilität des binären Merkmals scheint eine

gezielte Selektion gegen das Auftreten \ erlängerter Intervalle zu ermöglichen (ten

Napel, 1996).
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9 Gesamtzuchtwert mit wirtschaftlichen

Gewichten

9.1 Einleitung

Neben diesen Selektionsmerkmalen, die das Tier direkt betreffen, sind für die

Wirtschaftlichkeit einer Schweinezucht natürlich ebenso die Kosten der Produkti¬

onsfaktoren (vor allem Futter, Infrastruktur und Lohnkosten) entscheidend.

In diesem Kapitel wird ein Gesamtzuchtwert im Bereich Reproduktion entwickelt.

Dazu sind die wirtschaftlichen Gewichte für die beiden in dieser Arbeit beschrie¬

benen Merkmale ALF und INT unter heutigen schweizerischen Bedingungen zu

berechnen. Um die Zuchtziele erreichen zu können, müssen nicht nur die geneti¬

schen Leistungsveranlagung (BLUP-Zuchtwerte) der Selektionsmerkniale bekannt

sein, sondern auch die wirtschaftlichen Gewichte dieser Merkmale und jener

Merkmale, die mit dem Selektionsmerkmal genetisch korreliert sind. Werden die

BLUP-Zuchtwerte mit ihren wirtschaftlichen Gewichten multipliziert, ergibt sich

ein Gesamtzuchtwert - zum Beispiel für die Reproduktions- oder für die Mast-

und Schlachtleistungen. Die wirtschaftlichen Gewichte stellen ein Hilfsmittel so¬

wohl für die Selektion wie auch für den Entscheid zwischen Rassen und Kreuzun¬

gen dar. Damit sind sie auch Grundlage für die Optimierung des Zuchtprogramms.
Die Selektionsentscheide sind aber nicht nur aufgrund der Gesamtzuchtwerte zu

fällen, da Schwächen eines Tieres in einem Merkmal durch ein anderes Merkmal,

das bei diesem Tier sehr gut ausgeprägt ist. verdeckt werden können. Die Selekti¬

on wegen der Einzelzuchtwerte muss weiterhin im Vordergrund stehen.

9.2 Das Produktionsmodell und seine Parameter

Um das wirtschaftliche Gewicht der uns interessierenden Merkmale zu schätzen,

wurde ein Produktionsmodell verwendet, dass de Vries (1989) vorgestellt hat. Das

Modell simuliert eine Produktionsherde mit all ihren Kosten und Erträgen. Die

wirtschaftlichen Gewichte werden dann mit Hilfe \ on Gewinngleichungcn ge¬

schätzt. Der ökonomische Wert eines Merkmals ist das Verhältnis der Veränderung
des Gewinns zu einer kleinen Veränderung des Merkmals.
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Die Herde dieses Produktionsmodells beginnt mit 100 zugekauften Remonten, die

200 Tage alt sind. Vom Belegen bis zum ersten Abferkeln gehört das Tier der Al¬

terskategorie Jungsau an und wechselt danach in die Alterskategorie Sau. Die Sau¬

en durchlaufen zehn mal den Zyklus Belegen, Gebären und Absetzen (Abbildung

9-Î) mit den Intervallen Leerzeit, Trächtigkeit und Säugezeit. Innerhalb eines

Zyklus werden für die Sauen drei Kategorien von Abgangsursachen un¬

terschieden: Beine und Gesäuge, anöstrisch, umrauschen und verwerfen. Nach den

zehn Zyklen werden alle noch verbleibenden Sauen geschlachtet. Die Nachkom¬

men werden in drei Gruppen unterteilt: Ferkel, Mastjager, Mastschweine. Werden

die Sterberaten der drei Gruppen abgezogen, ergibt sich daraus die Anzahl abge¬

setzter Ferkel bzw. die Anzahl verkaufter Schlachtschweine.

Aus statistischen Analysen wurden die Parameter der interessierenden Reproduk¬
tionsmerkmale für das Modell bestimmt (Tabelle 9-1). Weitere biologische Para¬

meter (Gewichtsentwicklung der Sau, Tageszuwachs von Jungsauen, Sau, Ferkel

und Mastschwein, Futteraufnahme der Sau) sind im Kapitel 9.5 in der Tabelle 9-3

aufgeführt. Ebenso wurden die in der Schweiz aktuellen Futter- und Nichtfutter¬

kosten (1996) berücksichtigt (Tabelle 9-4, Tabelle 9-5).

