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Einleitung

Schweinefleisch ist mit einem Verbrauch von 54,9 kg pro Kopf in 2004 die beliebteste Fleischart
in Deutschland. Mit groliem Abstand folgen das Gefliigelfleisch mit 18,4 kg und das Rindfleisch
mit 12,8 kg (LfL-Ernahrungswirtschaft, 2004). Damit gehért Deutschland nach Spanien, Déane-
mark und Osterreich zu den EU-Landern mit dem hochsten Pro-Kopf Verbrauch an Schwei-
nefleisch (WeiR3, 2004). Dabei ist sowohl der Verbrauch als auch der Verzehr von Schweine-
fleisch in den letzten zehn Jahren weitgehend stabil geblieben. Mit der Produktion von 44 Mio.
Schlachtschweinen pro Jahr wird ein Selbstversorgungsgrad um die 100 % erzielt. Bayern hat
mit etwa 5,3 Mio. Schlachtschweinen in 2004 einen Anteil von knapp 12 % an dieser Produk-
tion, erreicht damit aber nur einen Selbstversorgungsgrad von ca. 77 % (StMLF, 2004). Dies
ist auf die 6konomisch schlechteren Standortbedingungen zurtickzufiihren, da durch die Entfer-
nung zu den Importhéfen ein Wettbewerbsnachteil fur die bayerische Schweineproduktion be-
steht. Nach der Viehz&hlung vom November 2004 werden in Bayern 380 Tsd. Sauen, 1,24 Mio.
Ferkel und 2 Mio. Mastschweine gehalten (BLfSuD, 2004). Bei leicht rucklaufiger Schweine-
population war in den letzten Jahren ein starker Konzentrationsprozess festzustellen. So hat sich
die Zahl der Mastschweine je Betrieb seit den friihen 90er Jahren auf durchschnittlich 129 ver-
dreifacht und die Zahl der Zuchtsauen auf 36,2 verdoppelt. Nach dem bayerischen Agrarbericht
2004 liegt die Wachstumsschwelle zur Zeit bei Betrieben mit tGber 400 Mastschweinen bzw.
uber 100 Zuchtsauen. Im Vergleich zu Norddeutschland und den meisten EU-Landern ist die
bayerische Schweineproduktion dennoch kleinstrukturiert (ZDS, 2003b), so dass Degressions-
effekte zur Kostenreduzierung schlechter genutzt werden kénnen. Die Verkaufserlose aus der
Schweineproduktion hatten in 2004 einen Anteil von 27 % an der tierischen Erzeugung und
einen Anteil von 15 % am landwirtschaftlichen Produktionswert in Bayern (StMLF, 2004).

Weltweit sind die heutigen Mastendprodukte bei intensiver Schweineproduktion Kreuzungs-
tiere, die von speziellen Vater- und Mutterrassen abstammen. Die Uberlegenheit von Kreu-
zungsschweinen gegenuber Reinzuchttieren resultiert aus der Nutzung von Heterosiseffekten
und den komplementaren Eigenschaften der Elternlinien. In Bayern dominiert die Einfachkreu-
zung Pi*DL mit einem Anteil von 72 %, gefolgt von der 3-Wege-Kreuzung Pi*(DE*DL) mit
knapp 24 %. Geringere Bedeutung haben dagegen die Kreuzungen Pi*BHZP und Pi*PIC mit
je 2% (LKV, 2004). Die Piétraineber werden von den bayerischen Vaterrassenziichtern produ-
ziert, die ihre Zuchttiere zur Verbesserung der Leistungseigenschaften der Kreuzungsnachkom-
men gezielt auswahlen und anpaaren. Die dafiir notwendigen Informationen stammen uber-
wiegend aus den beiden Leistungsprufanstalten in Grub und Schwarzenau, in denen sowohl
Reinzucht- als auch Kreuzungstiere gepruft werden. Die Leistungsdaten dieser Priftiere wer-
den zur Schétzung von Zuchtwerten der Eber und Sauen in den Zuchtbetrieben genutzt. Seit
2001 wird das Haltungssystem auf den Leistungsprifanstalten auf GroRgruppen mit Abrufsta-
tionen umgeristet, um die Stationspriifung den kommerziellen Mastverfahren anzupassen. Eine
Weiterentwicklung der Zuchtwertschatzung wird dadurch notwendig und es er6ffnen sich neue



2 Einleitung

Maoglichkeiten zur Optimierung der Leistungsprufung.

Das ibergeordnete Ziel dieser Arbeit sind Untersuchungen zur Verbesserung der Wettbewerbs-
fahigkeit der bayerischen Schweineproduktion durch die weitere Optimierung des Zuchtpro-
gramms bei der Vaterrasse Piétrain. Als erstes wird ein Zuchtziel abgeleitet, damit das Mastend-
produkt den Anforderungen von Produzenten, Vermarktern und Konsumenten von Schweine-
fleisch gerecht wird. Anschlielend wird ein Zuchtwertschatzmodell entwickelt, das die Leis-
tungen aus der Nachkommen- und Geschwisterprifung auf Station zur Rangierung von Se-
lektionskandidaten nach dem Zuchtziel optimal nutzt. SchlieRlich werden Simulationsstudien
zur Optimierung der Leistungsprufung und Zuchtpraxis durchgefuhrt, um Empfehlungen zur
Steigerung des 6konomischen Zuchtfortschritts zu geben.



Kapitel 1

Literaturtiberblick

1.1 Okonomische Gewichte

Das Ziel der Ziichtung landwirtschaftlicher Nutztiere ist die nachhaltige Verbesserung der Wirt-
schaftlichkeit der Tierproduktion unter Beriicksichtigung von Okologie und Tierschutz. Ein en-
ger Zusammenhang zwischen der Ziichtung und der Okonomie ist daher offensichtlich. Folglich
ist das Zuchtkriterium ein Gesamtzuchtwert, der sich aus der Summe der 6konomisch gewich-
teten Einzel-Merkmalszuchtwerte berechnet. Zur Ableitung der 6konomischen Gewichte, die
den Beitrag eines Merkmals zur Wirtschaftlichkeit im Zuchtprogramm darstellen, wird als er-
stes eine Gewinnfunktion aufgestellt. Diese setzt sich aus Erlds- und Kostenfunktionen in Ab-
héngigkeit von Merkmalsmittelwerten zusammen (Moav, 1966). Durch partielle Ableitung der
Gewinnfunktion nach dem jeweiligen Merkmal lassen sich dann die 6konomischen Gewichte
bestimmen (Hazel, 1943).

Moav (1973) wies jedoch darauf hin, dass die so berechneten 6konomischen Gewichte von der
betrachteten Ausgangssituation abhdngen (Volkswirtschaft, Produzenten, Mastschwein, Pro-
dukteinheit). Als Ausweg aus dem Dilemma schlugen Smith u.a. (1986) zwei Bedingungen
zur Ableitung von 6konomischen Gewichten vor. Erstens missen die fixen Kosten eines Zucht-
programms zusammen mit den variablen Kosten pro Produkteinheit in die Berechnungen einbe-
zogen werden und zweitens darf der Gewinn aus Zuchtfortschritt, der ebenso aus einer Verande-
rung der Unternehmensgroéf3e entstehen konnte, nicht gezahlt werden. Mit anderen Worten, die
Produktion muss sich am Produktionsoptimum befinden und jeder Zuchtfortschritt hat Kapazi-
tatsanderungen zur Folge, die als variable Kosten anzurechnen sind. Smith u. a. (1986) konnten
unter diesen Bedingungen zeigen, dass alle Perspektiven zu denselben 6konomischen Gewich-
ten fiihren. Sowohl McArthur (1987) als auch Amer und Fox (1992) kritisierten die unreali-
stischen Annahmen (ber das 6konomische Verhalten von Einzelbetrieben in diesem Modell.
Aus diesem Grund schlugen Amer und Fox (1992) die Verwendung der neoklassischen Pro-
duktionstheorie vor und zeigten, dass die 6konomischen Gewichte, wie bei Smith u. a. (1986),
unabhéngig von der Perspektive sind. Amer und Fox (1992) verdeutlichten an ihrem Modell
zudem, dass die Verteilung des Gewinns aus Zlichtung auf Produzenten und Konsumenten von
den Angebots- und Nachfrageelastizitdten abhangen.

Besondere Schwierigkeiten bereitet die Ableitung von 6konomischen Gewichten fir Fleisch-
beschaffenheitsmerkmale, wie z.B. fir den pH-Wert, den Saftverlust oder die Genuf3qualitét,
da sie auf dem Markt nicht gehandelt werden. Fiir die Berlcksichtigung im Zuchtziel stehen
zwei Methoden zur Verfligung. Eine Mdoglichkeit ist die Aufnahme von Nebenbedingungen ins
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Zuchtziel, welche das angestrebte genetische Niveau der Fleischbeschaffenheitsmerkmale fest-
legen (Brascamp, 1984). Dadurch werden jedoch implizit 6konomische Gewichte willkirlich
eingefihrt. Die Alternative dazu sind Marktbefragungen, bei denen Konsumenten oder Han-
delsunternehmen nach ihrer Kaufbereitschaft hinsichtlich verschiedener Qualitatsklassen be-
fragt werden. Diese Methode wird Contingent Valuation genannt (Mitchell und Carson, 1993).
Okonomische Gewichte fiir Fleischqualitatsmerkmale beim Schwein wurden von Von Rohr u. a.
(1999) in der Schweiz und von Melton u.a. (1996) in den USA abgeleitet.

Okonomische Gewichte fiir Mastleistungs-, Schlachtkérper- und z.T. auch Fleischbeschaffen-
heitsmerkmale beim Schwein finden sich bei Bockenhoff u. a. (1967), Bockenhoff u.a. (1977),
De Vries (1989), Mohr u. a. (1993) sowie Krieter (1994).

1.2 Beziehung zwischen Reinzucht- und Kreuzungsleistun-
gen

In Kreuzungszuchtprogrammen beim Schwein sind die genetischen Beziehungen zwischen
Reinzucht- und Kreuzungsleistungen die entscheidenden Faktoren zur Beantwortung der Fra-
ge, ob eine Selektion mit Hilfe von Reinzucht- oder Kreuzungsleistungen einen héheren Se-
lektionserfolg pro Jahr bei den Endprodukten erzielt. Im Kapitel 3 werden die Zusammenhéan-
ge detailliert dargestellt und die SchluRfolgerungen anhand diverser Literaturstellen diskutiert.
Aus diesem Grund wird an dieser Stelle nicht n&her darauf eingegangen. Neben den Heritabi-
litdten gibt vor allem die genetische Korrelation zwischen Reinzucht und Kreuzung Hinweise
zur zuchterischen Effizienz verschiedener Methoden. Eine ausfiihrliche Zusammenstellungen
von Schéatzwerten der genetischen Korrelationen zwischen Reinzucht- und Kreuzungsleistun-
gen fur Produktionsmerkmale beim Schwein sind bei Brandt (1994), Schmutz (1995) und Fi-
scher (1998) zu finden. Diese Parameter werden spater zum Vergleich mit den in dieser Arbeit
geschétzten Heritabilitdten und Korrelationen herangezogen. Im Allgemeinen liegen die gene-
tischen Korrelationen in einem hohen Bereich, wobei die Werte der Schlachtleistungsmerkmale
meistens hoher sind als die der Mastleistungsmerkmale.

1.3 Genotyp-Umwelt-Interaktionen

In Zuchtprogrammen flr Schweine stammen die Informationen zur Selektion von Kandidaten-
tieren Ublicherweise aus Zuchtbetrieben, Leistungspriifanstalten oder kommerziellen Mastbe-
trieben. Das Ziel der Zichtung ist die Verbesserung der Leistungseigenschaften unter kommer-
ziellen Mastbedingungen, weshalb die Ubertragbarkeit des Selektionserfolges aus der Zucht-
und Testumwelt in die Produktionsstufe von grofiter Bedeutung ist. Die genetischen Korrela-
tionen zwischen den verschiedenen Umwelten dienen als MessgroRen dieser Ubertragbarkeit
(Falconer und Mackay, 1996). Weicht die genetische Korrelation von 1 ab, spricht man von
Genotyp-Umwelt-Interaktionen, die zu Rangverschiebungen und somit zu unterschiedlichen
Zuchterfolgen zwischen den Umwelten fiihren kénnen (Dickerson, 1962). Standal (1977), Gro-
eneveld u. a. (1984), Van Diepen und Kennedy (1989), Merks (1989), Schmutz (1995), Merks
und Van Oijen (1994) sowie Binadel u. a. (1995) schétzten die genetischen Korrelationen zwi-
schen Mast- und Schlachtleistungsmerkmalen in Zuchtbetrieben und zentraler Teststation. Die
Autoren fanden uberwiegend mittlere bis hohe genetische Korrelationen, wobei die Schatzwerte
fir die Schlachtleistungsmerkmale stets hoher liegen als fur Mastleistungsmerkmale. Niedrige
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genetische Korrelationen schétzten hingegen Sehested und Janssen (1991) in einem Vergleich
der Vollgeschwisterleistungen in Gruppenhaltung im Feld und der Einzelhaltung auf Station flr
die Futterverwertung (0.02) und die taglichen Zunahmen (0.25). Der Schatzwert fir die Ricken-
speckdicke lag allerdings auch in dieser Untersuchung in einem hohen Bereich. Diese Ergebnis-
se geben jedoch keine Auskunft tiber die Ubertragbarkeit in die Produktionsstufe. Untersuchun-
gen zu genetischen Korrelationen zwischen Leistungen auf Station und Nachkommenleistungen
in kommerziellen Mastbetrieben gibt es weit weniger als zwischen Station und Zuchtbetrie-
ben. Wahrend die genetischen Korrelationen fir die Schlachtleistungsmerkmale zwischen Sta-
tion und Produktion hoch sind (Tholen u. a., 2001), finden sich fiir die Mastleistungsmerkmale
meist keine klaren genetischen Zusammenhénge (Claus u. a., 1984; Ketelaars, 1979; Merks und
Van Kemenade, 1989; Tholen u. a., 1997). Merks (1989) leitet aus seinen Untersuchungen ab,
dass der bedeutendste Faktor fiir das Auftreten von Genotyp-Umwelt-Interaktionen zwischen
Zuchtstufen in der Wechselwirkung zwischen dem genetischen Potential der Tiere und dem Ma-
nagement in den Testbetrieben zu suchen ist. Deutlich hohere genetische Korrelationen sowohl
fir die Nettozunahme als auch die Schlachtleistungen wurden von Trappmann und Kirstgen
(1995) fur die westfalische Schweinepopulation geschatzt. In einer Literaturzusammenfassung
von Webb und Curran (1986) werden die Haltung, Gruppengréfe, Platzangebot, Fltterung,
Wurfnummer, Geschlecht, Grad der Umweltkontrolle, Hygienestatus sowie die Lange des Test-
abschnitts als die entscheidenden Faktoren fiir Genotyp-Umwelt-Interaktionen genannt. Came-
ron u.a. (1988) und Kanis (1990) untersuchten den EinfluR des Futterungssystems (rationiert
vs. ad libitum) und De Haer (1990), Labroue u. a. (1994) sowie Von Felde u. a. (1996) flihrten
Untersuchungen zum Haltungssystem auf Station (Einzel- und Gruppenhaltung) durch.

1.4 Optimierung des Zuchtprogramms beim Schwein

Die Zuchtprogramme beim Schwein in Europa und Nordamerika sind ausschlieBlich Kreu-
zungszuchtprogramme, mit dem Ziel Heterosiseffekte zu nutzen und Antagonismen zu ver-
meiden (Sellier, 1976, 1982). Anders als bei der Erstellung synthetischer Populationen miissen
die Endprodukte in Einfach- oder Mehrwegkreuzungen aus speziellen Vater- und Mutterlini-
en (Moav, 1966; Moav und Hill, 1966) standig neu gebildet werden. Zur Verbesserung der
Endprodukte wird Selektion innerhalb der Elternpopulationen durchgefihrt, wobei die Infor-
mation von Reinzucht- und/oder Kreuzungstieren stammt. Eine Methode zur effizienten Nut-
zung von Kreuzungsleistungen ist die reziproke rekurrente Selektion (RRS), die von Comstock
(1945) beschrieben und in der Pflanzenzilichtung angewendet wurde. Zur Anpassung an die Ge-
gebenheiten in der Tierzucht wurde dieses Verfahren modifiziert. Die verschiedenen Formen
werden in einer Literaturzusammenfassung von Wei (1993) erléutert. Hervorzuheben ist die
Halbgeschwister-RRS, in der selektierte Zuchtkandidaten zur Verkirzung des Generationsinter-
valls die nachste Zuchtgeneration und die Kreuzungsnachkommen zur Nachkommen- und Ge-
schwisterprifung gleichzeitig erzeugen. Sowohl Sellier (1982) als auch Wei (1993) vergleichen
die Effizienz von RRS mit der Selektion nach Reinzuchtleistungen und flihren die Ergebnisse
von Selektionsexperimenten bei verschiedene Tierarten auf. Eine weitere Zusammenstellung
fur Selektionsexperimente beim Schwein findet sich bei Brandt (1994). Theoretische Aspekte
zur Beziehung zwischen Reinzucht- und Kreuzungszuchtwert werden auch bei Fischer (1998)
dargestellt. Wei (1993) vergleicht den Zuchtfortschritt von drei verschiedenen Selektionsstrate-
gien bei unterschiedlichen genetischen Parametern: Selektion mit Hilfe von Reinzuchtleistun-
gen, Selektion mit Hilfe von Kreuzungsleistungen sowie Selektion unter Verwendung beider
Leistungsinformationen.
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Unter Berticksichtigung wichtiger Kennzahlen aus der Investitionsrechnung fuhrten Niebel und
Fewson (1979a,b) Modellrechnungen zur Zuchtplanung beim Schwein durch. Dabei wird ein
\ergleich verschiedener Prifungsmethoden zur Zuchtauswahl von Ebern und Sauen durchge-
fihrt und die Wirksamkeit der Einbeziehung von Fruchtbarkeitsmerkmalen in die Selektions-
indices von Ebern und Sauen untersucht. Anhand von Simulationsstudien entwickelte Rohe
(1990) Selektionsstrategien fir die Anwendung des Tiermodells in geschlossenen Populatio-
nen, wie z.B. von Hybridzuchtunternehmen. Ein Vergleich der BLUP-Zuchtwertschatzung mit
dem alteren Selektionsindexverfahren ist Teil dieser Arbeit. In einer umfassenden Untersuchung
zur Zuchtplanung beim Schwein werden von Krieter (1994) zufallige und assortative Anpaa-
rungsstrategien in einer zahlenméRig begrenzten Basispopulation hinsichtlich der wichtigsten
zlchterischen KenngroRen analysiert. AulRerdem wird in einer deterministischen Simulation die
Inzuchtentwicklung und der Selektionserfolg vorhergesagt.



Kapitel 2

Okonomische Gewichte von Leistungsmerkmalen fiir
Vaterrassen in der bayerischen Schweinezucht

Tierzuchter nutzen 6konomische Gewichte in einem Zuchtprogramm, um biologische Merk-
male entsprechend ihrer wirtschaftlichen Bedeutung zu charakterisieren. Sie stellen damit das
Bindeglied zwischen der Zuchtung und einer effizienten Tierproduktion dar. Bei der Erzeugung
von Schweinefleisch wird das Produkt der Zichter tber die Ferkelerzeuger und Master ver-
mehrt und dann tber die Vermarkter an die Konsumenten verkauft. Auf jeder dieser Marktstu-
fen besitzt es einen Wert und verursacht Kosten, wobei die gewinnbestimmenden Merkmale auf
jeder Stufe unterschiedlich sein kénnen. Durch die Selektion auf Mast- und Schlachtleistungs-
merkmale war es der Zuchtung zunéchst gelungen, die Verbraucherwiinsche nach magerem
und preiswertem Fleisch zu erftllen. Seit den friihen 90er Jahren wurden auch die Fleischbe-
schaffenheitsmerkmale verbessert, jedoch blieb die direkte Zucht auf den Genusswert wegen
der fehlenden Bezahlung unbericksichtigt. Zu befurchten ist deshalb eine abnehmende Vorlie-
be fur Schweinefleisch mit dem Verlust von Marktanteilen an Substitutprodukte wie Geflligel-
oder Rindfleisch. Fur die bayerischen Schweineziichter wére es aber noch nachteiliger, wenn
ein Trend nach schmackhafterem Schweinefleisch einsetzte und die Vermarkter auf Schweine-
fleisch aus anderen Regionen ausweichen wirden. Da die zukinftigen Marktbedingungen nicht
bekannt sind, ergeben sich Chancen und Risiken fur die Zichter.

Ziel dieser Untersuchung ist die Herleitung aktueller ékonomischer Gewichte fiir Mastleis-
tungs-, Schlachtkorper- und Fleischbeschaffenheitsmerkmale flr Vaterrassen in der bayerischen
Schweinezucht.

2.1 Material und Methoden

Nach McArthur (1987) ist das 6konomische Gewicht definiert als der Betrag, um den der Ge-
winn am Produktionsoptimum bei einer zusétzlichen Einheit genetischen Fortschritts zunimmt.
Der Gewinn ist nach Moav (1966) von der Reproduktionsleistung der Elternlinien sowie der
Produktionseffizienz und Qualitdt der Nachkommen, die als kommerzielles Endprodukt ver-
marktet werden, abhéngig. Der Gewinn 7 eines durchschnittlichen Mastschweins ist daher eine
Funktion des Erldses (#), der Produktionskosten (£,) sowie der Reproduktionskosten (£,) mit

7 = P(Qualitét|p, ) + Kp(Input|p, ) + K (Inputf ey, gy, ps),

wobei g, p, und p, Vektoren mit Populationsmittelwerten von Merkmalen der Kreuzungs-
nachkommen, der Vater- bzw. der Mutterlinie sind. Zerlegt man diese Gleichung in einzelne,
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unabhdngige Funktionen von gewinnbestimmenden Merkmalen, so ergibt sich
m= Z/wi(xi)pi(xi)f(xi|ﬂi;O'i)dxi;

worin w;(z;) die Mengenfunktion, p;(x;) die Preis- bzw. Kostenfunktion und f(x;|u;, o) die
Verteilung des Merkmals ¢ in der Population angibt. Durch Ableitung der Gewinnfunktion bei
gegebenen Merkmalsmittelwerten und -varianzen, berechnen sich die 6konomischen Gewichte
A; aus

Ai(pi) = /wz‘(%)pi(%)%f@d%Ui)dxi- (2.1)
In der Formel 2.1 und in allen weiteren Berechnungen wird unterstellt, dass die Merkmale nor-
malverteilt sind und die Standardabweichungen konstant bleiben. Es ist jedoch anzumerken,
dass sich die Varianzen haufig mit den Mittelwerten verandern. In der Tierzucht herrscht al-
lerdings die paradoxe Situation vor, dass sich die Mittelwerte meist schneller andern als die
Varianzen (Dempfle, 1982).

Zur Berechnung unverzerrter Gewichte ist die Bindung an gegebene soziotkonomische Rah-
menbedingungen erforderlich, deren Modellierung im Folgenden naher erlautert wird. In dieser
Untersuchung wird eine neoklassische Produktionsfunktion mit abnehmendem Grenzertrag zu-
grunde gelegt. Die Produzenten von Schweinefleisch wirtschaften auf jeder Marktstufe am Op-
timum, so dass alle Managementressourcen vollstandig und effizient genutzt werden. Jede zu-
séatzliche Einheit genetischen Fortschritts erfordert somit Kapazitétsanderungen, die als variable
Leistungen/Kosten anzusetzen sind. Blieben diese unberticksichtigt, wirde der 6konomische
Grenznutzen uberschatzt, da ein Teil des Gewinns aus einer zuvor ineffizienten Wirtschaftswei-
se resultiert. Dem aggregierten Angebot auf jeder Marktstufe steht eine Nachfrage gegentiber,
die gemeinsam zu einem Gleichgewichtspreis fiihren. Durch die Verwendung von Gleichge-
wichtspreisen auf Produkt- und Faktormarkten wird gewahrleistet, dass die Produzenten- sowie
die Konsumentenrente und somit auch die gesellschaftliche Wohlfahrt maximiert werden. Wer
jedoch von den einzelnen Marktteilnehmern vom ziichterischen Fortschritt am starksten begun-
stigt wird, ist abh&ngig von den Elastizitdten der Angebots- und Nachfragefunktionen (Amer
und Fox, 1992).

In der Tierzucht l&sst sich das genetische Niveau einer Population je nach Generationsinter-
vall nur mittel- bis langfristig verandern, so dass zukinftige Gleichgewichtspreise bekannt sein
mussten. Da dies nie der Fall ist, werden aktuelle Preise eingesetzt. Die Ziichterschaft hat al-
lerdings bei der endgultigen Festlegung des Zuchtziels die Aufgabe, sich zuséatzlich von Markt-
prognosen sowie strategischen Uberlegungen leiten zu lassen.

Bei den verwendeten Populationsmittelwerten handelt es sich um durchschnittliche Leistun-
gen aus dem Feld, die das aktuelle Management und das genetische Potential der bayerischen
Population widerspiegeln. Die Populationsmittelwerte und die ph&notypischen Standardabwei-
chungen der bayerischen Kreuzungspopulation sind in Tabelle 2.1, in Anlehnung an den LKV-
Bericht "Fleischleistungsprifung in Bayern 2003’ (LKV, 2003) und den 5. Bayerischen Stich-
probentest 2003 (Littmann u. a., 2003), aufgelistet.
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Tabelle 2.1: Mittelwert () und phanotypische Standardabweichung (5,) von Leistungsmerk-
malen der bayerischen Kreuzungspopulation

Merkmal Kurzel Einheit fi Op
Magerfleischanteil MFA % 585 3,33
Téagliche Zunahmen TZ g/Tag 700 90,00
Futterverwertung FVW kg/kg 292 0,21
pH, pH, * 6,33 0,27
pH24 pH2y4 * 5,46 0,1
Intramuskularer Fettgehalt ImF % 1,3 0,30
*negativer dekadischer Logarithmus der H;O"-lonenkonzentration in
Mol/l

2.1.1 Magerfleischanteil

Der Magerfleischanteil je Kilogramm Schlachtgewicht ist der wesentliche und in den meisten
Preismasken der bayerischen Schlacht- und Handelsunternehmen einzige Parameter zur Klassi-
fizierung und Bezahlung von Schlachtschweinen. Die Preismasken in Bayern sind sehr vielfaltig
und im Gegensatz zu denen in Nord- und Ostdeutschland wird bis zu 63 % Magerfleischanteil
bezahlt. Um diese Unterschiede deutlich hervorzuheben, werden neben der durchschnittlichen
Preisnotierung in 2003 drei weitere Preismasken ausgewertet. Eine magerfleischbetonte bayeri-
sche Maske, die 2004 eingefuhrte Maske der Sudfleisch sowie die sogenannte Euro-Referenz-
Maske der Vereinigung der Erzeugergemeinschaften fur Vieh und Fleisch in Nordwest- und
Ostdeutschland. Die durchschnittlichen Schlachtgewichte der Handelsklassen und die mittleren
Preise wurden der Auswertung flr das Jahr 2003 enthommen, die vom Institut fur Ernédhrungs-
wirtschaft und Markt der bayerischen Landesanstalt fur Landwirtschaft unter Einbeziehung re-
préasentativer Schlachtbetriebe in Bayern erstellt wurde. Bei einem Vergleich der Schlachtge-
wichte Uber die Handelsklassen hinweg zeigt sich, dass die Schlachtgewichte von der obersten
bis zur untersten Klasse kontinuierlich um insgesamt etwa zwei Kilogramm steigen. Zwischen
den einzelnen Qualitatsgruppen lag die durchschnittliche Preisdifferenz in einem Bereich von
0,02-0,03 Euro/% Magerfleisch. Sowohl das durchschnittliche Gewicht je Klasse, als auch die
Preisdifferenzen zwischen den Klassen gehen in die Berechnungsformeln ein (s. Gl. 2.1).

2.1.2 Téagliche Zunahmen

In der Schweinemast ist das Schlachtendgewicht, das vom jeweiligen Markt festgesetzt wird,
fur die Teilstlickgewichte und Qualitat des Schlachtkdrpers von grofRer Bedeutung. Je hoher die
taglichen Zunahmen, umso kurzer ist bei optimalem Schlachtendgewicht die Mastdauer. Der
Gewinn durch Zuchtfortschritt in den tdglichen Zunahmen kann auf zwei Arten bestimmt wer-
den. Zum einen Uber die steigende Umtriebsrate und Realisierung von Verkaufserlésen und zum
anderen Uber die reduzierten Faktorkosten aus Stallplatz, Arbeit und variablen Kosten. In der
vorliegenden Arbeit wurde die zweite Methode gewabhlt.

Auswertungen des LKV aus dem Jahr 2003 zufolge (LKV, 2003) stammten rund 48 % der
Schlachtschweine aus Ringbetrieben mit mehr als 700 Mastplatzen. Dabei zeigten Betriebs-
groRenklassen mit 500-1000 und 1000-1500 Platzen mit tiber 5 % die stérksten Zuwachsraten
in den letzten zehn Jahren. Aus diesem Grund wurden die Investitionskosten bei 1000 Mast-
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platzen von je 366 Euro/Platz (KTBL, 2003) angesetzt. Bei einem Zinssatz von 5 %, einer
Nutzungsdauer von 15 Jahren und Unterhaltskosten von 2 % der Investitionskosten ergeben
sich Faktoranspruche je Mastplatz von 42,6 Euro/Jahr. Fir den Arbeitszeitbedarf wurden tdg-
lich sowie wdchentlich durchzufiihrende Arbeiten fir 1000 Tiere angenommen, so dass je Tier
und Tag 0,004 Akh zu 12 Euro anzurechnen sind. Die Kosten fur Wasser, Energie und varia-
ble Maschinenkosten betragen je Masttag 0,022 bzw. 0,019 Euro (Weil3 und Zickgraf, 2004).
Der Gewichtszuwachs wéhrend der Mast wurde auf 87 kg festgesetzt, um tiber den Quotienten
aus Gewichtszuwachs und tagliche Zunahmen die Mastdauer zu ermitteln. Auswirkungen auf
einen reduzierten Futterverzehr und der damit verbundenen Kostensenkung werden hier nicht
berucksichtigt, weil das Merkmal Futterverwertung getrennt behandelt wird.

2.1.3 Futterverwertung

Die Futterverwertung steht in Beziehung zu den Futterkosten, die in der Schweinemast etwa 38
% und in der Ferkelerzeugung 52 % (Weif3 und Zickgraf, 2004) der variablen Kosten verursa-
chen. Daher ist die Futterverwertung ein wichtiges Merkmal zur Steigerung der Produktionsef-
fizienz. Bei gegebenem Preis pro kg Futtermischung sinken die Kosten linear mit verbesserter
Futterverwertung. Folglich ist die Steigung unabh&ngig vom Populationsmittel und stellt be-
reits die Grenzkosten in diesem Merkmal dar. Die Futterkosten von 0,1638 Euro/kg wurden
aus dem durchschnittlichen Futtermittelpreis eines zweiphasigen Regimes errechnet. Bei einem
Gewichtszuwachs von 87 kg resultieren Grenzkosten von 14,5 Euro pro kg Futter/kg Gewichts-
zuwachs.

2.1.4 Fleischbeschaffenheitsmerkmale

Qualitatsmerkmale wie der Intramuskuldre Fettgehalt, der pH;, der pH,,, die Leitfahigkeit
oder die Fleischfarbe finden bis heute keine Berlicksichtigung in den Preismasken der baye-
rischen Vermarktungsunternehmen. Dennoch kdnnen sich diese Merkmale Uber die Akzeptanz
des Schweinefleisches beim Verbraucher auf den Gewinn der gesamten Branche auswirken. In-
dem diese Qualitatskriterien auf dem Markt bisher nicht gehandelt werden, ist es schwierig, sie
fur das Zuchtziel 6konomisch zu bewerten. Eine Methode, um diesen Merkmalen ein 6konomi-
sches Gewicht zu verleihen, ist die Contingent Valuation (Mitchell und Carson, 1993; Wronka,
2000), mit der sich die Zahlungsbereitschaft von Konsumenten oder Vermarktern flir bessere
Fleischqualitat abschétzen l&sst. Die Alternative dazu wére ein Selektionsindex mit Nebenbe-
dingungen, bei dem aber indirekt 6konomische Gewichte unterstellt werden.

2.1.4.1 Intramuskulérer Fettgehalt

Wie einige Studien zeigen, wird der Marmorierung des Fleisches beziiglich der Saftigkeit, Zart-
heit und somit der Essqualitat eine entscheidende Rolle zugesprochen. Mehrere Griinde wer-
den in der Literatur dafiir angegeben. Das Fleisch wird zarter, da das intramuskuldre Fett die
Muskelstruktur so verandert, dass kleine, separate Muskelbiindel entstehen kdnnen, was die
Scherkraft der Muskelfasern reduziert. Die Saftigkeit ergibt sich vermutlich aus einem hoheren
Speichelfluss, wahrend der bessere Geschmack aus den Reaktionen des Fettes beim Kochen
resultiert (Warriss, 2000). Nach Untersuchungen von Bejerholm und Barton-Gade (1996) und
auch von Fernandez u. a. (1999) kann mit wahrnehmbaren Effekten auf die sensorische Quali-
tat erst ab Werten Uber 2 % gerechnet werden. Zur Herleitung von ékonomischen Gewichten
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wurden die Ergebnisse einer in der Schweiz durchgefuhrten Contingent Valuation herange-
zogen (Von Rohr u.a., 1999). Befragt wurden Handels- und Verarbeitungsunternehmen von
Schweinefleisch hinsichtlich ihrer Zahlungsbereitschaft fir intramuskuléres Fett. Die Ergeb-
nisse wurden relativ zum durchschnittlichen Marktpreis der Schweiz angegeben. Um sie an
die bayerischen Verhaltnisse anzugleichen, wurde der mittlere Schlachtpreis des Jahres 2003
(LfL-Ern&hrungswirtschaft, 2003) verwendet, wo-raus sich die in Tabelle 2.2 beschriebenen
Erloseinbulen je kg Schlachtgewicht errechnen.

Tabelle 2.2: ErléseinbulRen in Abhéngigkeit des intramuskuléren Fettgehaltes in Euro

Klasse 1 Klasse2 Klasse3 Klasse 4
ImF, % <10 1,0-15 15-20 2,0-25
Euro -0,1143 -0,0635 -0,0127 0

2.1.4.2 pH-Wert

Der pH;-Wert, gemessen 45 Minuten nach dem Schlachten, sowie der pHq,-Wert, gemessen 24
Stunden nach dem Schlachten, sind wichtige Merkmale, die in Beziehung zu Saftverlust, Textur,
Zartheit und Haltbarkeit des Fleisches stehen. Beide werden an den bayerischen Leistungspruif-
anstalten erhoben. Die Preisdifferenzen zwischen Qualitatsklassen wurden wiederum der Arbeit
von Von Rohr u. a. (1999) entnommen. Die Klasseneinteilung und deren Bewertungen sind in
Tabelle 2.3 angegeben. Die Vorgehensweise entspricht der im vorherigen Abschnitt vorgestell-
ten.

Tabelle 2.3: ErloseinbulRen in Abhéngigkeit des pH; und pH,, in Euro

Klasse 1 Kilasse 2 Klasse 3 Kilasse 4
pH; <5,6 56-58 5,8-6,0 >6,0
Euro -0,4572 -0,1778 -0,0762 0
pHa, <6,2 >6,2
Euro 0 -0,203

2.2 Ergebnisse

2.2.1 Magerfleischanteil

Bei einer phéanotypischen Standardabweichung von 3,33 % resultieren die in Abbildung 2.1
dargestellten Erlos- und Grenzerlésfunktionen. Die magerfleischbetonte Maske zeichnet sich
im Vergleich zur Sudfleisch-Maske durch héhere Preiszu- und Abschlége tber bzw. unter 56
% Magerfleischanteil aus. Dadurch besitzt die Erlésfunktion an jeder Stelle eine hohere Stei-
gung und somit gréRere 6konomische Gewichte. Die Ableitungsfunktion fur den Durchschnitt
in ’Bayern 2003’ liegt wesentlich naher an der Ableitungsfunktion der Stdfleisch-Maske als an
der magerfleischbetonten Kurve, die vielmehr als obere Grenze zu betrachten ist. In der Euro-
Referenz-Maske beginnt die hdchst bezahlte Klasse bereits mit 58 %, weshalb der Grenzerlos
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Abbildung 2.1: Erl6és und Grenzerlos je Mastschwein in Euro in Abh&ngigkeit vom Populati-
onsmittel im Magerfleischanteil (o, = 3,33 %)
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deutlich kleiner als im bayerischen Bezahlungssystem ist. Ausgehend von der durchschnittli-
chen Preismaske *Bayern 2003’ ist die Zichtung bis zu einem Magerfleischanteil von etwa 65
% effizient, sofern die sonstigen Bedingungen konstant bleiben (praktisch alle Schlachtschwei-
ne sind dann in der hochsten Klasse). Je hoher das Populationsmittel ist, umso kleiner wird
das 6konomische Gewicht. Das wirtschaftliche Gewicht von 2,06 Euro/% Magerfleisch wurde
beim mittleren Magerfleischanteil der in Bayern vermarkteten Schlachtschweine von 58,5 %
berechnet.

2.2.2 Mastleistungsmerkmale

In Abbildung 2.2 sind die Faktor- und Grenzkosten jeweils als Funktion der durchschnittlichen
taglichen Zunahmen aufgetragen. Da die Kosten mit zunehmender Wachstumsintensitat sinken,

Abbildung 2.2: Faktorkosten und Grenzkosten je Mastschwein in Euro in Abh&ngigkeit vom
Populationsmittel in den taglichen Zunahmen (o, = 90 g/Tag)
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ist die Steigung in den Faktorkosten stets negativ. Die Grenzkosten entsprechen dem Grenznut-
zen einer zusatzlichen Einheit, so dass diese unter Vorzeichenwechsel als 6konomische Gewich-
te fur das Merkmal tagliche Zunahmen verwendet werden kénnen. Das 6konomische Gewicht
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von 0,04 Euro/g ergibt sich schlielich aus den mittleren taglichen Zunahmen des Jahres 2003
von knapp 700 g (LKV, 2003).

Eine zlichterische Verbesserung der Futterverwertung bedeutet die Senkung des Futteraufwan-
des je Kilogramm Gewichtzuwachs. Um dies tber ein 6konomisches Gewicht im Gesamtzucht-

wert zu erreichen, missen die Grenzkosten negativ eingehen. Das 6konomische Gewicht ist
daher -14,5 Euro/(kg/kg).

2.2.3 Intramuskularer Fettgehalt

Die Wertminderung je Mastschwein sowie die Grenzkosten je Prozent intramuskuldres Fett sind
in Abbildung 2.3 dargestellt. Aus dem ansteigenden Verlauf der Wertminderungsfunktion kann

Abbildung 2.3: Wertminderung und Grenzkosten je Mastschwein in Euro in Abhangigkeit vom
Populationsmittel im intramuskuléren Fettgehalt (o, = 0,3 %)
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der Schluss gezogen werden, dass sich die Zlichtung bis etwa 2,5 % lohnen sollte. Die Ablei-
tungsfunktion besitzt bei etwa 1,3 % ein Maximum, was bedeutet, dass niedrigere ImF-Werte
geringere Grenzkosten und damit fir die Ziichtung kleinere 6konomische Gewichte ergeben.
Auf den ersten Blick erscheint dies unplausibel, weil die ziichterische Bedeutung des Merkmals
mindestens genauso groR sein sollte wie am Maximum. Uber viele Generationen gesehen mag
dies unter der Annahme, dass der intramuskuldre Fettgehalt in Zukunft 6konomisch wertvoll
ist, zutreffen. Dies setzt allerdings sichere Marktprognosen voraus. Dieses Ergebnis resultiert
aber daraus, dass ein Grol3teil der Schlachtschweine heute den maximalen Preisabzug erhalten
wirde. Bei Selektion flr nur eine Generation wére es daher 6konomisch vorteilhafter, verstéarkt
auf die anderen Merkmale des Zuchtziels zu zlichten, so dass niedrigere 6konomische Gewichte
gerechtfertigt waren.

Die aktuellsten Messungen liegen aus dem 5. Bayerischen Stichprobentest des Prifjahres 2003
vor (Littmann u. a., 2003), in dem die Nachkommen der Kreuzung Pi*(DE*DL) einen mittleren
intramuskuléren Fettgehalt von 1,3 % aufwiesen. Dies fiihrt zu einem 6konomischen Gewicht
von 9,6 Euro/%.
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2.2.4 pH-Wert

Die Wertminderung je Mastschwein sowie die Grenzkosten sind in der Abbildung 2.4 darge-
stellt. Ein pH-Wert unter 6 fihrt aufgrund zunehmender PSE-H&ufigkeiten zu einem Wertver-

Abbildung 2.4: Wertminderung und Grenzkosten je Mastschwein in Euro in Abhdngigkeit vom
Populationsmittel im pH; und pHy, (0, = 0,27 bzw. o, = 0,1)
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lust des Fleisches, der sich in Abbildung 2.4 klar widerspiegelt. Diese Wertminderung steigt
mit abnehmendem pH1, so dass die Steigung der Kurve positiv ist. Das maximale 6konomische
Gewicht von knapp 60 Euro wird bei einem pH-Wert von etwa 5,7 erreicht. Mit zunehmendem
pH; sinkt das 6konomische Gewicht und konvergiert schlielich gegen Null. Im Gegensatz dazu
fUhren pHy,-Werte Uber 6 zu einer Wertminderung des durchschnittlichen Schlachtschweines,
die bis etwa 6,4 zunehmen. Dartiber hinaus bleiben sie mit ungefahr 20 Euro konstant. Der
Grenznutzen aus einer Verbesserung der Fleischqualitét hinsichtlich des pH», steigt bis 6,2 an,
fallt jedoch anschliel3end wieder. Dies ist nicht damit zu erkléren, dass die Bedeutung dieser
unerwunschten Fleischbeschaffenheit abnimmt. Vielmehr kommt auch hier, genauso wie beim
ImF, zum Ausdruck, dass eine wirtschaftlich effiziente Zucht erschwert ist, weil ein Groliteil
der Population pH,4-Werte (iber 6,2 aufweist. Die Populationsmittelwerte der Kreuzungstiere
betragen fir den pH; 6,33 und fiur den pHs, 5,46, aus denen sich die 6konomischen Gewichte
7,66 Euro bzw. 0 Euro errechnen.
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2.2.5 Zusammenfassung der Ergebnisse

In der folgenden Tabelle sind die 6konomischen Gewichte der Merkmale Magerfleischanteil
(MFA), tagliche Zunahmen (TZ), Futterverwertung (FVW), pH; sowie intramuskularer Fett-
gehalt (ImF) nochmals zusammengefasst. Zur Feststellung ihrer Bedeutung fir die Ziichtung
wurden weitere Berechnungen angestellt. Unter \Verwendung aller vorhandenen Informationen
(Eigen- und Verwandteninformation der berticksichtigten Merkmale) gibt AG /At den natura-
len und AH/At den 6konomischen Selektionserfolg an, wenn das betreffende Merkmal das
alleinige Selektionskriterium darstellt. AH */At gibt dagegen an, welchen Anteil des maxima-
len Selektionserfolges erzielt wird, wenn das 6konomische Gewicht des betreffenden Merkmals
gleich Null gesetzt wird und fur alle Gbrigen Merkmale die richtigen ékonomischen Gewichte
verwendet werden. Diese Ergebnisse basieren auf Modellkalkulationen, in denen die Selek-
tionspraxis der Zlchter und die Leistungsprifung in Bayern simuliert wird. Eine detaillierte
Beschreibung der Vorgehensweise sowie die geschatzten genetischen und nicht-genetischen Pa-
rameter werden in den folgenden Kapiteln prasentiert.