Tabelle 9-1: Populationsdurchschnitt der Merkmale, für die wirtschaftliche Gewichte

geschätzt wurden

Parameter Einh eil

Zvldusnummer

123456789 10

Anzahl lebend geborene Ferkel l)
Ferkel

Abgangsrate der Ferkel2) %

Intervall Absetzen bis Östrus l)
Tage

9.3 10.5 11.1 11.3 11.3 11.1 11.0 10.8 10.6 10.4

14.9 13.9 15.1 14.7 16.4 15.6 15.7 16.8 17.0 17.1

11.8 9.3 8.8 8.5 8.3 8.4 8.3 8.2 7.8

Tabelle 9-1: (Fortsetzung)

Parameter Einheit Wert

Alter beim 1. Östrus ~'

läge 200

GeburtsgewichtJ) kg 1.5

1)
eigene Resultate aus dem für diese Arbeit vorliegenden Datensatz (Kapitel 3)

2)
de Vries (1989)

3)
eigene Resultate aus dem für diese Arbeit \orhegenden Datensatz

Um das wirtschaftliche Gewicht zu berechnen, wurde das interessierende Merkmal

um eine Einheit verändert, während alle anderen Merkmale konstant blieben. Das
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wirtschaftliche Gewicht entspricht der Zu- oder Abnahme des Gewinnes pro

Mastschwein aus zehn Zyklen mit verändertem Merkmal.

Abbildung 9-1: Produktionsmodell nach de Vries (1989)
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9.3 Resultate

Wenn ein lebend geborenes Ferkel mehr pro Wurf zu erwarten ist, wird dies die

Sauenkosten erhöhen, da die Sau mehr Futter während der Säugeperiode auf¬

nimmt. Die Kosten für die Nachkommen werden ebenfalls höher, da mehr Ferkel

aufgezogen und ausgemästet werden müssen. Der grössere Ertrag kann aber den

Effekt der gestiegenen Sauen- und Nachkommenkosten mehr als kompensieren
und führt zu einem Gewinn. Der zusätzliche Gewinn, der dieses Ferkel bringt,
wird als wirtschaftliches Gewicht dieses Merkmals definiert. Für die <Anzahl le¬

bend geborene Ferkeb betrug dieses Fr. 9.82.

Für das Intervall zwischen Absetzen und erster Belegung wurde ein wirtschaftli¬

ches Gewicht von Fr. -0.37 / Tag geschätzt. Da beim Intervall eine Verkürzung

angestrebt wird, das heisst auf negative BLUP-Zuchtwerte selektiert wird, hat die-
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ses wirtschaftliche Gewicht ein negatives Vorzeichen. Für die Schätzung des wirt¬

schaftlichen Gewichtes wurde die gleiche Veränderung nach allen Wurfnummern

angenommen. Dies führte sicher zu einer Überschätzung, da die kleinen phänoty¬

pischen Standardabweichungen nach dem zweiten Wurf (Kapitel 8) eine so grosse

Veränderung nicht erwarten lassen.

Aufgrund dieser Resultate entspricht ein lebend geborenes Ferkel mehr dem Wert

von minus 27.8 Tagen beim Intervall nach dem Absetzen. Der Gesamtzuchtwert

für die Reproduktion (T) ist somit:

T - ZWali • 9.82 -t ZW,m • -0.37

Die Zuchtwerte für ALF erklären über 90 % der Varianz des Gesamtzuchtwertes

für die Reproduktion (T). Das Intervall (Absetzen bis erste Belegung) hat somit

nur einen geringen Einfluss auf die Wirtschaftlichkeit der Schweinezucht.