Tabelle 2.4: Okonomische Gewichte (\) bezogen auf ein Mastschwein, naturaler Zuchtfort-
schritt (AG /At) und 6konomischer Zuchtfortschritt (A H/At, Euro) pro Jahr bei
Selektion auf nur ein Merkmal sowie realisierter Fortschritt bei Nichtbertcksichti-
gung dieses Merkmals im Zuchtziel in % (AH */ At, %)

Merkmal, W o, h? A AG/At AH/At AH*/At
Einheit (E) Euro/E E Euro %
MFA, % 585 3,33 044 2,06 0,69 0,25 69
TZ, g/Tag 700 90,00 0,27 0,04 18,70 0,21 93
FVW, kg/kg 2,92 0,21 0,31 -14,50 -0,05 0,40 97
pH,,* 6,33 0,27 0,32 7,66 0,08 0,10 95
pHo4,* 546 0,10 0,16 0 0,05 0,02 100
ImF, % 1,3 030 043 9,11 0,07 0,11 94

*negativer dekadischer Logarithmus der HsO™-lonenkonzentration in Mol/I

2.3 Diskussion

Die Ableitung von 6konomischen Gewichten kann je nach Perspektive einzelner Marktteil-
nehmer, fur die unterschiedliche 6konomische Rahmenbedingungen gelten, auf verschiedene
Weisen durchgefiihrt werden. Die wirtschaftlich relevanten Merkmale des Gesamtzuchtwertes
sind daher nicht zwangsléaufig dieselben. Eine Methode ist die Modellierung eines geschlos-
senen Betriebes mit integrierter Ferkelerzeugung und Schweinemast. Den Reproduktions- und
Produktionsmerkmalen kommt dabei die gro3te Bedeutung zu, wéhrend die 6konomischen Ge-
wichte von Qualitatsmerkmalen wegen der fehlenden direkten Bezahlung durch den Vermark-
ter Null sind. Eine alternative Methode ist die getrennte Betrachtung von Ferkelerzeugung und
Schweinemast. Beide Methoden sollten aber zu gleichen Ergebnissen fiihren, da sich durch die
Marktprozesse langfristig ein Gleichgewicht einstellt, in dem das geziichtete Schwein flr die
Gesamtproduktion optimal ist.
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Aus der Sicht der Zuchtorganisation sollten dieselben Merkmale von Bedeutung sein wie fir
die Produktionsbetriebe, flir die sie ihre Zuchtarbeit leisten. Ihr Marktanteil steht in einem en-
gen Verhaltnis zur Wettbewerbsfahigkeit ihrer Kunden. Damit ergeben sich im Hinblick auf die
Qualitatsmerkmale die gleichen Schwierigkeiten wie zuvor beschrieben. Ausgehend von einer
gesamtwirtschaftlichen Betrachtung wurden in dieser Untersuchung nicht nur die Produzenten
und Vermarkter von Schweinefleisch einbezogen, sondern auch die Konsumenten, die durch ih-
re Nachfragepraferenzen das Angebot auf allen Marktstufen beeinflussen. In der Konsequenz ist
der Zuchtfortschritt in den marktfahigen Merkmalen zwar geringer, dies reduziert den 6konomi-
schen Gesamtfortschritt aber nur scheinbar. Tatsachlich werden mit einer Contingent Valuation
Informationen Uber die wahre Bedeutung von Qualitdtsmerkmalen gesammelt, die eine Recht-
fertigung zur zlichterischen Bearbeitung schaffen. Langfristig sollte man daher dem 6kono-
mischen Optimum né&her sein als ohne Berlcksichtigung der Fleischbeschaffenheitsmerkmale.
Eine Contingent Valuation ist jedoch zeit- und kostenintensiv. Deshalb sollte zunachst gepruft
werden, ob Untersuchungsergebnisse aus anderen Zuchtregionen auf den heimischen Markt
Ubertragbar sind. Damit stellt sich die Frage, wie stark sich Verbraucherpréferenzen verschie-
dener Regionen unterscheiden. Eine Methodik, die sich mit dieser Problematik beschaftigt, ist
der Benefit Transfer (Mitchell und Carson, 1993; Wronka, 2000). Dieselben Probleme ergeben
sich Ubrigens, wenn Preise aus Markenprogrammen oder 6kologischer Produktion Ubertragen
werden sollen. Inwieweit Konsumenten dieser Premiumprodukte mit dem durchschnittlichen
und zukinftigen Konsumenten vergleichbar sind, ist auRerst fraglich.

Der Verbraucher wird mittel- und langfristig immer - in Abhé&ngigkeit von Werten, Einstellun-
gen und Meinungen Uber die Eigenschaften eines Produktes - ein Unsicherheitsfaktor flr die
Ziichtung bleiben. Um die Chancen zu maximieren und Risiken zu minimieren, bedarf es einer
Diskussion, die zu einem Konsens zwischen Ziichtern, Produzenten, Verarbeitern und Verbrau-
chervertretern fiihrt. Diese Arbeit soll einen wissenschaftlichen Beitrag zu dieser Diskussion
leisten.

Zur Rangierung der Merkmale hinsichtlich ihrer 6konomischen Bedeutung flr das Zuchtziel
ist die Betrachtung der relativen Gewichte nicht geeignet. Erst der Beitrag zum 6konomisch-
genetischen Fortschritt, der neben dem wirtschaftlichen Gewicht auch von den Populationspa-
rametern abhéngt, lasst genauere Schlussfolgerungen zu. In der Tabelle 2.4 ist der 6konomische
Zuchtfortschritt pro Jahr bei alleiniger Selektion auf das entsprechende Merkmal angegeben
(A H/At, Euro). Uber die glinstigen genetischen Korrelationen zum Magerfleischanteil und zu
den taglichen Zunahmen dominiert die Futterverwertung mit 0,40 Euro/Jahr deutlich Uber die
ubrigen Merkmale des Gesamtzuchtwertes. An zweiter und dritter Stelle rangieren der Ma-
gerfleischanteil sowie die taglichen Zunahmen, die 38 % bzw. 48 % weniger erwirtschaften
wurden. Die Ursache dafiir ist vor allem der grol3e genetische Antagonismus zwischen dem
Magerfleischanteil und den tdglichen Zunahmen. Im Vergleich zur Futterverwertung wurde der
6konomische Fortschritt, der Uber eine Selektion auf den pH; oder den intramuskuldren Fett-
gehalt erzielt werden konnte, mit etwa 0,1 Euro/Jahr noch geringer ausfallen. Dies erklart sich
daher, weil einerseits die genetischen Korrelationen zu den taglichen Zunahmen klein sind und
weil sie andererseits ungunstige genetische Korrelationen zum Magerfleischanteil und zur Fut-
terverwertung besitzen.

Die letzte Spalte in Tabelle 2.4 gibt schliellich den realisierten 6konomischen Zuchtfortschritt
ohne dieses Merkmal im Gesamtzuchtwert an. Dieser Parameter ist zur Rangierung der Merk-
male hinsichtlich ihrer 6konomischen Bedeutung besser geeignet, weil die Restriktionen bezlg-
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lich des Zuchtziels kleiner sind. Setzt man das 6konomische Gewicht fur den Magerfleischanteil
gleich Null, so werden nur 69 % des maximalen 6konomischen Gesamtfortschritts erzielt. Im
Vergleich zu den Merkmalen tégliche Zunahmen und intramuskuldrer Fettgehalt, die mit 93
% bzw. 94 % dahinter rangieren, zeigt sich hier eine herausragende Bedeutung des Mager-
fleischanteils fur das Zuchtziel. Noch vor der Futterverwertung mit 97 % ist der pH; mit 95 %
zu finden. Die geringe 6konomische Bedeutung der Futterverwertung in diesem Zuchtziel, das
auf tagliche Zunahmen und besonders auf Magerfleischanteil ausgerichtet ist, ist nicht verwun-
derlich, da die genetischen Korrelationen den naturalen Zuchtfortschritt in der Futterverwertung
begunstigen.

In die Diskussion um die endgultige Festlegung des Zuchtziels durch die Zuchterschaft sind
langfristige Tendenzen, die auf die zuklnftigen Marktbedingungen hindeuten, einzubeziehen.
Die dkonomischen Gewichte der Mastleistungsmerkmale tégliche Zunahmen und Futterver-
wertung sollten sich kaum nennenswert andern, da sich die Kosten fir Stallplatz, Arbeit und
Futtermittel schon jetzt auf einem niedrigen und stabilen Niveau befinden. Kurzfristige oder
zyklische Preisanderungen in der Bezahlung der Schlachtschweine dirfen auch bei der Ablei-
tung der 6konomischen Gewichte fir den Magerfleischanteil und die Qualitdtsmerkmale keine
Rolle spielen. Beim Magerfleischanteil bestimmen vor allem die Preisdifferenzen zwischen den
Handelsklassen die Steigung der Erloskurve und weniger der durchschnittliche Preis je Kilo-
gramm Schlachtgewicht. Dies wird beim Vergleich der magerfleischbetonten Preismaske mit
der Euro-Referenz-Maske besonders deutlich, die mit Grenzerldsen von 2,77 Euro/% bzw. 1,26
Euro/% am Populationsmittel eine obere und untere Grenze angeben. Richtungsweisend kénn-
te die aktuelle Preismaske der Sudfleisch sein, die auf eine geringere Bezahlung von hohen
Magerfleischanteilen in der Zukunft hinweist. Die Differenz zwischen dem 6konomischen Ge-
wicht der durchschnittlichen Preismaske 2003 und der Sudfleisch-Maske (2,06 vs. 1,89 Euro/%)
andert jedoch nicht die herausragende Bedeutung des Magerfleischanteils fir den Gesamtzucht-
wert.

Mit einer moglichen Einfuhrung des AutoFOM werden die Schlacht- und Vermarktungsbetriebe
von der Bezahlung nach Magefleischanteil auf ein Preissystem umstellen, das die Teilstiickge-
wichte Schinken, Schulter, Lachs und Bauch sowie den Bauchfleischanteil bewertet. Die zlich-
terischen Konsequenzen stehen in einem engen Zusammenhang mit den genetischen Korrela-
tionen zwischen diesen Teilstlickgewichten und dem Magerfleischanteil. Nach Untersuchungen
von Tholen u. a. (2001) sind die genetischen Korrelationen zwischen den verschiedenen Auto-
FOM Schlachtmerkmalen und dem geschéatzten Magerfleischanteil nach Bonner Formel nahe
1, so dass die Verbesserung der wertvollen Teilstiickgewichte tGiber den Magerfleischanteil eine
empfehlenswerte Zuchtstrategie sein sollte (Tholen u. a., 2004).

H&ufig werden von den Zuchtern Bedenken hinsichtlich einer Aufnahme des intramuskuldren
Fettgehaltes in den Gesamtzuchtwert geduRert. Die Selektion auf den Magerfleischanteil wiirde
ineffizient werden und die Gefahr einer Verfettung der Mastschweine steigen. Dem ist zu ent-
gegnen, dass die genetische Korrelation zwischen dem intramuskulédren Fett und dem Mager-
fleischanteil von -0,3 (G6tz u.a., 2001) eine Verbesserung beider Merkmale nicht ausschlief3t.
AuBerdem lasst die niedrige genetische Korrelation zwischen dem intramuskuldren Fett und der
Ruckenspeckdicke von nur 0,2 (Go6tz u. a., 2001), bei gleichzeitiger Selektion auf Magerfleisch,
keine unerwinschte Steigerung der Riickenspeckdicke befurchten. Sensivitatsanalysen zum ge-
netischen Fortschritt in den Einzelmerkmalen bestétigen dies.



18 Okonomische Gewichte

Der pH,4 liegt bereits in einem gunstigen Bereich, so dass sein 6konomisches Gewicht Null ist.
Der Bauchfleischanteil ist zwar Bestandteil des aktuellen Zuchtziels, jedoch existiert in Bay-
ern weder ein Bezahlungssystem noch sind Felddaten vorhanden. Dadurch ist es schwierig,
dieses Merkmal 6konomisch exakt zu erfassen. Bei der Westfleisch wird aber seit der Einfiih-
rung des AutoFOM auch der Bauchfleischanteil geschatzt und zur Preisfindung herangezogen.
Schlachtschweine werden in diesem Preissystem in die drei Kategorien uber 50, 45-50 und un-
ter 45 Prozent Bauchfleisch klassifiziert, auf die 1, 0,8 bzw. 0,5 Punkte je Kilogramm vergeben
werden. Maximal werden 16 kg Bauchfleisch bezahlt. Um den Auszahlungspreis zu berech-
nen, wird jeder Punkt mit einem Basispreis von etwa 1,2 Euro multipliziert. Ubertragt man
dieses Preissystem auf die bayerische Kreuzungspopulation, kénnen Erlés- und Grenzerlds-
funktionen erstellt werden. Sie &hneln in ihrer Gestalt den Kurven fur den Magerfleischanteil,
erreichen das Plateau allerdings bereits bei 57 %. In der bayerischen Kreuzungspopulation sind
die Magerfleischanteile generell héher als in Norddeutschland, so dass es schwierig ist, eine
Ubertragung dieses Preissystems auf die bayerische Population zu rechtfertigen. Da der Bauch-
fleischanteil aber eine hohe gene-tische Korrelation zum Magerfleischanteil aufweist und somit
ein Zuchterfolg gesichert ist, wurde in dieser Untersuchung keine 6konomische Bewertung vor-
genommen. Diese hohe genetische Korrelation resultiert aus der Berechnungsformel fur den
Bauchfleischanteil, in welche dieselben Schlachtkérpermerkmale (Ruckenspeckdicke, Seiten-
speck, Fleischflache, Fettflache) wie in die Bonner Formel fur den Magerfleischanteil einge-
hen. Der Unterschied basiert auf einer hoheren Gewichtung der Fettmale und einer niedrige-
ren Gewichtung der Muskelflache. Bevor weitere 6konomische Analysen zur Bauchbewertung
durchgefuhrt werden, sollte auf den Mastprufanstalten ein Messverfahren etabliert werden, das
den Fleischanteil im Bauch weitgehend unabh&ngig vom Fleischanteil anderer Teilstlicke des
Schlachtkorpers erfasst.

Aufgrund obiger Ergebnisse konnen der bayerischen Ziichterschaft folgende Empfehlungen
gegeben werden: Die Zichtung ist auch weiterhin auf Magerfleisch auszurichten, wobei dem
intramuskul&ren Fettgehalt mit der Aufnahme ins Zuchtziel fir Vaterrassen eine groRere Be-
deutung zukommen sollte. Es ist an der Zichterschaft die Chancen und Risiken, die sich mit
diesem Merkmal ergeben, abzuwégen. Die Mastleistungsmerkmale dirfen im Gesamtzucht-
wert naturlich nicht fehlen, jedoch besitzen sie im Vergleich zum Magerfleischanteil eine deut-
lich geringere Bedeutung. Obwohl der pH; in einem sehr giinstigen Bereich liegt, ist bei einer
weiterhin starken Selektion auf Magerfleischanteil die Fleischbeschaffenheit und insbesondere
der pH; zu bertcksichtigen. Der pH; muss daher im Zuchtziel erscheinen. Weitere Entschei-
dungshilfen kénnen mit einer Sensivitatsanalyse gegeben werden, welche die Selektionspraxis,
die Leistungsprufung sowie das Zuchtwertschatzmodell fiir Reinzucht- und Kreuzungsleistun-
gen berlcksichtigt. Mit dieser empirischen Vorgehensweise lasst sich der genetische Fortschritt
pro Jahr in jedem Merkmal abschatzen. Uber den Vergleich verschiedener Zuchtzielvarianten
soll die Zuchterschaft mit den langfristigen Auswirkungen vertraut gemacht werden. Dies kann
eine Contingent Valuation oder ein Benefit Transfer, die aus Zeit- und Kostengriinden nicht
durchgefuhrt wurden, natirlich nicht ersetzen. Zu empfehlen sind daher weiterfiihrende Unter-
suchungen, die diese Methoden auf den bayerischen Markt unter Einbeziehung der bayerischen
Kreuzungspopulation anwenden.



Kapitel 3

Beziehung zwischen Reinzucht- und Kreuzungszuchtwert

Der Zuchtwert eines Tieres ist definiert als die zweifache wahre Abweichung des Durchschnitts
seiner Nachkommen vom Populationsmittel. Handelt es sich dabei um Reinzuchtnachkommen,
dann spricht man vom Zuchtwert fir Reinzuchtleistung, wahrend man bei Kreuzungsnachkom-
men den Zuchtwert fur Kreuzungsleistung meint. Im Folgenden werden die Eigenschaften und
die Beziehungen zwischen diesen Zuchtwerten abgeleitet.

Ausgangspunkt dieser Untersuchung ist ein 1-Locus-Modell mit den zwei Allelen A; und A..
Der Wert des homozygoten Genotyps A A, sei +a, der des homozygoten Genotyps A,A, -a
und der des heterozygoten Genotyps d. Die Genfrequenzen von A; und A, seien in der Vaterli-
nie p, bzw. ¢, und in der Mutterlinie p; bzw. ¢,. Die Allelfrequenz der Mutterlinie muss nicht
unbedingt die einer einzelnen Rasse sein, sondern kann auch aus einer Mehr-Wege-Kreuzung
resultieren. Es wird angenommen, dass keine Interaktionen zu anderen Loci existieren (Epista-
sie) und die Genotypwerte in der Vater- und Mutterlinie identisch sind. Das Reinzuchtmittel der
Vaterlinie ist dann nach Falconer und Mackay (1996)

Hs = a'(ps - QS) + 2pstd-

Das Mittel der Kreuzungspopulation kann tber die Genotypfrequenzen abgeleitet werden (Ta-
belle 3.1).

Tabelle 3.1: Genotypwerte und Genotypfrequenzen in der Kreuzungspopulation

A1 A1 A1 A2 A2 A2
Genotypwert +a d —a
Genotypfrequenz = pspy  psa + GsPa Gs4a

Durch Gewichtung der Genotypwerte mit ihren Frequenzen ergibt sich das Kreuzungsmittel mit
e = a(pspa — 4sqa) + d(psqa + qspa)-
Die Genfrequenz in der Kreuzungspopulation berechnet sich aus
1
pe = f(AL1A)+ if(AlAz)

1
= pspa+ §(psqd + ¢spa)
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1
- _(ps +pd)-

2
Diese Genfrequenz ist plausibel, da zwangslaufig die eine Halfte der Gene aus der Vaterlinie
und die andere Hélfte aus der Mutterlinie stammen muss.

Der additiv-genetische Effekt eines Allels wird in der quantitativen Genetik iber den Durch-
schnittseffekt beschrieben. Der Durchschnittseffekt eines Allels ist definiert als die mittlere Ab-
weichung vom Populationsmittel von Tieren, die das betreffende Allel von einem Elter erhalten
haben und das andere zuféllig aus der angepaarten Population (Falconer und Mackay, 1996,
S. 113). In den folgenden Tabellen 3.2 bis 3.4 werden die Durchschnittseffekte flir Eber der
Vaterlinie in Reinzuchtnachkommen sowie fur Eber der Vaterlinie und Sauen der Mutterlinie in
Kreuzungsnachkommen abgeleitet. Dabei wird a; = [a+d(gs — ps)] auch als Gensubstitutions-
effekt in der Vaterlinie und oy = [a + d(qqs — pa)] als Gensubstitutionseffekt in der Mutterlinie
bezeichnet.

Tabelle 3.2: Ableitung des Durchschnittseffektes «,.. flr Reinzuchtleistung bei zufélliger An-
paarung von Ebern der Vaterlinie an Sauen der Vaterlinie zur Erzeugung von Rein-
zuchttieren

Gamete A/A; AA, AA, Nachkommenmittel Durchschnittseffekt
A, psa  gsd - psatqed = psF oy o = gsla+d(gs — ps)]
A, - psd  —qsa  pyd —qea = ps+ o, Q. = —psla+d(gs — ps)]

Tabelle 3.3: Ableitung des Durchschnittseffektes «, fur Kreuzungsleistung bei zufalliger An-
paarung von Ebern der Vaterlinie an Sauen der Mutterlinie zur Erzeugung von

Kreuzungsnachkommen
Gamete AA; A/A; AyA,  Nachkommenmittel Durchschnittseffekt
A, paa  qad - P+ qed = pg +ag, g, = gla +d(gg — pa)]
Ay - pad  —qga  pad — qaa = py + 0, 0y, = —psla+ d(ga — pa)]

Tabelle 3.4: Ableitung des Durchschnittseffektes 3, fir Kreuzungsleistung bei zufalliger An-
paarung von Sauen der Mutterlinie an Eber der Vaterlinie zur Erzeugung von Kreu-
zungstieren

Gamete A;A; AJA; AA,  Nachkommenmittel Durchschnittseffekt
A, psa qyd - psatqd=pp+ By, Br = qala+d(gs — ps)]
A, - psd  —qsa  pyd—qsa =i+ Bk, Br, = —pala + d(gs — ps)]

Der Zuchtwert eines Elterntieres ergibt sich dann aus der Summe der Durchschnittseffekte der
Allele. Die Zuchtwerte von Ebern der Vaterlinie fur Reinzucht- und Kreuzungsleistung, A,
bzw. A, , sowie die Zuchtwerte von Sauen der Mutterlinie fur Kreuzungsleistung A4, sind in
Tabelle 3.5 zusammengefasst.
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Tabelle 3.5: Zuchtwerte von Ebern der Vaterlinie fir Reinzucht- und Kreuzungsleistung, A,
bzw. A,,, sowie Zuchtwerte von Sauen der Mutterlinie fur Kreuzungsleistung A,

Genotyp As, A, Ag,
Aty 2q; 0 2qs0u 2qacs
A1 Ay (gs = ps)as  (gs — ps)aa  (qa — pa)as
As Ay —2psa —2psay —2pq0s

Zur Herleitung der additiv-genetischen Varianz ist lediglich der Durchschnitt der quadrierten
Zuchtwerte zu berechnen, da die Zuchtwerte bereits als Abweichung vom Populationsmittel
definiert sind. Die additiv-genetischen Varianzen sind somit

Var(A,,) = pi(2qs0,)? + 2p5as[(q5 — ps)ess)* + @2 (—2psai,)®
= Ap2qial + 2p,q.(qs — ps)°l + 4p2gier
= 2,453 (2psqs + GF — 2Dsqs + D2 + 2D54s)
= 2p,qs05 (P2 + 254 + ¢7)
= 2p5q5a?

= 2ps‘]5[a' + d(Qs - ps)]2

Var(As,) = 2p5q5a3
= 2pyqsla + d(gq — pa)’,

bzw.