Das Alter beim 1. Östrus hat nach den Berechnungen mit den Gewinngleichungen
ein wirtschaftliches Gewicht von Fr. -0.10 pro Tag, das Ferkelwurfgewicht von

Fr. 3.90 pro Kilogramm, und die Abgänge der Ferkel während der Säugezeit haben

ein wirtschaftliches Gewicht von minus Fr. 1.23 pro Prozentpunkt. Die wirtschaft¬

lichen Gewichte multipliziert mit der genetischen Standardabweichung (Mass der

Streuung der wahren Zuchtwerte) zeigen, dass nur die Uberlebensrate während der

Säugezeit neben der <Anzahl lebend geborene Ferkeb einen wichtigen ökonomi¬

schen Wert hat (Tabelle 9-2).

Tabelle 9-2: Wirtschaftliche Gewichte verschiedener Reproduktionsmerkmale in Bezie¬

hung zu ihrer genetischen Standardabweichung

Einheit wirtschaftliches
Gewicht (w)

w • crgl)

ALF Ferkel 9.82 7.50

INT Tag -0.37 -1.74

Alter beim 1. Östrus Tag -0.10 -1.64

Ferkelgev. tcht bei Ge¬

burt

kg 3.90 0.47

Abgangsrate Säugezeit 0/o -1.23 -5.87

}
Gçr : genetische Standardabweichung.

Quellen: ALF. INT: Tabelle 6-3, Tabelle 8-4; Alter beim 1. Östrus:

Rydhmer et al.. 1992; Ferkelgewicht bei Geburt: Cramp et ah,

1997; Abgangsrate Säugezeit; Van Arendonk et ah, 1996
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Da die KVZ Angaben über das Versetzen von Ferkeln von den Züchtern nicht ob¬

ligatorisch verlangt, kann dieses Merkmal nicht korrekt berechnet und damit die

Zuchtwertschätzung nicht durchgeführt werden.

9.4 Diskussion

Die wichtigsten Merkmale, die de Vries (1989) für die niederländische Situation

berechnete, waren <Alter beim ersten Östrus), (Intervall Absetzen bis zum Östrus),
(Anzahl lebend geborene Ferkeb, (Abgangsrate während der Säugezeit), (Wachs¬

tumsrate) und (Futterverzehr) während der Mastperiode, (Magerlleischanteib,

(Lebensdauer) der Sau abhängig von Bein- und Gesäugequalität. Eine

Sensitivitätsanalyse (kleine Veränderung eines Produktionsfaktors und dessen

Einfluss auf die wirtschaftlichen Gewichte, z. B. Verteuerung des Futters) zeigte,

dass sich die relative Bedeutung der Merkmale zukünftig verändern können.

Trotzdem sind nach de Vries (1989) die Wurfgrösse und das Intervall die ökono¬

misch wichtigsten Reproduktionsmerkmale. Ahnliche Relationen wurden auch

von Krieter (1992) unter deutschen Preisverhältnissen berechnet.

Von Rohr (1998) berechnete für das Merkmal ALF ein wirtschaftliches Gewicht

von Fr. 11.20. In seiner Arbeit wurden die biologischen Parameter im gleichen Be¬

reich wie in der vorliegenden Arbeit gewählt. Die Futterkosten jedoch waren in

der vorliegenden Arbeit für alle Tierkategorien höher: Es wurden die Werte von

1996 gegenüber denjenigen von 1998 bei von Rohr (1998) berücksichtigt. Die

Fixkosten (Nichtfutterkosten) bewegen sich im ähnlichen Rahmen.

Aufgrund dieser Ergebnisse wird in der schweizerischen Flerdebuchzucht ein Re¬

produktionszuchtwert (Gesamtzuchtwert im Bereich Reproduktion) mit den bei¬

den Merkmalen (Anzahl lebend geborene Ferkel) und dem (Intervall Absetzen bis

erste Belegung) berechnet. Dieser Reproduktionszuchtwert wird nicht mit den

Produktionszuchtwerten (MTZ, FV, A\\F, FB, ImF, Daten aus der Mast- und

Schlachtleistungsprüfung) aggregiert und damit kein Gesamtzuchtwert erstellt. In

einer heute üblichen Selektionsstrategie, die in Vaterlinie und Mutterlinie getrennt

ist, können unterschiedliche Gesanitzuchtwerte definiert werden. In der Vaterlinie

werden keine Reproduktionsmerkmaie, in der Mutterlinie jedoch dafür zusätzlich

Reproduktionsmerkmale berücksichtigt und diese stärker gewichtet als in einer

Universal linie.
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Im Modell von de Vries (1989) wurde die Abgangsrate der Ferkel während der

Säugezeit berücksichtigt. Dieses Merkmal hat neben der Wurfgrösse ein hohe

wirtschaftliche Bedeutung. Ebenso wie sein Synonym die (Uberlebensrate) und

die (Anzahl abgesetzte Ferkel) bedingen diese Merkmale genaue Datenerhebungen
bis zum Ende der Säugezeit. In der schweizerischen Herdbuchzucht ward bis jetzt
der Wert (Anzahl abgesetzte Ferkeb nicht plausibilisiert. Die Verluste während der

Säugezeit müssen nicht ausgewiesen werden. Zudem wird den Ammenfcrkeln die

biologische Mutter nicht zugeordnet.
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9.5 Verwendete Parameter für die Ableitung des Ge¬
samtzuchtwertes

Tabelle 9-3: Biologische Grössen

Parameter Einheit Wert

Futterbedarf pro Remonte kg/Tag 2.5

Futterbedarf pro Jungsau
''

kg/Tag 2.3

Futterbedarf pro Galtsau
,}

kg/Tag 2.6

0 Futteraufnahme der Ferkel ,}
kg/Tag 0.03

0 Futtcraufhahme der Mastjager kg/Tag 0.72

0 Futtcraufhahme der Mastschweine
°

kg/Tag 2.07

Zusätzliche Futteraufnahme der Sau während de r Frächtigkeit3) kg/Tag 1.8

Zusätzliche Futteraufnahme während der Säugezeit pro Ferkel (^6)3) kg/Tag 0.4

Tageszuwachs der Remonten (Kauf bis erfolgreiche Belegung) !)
g/Tag 300

Tageszuwachs der Ferkel ')
g/Tag 200

Tageszuwachs der Mastjager
"

*—*/ .*- C*-*^ 400

'Tageszuwachs der Mastschweine
n

g/Tag 800

Absetzgewicht kg 7.8

Sauenverluste zwischen Merzungsentscheid und Schlachtung l'
% 2

Totgeburten
' '

%

Abgangsrate der Nachkommen in der 2. Penode (Absetzen b. Mastbeginn)1-1 % 1

Abgangsrate der Nachkommen in der 3. Penode (Mast)
n

% 2

Alter der Jungsauen beim Ankaufl) m

läge 200

Anzahl Östren bis zur Trächtigkeit
2)

2

Trächtigkeitsdauer
! '

Tage 115

Säugezeit!) Tage 35

Gewicht bei Mastbeginn
n

kg 25

Gewicht bei Mastende
-)

kg 105

Intervall Absetzen bis 1. Brunst ^
Tage 8

Dauer bis zum Ausmerzen tür Abgangsursache 1 (nach Absetzen)!) Tage 7

Dauer bis zum Ausmerzen für Abgangsursache 1 (nach Belegung)l] Tage 40

Dauer bis zum Ausmerzen für Abgangsursachc T (nach Belegung)1) Tage 70

Schlachtausbeutc der Sauen aller Kategonen
' '

°0 75

Schlachtausbeute der Mastsehweine l}
% 78

l) de Vries (1998)

3)
Fütterungsemp fehlung UFA AG

eigene Annahmen tür schweizerische Verhältnisse
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Tabelle 9-3: (Fortsetzung)

Parameter

1 2

Zvk/usnummer

3 4 5 6 7 8 9 10

Gewicht der Jungsau bzw. Sau
n

Tageszuwachs der Jungsau bzw.

Sau!)

Anteil abgehender Sauen infolge

kg

g

95 140

200 125

161 179 188 196 200 200 200 200

100 75 50 25 0 0 0 0

Ursache 1 (Beine, Gesäuge)2)

Anteil abgehender Sauen infolge

Ursache 2 (AnÖstrus)

10.6 8.4 9.4 10.1 9.4 11.3 15.6 15.6 17.1

1.8 1.4 1.6 1.7 1.6 1.9 2.6 2.6 2.9

Anteil abgehender Sauen infolge
Ursache 3 (umrauschen, verwer- °o S 10.1 8.1 9 9.6 9 10.8 14.9 14.9 16.4

fen)
2)

__J___^^
_____.

,} de Vries (1989)
2) in Anlehnung an Grob (1988) und der Verteilung nach de Vries (1989)

Tabelle 9-4: Futterkosten (in Fr.)