Var(Ag,) = p5(2¢a0s)? + 2paqal(qa — pa) s + @5 (—2pacs)?
= 2p4qq0c’
- zded[a + d(Qs - ps)]Q-

Daraus kann geschlossen werden, dass die additiv-genetischen Varianzen fur Kreuzungsleistung
in der Vater- und Mutterlinie nur dann identisch sind, wenn p, = pg ist. AuBerdem ist die
additiv-genetische Varianz einer Elternlinie in Reinzucht gleich der additiv-genetischen Varianz
in Kreuzung, wenn d = 0 oder p, = p,. Soll die Leistungsinformation eines Kreuzungstieres
sowohl fiir die Vaterlinie als auch die Mutterlinie genutzt werden, sind folglich zwei Varianz-
komponenten bzw. Kovarianzen zu schéatzen. In dieser Arbeit konzentrieren wir uns jedoch
ausschlieBlich auf den Informationsbeitrag fiir die Vaterlinie und damit um die Schéatzung der
Zuchtwerte A,, und A, .

Die Kovarianz zwischen den Zuchtwerten fur Reinzucht- und Kreuzungsleistung in der Va-
terlinie berechnet sich aus dem durchschnittlichen Kreuzprodukt der Zuchtwerte:

COU(AST; Ask) - p?(ZQSas)(ZQSad) + 2pst[(Qs - ps)as][((h - ps)ad] + qz(_zpsas)(_zpsad)
= Ap2qt a0 + 2psqs (s — Ps) 0 + Api oy

= 2psta5ad(2ps% + (_]? — 2psqs + p? + 2]95(]5)
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= 2psqs s g (D2 + 2psqs + 2)
— 2psta5ad
= 2pyqsla + d(gs — ps)lla + d(ga — pa)]-

Die Korrelation zwischen den Zuchtwerten ergibt sich daher mit

2 QsQ
PA,, A, = Lsalz = —1 oder 1.
Apigiaiay

Eine Korrelation von -1 kann nur bei |d| > a, also bei Uberdominanz (Heterozygotentiberle-
genheit), auftreten. Im Mehr-Locus Fall (j ungekoppelte Loci) gilt

Zij qu aSj adj
J

PAs. As, = .
ek S p2 g2 a2 ol
o Ps;4s;Ys; Y

J

Sind die Genfrequenzen beider Linien identisch und/oder d aller Loci Null, so ist Var(A,,)
= Var(A,,) = Cov(As,, A, ) und die genetische Korrelation 1. Bisher wurden epistatische
Interaktionen vernachlassigt, jedoch tragen diese zur Ahnlichkeit zwischen verwandten Tieren
bei. Wird die Kovarianz aus einer Halbgeschwisterkorrelation geschétzt, treten ausschlielRlich
additive Interaktionen mit einem Faktor von 1/16 auf (Falconer und Mackay, 1996). Der Beitrag
zur Kovarianz sollte daher gering sein, insbesondere wenn mehr als zwei Loci an der Interaktion
beteiligt sind.

An einem Kleinen Beispiel, das in Tabelle 3.6 dargestellt ist, konnen die Schlussfolgerungen
bei verschiedenen Dominanzszenarien Uberpruft werden.

Tabelle 3.6: Additiv-genetische Varianzen flir Reinzucht- und Kreuzungsleistung in der Va-
terlinie, UE&ST bzw. af,sk, additiv-genetische Varianz flr Kreuzungsleistung in der
Mutterlinie o—?qdk , sowie die genetische Korrelation zwischen Reinzucht- und Kreu-
zungsleistung in der Vaterlinie p 4, 4, . Die Allelfrequenzen in der Vater- und Mut-
terlinie betragen p, = 0, 4 bzw. p, = 0, 7, bei einem Genotypwert a=10

Dominanz keine (d=0) partielle (d=5) vollstandige (d=10) Uberdominanz (d=15)

Qg 10 11 12 13
Qy 10 8 6 4
ok, 48 58 69 81
a’ 48 31 17 8
Sk
o’ 21 25 30 35
Adk
pAsr Ask l 1 1 -1

Es kann gezeigt werden, dass bei einer Selektion mit Hilfe des Zuchtwertes fur Kreuzungs-
leistung ausschliel3lich die additiv-genetische Varianz fiir Kreuzungsleistung genutzt wird. Die
nicht-additiv-genetische Varianz kdnnte zusatzlich genutzt werden, wenn die Vollgeschwister-
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leistungen von Kreuzungstieren als Selektionskriterium verwendet werden, um damit die Eltern
in beiden Linien zu selektieren. Comstock (1945) schlug ein Testdesign vor, in dem die Nach-
kommen aus reziproken Kreuzungen der Vater- und Mutterlinie gepruft werden. Die Eltern
mit den besten Kreuzungsnachkommen werden dann innerhalb ihrer Reinzuchtpopulation se-
lektiert. Diese sogenannte reziproke rekurrente Selektion (RRS) wurde von Bell u.a. (1955)
erstmals bei Tieren (Drosophila) angewendet. Die Effizienz von RRS im Vergleich zu einer Se-
lektion mittels Reinzuchtleistungen (SRL) wurde von Dickerson (1952) , Griffing (1962, 1963),
Hill (1970), Arthur und Abplanalp (1970) und Wei (1993) untersucht. Die relative Effizienz
beider Zuchtstrategien, hinsichtlich Zuchtfortschritt pro Generation und Selektionsgrenze, wird
stark durch den Dominanzgrad und die Allelfrequenzen beeinflusst. Bei additiven oder partiell
bis vollstandig dominanten Allelwirkungen fiihren sowohl RRS als auch SRL zu einer Fixie-
rung gunstiger Allele. Der genetische Fortschritt und die Selektionsgrenze sollten deshalb anné-
hernd gleich sein, solange gleiche Selektionsintensitaten und Generationsintervalle unterstellt
werden. Bei Uberdominanz filhrt RRS hingegen zu einer divergenten Allelfrequenzinderung
in den Elternlinien, sobald die Frequenzen vom urspriinglichen Gleichgewicht innerhalb der
Reinzuchtpopulationen abweichen. Die Selektionsgrenze ist unter RRS dann erreicht, wenn die
Allele in beiden Populationen fixiert und alle Kreuzungen heterozygot sind. Im 1-Locus Fall
ist Uberdominanz die Voraussetzung, dass RRS der SRL uiberlegen ist. Bell u. a. (1952) wiesen
zudem darauf hin, dass bei Epistasie eine RRS effizienter sein sollte, da die Frequenz giinsti-
ger epistatischer Kombinationen erhoht ist. Ein aussagefahiger Parameter zum Vergleich von
Kreuzungszuchtprogrammen ist die Korrelation zwischen Reinzucht- und Kreuzungsleistung
pa,, A,,- Je hoher diese Korrelation ist, desto weniger sollte die RRS der Reinzuchtstrategie
uberlegen sein. Nicht zu vergessen sind die Heritabilitdten von Reinzucht- und Kreuzungsleis-
tung, die Auskunft tber den informativen Wert einer Leis-tung fir die Zuchtwertschatzung
geben. Weitere wichtige Aspekte sollten beachtet werden: Bei einer positiven genetischen Kor-
relation fuhrt Selektion zur Fixierung von Allelen, die sowohl fur Reinzucht- als auch fur Kreu-
zungsleistung codieren. Die genetische Korrelation kann deshalb sinken und sogar negativ wer-
den, wenn Loci mit Uberdominanz an der Leistungsauspragung beteiligt sind. Viele Autoren,
wie u.a. Comstock und Robinson (1957), Pirchner und Von Krosigk (1973) und Pirchner und
Mergel (1977), haben (iber ein Absinken der Korrelation nach Selektion berichtet und damit auf
die zunehmende Bedeutung der nicht-additiv genetischen Varianz hingewiesen. Im Vergleich
von RRS und SRL ist nicht nur der informative Wert von Reinzucht- und Kreuzungsleistung
entscheidend, sondern auch das Generationsintervall und die Selektionsintensitat. Denn eine
Nachkommenschaftsprifung hat gegendiber einer Eigenleistungsprifung generell den Nachteil
eines hoheren Generationsintervalls und einer kleineren Selektionsintensitét. Letztlich kann das
optimale Zuchtprogramm nur unter Beriicksichtigung aller EinflussgréRen auf den genetischen
Fortschritt pro Jahr, der vorhandenen Populationsstruktur, der Prifkapazitidt sowie den wirt-
schaftlichen Rahmenbedingungen gefunden werden (s. Kapitel 6).

Die Umsetzung einer reziprok rekurrenten Selektion in die bayerische Zuchtpraxis ist wohl
auszuschlielRen. Zur Erzeugung der Kreuzungsnachkommen missten die Zuchttiere der Vater-
und Mutterrassen reziprok verpaart werden. Dadurch wiirde das Generationsintervall in den
Mutterpfaden beider Elternlinien steigen und weniger Zuchtkandidaten wirden zur Selektion
stehen. Beides senkt den Zuchtfortschritt pro Jahr. Dies wirde den Vorteil einer Nutzung von
nicht-additiv-genetischer Varianz sicherlich aufwiegen. AuRerdem konnten die Ziichter weni-
ger Zuchttiere zum Verkauf an die Ferkelerzeugung produzieren, was sich nachteilig auf den
Gewinn auswirken wirde. Um genauere Aussagen geben zu kénnen, missten als erstes die
nicht-additiv-genetischen Varianzen geschatzt werden. Dies erfordert jedoch ein sehr aufwén-
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diges und kostspieliges Prifdesign.



Kapitel 4

Populationsparameter flr Leistungsmerkmale von
Reinzucht- und Kreuzungsschweinen auf Station

In der bayerischen Nachkommen- und Geschwisterprifung auf Station werden fir die Va-
terrasse Piétrain sowohl Reinzucht- als auch Kreuzungstiere getestet. Bisher wurde die In-
formation von Reinzuchttieren genutzt, um Zuchtwerte fir Reinzuchtleistung aller Eber und
Sauen in der Zuchtstufe zu schatzen. Die Daten von Kreuzungstieren wurden hingegen aus-
schlieBlich zur Schatzung von Kreuzungszuchtwerten der Besamungseber und ihrer Vorfahren
verwendet. Dies hatte zur Folge, dass viele Natursprungeber und Zuchtsauen keinen Zucht-
wert fir Kreuzungsleistung besalen. Das bedeutendste Kriterium zur Selektion und Anpaa-
rung von Zuchttieren war daher bisher der Zuchtwert fir Reinzuchtleistung. Die Leistungsda-
ten von Kreuzungstieren, die viermal umfangreicher sind als die von Reinzuchttieren, wurden
somit unzureichend fir Selektionsentscheidungen genutzt. Eine Zuchtwertschatzung mit Hil-
fe von Reinzucht- und Kreuzungsleistungen ist die bessere Losung. Darauf wiesen schon Hill
(1971), Jacubec u.a. (1974), Sellier (1982), Bichard und David (1986), Orozco (1986), Sin-
gh und Dempfle (1989) sowie Wei (1993) hin. Fur Natursprungeber und Zuchtsauen wird die
Halbgeschwisterinformation aus der Kreuzungsprifung und fur Besamungseber die Voll- und
Halbgeschwisterinformation aus der Reinzuchtprifung fir eine genauere Zuchtwertschéatzung
verfligbar. Alle Zuchttiere besitzen dann Zuchtwerte fir Reinzucht- und Kreuzungsleistungen.
Die rasanten Entwicklungen in der Rechentechnik ermdglichen die Verwendung komplexer
Modelle, in denen Reinzucht- und Kreuzungsleistungen als genetisch verschiedene Merkma-
le definiert werden konnen. Dies setzt die Kenntnis der genetischen Korrelationen zwischen
Reinzucht- und Kreuzungsmerkmalen voraus.

Seit dem Prufjahr 2001 werden die Kreuzungstiere nicht mehr nur in 2er-Buchten, sondern
auch in GroRbuchten mit Abrufstation aufgestallt. Ob es sich bei den Leistungsinformationen
aus diesen beiden Aufstallungssystemen um genetisch verschiedene Merkmale handelt, bleibt
nachfolgenden Untersuchungen vorbehalten. Deshalb werden in dieser Untersuchung nur die
Leistungen von Tieren aus 2er-Buchten ausgewertet.

Ziel dieses Kapitels ist die Entwicklung eines Zuchtwertschatzmodells fir Reinzucht- und
Kreuzungsleistungen auf Station und die Schéatzung der dafiir notwendigen Populationspara-
meter.
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4.1 Material und Methoden

4.1.1 Material

Die Datengrundlage bilden Ergebnisse aus den beiden bayerischen Leistungsprifanstalten (LPA)
in Grub und Schwarzenau. Die Prifung wird gemaR der vom Ausschuss fur Leistungsprifung
und Zuchtwertschatzung beim Schwein sowie der vom Zentralverband der Deutschen Schwei-
neproduktion beschlossenen Richtlinien auf Mastleistung, Schlachtkdrperwert und Fleischbe-
schaffenheit durchgefuhrt. Fiir die Vaterrassen werden ausschlie3lich weibliche Tiere getestet,
wobei die Reinzuchttiere aus Zuchtbetrieben und die Kreuzungstiere aus Ferkelerzeugerbetrie-
ben stammen. Nach einer Quaranténezeit von sechs bis acht Wochen werden zwei Wurfge-
schwister in einer 2er-Bucht aufgestallt. Der Priifabschnitt ist gewichtsabhéngig in einem Be-
reich von 30 bis 105 kg Lebendgewicht. Die Priifferkel sind bei Prifbeginn im Mittel 85 Tage
alt.

Es sind Parameter zu schétzen, mit denen die Genauigkeit der Rangierung von Kandidaten-
tieren mittels geschétzter Zuchtwerte maximiert wird. Deshalb sollte ein Datensatz verwendet
werden, der die aktuelle Prifsituation und Population widerspiegelt. In den vergangenen 10
Jahren gab es einige Anderungen in der Leistungspriifung auf Station. So wurde 1994 die Qua-
rantane eingeflhrt und 1997 zeitlich verlangert, wodurch der umweltbedingte Betriebseinfluss
Kleiner wurde (S6rensen u.a., 1993). Die Prufung von Besamungsebern mit Kreuzungsnach-
kommen nahm stark zu, wahrend gleichzeitig die Zahl der Herkunftsbetriebe von 300 auf 150
zuriickging. AuBerdem ist die Berechnung der taglichen Zunahmen und der Futterverwertung in
2000 letztmalig angepasst worden. Aus diesen Griinden werden die Priifergebnisse ab dem Jahr
2000 zur Parameterschéatzung herangezogen, wobei nur die 2er-Buchten ausgewertet werden, in
denen beide Wurfgeschwister die Priifung beendet haben. Nach Plausibilitatstests und der Be-
seitigung von Ausreildern resultiert der in Tabelle 4.1 skizzierte Datensatz. Dieser enthélt 4276
Reinzuchttiere aus 60 Zuchtbetrieben sowie 13980 Kreuzungstiere aus 221 Ferkelerzeugerbe-
trieben. Unter den Kreuzungstieren befinden sich 10463 Nachkommen von DL-Sauen und 3517
Nachkommen von Hybridsauen (DE*DL). Die durchschnittliche Nachkommenzahl je Eber be-

Tabelle 4.1: Verteilung der Priiftiere auf die Reinzucht- und Kreuzungsprufung, die Leistungs-
prifstationen in Bayern und weitere Kennzahlen zur Datenstruktur

Anzahl gesamt Grub Schwarzenau Betriebe Véater Tiere/Vater
Reinzucht 4276 2224 2052 60 682 6,3
Kreuzung 13980 8856 5124 221 1332 10,5

trégt in der Reinzuchtpriifung 6,3 und in der Kreuzungsprifung 10,5. Dieser Unterschied ist
mit den bisher gultigen Richtlinien des bayerischen Staatsministeriums zur Prifung von Besa-
mungsebern zu erklaren, da fir Natursprungeber vier und flir Besamungseber acht Prifgruppen
angestrebt wurden. Die genetische Korrelation zwischen Reinzucht- und Kreuzungsleistungen
wird im wesentlichen ber die Halbgeschwisterfamilien von Besamungsebern geschatzt. Die
Genauigkeit der Schatzung wird daher weitgehend von der Anzahl Véter mit Reinzucht- und
Kreuzungsnachkommen sowie der GroRRe der Halbgeschwisterfamilien bestimmt. Im Daten-
material befinden sich 332 Eber mit Information aus beiden Prufungsformen, von denen 138
jeweils mindestens fiinf Nachkommen in der Reinzucht- und Kreuzungspriifung haben. In den
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folgenden Tabellen 4.2 und 4.3 sind die Mittelwerte und Standardabweichungen der Leistungs-
merkmale von Reinzucht- und Kreuzungstieren aufgelistet.

Tabelle 4.2: Mittelwerte (/z) und Standardabweichungen (¢,) fur Reinzuchtleistung (n = 4276)

~

Merkmal, Einheit Kirzel f Op

Tagliche Zunahmen, g/Tag TZp 755,09 79,01
Futterverwertung, kg/kg FVW 2,42 0,19
Magerfleischanteil, % MFA 66,11 2,13
Bauchfleischanteil, % BFLR 65,83 3,05
Rickenspeckdicke, cm RSP 1,68 0,30
Leitfahigkeit,, im Rickenmuskel LFz 6,11 2,80
pH; im Rickenmuskel pH: 6,20 0,36
pHy, im Rickenmuskel PHa4 i 5,44 0,09
Fleischbeschaffenheitszahl FBZR 65,89 9,08
intramuskularer Fettgehalt,% ImF R 1,10 0,31

Tabelle 4.3: Mittelwerte () und Standardabweichungen (6,) flr Kreuzungsleistung

(n = 13980)

Merkmal, Einheit Kurzel f Op

Tagliche Zunahmen, g/Tag TZ 819,03 82,36
Futterverwertung, kg/kg FVW 2,47 0,19
Magerfleischanteil, % MFA 63,12 1,98
Bauchfleischanteil, % BFL 62,00 2,68
Ruckenspeckdicke, cm RSPy 1,95 0,31
Leitfahigkeit,, im Rickenmuskel LFx 4,88 2,18
pH; im Rickenmuskel PH 6,36 0,26
pHy, im Rickenmuskel PHou 5,47 0,10
Fleischbeschaffenheitszahl FBZ 68,55 7,90

Der Vergleich der Leistungen von Reinzucht- und Kreuzungstieren zeigt deutliche Unterschie-
de sowohl in den Mast- und Schlachtleistungsmerkmalen als auch in der Fleischbeschaffenheit.
Die Kreuzungstiere zeichnen sich durch ein hoheres Wachstumsniveau von etwa 65 g/Tag sowie
durch eine bessere Fleischbeschaffenheit aus. Die Merkmale pH; und pH., liegen in einem Be-
reich, in dem die PSE- bzw. DFD-Problematik nicht mehr relevant ist. Die Reinzuchttiere haben
dagegen eine wesentlich kleinere Fettauflage und besitzen daher einen héheren Magerfleischan-
teil. AulRerdem sind die Reinzuchttiere den Kreuzungstieren in der Futterverwertung tberlegen.
Der intramuskul&re Fettgehalt wurde bisher fast ausschlie3lich an Reinzuchttieren gemessen, so
dass keine Kreuzungsparameter flr dieses Merkmal geschétzt werden kénnen. Durch das unter-
schiedliche Wachstumsniveau ist die durchschnittliche Mastdauer von Reinzuchttieren mit 103
Tagen hoher als die von Kreuzungstieren mit 97 Tagen.

Das Pedigree wurde ausgehend von den Priiftieren vier Generationen riickwaérts aufgestellt.
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4.1.2 Modellierung der Reinzuchtleistung

Die Leistungsbeobachtung eines Reinzuchttieres [ im Merkmal ¢ wird durch das Modell
Yijkt = i + iy + uj + Cijie + Agjr + €ijp (4.1)

beschrieben, wobei ;; das Populationsmittel, b, ein fixer Regressionskoeffizient fir Mast- und
Schlachtleistungsmerkmale und X;;; das Mastendgewicht darstellt. «;; ist der fixe Effekt der
LPA*Schlachtperiode fiir Schlachtleistungs- und Fleischbeschaffenheitsmerkmale bzw. LPA*-
Prifbeginnperiode fur Mastleistungsmerkmale (Periode entspricht zwei Wochen). Desweiteren
enthalt das Modell mit ¢;;, den zufalligen Effekt der Prufgruppe & (zwei Wurfgeschwister in
einer 2er-Bucht), den zufalligen, additiv-genetischen Effekt des Pruftieres [, A;;x;, sowie die
zufallige Restabweichung e;;;.

Die Aufstallung und Schlachtung der Tiere wird im wdchentlichen Rhythmus jeweils an ei-
nem Tag in der Woche durchgefuihrt. Zur Korrektur von Einflissen durch die Mel3techniker, der
Kalibrierung der Mel3geradte und des Wetters (u.a. Luftdruck, -feuchtigkeit, Fon), ware es bei
den Schlacht- und Fleischbeschaffenheitsmerkmalen sinnvoll, Priiftiere zu vergleichen, die in
derselben Mastprifanstalt und am selben Tag geschlachtet wurden. Zwar ist die durchschnitt-
liche Besetzung eines solchen Effektes mit 10 Tieren zur Zeit nicht allzu ungunstig, jedoch
nimmt die Zahl der auf Station gepruften Reinzuchttiere stetig ab, so dass die mittlere Anzahl
in Zukunft wohl kleiner sein wird. Aus diesem Grund werden Reinzuchttiere aus zwei Schlacht-
tagen innerhalb einer Mastprufstation verglichen, obwohl dann messtagspezifische Effekt nicht
mehr erfasst werden kénnen. Die Prifgruppe ist mit dem Schlachttag weder richtig kreuzklassi-
fiziert noch vollstéandig darin genestet. Deshalb wird bei den Mastleistungsmerkmalen anstelle
der Schlachtperiode die Priifbeginnperiode modelliert, worin die Prifgruppen vollstandig gene-
stet sind.

Der Prufgruppeneffekt wird von maternalen Effekten (u.a. Paritat der Mutter), Dominanzeffek-
ten sowie der Wurf-, Betriebs- und Buchtumwelt beeinflusst. Da eine Prifgruppe aus maximal
zwei Tieren besteht, kann dieser Effekt nur ungenau geschétzt werden, was die Schatzgenau-
igkeit des Zuchtwertes beeintrachtigt. Daher stellt sich die Frage, welche Auswirkungen ein
Modell ohne Gruppeneffekt auf die Schatzparameter hatte. Mit Hilfe einer MIVQUE-Analyse
an einem reduzierten Modell ohne den Gruppeneffekt konnte eine erhebliche Uberschatzung
der additiv-genetischen Varianz nachgewiesen werden. Diese resultiert aus der Ahnlichkeit zwi-
schen Wurfgeschwistern, die in den additiv-genetischen Effekt eingeht. Die Ahnlichkeit beruht
vor allem auf der gemeinsamen Wurf- und Buchtumwelt sowie den Dominanzeffekten. Die Ver-
zerrung ist dabei umso groRer, je mehr Vollgeschwister im Verhéltnis zu Halbgeschwistern im
Datenmaterial enthalten sind und je groRer die Varianz zwischen Prufgruppen ist.

Ein Betrieb-Jahr-Effekt, der fir umweltbedingte Einfllisse des Herkunftsbetriebes, wie das Fit-
terungsregime (kompensatorisches Wachstum), den Hygienestatus oder Krankheiten korrigie-
ren sollte, ist wegen der relativ geringen Anzahl an Zuchtbetrieben ausreichend besetzt und
war bei den Modelluntersuchungen hoch signifikant. Die Aufnahme eines Betrieb-Jahr-Effektes
birgt jedoch die Gefahr einer Korrektur von genetischen Differenzen zwischen den Herden, weil
eine genetische Verknipfung der Betriebe kaum vorhanden ist. Dies zeigt sich darin, dass die
Zuchtsauen zu 64 % mit Natursprungebern aus dem eigenen Betrieb und nur zu 36 % mit Besa-
mungsebern verpaart wurden. Aus diesem Grund wird kein Betriebseffekt modelliert, weshalb
die Betriebsumwelt in den Effekt der Prifgruppe eingeht.
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Da nur einmal pro Woche geschlachtet wird, kann das angestrebte Mastendgewicht von 105 kg
selten eingehalten werden. Bedenkt man aber das physiologische Wachstum der Mastschweine
zum Ende der Mast, so werden die Mast- und Schlachtleistungen entscheidend vom Mastend-
gewicht beeinflusst. Die taglichen Zunahmen sollten sinken, wahrend die Fettretention steigen
sollte (Kirchgessner, 1997). Eine Regression auf das Mastendgewicht ist daher fiir eine korrek-
te Zuchtwertschatzung unerlésslich. Der Regressionskoeffizient fiir die tdglichen Zunahmen ist
mit 13,1 (g/Tag)/kg positiv, was bedeutet, dass das Zunahmeniveau zum Ende der Mast noch
uber dem Durchschnitt der gesamten Mast liegt. Die Regressionskoeffizienten der Fleischan-
teilsmerkmale sind negativ und der des intramuskularen Fettgehaltes positiv, was die zuneh-
mende Verfettung mit héherem Mastendgewicht bestatigt. Der Energiegehalt von Fettgewebe
(niedriger Wassergehalt) ist fast doppelt so hoch wie von Muskelfleisch, weshalb mit zunehmen-
der Fettretention, trotz des hoheren Teilwirkungsgrades im Vergleich zum Muskelansatz, we-
sentlich mehr Futterenergie bendtigt wird (Kirchgessner, 1997). Der Futteraufwand je zusétzli-
ches Kilogramm Kdorpergewicht sollte daher zum Ende der Mast steigen. Als Regressorvariable
flr die Futterverwertung wird, anders als bei den brigen Merkmalen, das durchschnittliche
Mastendgewicht der Priifgruppe verwendet (s. nachfolgendes Modell fur Futterverwertung).
Der Regressionskoeffizient ist allerdings entgegen der Erwartung negativ, so dass die Futterver-
wertung zu Mastende besser als im Durchschnitt der vorangegangenen Mastperiode ist.

Tabelle 4.4: Geschétzte Regressionskoeffizienten flir das Mastendgewicht von Mastleistungs-
und Schlachtkérpermerkmalen von Reinzucht- und Kreuzungstieren

Merkmal TZ FVW MFA BFL RSP ImF
Einheit 21 Mk oh/kg %lkg cmikg %lkg
Reinzucht 131 -0,17 -0,21 -0,27 0,02 0,005

Kreuzung 99 -0,13 -0,15 -0,14 0,02 -

Die Modellierung der Futterverwertung unterscheidet sich von den anderen Merkmalen, weil
sie in 2er-Buchten nur als Mittelwert der Priifgruppe erfasst werden kann. Der c;;;,-Effekt ist
daher nicht von der Restabweichung zu trennen. Das Modell fiir die durchschnittliche Futter-
verwertung einer Prifgruppe, bestehend aus zwei Vollgeschwistern, kann aus dem Modell 4.1
wie folgt abgeleitet werden:

2 2 2 2
_ 1 1 1 1
Yijk- = 5 12—1 Yijkt = i + bi§ ZE_I Tkl + Qij + Cijk + B ZE_I Aiji + B ZE_I €ijki-

Diese Gleichung kann umgeformt werden zu

2
1 1 1
Yijk- = ti + biZj + a5 + 5145,c + §Adk T Cijk + 5 Z(Awijkl + €ijki)
=1
_ 1 1
= pt; + 0T + oij + §Ask + §Adk + €ijk,

worin A, der Zuchtwert des Vaters, A4, der Zuchtwert der Mutter und A, ., das Mendelian
Sampling ist. In einer multivariaten Zuchtwertschatzung mit dem Merkmal Futterverwertung
muf3 das Tiermodell um die Pruftiere reduziert werden, so dass ausschlie8lich die Zuchtwerte
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von Elterntieren und ihrer Vorfahren im Modell erscheinen. Da die Priftiere keine Selektions-
kandidaten sind, ist dieses Vorgehen gerechtfertigt und hinsichtlich einer Reduzierung der Re-
chenkapazitat auch sinnvoll. Mit dem Programm VCE 4.2.5 (Neumaier und Groeneveld, 1998)
ist es nicht gelungen, Varianzkomponenten fir dieses reduzierte Tiermodell zu schatzen, wes-
halb es nochmals um den additiv-genetischen Effekt der Mutter zum reinen Vatermodell ver-
einfacht werden musste. In VCE 4.2.5 kann die Restkovarianzstruktur zwischen dem Durch-
schnitt einer Prifgruppe und Einzelleistungen nicht modelliert werden. Die Einzelleistungen
mussen deshalb tber die Prifgruppen gemittelt werden. Nach eigenen MIVQUE-Analysen wer-
den damit grundsétzlich alle Parameter unverzerrt geschatzt. Es besteht jedoch die Gefahr, dass
die additiv-genetischen Kovarianzen durch die Vernachl&ssigung des Anpaarungsniveaus Uber-
schatzt werden. Hinzu kommt, dass die Natursprungeber fast ausschlieflich im eigenen Betrieb
eingesetzt werden, so dass vor allem die genetischen Betriebsdifferenzen die Varianz zwischen
den Vatern vergroRern konnen. Daraus resultiert ein dhnlicher Effekt wie aus einer assortati-
ven Anpaarung (Falconer und Mackay, 1996). In Voruntersuchungen konnte gezeigt werden,
dass die additiv-genetische Varianz um bis zu 66,5 % (Magerfleischanteil) Giberschatzt war. Zur
Schéatzung unverzerrter Parameter wurde eine MIVQUE-Parameterschatzung in FORTRAN 90
programmiert. Das verwendete Modell entspricht einem bivariaten Sire-Dam-Modell, in das
die Futterverwertung als Mittelwerte von Prifgruppen und das jeweils andere Merkmal in Form
von Einzelleistungen eingeht.

Fur die Zuchtwertschétzung ergibt sich jedoch weiterhin ein Problem, wenn ein Tier der Voll-
geschwistergruppe vorzeitig ausfallt. Die Futterverwertung des verbleibenden Tieres ist dann
eine Mischbeobachtung aus Gruppenmittel- und Einzelwert, die vom Zeitpunkt des Ausfalls
abhangt. Die Verwendung von heterogenen Varianzen in Abhdngigkeit des Ausfallzeitpunktes
ware daher sinnvoll, jedoch sind diese mit dem vorliegenden Datensatz nicht schatzbar. Krieter
(1986) schlug ein Regressionsverfahren vor, in dem aus der mittleren Futterverwertung und den
individuellen taglichen Zunahmen eine Einzelbeobachtung fir die Futterverwertung geschatzt
wird. Die Eigenschaften dieser Beobachtung sind aber nur schwer abschétzbar. Deshalb bleiben
die Schwierigkeiten bei der Auswertung der Futterverwertung bis zur vollstandigen Umstellung
auf die GrolRgruppen mit Abrufstation bestehen.

4.1.3 Modellierung der Kreuzungsleistung

Die Leistungsbeobachtung eines Kreuzungstieres o im Merkmal 7 wird durch das Modell

1
Yijkimno = i + i jkimno + i + Bix + va + §Aim + Cijkimn + €ijkimno

beschrieben. In diesem Modell ist y; das Populationsmittel, b, ein fixer Regressionskoeffizient
fir Mast- und Schlachtleistungsmerkmale und «;; der fixe Effekt des Kreuzungstyps (Pi*DL
oder Pi*(DE*DL)). Desweiteren ist 3;, der fixe Effekt der LPA*Schlachttag fir Schlachtleis-
tungs- und Fleischbeschaffenheitsmerkmale bzw. LPA*Prifbeginnwoche fur Mastleistungs-
merkmale und ~;; der zuféllige Herkunftsbetrieb-Jahr Effekt. A;,, ist der Zuchtwert fir Kreu-
zungsleistung des Vaters m, c;jximy ist der zufallige Effekt der Prifgruppe », genestet im Kreu-
zungstyp j, LPA*Prifbeginnwoche k, Herkunftsbetrieb [ und Vater m. €;jximn, Stellt die zufal-
lige Restabweichung dar.

Im Gegensatz zur Reinzuchtprifung werden wdchentlich ausreichend viele Kreuzungstiere ein-
gestallt und geschlachtet (durchschnittlich 32 Tiere je Mastprifanstalt), so dass der Schlacht-
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tag bzw. die Prifbeginnwoche als fixer Effekt im Modell erscheint. Hinsichtlich der Modellie-
rung des LPA-Effektes ist folgendes anzumerken. In Bayern gibt es drei Besamungsstationen,
die Uber die Auswahl ihrer Besamungseber moglicherweise unterschiedliche Zuchtziele verfol-
gen. Durch die regionale Verteilung der Besamungsstationen stammen die Priifnachkommen in
Schwarzenau tiberwiegend von KB-Ebern aus Neustadt-Aisch ab, wéhrend in Grub hauptséch-
lich Nachkommen der KB-Eber aus Bergheim und Landshut stehen. Die Besamungsstationen
sind dadurch weitgehend in der LPA genestet. Damit ist die Gefahr gegeben, dass durch den
LPA-Effekt genetische Unterschiede zwischen den KB-Ebern korrigiert werden. Deshalb wird
ein Austausch von Prifgruppen zwischen den Leistungsprifanstalten durchgefuhrt, der jahr-
lich 10 % betragen soll. Im Zeitraum von 2000 bis 2004 Giberwog der Transfer von Nord- nach
Sudbayern mit etwa 12 %, wahrend der Austausch in die umgekehrte Richtung mit ca. 7,7 %
geringer war.

Die Modellierung des Betriebseffektes ist weniger wegen der umweltbedingten Einfllsse, son-
dern vielmehr wegen der genetischen Unterschiede zwischen den Herden in der Ferkelerzeu-
gung notwendig. Dies wére kein Problem, wenn alle Prifgruppen eines Ebers aus verschiedenen
Betrieben stammen wirden. Im vorliegenden Datenmaterial trifft dies allerdings nur auf 10 %
der Eber zu. Ohne die Modellierung eines Betriebseffektes wére der Zuchtwert vieler Eber mit
dem genetischen Herdeneffekt vermengt. Die Nestung des Betriebseffektes innerhalb des Jah-
res bezieht mogliche (genetische) Trends mit ein. Die Effektklassen enthalten zwar im Durch-
schnitt 24 Priftiere, jedoch existieren viele Klassen die schwach besetzt sind. So besitzen 25
% der Klassen weniger als sieben Tiere, weshalb der Betrieb-Jahr-Effekt als zufallig modelliert
wird. Damit findet ein Vergleich von Ebern auch Uber die Betriebe statt, so dass die Schét-
zung der Vaterzuchtwerte an Genauigkeit gewinnt. Die Definition als zufallig ist jedoch kritisch
zu betrachten, da hiermit auch eine Verzerrung der Zuchtwerte einhergehen konnte. Die Mo-
dellierung als zufallig stellt daher nur einen Kompromiss zwischen Genauigkeitszuwachs und
Verzerrung dar. Zur statistischen Uberpriifung des Betriebseffektes wurde ein Likelihood Ratio-
Test mit logarithmierten Likelihood-Werten aus VCE durchgefiihrt. Die y2-verteilte TestgroRe
ist die zweifache, negative Differenz der Log-Likelihood Werte. In Tabelle 4.5 sind die Log-
Likelihood-Werte, die TestgroRe, das Signifikanzniveau sowie der Anteil der Varianz zwischen
Betrieben an der Gesamtvarianz angegeben.

Das Modell fir die Kreuzungsleistung entspricht einem reinen Vatermodell, weil der Zucht-
wert der Muttersau nicht modelliert werden kann. Da die Muttersau, eine Produktionssau aus
der Ferkelerzeugung, meist nur eine Prifgruppe auf Station hat und keine Pedigreeverkniipfun-
gen zur Mutterlinie verfligbar sind, kann der Muttereffekt nicht vom Gruppeneffekt getrennt
werden. Somit ist nur der halbe Zuchtwert fiir Kreuzungsleistung des Vaters schatzbar. Fr
die Vaterrasse ergibt sich dadurch kein Genauigkeitsverlust. Allerdings kdnnen die Leistungen
von Kreuzungstieren nicht als Information fir die Mutterrassen genutzt werden, solange die
Abstammungsdaten nicht verlasslich aufgezeichnet werden. Im Vatermodell kann das Anpaa-
rungsniveau nicht erfasst werden, so dass eine zuféllige Anpaarung der Besamungseber an die
Produktionssauen in der Ferkelerzeugung vorausgesetzt wird.

Der Prufgruppeneffekt enthalt somit den halben Zuchtwert fir Kreuzungsleistung der Mutter,
maternale Effekte, Dominanzeffekte sowie die Wurf- und Buchtumwelt. Der Resteffekt umfasst
neben den unspezifischen Umwelteffekten, das Mendelian Sampling und weitere Dominanzef-
fekte. Zur Schétzung der Kovarianzen zwischen der Futterverwertung und den tbrigen Merk-
malen in der Kreuzung wurden die Einzelleistungen der Prufgruppen gemittelt.
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Tabelle 4.5: VCE-Log-Likelihood-Werte des vollstandigen und um den Betriebseffekt redu-
zierten Modells, Testgrolie, Signifikanzniveau und Anteil der Betriebsvarianz an
der Gesamtvarianz (b?) fir Kreuzungsmerkmale

TZk FVW,  MFAk BFLx RSP,
Log L vollst. Modell 9834,03 8169,3 11164,95 11262,04 9643,80

Log L red. Modell 9854,27 81953 11190,27 11276,30 9671,15
TestgrolRe (-2ALog L) 40,48 52 50,65 28,52 54,7
Signifikanzniveau® *k *ok ok *ok *k
b?, % 2,2 3,1 2 1,5 2,1

LFx pPH k PH24x FBZk
Log L volist. Modell 10116,04 116111 11350,2 12456,7

Log L red. Modell 10133,05 11613,1 11359,8 12459,2
Testgrolle (-2ALog L) 34,02 4 19,2 5
Signifikanzniveau® ok * ok *
b2, % 13 0,4 0,8 0,4

1)*signifikant 0,01<p<0,05; ** hoch signifikant p<0,01

Die varianzanalytische Auswertung erfolgte fur alle Merkmale, auRBer flr die Futterverwer-
tung in Reinzucht, mit dem Programm VCE 4.2.5 (Neumaier und Groeneveld, 1998), welches
REML-Schatzwerte flr die Kovarianzkomponenten liefert. Zunéchst wurden univariate Schat-
zungen mit den getrennten Datensatzen aus Grub und Schwarzenau durchgefuhrt, um eventuelle
Unterschiede in den Varianzkomponenten festzustellen. AnschlieBend wurden die genetischen
Korrelationen zwischen den Prifstationen in bivariaten Schatzungen ermittelt. Daflr stehen in
der Reinzuchtprifung 112 Eber mit durchschnittlich 14 Nachkommen und in der Kreuzungs-
prafung 297 Eber mit durchschnittlich 12 Nachkommen zur Verfugung. Schliefl3lich wurden die
genetischen Korrelationen zwischen den Merkmalen unter Verwendung des gepoolten Gesamt-
datensatzes mit bivariaten Modellen geschétzt.

4.1.4 Varianz am Halothan-Locus

Die begonnene Sanierung des Halothan-Locus (Fujii u. a., 1991) in der Piétrain-Population mit
den Allelen N und n fiihrte zu einem Absinken der Frequenz des n-Allels. Die genaue Entwick-
lung der Allelfrequenz in den letzten 10 Jahren ist nur schwer abschéatzbar, weil eine Genotypi-
sierung nicht vorgeschrieben ist. Der Anteil der typisierten Zuchteber und -sauen ist in diesem
Zeitraum aber von je 30 % auf 75 % bzw. 50 % gestiegen. Die Frequenz des n-Allels des typi-
sierten Geburtsjahrgangs 2003 betragt 0,6 bei Ebern und 0,3 bei Sauen. Es gibt jedoch Hinwei-
se, dass gerade mutmaRliche nn-Tiere nicht typisiert werden, so dass die Allelfrequenz hoher
liegen konnte. An einem Datensatz von 4000 stationsgepruften Reinzuchttieren mit bekann-
ten Genotypen wurden die Genotypwerte geschétzt. Dazu diente ein Zuchtwertschatzmodell,
in dem der Genotyp als fixer Effekt enthalten war. Die additiv-genetischen Varianzen wurden
zuvor an demselben Modell ermittelt. Aus der halben Differenz der Homozygoten und der Ab-
weichung der Heterozygoten vom Homozygotenmittel ergeben sich dann die Werte a bzw. d
(Falconer und Mackay, 1996). In dieser Arbeit wird die Konvention getroffen, dass der Geno-



4.1. Material und Methoden 33

typ NN den Genotypwert +a und nn den Genotypwert -a erhalt. Damit wird untersucht, welchen
Einfluss der Halothan(Hal)-Locus auf die additiv-genetischen Varianzen und Heritabilitaten hat.

Aulerdem wurde ein analytisches Modell programmiert, das den Zuchtwert in den Zuchtwert
am Hal-Locus und einen Restzuchtwert aufteilt. Daran soll der Effekt des Hal-Locus bei ver-
schiedenen Korrelationsniveaus im Restzuchtwert untersucht werden. In diesen Analysen wird
zum einen unterstellt, dass keine epistatischen Effekte zwischen dem Hal-Locus und anderen
Loci auftreten und zum anderen, dass die Mutterrassen vollstandig saniert sind.

4.1.5 Informativer Wert eines Reinzuchttieres

Die Populationsparameter fir Reinzucht- und Kreuzungsleistung haben Einfluss auf das Design
fur eine effiziente Leistungsprifung auf Station. Da das Zuchtziel ausschlieBlich Zuchtwerte fur
Kreuzungsleistung enthalt, kann der informative Wert eines Reinzuchtnachkommen bei einer
genetischen Korrelationen unter 1 kleiner sein als der eines Kreuzungstieres. Ausgehend von
der Genauigkeit des geschétzten Kreuzungszuchtwertes aus n; gepriften Reinzuchtnachkom-
men, wird die dquivalente Anzahl zu prifender Kreuzungsnachkommen n g ermittelt, welche
dieselbe Genauigkeit der Zuchtwertschatzung erzielen. Die Berechnungsformel wird wie folgt
abgeleitet:

COU (AK, bgR)
Pagix = —’
x/Var@4K)VarQwR)

wobei p, 4 die Korrelation zwischen dem wahren und geschatzten Zuchtwert fiir Kreuzungs-

leistung (A bzw. A), §x der Durchschnitt der unabhangigen Reinzuchtnachkommen eines
Ebers und b der Regressionskoeffizient zur Schatzung des halben Eberzuchtwertes in Reinzucht
ist. Diese Gleichung kann umgeformt werden zu

1
§bUA1<AR
2(1 2 L

1
OAkAR 29AR
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194, + ng
ngR
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= pAKARpARAR7

mit \p = 4;?? Dabei ist h% die Heritabilitat fur Reinzuchtleistung, p 4, 4, die genetische Kor-

relation zwischen Reinzucht- und Kreuzungsleistung und p , ;. die Korrelation zwischen dem
wahren und geschatzten Zuchtwert flr Reinzuchtleistung. Ersetzt man p, ; durch , /—/£—,

KAK NK +/\K
ergibt sich die &quivalente Anzahl Kreuzungsnachkommen aus
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wobei A\ = ist und 12 die Heritabilitét fir Kreuzungsleistung darstellt.



34 Reinzucht- und Kreuzungsparameter

4.2 Ergebnisse

In den beiden nachfolgenden Tabellen 4.6 und 4.7 werden die Varianzkomponenten und Heri-
tabilitdten aus univariaten Schatzungen mit den getrennten Datensatzen fir Grub und Schwar-
zenau sowie dem Gesamtdatensatz dargestellt. AuBerdem sind darin die genetischen Korrela-
tionen zwischen den Leistungen auf den zwei bayerischen Leistungsprufstationen aufgefihrt.