Parameter Wert

Preis des Sauenfutters pro kg 0.88

Preis pro kg Ferkelfutter 0.99

Preis pro kg Jagerfütter 0.96

Preis pro kg Mastschweinefutter 0.89
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Tabelle 9-5: Nichtfutterkosten (in Fr.)

Parameter
___

Wert

Preis einer Jungsau

Nichtfutterkosten pro Jungsau und Tag

Nichtflitterkosten pro Sau und Tag

Nichtfutterkosten pro Muttersau und Tag

Nichthitterkostcn für Nachkommen pro Tag (Absetzen bis Mastbeginn)

Nichtfutterkosten tür Nachkommen pro 1 ag (Mastpenode)

Kosten pro Belegung

Variable Kosten pro Tag während der Säugezeit

Kosten für die Schlachtung eines Tieres (Vermarktung, Transport)

Fixe Kosten pro Wurf

Fixe Kosten pro Ferkel (Geburt bis Absetzen)

Fixe Kosten pro Mastschwein

Preis pro kg SG für abgehende Sauen im 1. Zyklus

Preis pro kg SG für abgehende Sauen im 2. Zyklus

Preis pro kg SG für abgehende Sauen im 3. bis 10. Zyklus

655

1.40

l 40

1 40

0 30

0 40

35 00

1 40

7 00

00 00

3 00

38 00

3 40

3 30

20
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10 Schlussbemerkungen

In dieser Arbeit wurden die zwei Merkmale (Anzahl lebend geborene Ferkeb

(ALF) und (Intervall Absetzen bis erste Belegung nach dem 1. Wurf) (INTl) sta¬

tistisch untersucht. Die Wahl dieser zwei Merkmale erfolgte aufgrund der vorhan¬

denen Daten und den Anforderungen aus der Praxis. In der Diskussion mit Züch¬

tern wurde der Wunsch laut, neben der AUF zusätzlich Zuchtwerte für die (Anzahl

abgesetzte Ferkeb (AAF) und das (Wurfgewicht) zu schätzen.

Aus nachstehend dargelegten Gründen wurde auf die Schätzung der Zuchtwerte

für diese beiden Merkmale verzichtet:

Das Merkmal AAF wird während der Säugezeit neben den maternalen Effekten

stark durch die Umwelt beeinflusst. So sind zum Beispiel die Hälfte der Todesur¬

sachen zwischen Geburt und Absetzen Verhungern und Erdrücken. Abhängig sind

diese Verluste durch die (Anzahl lebend geborene Ferkel), die Milchleistung der

Muttersau um ihre Ferkel alle zu ernähren, und den Gesundheits- und Vitalitätszu¬

stand der Ferkel selber, damit sie unter guten Umständen überleben können. Diese

Merkmale werden zum Teil durch genetische Komponenten der Mutter oder des

Ferkels bestimmt. Diese Verluste können aber auch vom Aufstallungssystem, dem

Hygienestandard des Betriebes und der Fütterung der Muttersau verursacht wer¬

den. Weiter wird die Aufzuchtleistung einer Muttersau durch die Tatsache verzerrt,

dass der Betriebsleiter oft die Ferkel zwischen den Sauen verteilt, so die Würfe

standardisiert, und dadurch eine Sau der Möglichkeit beraubt, einen grossen Wurf

durchzubringen. Diese Umwelteffekte überlagern damit den genetischen Effekt so

stark, dass man diese kaum statistisch \ oneinander trennen kann.

Van Arendonk et al. (1996) schlagen vor, Zuchtwerte für die Uberlebensrate der

Ferkel zu schätzen. Der direkte Effekt wird für das Ferkel selber geschätzt. Die

weiteren zufälligen Effekte sind die biologische und die aufziehende Mutter (ma-
ternalerbzw. permanenter Umwelt-Effekt). Sie schätzen eine Heritabilität von

0.04. Dieses Modell setzt eine genaue Datenerhebung über die Abgänge und das

Versetzen der Ferkel (Ammenferkel) während der Säugezeit voraus.