Tabelle 4.6: Populationsparameter flr Reinzuchtleistung auf Station

Merkmal Datensatz fi 64 52 52 67 h*  p(se)
TZn Schwarzenau 753° 2175 892 1802 4869 0,45 1,00 (0,00)
Grub 759¢ 1425 1488 2165 5078 0,28
Gesamt 755 1824 1191 1976 4991 0,37
FvW?#¥  schwarzenau 2,38¢ 6,28 - 2470 2784 023 0,52 (0,38)
Grub 246" 6,68 - 2472 28,06 0,24
Gesamt 242 634 - 2437 2745 0,23
MFAR Schwarzenau 66,2¢ 247 053 152 4,52 0,55 1,00 (0,00)
Grub 66,0° 247 009 129 385 064
Gesamt 661 246 032 140 418 0,59
BFLy Schwarzenau 65,8° 6,06 0,67 263 936 0,65 0,94 (0,067)
Grub 657¢ 598 055 243 896 067
Gesamt 658 600 064 254 918 065
RSP} Schwarzenau 1,58 34,71 450 3501 74,22 0,47 1.0 (0,00)
Grub 1,78 3378 403 3699 7477 045
Gesamt 168 3527 4,26 36,60 7613 0,46
LFx Schwarzenau 597 4,30 0,002 096 526 0,82 0,88 (0,06)
Grub 623° 499 0027 218 720 0,69
Gesamt 611 437 0007 178 622 070
pH1, Schwarzenau 6,19 71,02 350 13,69 88,20 0,82 0,93 (0,06)
Grub 6,20 7841 000 42,17 12047 0,67
Gesamt 620 7535 2,63 31,06 109,92 0,71
pHE, Schwarzenau 545° 1,97 000 296 4,93 040 0,72(0,18)
Grub 543 140 036 848 1024 0,14
Gesamt 544 169 026 609 804 0,21
FBZx Schwarzenau 652° 32,38 241 1301 47,71 0,72 1.00 (0,00)
Grub 66,1 5836 0,16 46,73 10569 0,58
Gesamt 659 4495 080 31,71 7746 0,61
ImF Schwarzenau 1,04 0,029 0,010 0,027 0,066 044 1.00 (0,00)
Grub 1,15 0,034 0018 0,037 0,089 0,38
Gesamt 1,10 0,034 0013 0031 0078 043

1) Varianzkomponenten multipliziert mit 10*; 2 MIVQUE-Schatzwerte; ) Heritabilitat be-
zieht sich auf Gruppenmittelwerte; 6% = additiv-genetische Varianz; 62 = Varianz zwischen
Prufgruppen; 62 = Restvarianz; 6127 = phanotypische Varianz; p = genetische Korrelation zwi-
schen Stationen
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Tabelle 4.7: Populationsparameter flir Kreuzungsleistung auf Station

Merkmal — Datensatz i R 52 62 h? j(s.e)
TZx Schwarzenau 830° 1240 106 1373 3799 5588 0,22 0.80 (0,13)
Grub 812> 1632 142 1822 2972 5344 0,30
Gesamt 820 1488 124 1677 3265 5438 0,28
FVW?  schwarzenau 2,39 7,21 0,85 - 23,64 2629 028 0,53(0,16)
Grub 251" 961 0,59 - 2683 29,79 0,32
Gesamt 247 852 062 - 2588 28,63 0,30
MFA,  Schwarzenau 63,1¢° 1,25 0,10 0,89 242 372 034 0,98 (0,01)
Grub 632¢ 1,86 005 082 233 367 051
Gesamt 631 162 007 084 236 3,68 044
BFL,  Schwarzenau 62,0° 206 015 1,72 437 676 030 0,87 (0,08)
Grub 62,1° 3,23 008 158 447 694 046
Gesamt 620 2,83 011 162 443 687 041
RSP!)  Schwarzenau 1,83 192 21 181 556 80,6 024 0,78(0,11)
Grub 201" 323 10 112 593 796 041
Gesamt 195 271 16 137 581 802 0,34
LFx Schwarzenau 4,97¢ 1,37 002 041 2553 330 041 0,82(0,10)
Grub 484" 151 004 044 311 397 0,38
Gesamt 488 140 004 044 291 374 038
pH Schwarzenau 6,35 16,8 024 897 395 529 032 0,81(0,10)
Grub 636" 222 056 569 585 703 0,32
Gesamt 636 199 038 707 519 643 031
pHY . Schwarzenau 548 227 015 098 433 599 039 0,85(0,21)
Grub 547° 07 011 079 9,36 11,70 0,06
Gesamt 547 121 007 087 767 982 014
FBZx  Schwarzenau 67,1 7,6 04 67 293 382 020 0,34(0,14)
Grub 694° 183 03 57 641 747 024
Gesamt 686 130 03 65 519 61,9 021

1) Varianzkomponenten multipliziert mit 10°; 2 Heritabilitat bezieht sich auf Gruppenmittelwer-
te; 64 = additiv-genetische Varianz; 67 = Varianz zwischen Betrieben; 62 = Varianz zwischen
Prifgruppen; 62 = Restvarianz; 6127 = phéanotypische Varianz; p = genetische Korrelation zwischen
Stationen

Die genetischen und phanotypischen Korrelationen von Reinzucht- und Kreuzungsmerkmalen
aus dem Gesamtdatensatz konnen den weiteren Tabellen entnommen werden. Darin ist auch
der Anteil der Gruppen- an der Gesamtvarianz (c¢?) zu finden. Die Schatzwerte wurden den
bivariaten Auswertungen entnommen, weshalb die Korrelationsmatrizen nicht positiv definit
sind.
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Tabelle 4.8: Genetische und phanotypische Korrelationen (obere bzw. untere Dreiecksmatrix),
Heritabilitaten (Diagonale) sowie ¢?-Effekte von Mast-, Schlacht- und Fleischbe-
schaffenheitsmerkmalen fur Reinzuchtleistung auf Station (Gesamtdatensatz)

TZp, FVWyp MFARp BFLrp RSPr LFrp pHig pHar FBZr ImFg
TZp 037 -046 -042 -041 036 014 -0,08 -0,30 -0,02 0,18
FVW, -0,40 023 -038 -038 039 -030 030 063 018 0,26
MFA, -026  -0,25 059 083 -062 039 -028 -028 -0,28 -0,33
BFL, -0,27 -0,28 0,/3 065 -088 042 -033 -024 -034 -0,36
RSP, 0,26 0,22 -04 -063 046 -034 025 024 023 031
LFr -0,00 -0,19 0,30 026 -024 0,70 -095 -0,79 -0,93 -0,20
PH1r 0,03 0,16 -0,22 -0,24 012 -0,71 0,71 0,75 098 0,17
PH2r  -0,01 018 -0,12 -008 004 -028 025 021 0,69 0,06
FBZ, 0,05 008 -019 -021 o011 -063 092 -001 0,61 0,20
ImF 0,20 011 -0,23 -0,23 020 -0,0/ 0,07 004 008 043
* 0,22 - 008 009 o008 000 003 004 002 018

s.e.(h?)=0,022-0,035; FVW/: s.e.(h?) = 0,1; s.e.(p)= 0,04-0,07

Tabelle 4.9: Genetische und phénotypische Korrelationen (obere bzw. untere Dreiecksmatrix),
Heritabilitaten (Diagonale) sowie ¢?-Effekte von Mast-, Schlacht- und Fleischbe-
schaffenheitsmerkmalen fur Kreuzungsleistung auf Station (Gesamtdatensatz)

TZx FVWg MFAx BFLx RSPy LFx pHix pHaux FBZgk
TZk 0,28 -040 -0,18 -0,18 0,14 -005 0,06 -0,03 0,10
FVWjg -0,33 030 -032 -039 030 -0,19 0,11 0,22 0,02
MFAx -0,14  -0,24 044 08 -054 038 -038 -0,18 -0,29
BFLx -0,14  -0,28 084 041 -083 027 -0,27 -007 -0,23
RSP, 0,16 022 -041 -058 034 -004 0,03 -006 0,07
LFx -0,04  -0,07 026 018 -004 038 -093 -034 -0,83
PH. x 0,04 003 -020 -0,45 0,03 -0,62 0,31 047 084
pPH2 0,00 0,09 -0,10 -0,07 0,04 -019 0,23 0,15 -0,038
FBZx 0,06 -002 -012 -009 001 -048 080 -025 021
? 0,31 - 023 023 017 011 0,11 0,08 0,10

s.e.(h?)=0,016-0,024; FVWy: s.e.(h?) = 0,07; s.e.(p)= 0,02-0,04

4.2.1 Additiv-genetische Varianz am Halothan-Locus

Die nn-Tiere zeichnen sich durch hohere Fleischanteile, bessere Futterverwertung, eine bessere
Fleischreifung nach dem Schlachten (pH.,), aber auch durch schlechtere Fleischbeschaffen-
heit und niedrigere ImF-Werte aus (Tabelle 4.11). Mit Ausnahme der Futterverwertung und
des pH,, sind die heterozygoten Tiere dem NN-Genotyp &hnlicher als dem nn-Genotyp. Ei-
ne weitere Ausnahme bildet das Merkmal tagliche Zunahmen, bei dem sich die homozygoten
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Tabelle 4.10: Genetische Korrelationen von Mast-, Schlacht- und Fleischbeschaffenheitsmerk-
malen auf Station fir Reinzucht- und Kreuzungsleistung (Gesamtdatensatz)

TZx FVWg MFAx BFLx RSPy  LFx pHix pHax FBZk
TZp 088 -014 -027r -033 018 0,04 -005 -0,02 -0,07
FVWy -0,28 0,74 -040 -048 044 0,09 -0,04 0,28 -0,19
MFAr -0,20 -0,47 090 0,77 -043 046 -054 -068 -0,19
BFL; -0,23 -0,61 0,74 092 -0,77 043 -045 -046 -0,22
RSP, 0,26 044 -056 -085 092 -033 0,35 0,07 0,29
LFg 023 -0,32 034 028 -011 088 -0,89 -040 -0,73
pH,x  -0,27 027 -023 -0,18 0,02 -0,84 0,82 042 0,71
pHor  -0,43 040 -0,18 -0,11 -0,21 -0,75 0,82 0,86 0,45
FBZ, -0,23 023 -022 -0,18 0,07 -0,81 0,84 030 0,71
ImF g 0,23 022 -022 -025 031 0,02 0,04 0,17 0,07

S.e.(Papa,)=0,04-0,08; FVW:s.e.(pa,a,) =011

Genotypen nicht signifikant unterscheiden. Diese Ergebnisse stimmen gut mit der Darstellung
in einer Literaturzusammenfassung von Webb u. a. (1982) iberein. Die Differenzen zwischen
NN- und Nn-Genotypen in den tdglichen Zunahmen waren, wie in dieser Auswertung, im All-
gemeinen klein oder nicht signifikant (Leach u.a., 1996; Prommier u.a., 1992; Sather u.a.,
1991; Simpson und Webb, 1989). Bei der Ableitung der additiv-genetischen Varianz wurde der
Schétzfehler der geschatzten Genotypwerte nicht berticksichtigt, da sich dieser als vernachlés-
sigbar gering herausstellte. Fir die Berechnung des Anteils der Varianz am Hal-Locus an der
gesamten additiv-genetischen Varianz wurde eine Allelfrequenz von 0,5 unterstellt. Der An-
teil ist bei den Merkmalen pH,z, FBZ; und LFz mit 86 %, 82 % bzw. 88 % am grofiten,
gefolgt vom Mager- und Bauchfleischanteil mit 34 % bzw. 24 %. Geringeren Einfluss hat der
Hal-Locus sowohl auf die Fettmerkmale Riickenspeckdicke und intramuskulérer Fettgehalt mit
Anteilen von 9 % bzw. 7 % sowie auf die Futterverwertung mit 4 %. In den taglichen Zunahmen
ist bei dieser Allelfrequenz keine additiv-genetische Varianz am Hal-Locus feststellbar. Durch
die Korrektur der additiv-genetischen Varianz des gesamten polygenen Zuchtwertes um die Va-
rianz am Hal-Locus ergeben sich die in der Tabelle 4.11 angegebenen Heritabilitaten fur Rein-
zuchtmerkmale. Die Sanierung der Mutterrassen hat zur Fixierung des N-Allels gefuhrt, so dass
der Gensubstitutionseffekt und infolgedessen auch die Varianz am Hal-Locus in der Kreuzung
Kleiner ist als in der Reinzucht. In den Fleischanteilsmerkmalen sowie der Rickenspeckdicke
betréagt die Differenz etwa 50 %, wahrend sie in den Fleischbeschaffenheitsmerkmalen deutlich
hoher ist. In den Merkmalen Futterverwertung und pH., findet man hingegen eine hohere Vari-
anz in der Kreuzung als in Reinzucht.

Am analytischen Modell zur Trennung des Zuchtwertes fiir den Hal-Locus vom Restzuchtwert
konnte gezeigt werden, dass der Hal-Locus zu einer Reduktion der genetischen Korrelation zwi-
schen Reinzucht- und Kreuzungsleistung fihrt, sofern die Korrelation im Restzuchtwert 1 ist.
Andernfalls steigt die genetische Korrelation mit dem Einfluss des Hal-Locus, da die Ahnlich-
keit zwischen verwandten Tieren zunimmt. Daher waren die genetischen Korrelationen (Tabelle
4.10) nach einer Korrektur um 2-5 % kleiner.
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Tabelle 4.11: Genotypdifferenzen, additiv-genetische Varianz des gesamten polygenen Zucht-
wertes (%), additiv-genetische Varianz am Hal-Locus (0%,,) bei einer Allelfre-
quenz von 0,5, Anteil von 0%, an 0% in Prozent sowie Heritabilitdt nach der
Korrektur von %, fir Mastleistungs-, Schlachtkorper- und Fleischbeschaffen-
heitsmerkmale von Reinzuchttieren
Merkmal NN-nn NN-Nn a d o4 Oha Ohu)oiYe hi,. R
TZgr 0 -7 0 7 1824 0 0 0,37 0,37
FVW}Q 0,045 0,0392 0,022 -0,017 6,34 0,25 4 0,22 0,23
MFA -2,58 -0,95 -129 -0,35 2,46 0,83 34 0,49 0,59
BFLy -3,41 -1,23  -1,71  -0,48 6,00 1,46 24 0,59 0,65
RSP}Q 0,17 0,06 0,08 0,02 3527 3,20 9 0,44 0,46
LFr -5,56 -1,97 -2,78 -0,81 4,37 3,86 88 0,21 0,70
pHﬂz 0,73 0,22 036 0,14 7535 6481 86 0,24 0,71
pHéiR 0,06 0,04 003 -0,01 1,69 0,45 26 0,16 0,21
FBZy 17,15 431 857 4226 4495 36,72 82 0,20 0,61
ImF g 0,13 0,03 0,07 0,03 0,034 0,0024 7 0,41 0,43

1) Varianzkomponenten multipliziert mit 103

4.2.2 Informativer Wert eines Reinzuchttieres

Der informative Wert eines Reinzuchtnachkommen auf Station, definiert als &quivalente An-
zahl geprufter Kreuzungsnachkommen, ist umso groRer, je hoher die genetische Korrelation
zwischen Reinzucht und Kreuzung, je niedriger das Heritabilitatsniveau und je groier die Heri-
tabilitat in Reinzucht gegenuber der in Kreuzung ist. Bei hoher Nachkommenzahl in Reinzucht
sinkt die Anzahl &quivalenter Kreuzungstiere mit abnehmender genetischer Korrelation in etwa
exponentiell, wahrend bei wenigen Nachkommen der Zusammenhang eher linear ist. In Tabelle

Tabelle 4.12;

Anzahl Kreuzungsnachkommen, welche dieselbe Genauigkeit in der Schatzung
des Kreuzungszuchtwertes erzielen, wie n unabhangige Reinzuchttiere (Pruf-

gruppen)

PARAK h?{ — h%{ TI,RZZ (l) TLR:8 (4) TLR:].4 (7) TLRZZO (10)

TZ 0,88 0,10 2,11 7,40 11,53 14,85
FVWY 0,74 -0,07 0,40 1,49 2,42 3,23
MFA 0,90 0,15 2,10 7,08 10,71 13,46
BFL 0,92 0,24 2,65 9,18 14,15 18,05
RSP 0,92 0,11 2,04 7,39 11,82 15,56
LF 0,88 0,32 2,80 8,92 12,96 15,83
pH; 0,82 0,40 2,81 8,25 11,40 13,45
PHo, 0,86 0,06 1,96 7,24 11,76 15,67
FBZ 0,71 0,41 2,65 7,31 9,76 11,27

Unp und ng sind die Anzahl der Priifgruppen in Reinzucht bzw. Kreuzung
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4.12 ist die dquivalente Anzahl Kreuzungsnachkommen fir 2, 8, 14 und 20 Reinzuchtnachkom-
men angegeben. Die ersten zwei Varianten wurden gewéhlt, weil, gemaR der bisher gultigen
Richtlinien des bayerischen Staatsministeriums zur Prifung von Besamungsebern, Zuchtsau-
en und Natursprungeber mit 2 bzw. 8 aufgestallten Priftieren getestet werden mussen. Fir die
Muttersauen ist dieser Vergleich nur theoretischer Natur, da sie im bayerischen Zuchtprogramm
ausschlieBlich Reinzuchttiere erzeugen. Eine Anpaarung an DL-Eber ware zwar denkbar, je-
doch ist dies 6konomisch wie ziichterisch uninteressant. Bei zwei Reinzuchtnachkommen ist
die aquivalente Anzahl Kreuzungsnachkommen, mit Ausnahme der Futterverwertung und des
pHa,, stets groler als die Anzahl der Reinzuchtnachkommen. Dies bedeutet, dass zwei unab-
hangige Reinzuchtnachkommen, trotz unvollstandiger genetischer Korrelation, einen héheren
informativen Wert zur Schatzung des Kreuzungszuchtwertes besitzen als zwei geprifte Kreu-
zungsnachkommen. Der Grund ist die grof3ere Heritabilitét fir Reinzuchtleistung, wie insbeson-
dere bei den Fleischbeschaffenheitsmerkmalen festzustellen ist. Im Merkmal Futterverwertung
wurde die Anzahl der Prufgruppen als Berechnungsgrundlage verwendet. Die hohere Heritabi-
litat fir Kreuzungsleistung und die relativ niedrige genetische Korrelation von 0,74 sind dafir
verantwortlich, dass eine Prufgruppe in Reinzucht nur den informativen Wert von 0,4 Prifgrup-
pen in Kreuzung besitzt. Die acht Reinzuchtnachkommen eines Natursprungebers erreichen in
den wirtschaftlich wichtigen Merkmalen des Zuchtziels, wie den taglichen Zunahmen und dem
Magerfleischanteil, mit 7,4 bzw. 7,1 aquivalenten Kreuzungsnachkommen einen etwas klei-
neren informativen Wert als Kreuzungstiere. Deutlichere Nachteile fir die Reinzuchtpriifung
ergeben sich wiederum bei der Futterverwertung, wo vier Prifgruppen aus Reinzucht nur 1,5
Prufgruppen aus der Kreuzungsprifung gegeniber stehen. Dagegen ist die Anzahl der Kreu-
zungsnachkommen beim Bauchfleischanteil, der Leitfahigkeit und dem pH; auch weiterhin ho6-
her. Der Einfluss der Heritabilitdt nimmt aber mit zunehmender Anzahl Reinzuchtnachkommen
ab und die Bedeutung der genetischen Korrelation zu. Dies geht aus den Ergebnissen bei 14 und
20 Nachkommen hervor.

4.3 Diskussion der Ergebnisse

\ergleicht man als erstes die Parameter aus den univariaten Schéatzungen, so zeigen sich bei ei-
nigen Merkmalen deutliche Unterschiede zwischen den Prifstationen. Die Schatzwerte aus dem
gepoolten Datensatz sollten jedoch im Mittel liegen, wenn die Daten gleichméfig auf die beiden
Priifstationen verteilt sind und eine vergleichbare Datenstruktur vorhanden ist. Die besten Uber-
einstimmungen in den einzelnen Varianzkomponenten und in den Heritabilitaten zeigen sich in
den Reinzuchtmerkmalen Futterverwertung, Bauchfleischanteil und Riickenspeckdicke. Beim
Magerfleischanteil sind die geschétzten additiv-genetischen Varianzen zwar nahezu identisch,
allerdings sind die Umweltvarianzen in Schwarzenau hoher, so dass die Heritabilitat niedriger
ist. Die Unterschiede sind bei den anderen Merkmalen groRer, insbesondere bei den taglichen
Zunahmen. Die additiv-genetische Varianz in diesem Merkmal ist in Schwarzenau um 50 %
héher und die Varianz zwischen Vollgeschwistergruppen um 60 % kleiner als in Grub. Des-
halb ist die Erblichkeit der taglichen Zunahmen in Schwarzenau wesentlich groRer als in Grub
(0,45 vs. 0,28). Schmutz (1995), der bayerische Stationsdaten aus dem Zeitraum von 1989 bis
1993 auswertete, kam zu sehr &hnlichen Ergebnissen. Deutliche Unterschiede finden sich auch
in den Fleischbeschaffenheitsmerkmalen pH,r und FBZy. Die Varianzkomponenten sind in
Schwarzenau kleiner als in Grub, was als Skaleneffekt zu bewerten ist. Da die Heritabilitét in
Schwarzenau aber hoher ist, muss die additiv-genetische Varianz in Schwarzenau, relativ be-
trachtet, groRer sein. Eine mogliche Ursache ist die konsequentere Sanierung des Hal-Locus
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in Nordbayern Ende der 90er Jahre, so dass die Varianz am Hal-Locus in Nordbayern starker
angestiegen ist als in Stidbayern (intermediare Allelfrequenzen erzeugen hohere Varianzen, s.
Gleichungen Kapitel 3). Die Unterschiede in den Reinzuchtmerkmalen weisen auf eine mog-
liche genetische Differenzierung der Zuchtpopulation in Nord- und Siidbayern hin. Schmutz
(1995) fiihrt diese auf verschiedene Selektionsstrategien zuriick, da in Stidbayern mehr Wert
auf vollfleischige Tiere gelegt wird. Dies macht sich allerdings weder in den Merkmalsmittel-
werten noch in den additiv-genetischen Varianzen der Fleischanteilsmerkmale bemerkbar. Der
Grund ist, dass die Fleischflache der Tiere in Grub zwar grof3er ist, jedoch ist auch die Ruicken-
speckdicke um einiges hoher als in Schwarzenau. Genetische Unterschiede lassen sich auch an
den genetischen Varianzen der taglichen Zunahmen und der Fleischbeschaffenheitsmerkmale
sowie im Mittelwert der Futterverwertung erkennen.

Die additiv-genetischen Varianzen der Mastleistungs- und Schlachtkdrpermerkmale von Kreu-
zungstieren sind in Schwarzenau kleiner und fiihren auch zu niedrigeren Erblichkeiten als in
Grub. Skaleneffekte, die vom Mittelwert der phénotypischen Leistungen abhangen, kénnten
vermutet werden. Jedoch findet man in Schwarzenau nur in der Futterverwertung einen nied-
rigeren Mittelwert, wahrend der Durchschnitt des Mager- und Bauchfleischanteils annéhernd
gleich und in den taglichen Zunahmen sogar hoher ist. Bei den Fleischbeschaffenheitsmerkma-
len ist die additiv-genetische Varianz zwar ebenfalls in Schwarzenau kleiner, jedoch unterschei-
den sich die Heritabilitdten von pH;, Leitfahigkeit und Fleischbeschaffenheitszahl weniger als
bei den anderen Merkmalen. Dies alles weist auf Effekte hin, die weniger im Zusammenhang
mit den Mittelwerten stehen, sondern eher stationsspezifisch sind. Eine weitere Abstimmung
der Leistungsprifung in Grub und Schwarzenau ist daher zu empfehlen. Die gepoolten Schatz-
werte liegen sowohl bei Reinzucht- als auch Kreuzungsmerkmalen meist im Durchschnitt und
nicht aulRerhalb einer der getrennten Schatzwerte.

Die Differenzen in den Kreuzungsmerkmalen kdnnen aus den folgenden Griinden nicht als ge-
netische Unterschiede von Zuchtschweinen in Nord- und Sitidbayern interpretiert werden. Zum
einen wird die additiv-genetische Varianz fur Kreuzungsleistung, wie in Kapitel 3 beschrie-
ben, auch von den Populationsparametern der Produktionssauen bestimmt. Diese miissen nicht
zwangslaufig in Nord- und Stdbayern identisch sein. Zum anderen wird die additiv-genetische
Varianz flr Kreuzungsleistung aus der Varianz zwischen Besamungsebern geschétzt. Da die Be-
samungsstationen weitgehend in den Leistungsprifanstalten genestet sind, konnen unterschied-
liche Zuchtziele und Selektionsscharfen der Besamungsstationen bei der Auswahl von Ebern
eine Rolle spielen.

Ein wichtiger Parameter ist die genetische Korrelation zwischen den Stationen, die Auskunft
uber mdgliche Unterschiede in der Rangierung von Kandidatentieren gibt. Genotyp-Station-
Interaktionen wirden dazu fiihren, dass die Zlichtung nicht wiisste, welche Rangierung richtig
ist. Mit Ausnahme der Futterverwertung und des pHs, sind die Korrelationen in Reinzucht sehr
hoch und teilweise 1. Allerdings sind die Standardfehler so hoch, dass signifikante Abweichun-
gen von 1 schwer festzustellen waren. Die Standardfehler sind trotz der ausreichend grof3en
Zahl von Ebern in beiden Stationen hoch, weil die Nachkommen von Ebern sehr ungleichméfig
verteilt sind. Viele Eber haben nur eine Prifgruppe in der anderen Station. In der Kreuzungspru-
fung sind die Futterverwertung und die Fleischbeschaffenheitszahl mit Korrelationen von 0,53
bzw. 0,34 signifikant von 1 verschieden. Alle anderen Schéatzwerte liegen um oder Gber 0,8.
Die hohen Standardfehler lassen zwar auch hier keine signifikanten Differenzen zu 1 erkennen,
jedoch sind die Korrelationen im Vergleich zu den Reinzuchtmerkmalen meist kleiner. Diese
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genetischen Korrelationen kdnnten ein Hinweis sein, dass die Ferkelerzeugersauen, die an der
Stationspriifung teilnehmen, in Nord- und Stidbayern genetisch verschieden sind. Eine Ursache
konnte die Auswahl der Ferkelerzeugerbetriebe sein. Deshalb ist auf eine représentative Stich-
probe zu achten, gerade wenn immer weniger Ferkelerzeugerbetriebe an der Stationspriifung
teilnehmen und die Tendenz zu mehr Vertragsbetrieben geht.

Die nachfolgenden Diskussionsabschnitte beziehen sich auf die Auswertung des Gesamtda-
tensatzes. Fur die Mastleistungsmerkmale tagliche Zunahmen und Futterverwertung von Rein-
zuchttieren wurden mittlere Heritabilitaten von 0,37 bzw. 0,23 geschétzt. Die Erblichkeiten der
Fleischanteilsmerkmale liegen dagegen mit 0,59 fir den Magerfleischanteil und 0,65 flr den
Bauchfleischanteil sehr hoch. Diese Schéatzwerte stimmen gut mit denen von Schmutz (1995)
uberein. Die Heritabilitat fir den Magerfleischanteil ist nahezu identisch, wahrend die Erblich-
keit der tdglichen Zunahmen von Schmutz (1995) etwas niedriger und die der Futterverwertung
etwas hoher ist. Die Werte dieser Arbeit entsprechen in ihrer H6he auch den durchschnittli-
chen Heritabilitdten aus der Literatur, in der 0,31 flr die taglichen Zunahmen, 0,54 flr den
Magerfleischanteil, 0,3 fur die Futterverwertung sowie 0,49 fir die Riickenspeckdicke ange-
geben wird [Berruecos u.a. (1970); Cameron (1994); Cameron und Curran (1994a,b, 1995);
Cameron u. a. (1988); De Haer u.a. (1993); Fahmy und Bernard (1970); Gray u. a. (1968); Mc-
Phee u.a. (1979); Mrode und Kennedy (1993); Nordskog u. a. (1944); Robison und Berruecos
(1973); Smith u.a. (1962); Smith und Ross (1965); Standal und Vangen (1985); Wyllie u. a.
(1979) in The Genetics Of The Pig von Rothschild und Ruvinsky (1998)]. Die Erblichkeit des
intramuskul&ren Fettgehaltes von 0,43 ist, bei teilweise identischem Datensatz, etwas hoher als
in der Untersuchung von Go6tz u.a. (2001) mit 0,38. Die Heritabilitat von Goétz u. a. (2001) be-
ruht aber starker auf den Daten aus Grub, so dass ein Vergleich mit der Heritabilitat aus der
univariaten Schatzung mit dem Datensatz aus Grub von 0,38 wohl angebrachter ist (Tabelle
4.6). Sowohl bei den Schweizer Rassen (Schwdérer u. a., 1998) als auch in der deutschen Herd-
buchzucht (Kallweit und Baulain, 1995) wurden niedrigere Erblichkeiten gefunden. Hoher ist
hingegen der Wert von Cameron (1990), der eine Heritabilitat von 0,5 fiir den ImF schétzte.
Das intramuskuldre Fett, das gunstige genetische Korrelationen zu den Genufeigenschaften des
Fleisches aufweist (Cameron, 1990) und schnell sowie kostengiinstig zu messen ist, stellt mit
dieser hohen Erblichkeit ein interessantes Merkmal zur zlichterischen Verbesserung der senso-
rischen Fleischqualitat dar. Allerdings ist die additiv-genetische Varianz im Vergleich zu den
Mutterrassen (Gotz u. a., 2001) relativ klein, so dass der zu erwartende Zuchtfortschritt in der
Vaterrasse Piétrain vergleichsweise gering ist.

Ungewdhnlich hoch sind die geschétzten Heritabilitaten der Fleischbeschaffenheitsmerkmale
LFg, pH;z und FBZj von 0,70, 0,71 bzw. 0,61. Im Vergleich zu Schmutz (1995) ist der Schatz-
wert flr die FBZy, in dieser Untersuchung mehr als zweimal so hoch. Noch groiier ist der Unter-
schied im Merkmal pH, z zum durchschnittlichen Literaturwert von 0,16 [Sellier (1988, 1995);
Sellier und Monin (1994) in The Genetics Of The Pig von Rothschild und Ruvinsky (1998)].
Die Ursache ist in der begonnenen Sanierung der Piétrain-Population und den damit verbunde-
nen Allelfrequenzanderungen am Halothan-Locus zu suchen. Der Anteil, den dieser Locus zur
additiv-genetischen Varianz des gesamten polygenen Zuchtwertes beitragt, kann tber die Geno-
typwerte und Allelfrequenzen geschatzt werden (Tabelle 4.11). Die Differenzen zwischen den
homozygoten Genotypen sind den Werten von Wittmann u. a. (1993), die an DL-Kastraten aus
Bayern erhoben wurden, sehr dhnlich. Im Vergleich zum Mittel anderer Literaturwerte ist der
Unterschied im Magerfleischanteil (-3,5 vs. -2,58) etwas und in der Rlckenspeckdicke (3 vs.
0,17) deutlich geringer [Berger u.a. (1994); Garcia-Macias u.a. (1996); Guéblez u.a. (1996,
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1995); Larzul u.a. (1997); Leach u.a. (1996); O’Brien u.a. (1994); Prommier u.a. (1992);
Rempel u. a. (1995); Russo und Nanni Costa (1995); Webb u.a. (1994); Wittmann u. a. (1993)
in The Genetics Of The Pig von Rothschild und Ruvinsky (1998)]. Dagegen ist die Differenz
im pH; mit 0,73 identisch und beim pHs, hoher. In der Literatur wurde beim ImF nur die Diffe-
renz zwischen den NN- und Nn-Genotypen ausgewiesen, die mit 0,2 hoéher als im vorliegenden
Datenmaterial mit 0,03 ist. Die Unterschiede sind damit zu erkl&ren, dass es sich in diesem
Vergleich um genetisch verschiedene Rassen bzw. Populationen handelt.

Korrigiert man die additiv-genetische Varianz des gesamten polygenen Zuchtwertes um die
Varianz am Hal-Locus, werden die Heritabilitdten reduziert. Die Erblichkeiten der Fleischbe-
schaffenheitsmerkmale sinken bei einer Allelfrequenz von 0,5 auf Werte um 0,2 ab und sind in
ihrer Hohe vergleichbar mit der Heritabilitat fir die FBZ von Schmutz (1995). Die Heritabilitat
des Magerfleischanteils fallt von 0,58 auf 0,47 und die des Bauchfleischanteils von 0,63 auf
0,55. In der Zuchtwertschatzung kénnen die korrigierten Heritabilitaten allerdings nicht ein-
gesetzt werden, weil die Typisierung aller Priftiere zu teuer ware. Die weitere Sanierung bei
Piétrain ist deshalb auch hinsichtlich einer Optimierung der Zuchtwertschatzung zu empfehlen.

Es ist zu beobachten, dass die additiv-genetischen Varianzen fiir Kreuzungsleistung, mit Aus-
nahme der Futterverwertung, kleiner als flr Reinzuchtleistung sind. Gleichzeitig sind die Um-
weltvarianzen, insbesondere die Restvarianzen, in Kreuzung hoher als in Reinzucht. Die Vari-
anz zwischen Prifgruppen ist allerdings nicht direkt vergleichbar, da in der Kreuzungsprufung
auch die additiv-genetische Varianz der Muttersau enthalten ist. Die hoheren Restvarianzen in
den taglichen Zunahmen und der Rilckenspeckdicke konnten durch einen Skaleneffekt entste-
hen, weil die Mittelwerte in der Kreuzung wesentlich grofier sind als in der Reinzucht. Die
Fleischanteilsmerkmale leiten sich von den Fettmafen ab, so dass die hoheren Restvarianzen
ebenfalls einem Skaleneffekt zugeschrieben werden kénnen. Dieser Effekt mag in der additiv-
genetischen Varianz sowie der Varianz zwischen Prifgruppen nicht beobachtbar sein, weil die
Allelfrequenzen der Mutterrassen eingehen bzw. die Varianz zwischen Prufgruppen nicht ver-
gleichbar ist. Aufgrund dieser Varianzkomponenten sind die Erblichkeiten in der Kreuzung
niedriger als in Reinzucht. Da diese Zusammenhénge auch noch nach der Korrektur der Vari-
anz am Hal-Locus gelten, ist dieser Unterschied nicht nur mit diesem Locus zu erklaren. Auch
Fischer (1998) schatzte kleinere Heritabilitaten fur Kreuzungsleistung an BHZP-Linien und
deren Kreuzungen. Die Erblichkeit fiir den Magerfleischanteil (FOM) betrug 0,42-0,46 in Rein-
zucht und 0,23-0,27 in Kreuzung. Damit liegt das hier gefundenen Niveau (0,59 zu 0,44) weit
héher und weist kleinere Unterschiede zwischen Reinzucht und Kreuzung auf. Eine Erklarung
ist die konsequente Stresssanierung bei den BHZP-Linien, die seit 2002 sogar als abgeschlossen
gilt (BHZP, 2004). Im Merkmal tégliche Zunahmen ermittelte Schmutz (1995) ebenfalls eine
hohere Heritabilitat in Reinzucht als in Kreuzung, wobei seine Schatzwerte mit 0,34 bzw. 0,27
sehr gut mit den Werten dieser Arbeit Ubereinstimmen.

Die Futterverwertung ist in dieser Auswertung das einzige Merkmal, das in Kreuzung eine ho-
here Heritabilitat als in Reinzucht aufweist (0,30 vs. 0,23). Die Ursache ist, bei vergleichbaren
Restvarianzen, eine niedrigere additiv-genetische Varianz in Reinzucht. Auch Schmutz (1995)
schatzte mit 0,27 gegentber 0,25 eine etwas hohere Erblichkeit fur die Kreuzungsleistung. Die
Kleinere additiv-genetische Varianz in Reinzucht kdnnte damit erklart werden, dass ginstige
Allele in der Vaterrasse eine deutlich hohere Frequenz besitzen als in den Mutterrassen. Einen
Hinweis darauf gibt das niedrige Populationsniveau von Reinzuchttieren auf Station im Ver-
gleich zu den DL-Reinzuchttieren (Littmann u.a., 2004). Ein kleiner Teil des Unterschieds in
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den additiv-genetischen Varianzen ist auch auf die hdhere Varianz am Halothan-Locus in der
Kreuzung als in Reinzucht zuriickzufthren.

Eine hohere Heritabilitat fur Kreuzungsleistung im Vergleich zur Reinzuchtleistung ist jedoch
nicht ungewohnlich, wie einige Experimente mit anderen Species gezeigt haben. (Brown und
Bell, 1980; Orozco und Bell, 1974; Pirchner und Von Krosigk, 1973; Stanislaw u. a., 1967; Van
Der Werf, 1990).

Zur Durchfuhrung einer Zuchtwertschatzung mit Hilfe von Reinzucht- und Kreuzungsleistung
werden die genetischen Korrelationen zwischen diesen Leistungen benétigt. Diese Korrelatio-
nen werden tiber die Ahnlichkeit von Halbgeschwisterfamilien der Eber geschatzt, die in beiden
Prufungsformen Nachkommen haben. Aus diesem Grund wird die Korrelation zwischen Eber-
zuchtwerten in Reinzucht- und Kreuzungsnachkommen geschétzt (s. Kapitel 3). Das Ausmaf
der genetischen Korrelation ist abhéngig von additiven Genwirkungen, Dominanz und Epista-
sie, den Allelfrequenzen der Elternpopulationen sowie dem Dominanzgrad (Wei, 1993). Eine
genetische Korrelation von 1 ergibt sich dann, wenn keine Allelfrequenzunterschiede zwischen
den Elternlinien bestehen und/oder keine Dominanzeffekte auftreten. Eine hohe Korrelation ist
aber auch bei Allelfrequenzunterschieden und Dominanz denkbar, ndmlich dann, wenn die Do-
minanz an verschiedenen Loci nicht gerichtet ist (Fischer, 1998). Eine gerichtete Dominanz
und Allelfrequenzunterschiede zwischen Linien sind auch im wesentlichen die bestimmenden
Faktoren flr eine sichtbare Heterosis. Deshalb gibt eine messbare Heterosis Hinweise auf ei-
ne genetische Korrelation unter 1 und umgekehrt. Ein direkter genetisch-mathematischer Zu-
sammenhang zwischen der Heterosis und der genetischen Korrelation zwischen Reinzucht und
Kreuzung lasst sich jedoch in diesem Fall nicht herstellen.

Johnson (1981) berichtete von einer direkten Heterosis von 8,8 % des Reinzuchtmittels fir
die taglichen Zunahmen, die von Sellier (1982) mit 6,8 % auf diesem Niveau bestatigt wurde.
Gunstig ist nach Sellier (1982) und Johnson (1981) ebenso die direkte Heterosis im Merkmal
Futterverwertung von 5,9 %, die aber vom Fltterungsregime abhangt. In der vorliegenden Ar-
beit wurde eine genetische Korrelation von 0,88 fur die tdglichen Zunahmen und 0,74 fir die
Futterverwertung geschéatzt. Die Korrelationen der Mastleistungsmerkmale liegen bei Schmutz
(1995) mit 0,73 bzw. 0,5 unter den hier gefundenen Werten. Die Differenzen sind nicht nur
auf Schéatzfehler oder Daten aus verschiedenen Zeitrdumen zurickzufiihren, sondern auch auf
eine unterschiedliche Modellierung der Leistungen. Ungunstig ist die Heterosis, die bei der
Rickenspeckdicke beobachtet wurde, so dass Kreuzungen tendenziell als fetter gelten. Eine
signifikante Heterosis bei anderen Schlachtleistungsmerkmalen, insbesondere den Fleischan-
teilsmerkmalen, ist nicht bekannt. Dennoch wurden fur die Fleischanteilsmerkmale, genauso
wie fur die Rickenspeckdicke, genetische Korrelationen um 0,90 geschétzt. Diese Schétzwerte
weichen von denen ab, die Schmutz (1995) mit Werten nahe 1 ermittelt hatte. Allerdings sind
diese Abweichungen wegen der Standardfehler nicht signifikant. Zu &hnlichen Ergebnissen wie
Schmutz (1995) kam auch Fischer (1998), der die Korrelationen zwischen reinen BHZP-Linien
und deren Kreuzungen schatzte. Trappmann und Kirstgen (1995) schatzten dagegen niedrigere
Korrelationen zwischen Pi und Pi*Westhybriden bzw. Pi*DL von 0,66 bei den taglichen Zu-
nahmen und 0,75 beim Magerfleischanteil (FOM). Die genetischen Korrelationen der Fleisch-
beschaffenheitsmerkmale weichen in dieser Untersuchung mit Werten von 0,71 bis 0,9 z.T.
deutlicher von 1 ab.

In der Literatur sind nur wenige verlassliche Schatzwerte fiir die genetische Korrelation zwi-
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schen Reinzucht- und Kreuzungsleistung zu finden. Die Korrelationen sind oft mit sehr wenigen
Ebern (McLaren u.a., 1985; Meier, 1990; Robison u.a., 1964) und/oder tGber die Formel von
Calo u.a. (1973) bzw. Taylor (1982) geschatzt worden (z.B. G6tz und Peschke (1993)), was
durch die Vernachlassigung von Selektionsinformation zur Schatzung verzerrter Parameter fuh-
ren kann. Im Einklang mit dieser Arbeit hatte der Fleischanteil in allen diesen Untersuchungen
die hochste und die Futterverwertung die niedrigste genetische Korrelation.

Die geschéatzten additiv-genetischen Varianzen, Heritabilitdten und genetischen Korrelationen
zwischen Reinzucht- und Kreuzungsleistungen lassen den Schluf3 zu, dass es sich in Reinzucht
und Kreuzung um genetisch verschiedene Merkmale handelt. Die Reinzucht- und Kreuzungs-
zuchtwerte der Kandidatentiere sind daher nicht identisch und fiihren zu einer unterschiedlichen
Rangierung. Da im bayerischen Vermarktungssystem die Endprodukte fast auschlief3lich Kreu-
zungstiere sind, ist der Kreuzungszuchtwert das maligebliche Selektionskriterium.

In einem Schweinezuchtprogramm sind wegen der zahlreichen 6konomisch relevanten Merk-
male nicht nur die Heritabilitaten, sondern auch die genetischen Korrelationen zwischen die-
sen Merkmalen von groRter Bedeutung. Hervorzuheben sind vor allem die Antagonismen der
Fleischanteilsmerkmale zu den taglichen Zunahmen, zur Fleischbeschaffenheit und zur senso-
rischen Fleischqualitat (ImF). Wie im vorherigen Abschnitt bereits begriindet, sind die Korrela-
tionen zwischen den Kreuzungszuchtwerten entscheidend, die tendenziell geringer als die zwi-
schen den Reinzuchtmerkmalen sind. Die beiden Fleischanteilsmerkmale sind genetisch hoch
korreliert, was darauf zuriickzuftihren ist, dass in ihre Schatzgleichungen dieselben Schlacht-
leistungsmerkmale eingehen. Fir ein Zuchtziel, das hohen Wert auf die Mastleistungs- und
Fleischanteilsmerkmale legt, sind die genetischen Korrelationen des Mager- und Bauchfleisch-
anteils zu den taglichen Zunahmen von -0,18 ungunstig. Unter den Fleischbeschaffenheitsmerk-
malen zeigen der pH; und die Leitfahigkeit mit -0,38 bzw. 0,38 zum Magerfleischanteil und -
0,27 bzw. 0,27 zum Bauchfleischanteil die gréfiten antagonistischen Beziehungen. Im Hinblick
auf das Zuchtziel 2005 in Bayern (Habier u.a., 2004) sind die genetischen Korrelationen der
Futterverwertung zu den taglichen Zunahmen (-0,40) sowie zum Mager- und Bauchfleischanteil
(-0,32 bzw. -0,39) sehr vorteilhaft. Vom Niveau her sind die Korrelationen zwischen den Mast-
leistungsmerkmalen und den Fleischanteilsmerkmalen vergleichbar mit denen von Schmutz
(1995). Die Korrelation der Futterverwertung zu den taglichen Zunahmen ist hingegen deut-
lich niedriger (-0,40 vs. -0,70). Eine Ursache dafiir mag die Fixierung pleiotropischer Genorte
sein, die aus der langjahrigen, gemeinsamen Selektion der Merkmale mit friheren Zuchtzie-
len resultiert. Diese Vermutung wird dadurch gestitzt, dass die additiv-genetischen Varianzen
der Mastleistungsmerkmale in dieser Untersuchung im \ergleich zur Auswertung von Schmutz
(1995) niedriger sind.