Durch die Berücksichtigung des Merkmals ALF erhofft man auch für die AAF

einen Zuchtfortschritt. Die Schätzung der Varianzkoniponenten für AAF mit den

für diese Arbeit zur Verfügung stehenden Daten zeigte das erwartete Bild (Frey,

1995). Da die Zeit zwischen Geburt und Absetzen sehr stark von der Umwelt be-
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einflusst ist, war die additiv genetische Varianz sehr klein und die Heritabilität für

das Merkmal AAF, welche die Sau selber gesäugt hat, bewegte sich im Bereich

von 5 %.

Das Wurfgewicht wird in der Herdbuchzucht nicht obligatorisch erfasst. Deshalb

standen für die Untersuchung dieses Merkmals nur etwa die Hälfte des Datensat¬

zes des ES zur Verfügung. Für das Merkmal Wurfgewicht wurde eine Heritabilität

von beinahe 20 % geschätzt (Frey, 1995). Diese hohe Heritabilität schätzten auch

Kisner et ah (1996). Damit wäre dieses Merkmal für eine Zuchtwertschätzung

prädestiniert. Erfahrungen aus der Praxis bestätigen, dass nicht die Höhe des Ge-

samtwurfgewichtes allein interessant ist, sondern vor allem die Ausgeglichenheit
des Wurfes. Es zeigte sich auch, dass ein Ferkel mit einem Gewicht von mindes¬

tens 1.3 kg sich kaum anders als ein schwereres entwickelt (Kisner et ah, 1995).

Ob sich das Merkmal Wurfgewicht mit einer anderen Merkmalsbeschreibung für

die Zuchtwertschätzung eignen würde, muss in einer weitergehenden Studie disku¬

tiert werden.

Aufgrund der Berechnung der wirtschaftlichen Gewichte wäre auch die Uberle¬

bensrate als Merkmal des Ferkels für die Zuchtwertschätzung und Selektion inte¬

ressant. Da die Herdbuchzüchter in der Schweiz die Abgänge während der Säuge¬
zeit und die Ammenferkelzu- und -abgaben nicht obligatorisch aufnehmen müs¬

sen, kann das Merkmal nicht eindeutig bestimmt werden. Ähnlich wie das Merk¬

mal AAF wird es stark durch die Umwelt vor allem das Management des

Betriebes bestimmt.

Im Kapitel 2 werden die Beziehungen der Reproduktionsmerkmale zu Mast- und

Schlachtleistungsmerkmalen diskutiert. Die Literatur zeigt kein eindeutiges Bild.

In dieser Arbeit wurden die Korrelationen nicht geschätzt. Für weitere Untersu¬

chungen muss die Schätzung dieser genetischen Beziehungen aufjeden Fall ein

Ziel sein. Durch die unterschiedlichen Zuchtziele in Vater- und Mutterlinien wird

ein grösserer Zuchtfortschritt in der Mast- und Schlachtleistung bzw. Reprodukti¬

onsleistung angestrebt. In diesen Selektionslinien werden die genetischen Korrela¬

tionen zwischen den Mast- und Schlachtleistung und den Reproduktionsmerkma¬
len ev. stärker unerwünscht, da die Ausprägung dieser Merkmale erstmals den Be¬

reich der biologischen Grenzen eines 'Tieres erreichen. Negative Korrelationen

sind heute bereits bei Rassen sichtbar, die extrem auf einen Merkmalsblock hin

gezüchtet wurden wie zum Beispiel Meishan oder Pietrain.
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Der Bereich Reproduktion ist erstmals mit BLUP züchterisch sinnvoll bearbeitbar,
weil nur BLUP die gemeinsame Schätzung der fixen und zufälligen Effekte er¬

laubt. Auch für Merkmale mit kleiner Heritabilität ist dadurch ein Selektionserfolg
zu erwarten. Diese Arbeit ist ein erster Schritt, den Bereich Reproduktion in der

schweizerischen Schweinezucht züchterisch zu optimieren.



\
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