\Von groRem Interesse hinsichtlich einer Verbesserung der Fleischqualitat sind die genetischen
Korrelationen zum intramuskuldren Fettgehalt. Antagonismen zeigen sich zu den Fleischan-
teilsmerkmalen (MFAk -0,22, BFL ;- -0,25) und zur Futterverwertung (0,22), die aber fir eine
gemeinsame Zichtung nicht allzu ungiinstig sein sollten. Denn bei einer Korrelation von -0,25
bleiben 94 % der additiv-genetischen Varianz, die nicht durch das antagonistische Merkmal er-
klart werden koénnen. Nachteilig ist auch die positive Korrelation zur Riickenspeckdicke von
0,31, die aber sicherlich geringer ist, als man erwarten konnte. Deshalb liegt die Vermutung na-
he, dass die biochemischen Stoffwechselwege beider Merkmale grof3e Unterschiede aufweisen.
Gunstig ist dagegen die genetische Beziehung zu den taglichen Zunahmen mit 0,23. G6tz u. a.
(2001) schéatzten genetische Korrelationen zwischen dem ImF und den Merkmalen in Reinzucht
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und kamen zu vergleichbaren Ergebnissen.

Die Populationsparameter von Reinzucht- und Kreuzungsleistungen haben Einfluss auf das op-
timale Design fir die Leistungsprifung und Zuchtpraxis. Die Berechnungen zum informativen
Wert zeigten, dass das Verhaltnis von Kreuzungs- zu Reinzuchtnachkommen bei der heute tbli-
chen Zahl von Reinzuchttieren auf Station sehr eng ist. Die Ausnahme bildet die Futterverwer-
tung, da die genetische Korrelation zwischen Reinzucht und Kreuzung mit 0,74 relativ niedrig
ist und die Kreuzungsleistung eine hohere Heritabilitat als die Reinzuchtleistung besitzt. Bei
den anderen Merkmalen wird der Informationsverlust aus unvollstandigen Korrelationen durch
hohere Heritabilitaten ausgeglichen. Diese Analysen unterstellen allerdings unabhangige Prif-
nachkommen. Tatsachlich handelt es sich bei den Tieren einer Prifgruppe aber um Vollgeschwi-
ster, die Uber die Wurf-, Betriebs- und Buchtumwelt korreliert sind. In der Kreuzungsprifung
ist zudem noch die Ahnlichkeit aus dem additiv-genetischen Effekt der Produktionssau zu be-
ricksichtigen, weil die Kreuzungsleistungen mit einem Vatermodell beschrieben werden. Die
Korrelation zwischen den Wurfgeschwistern reduziert den informativen Wert im Vergleich zu
unabhéangigen Tieren enorm. Die tdglichen Zunahmen in Kreuzung sind mit einem ¢2-Effekt
von 0,32 am starksten betroffen, gefolgt von den Fleischanteils- und Fleischbeschaffenheits-
merkmalen mit Werten um 0,23 bzw. 0,1. Die Priftiere werden in Zukunft in GroRgruppen mit
Abrufstation gemastet, wo der Futterverzehr individuell messbar ist. Folglich entféllt die Not-
wendigkeit zwei Wurfgeschwister gemeinsam aufzustallen. Da es im Modell fur Kreuzungs-
leistung ausschliellich um den Informationsbeitrag fir die Vaterrasse geht, wird eine héhere
Genauigkeit der Zuchtwertschatzung erzielt, wenn bei konstanter Nachkommenzahl je Eber
nur ein Ferkel je Wurf aufgestallt wird. Grundsatzlich ware dies auch schon im alten Haltungs-
system moglich gewesen, jedoch mussten dann stets zwei vaterliche Halbgeschwister in einer
2er-Bucht gemastet werden. Eine héhere Koordinierung bei der Abholung und Aufstallung der
Tiere ware dazu notwendig. In der Reinzuchtpriifung bestimmt die Anzahl der Ferkel je Wurf
nicht nur die Information fiir die Vaterrassenpopulation, sondern tber die Anzahl der stations-
gepriften Sauen auch Selektionsintensitaten und Generationsintervalle. Deshalb kann die ideale
Anzahl der Ferkel je Wurf in der Reinzuchtpriifung erst bei der Optimierung der Leistungspri-
fung und Zuchtpraxis festgestellt werden.
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Kapitel 5

Populationsparameter flr Stationsmerkmale in Gro3gruppen
mit Abrufstation

Das Haltungssystem in den bayerischen Leistungsprifanstalten wird seit 2001 von 2er-Buchten
auf Grol3buchten mit Abrufstation umgerustet. Die zwei bedeutendsten Griinde fir den Umbau
sind eine tiergerechtere Aufstallung sowie die Anpassung der Stationsprifung an die praxis-
ublichen Mastbedingungen zur Vermeidung von Genotyp-Umwelt-Interaktionen. In den letzten
15 Jahren ist das Mastendgewicht in der kommerziellen Schweinemast von 105 auf 116 kg ge-
stiegen (LKV, 2004). Die Ubertragung des aktuellen Mastendgewichts auf die Stationspriifung
ist wegen des zu geringen Platzangebots in den 2er-Buchten gesetzlich verboten (Schweine-
haltungsverordnung). Auerdem werden in der Praxis nahezu alle Mastschweine in GroRgrup-
pen gehalten, in denen vielfaltigere Verhaltensinteraktionen zwischen Buchtgeféhrten auftreten
kdnnen als in 2er-Buchten (Baxter, 1983; Hanson u. a., 1982). Diese konnen, genauso wie das
unterschiedliche Platzangebot und die Futterungstechnik, Einfluss auf die Leistungsauspréagung
nehmen. Deshalb sind beide Aufstallungsformen auf Station als unterschiedliche Prifumwelten
zu betrachten. Genotyp-Umwelt-Interaktionen kdnnten Rangverschiebungen von Kandidaten-
tieren beim Wechsel auf die GroRbuchten verursachen. Ein Vorteil der Fiitterung mit Abrufau-
tomaten ist die tierindividuelle Messung des Futterverzehrs. Damit entledigt man sich der bis-
herigen Schwierigkeiten bei der Auswertung von Futteraufnahmedaten und schafft neue Még-
lichkeiten zur Optimierung der Leistungspriifung auf Station.

Das Ziel dieses Kapitels ist als erstes die Modellierung von Leistungsbeobachtungen von Kreu-
zungsnachkommen der Vaterrasse Piétrain in GroRgruppen mit Abrufstation. AnschlieRend
werden Populationsparameter fir die Leistungsmerkmale in Grof3gruppen sowie die geneti-
schen Korrelationen zwischen den Leistungen von Kreuzungstieren in 2er-Buchten und Grof3-
gruppen geschétzt. Letztere werden benétigt, um die Leistungen aus dem alten und neuen Hal-
tungssystem in der Zuchtwertschétzung richtig zu kombinieren.

5.1 Material und Methoden

5.1.1 Material

Im traditionellen Haltungssystem werden zwei Vollgeschwister in einer Bucht mit Vorratsfit-
terung gemastet. Dagegen werden im neuen Haltungsverfahren mindestens zehn Priftiere in
eine Bucht mit Abruffutterung aufgestallt, wobei die Tiere nach Mdglichkeit das gleiche Ge-
wicht und derselben Rasse bzw. Rassenkombination angehéren sollen (ZDS, 2003a). Das Tier
zu Fressplatz-Verhéltnis ist in 2er-Buchten 1:1, wahrend es in GroRRbuchten mit Abrufstation
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10-14:1 betragt.

Die Leistungsauspragungen in den beiden Prifumwelten werden als zwei verschiedene Merk-
male betrachtet, deren physiologische Stoffwechselprozesse zu einem gewissen Grad von unter-
schiedlichen Genen gesteuert werden. Unter dieser Annahme wird die genetische Korrelation,
als Mal fir die Genotyp-Umwelt-Interaktion aus Rangverschiebungen, mit einem bivariaten
Modell geschétzt. Da die Pruftiere ausschlief3lich in einem Verfahren gemastet werden kon-
nen, wird die genetische Korrelation mittels Besamungseber geschatzt, die Nachkommen in
beiden Prufungsformen haben. Die Genauigkeit der geschatzten Korrelation hangt somit im
wesentlichen von der Anzahl der Eber sowie der GroRe der Halbgeschwisterfamilien in beiden
Prifumwelten ab. Das erste Ziel war daher ein moglichst imformatives Datenmaterial fur die
Parameterschétzung zu erstellen. Dazu wurde in einer Simulationsstudie das ideale Design zur
Schétzung der genetischen Korrelation zwischen Merkmalen in 2er-Buchten und GroRgruppen
fir die vorgefundene Situation ermittelt. Zur Umsetzung dieses Designs wurden die Priftiere
bei der Aufstallung in die Mastbuchten gezielt in die beiden Verfahren gelenkt. Zudem wur-
de die Empfehlung gegeben, verwandte Tiere im neuen Prifverfahren in verschiedene Buchten
aufzustallen.

Nach Plausibilitatstests resultieren die in der Tabelle 5.1 skizzierten Datensétze mit Leistungen
von Kreuzungstieren aus 2er-Buchten und Grof3buchten. Von den 3454 Priiftieren aus GroR-

Tabelle 5.1: Verteilung der Priftiere auf die beiden Haltungsverfahren und auf die Leistungs-
prifstationen sowie weitere Kennzahlen zur Datenstruktur

Anzahl gesamt Grub Schwarzenau Betriebe Vater Tiere/Vater
2er-Buchten 13980 8856 5124 221 1332 10,5
GrofRbuchten 3454 1467 1987 121 614 5,6

buchten gehdren 2458 dem Kreuzungstyp Pi*DL an, 869 der 3-Wege-Kreuzung Pi*(DE*DL)
und 127 der Kreuzung Pi*(DL*DE). Im neuen Aufstallungssystem wurden 614 Eber mit durch-
schnittlich 5,6 Nachkommen getestet. 584 Eber haben Nachkommen in beiden Prifsystemen,
wovon 238 Eber mindestens 5 Nachkommen in jedem Verfahren vorweisen kénnen.

Die Mittelwerte und Standardabweichungen der Leistungsbeobachtungen in 2er-Buchten und
GroRgruppen mit Abrufstation sind in Tabelle 5.2 aufgelistet. In den Grof3buchten ist das Wachs-
tumsniveau um etwa 31 g/Tag niedriger als in den 2er-Buchten. Jedoch besitzen die Pruftiere
im neuen Haltungssystem eine signifikant niedrigere Riickenspeckdicke und einen htheren Ma-
gerfleischanteil. Die Uberlegenheit im Mager- und Bauchfleischanteil betragt etwa 0,8 bzw. 1
%. Der pH; und die Leitfahigkeit weisen in GroRgruppen etwas schlechtere Werte auf, wéhrend
der pHy, und die Fleischbeschaffenheitszahl nicht signifikant verschieden sind.

5.1.2 Modell fir Mastleistungsmerkmale in Grol3gruppen

Das Modell fur die Mastleistungsmerkmale tagliche Zunahmen und Futterverwertung eines Tie-
res p in GroRgruppen mit Abrufstation lautet

1
Yijklmnop — Hi + bixjklmnop + Qg + sz + Yiki + 5im + §Azn + Cijkmno + €ijklmnop-
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Tabelle 5.2: Mittelwert () und Standardabweichung (¢,) fur Kreuzungsleistungen aus 2er-
Buchten (n=13980) und GroRbuchten (n=3454)

2er-Buchten GroRRbuchten

Merkmal, Einheit [ Op i o

tagliche Zunahme, g/Tag  819,00¢ 82,4 788,10° 78,10
Futterverwertung, kg/kg 2,47 0,19 245" 0,22
Magerfleischanteil, % 63,12¢ 1,98 63,93" 1,98
Bauchfleischanteil, % 62,00 2,68 62,96® 251
Ruckenspeckdicke, cm 1,96¢ 0,30 1,86° 0,27
Leitfahigkeit 4,88 2,18 4,89° 2,10
pH; 6,36“ 0,26 6,32° 0,24
pHo, 547 0,10 547 0,08

Fleischbeschaffenheitszahl 68,55 790 68,40 6,20

Dabei ist
L das Populationsmittel im Merkmal 1,
b; ein fixer Regressionskoeffizient fiir das Mastendgewicht ; ;.imnop,
Qi der fixe Effekt des Kreuzungstyps 7,
Bik der fixe Effekt des Stallabteils*Einstalldatum £,
Yikl der zufallige Effekt der Bucht*Einstalldatum / innerhalb des Stallabteils &,
Oim der zuféllige Herkunftsbetrieb-Jahr-Effekt m),
Ain der zufallige additiv-genetische Effekt des Vaters n,

cijkmno  der zufallige Effekt der Vollgeschwistergruppe o, genestet im Kreuzungstyp 7,
Stallabteil*Einstalldatum £, Betrieb-Jahr m und Vater n,
eijkimnop  di€ zuféllige Restabweichung.

Der fixe Effekt Stallabteil*Einstalldatum soll einerseits flr saisonale Faktoren korrigieren und
andererseits fur weitere Einflisse, die auf die Pruftiere eines Stallabteils einwirken. Dazu z&h-
len auch hygienische Faktoren sowie Krankheiten. Die Bucht ist im Stallabteil*Einstalldatum
genestet und erfasst die Differenzen an verschiedenen Automaten sowie die Konkurrenzsitua-
tion innerhalb einer Bucht. Ein kritischer Punkt bei der Modellierung von Leistungen in Grof3-
gruppen ist die Betrachtung der Bucht als fixen oder zufalligen Effekt. Es konnten signifikante
Differenzen zwischen den Buchten tUber mehrere Einstalltermine festgestellt werden, die wohl
im wesentlichen auf die unterschiedliche Funktionalitat der Fltterungsautomaten zuriickzufih-
ren sind. Fr eine unverzerrte Schéatzung sollte die Bucht daher als fix ins Modell aufgenommen
werden. Jedoch sind viele Buchten schwach oder sogar nur einfach mit Nachkommen von Ebern
der Vaterrasse besetzt, da die tibrigen Buchtgeféhrten von den Mutterrassen abstammen. Diese
kdnnen nicht zur Schatzung des Stall- und Buchteffektes verwendet werden, weil fur die GLS-
Schétzung sonst heterogene Varianzen zu modellieren wéren. Die Zuchtwertschatzung soll aber
ausschlieBlich mit den Nachkommen von Vaterrassetieren durchgefiihrt werden. Im Vergleich
der beiden Leistungsprifstationen zeigt sich, dass die getrennte Aufstallung von Tieren ver-
schiedener Rassen, so wie es die Richtlinien fordern, in Schwarzenau besser gelungen ist als in
Grub. Nachteilig fur die Genauigkeit der Parameter- und Zuchtwertschatzung ist zudem, dass
die Wurfgeschwister, entgegen den Empfehlungen, nicht auf verschiedene Buchten aufgeteilt
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wurden. In einigen Buchten sind sogar Halbgeschwistergruppen zu finden, wodurch die Bucht-
und Ebereffekte stark vermengt sind. Die geringe Buchtbesetzung und die Aufstallung ver-
wandter Priftiere in eine Bucht flhrt in der statistischen Auswertung dazu, dass nur wenige
Ebervergleiche in einer Bucht entstehen. Dadurch wird die Genauigkeit der Zuchtwertschét-
zung stark reduziert. Trotz der systematischen Unterschiede zwischen den Automaten, hat die
Bucht als zufélliger Effekt Vorteile. Die Eber werden auf diese Weise nicht nur innerhalb der
Bucht verglichen, sondern auch innerhalb des Stallabteils. Dies erhéht die Vergleiche zwischen
den Ebern und damit die Genauigkeit der Zuchtwertschatzung. Um zu zeigen, welcher Genau-
igkeitsgewinn zu erwarten ist, wurde die Korrelation zwischen dem wahren und geschétzten
Zuchtwert fir den fixen und zufalligen Fall bei gegebener Datenstruktur ermittelt. Die Genau-
igkeit war bei zufélligem Buchteffekt um knapp 4 % hoher, was im Vergleich zu allgemein
ublichen Fortschritten mit verbesserten Zuchtwertschatzmodellen relativ hoch ist. Jedoch darf
nicht vergessen werden, dass die Korrelation bei zufélligem Effekt stets groRer ist, weil a prio-
ri Information ins Modell einfliel3t. AuBerdem kann es durch die Regression der Buchteffekte
zu einer Verzerrung der Eberzuchtwerte kommen. Die Definition der Bucht als zufallig stellt
deshalb nur einen Kompromiss zwischen einem Genauigkeitszuwachs durch die Erhéhung der
Ebervergleiche und einer maglichen Verzerrung dar. Solange die Datenstruktur aber nicht ver-
bessert wird, sollte diese Vorgehensweise die bessere Alternative sein.

5.1.3 Modell fur Schlachtleistungs- und Fleischbeschaffenheitsmerkmale
in Grof3gruppen

Das Modell fur die Schlachtleistungs- und Fleischbeschaffenheitsmerkmale wird um den fixen
Effekt des Schlachttages ¢;,, erweitert, der fiir die Einflussfaktoren an verschiedenen Schlacht-
tagen korrigieren soll. Das Modell lautet

1
Yijkimnopg = i + 0iZjkimnopg + ij + Bik + Yikr + Oim + €im + 5141'0 + Cijkmop t+ €ijkimnopq>

WODbEI Yijkimnopg die Leistungsbeobachtung im Merkmal 4, im Kreuzungstyp j, im Stallab-
teil*Einstalldatum £, in der Bucht*Einstalldatum [, im Betrieb-Jahr m, am Schlachttag n, des
Vaters o, der Priifgruppe p und des Tieres ¢ bezeichnet.

5.1.4 Ergebnisse

In der Tabelle 5.3 sind die Mittelwerte, Varianzkomponenten und Heritabilitdten aus univariaten
Schétzungen mit den getrennten Datensétzen aus Grub und Schwarzenau sowie dem gepoolten
Datensatz dargestellt. Die genetischen Korrelationen zwischen Stationen sind nicht enthalten,
weil die hohen Standardfehler keine verlasslichen Aussagen zulassen. In der Tabelle 5.4 sind die
phanotypischen und genetischen Korrelationen zwischen Leistungsmerkmalen in GroRbuchten
dargestellt, die aus dem Gesamtdatensatz geschatzt wurden. Desweiteren finden sich in der
Tabelle 5.5 die geschétzten genetischen Korrelationen zwischen den Leistungen in 2er-Buchten
und GroRbuchten.
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Tabelle 5.3: Geschatzte Populationsparameter fur Leistungen von Kreuzungstieren in Grof3-

buchten mit Abrufstation

Merkmal ~ Datensatz i &4 &, o6F 6t 6t &2 R
TZq Schwarzenau 792¢ 732 269 52 489 2945 3938 0,18
Grub 781° 1632 148 68 893 3564 5081 0,34
Gesamt 788 912 221 76 666 3263 4454 0,21
FVWg Schwarzenau 2,37¢ 8,45 12,10 0,10 3,37 19,81 37,49 0,22
Grub 257" 452 386 100 550 2280 3429 0,13
Gesamt 2,45 6,50 9,00 042 427 21,10 36,42 0,18
MFA Schwarzenau 64,1¢ 1,40 0,06 0,06 0,79 2,17 3,43 041
Grub 63,8 104 009 000 1,00 210 345 0,30
Gesamt 63,9 1,28 007 003 089 214 345 037
BFLg Schwarzenau 62,9 2,34 0,08 003 134 353 557 043
Grub 62,9¢ 255 000 000 151 353 568 045
Gesamt 62,9 222 006 003 146 353 564 040
RSPg Schwarzenau 1,77¢ 29,12 0,00 1,12 1250 46,70 67,58 0,43
Grub 1,98® 26,61 042 143 10,74 4481 64,00 042
Gesamt 1,86 28,13 0,02 1,02 1241 4594 66,35 042
LF¢ Schwarzenau 5,31 1,19 0,09 000 061 269 369 0,32
Grub 489 206 0,00 003 024 264 343 060
Gesamt 5,13 157 0,07 000 046 267 358 044
pH})G Schwarzenau 6,31* 21,72 0,00 0,00 7,95 33,74 47,12 0,46
Grub 6,33 19,51 0,60 121 3,34 47,69 57,76 0,34
Gesamt 6,32 2193 0,00 000 6,52 3962 5158 0,42
pH.  Schwarzenau 547¢ 094 005 000 060 307 396 024
Grub 546> 1,79 000 0,00 000 573 615 029
Gesamt 5,47 1,27 0,01 000 039 422 492 0,26
FBZq Schwarzenau 68,0 458 0,00 0,00 44,18 22,65 6798 0,16
Grub 69,0 9,70 004 087 2,26 43,89 4999 0,20
Gesamt 68,4 6,05 0,00 0,06 37,21 3159 70,35 0,16

1) Varianzkomponenten multipliziert mit 10°;

~

= Restvarianz; &g = phénotypische Varianz;

5.1.5 Diskussion der Ergebnisse

6% = additiv-genetische Varianz; 67, = Varianz
zwischen Buchten; 62 = Varianz zwischen Betrieben; 62 = Varianz zwischen Priifgruppen; 62

Der Vergleich der additiv-genetischen Varianzen aus den verschiedenen Datensatzen zeigt, dass
die Varianzen des gepoolten Datensatzes tendenziell néher an den Schatzwerten aus Schwar-
zenau liegen. In den Merkmalen Bauchfleischanteil und pH; unter- bzw. Uberschreitet die Va-
rianz des Gesamtdatensatzes sogar den Kleineren bzw. gréfReren Schatzwert aus Schwarzenau.
Dies ubertragt sich auch auf die geschatzten Heritabilitaten, was insbesondere bei den taglichen
Zunahmen offensichtlich wird. Die Erblichkeit von TZ; im Gesamtdatensatz von 0,21 liegt we-
sentlich ndher an dem Schatzwert aus Schwarzenau als an dem aus Grub (0,18 bzw. 0,34). Die
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Tabelle 5.4: Genetische und phanotypische Korrelationen (obere bzw. untere Dreiecksmatrix),
Heritabilitaten (Diagonale) sowie ¢2-Effekte von Leistungsmerkmalen der Kreu-
zungsnachkommen in GrolRbuchten (Gesamtdatensatz)

T2, FVW; MFA; BFL; RSP; LF; pHie pHuae FBZg
TZ 021 -0,14 -009 -0,00 0,09 0211 -0,17 -0,35 0,07
FVW. -0,31 o017 -052 -0,76 0,71 -021 0,18 0,16 -0,06
MFA; -0,09 -0,35 03 082 -039 -008 -0,13 -0,31 0,17
BFL; -0,10 -0,38 083 040 -0,79 -023 0,03 -0,14 0,28
RSP¢ 0,13 03% -03 -058 043 041 -0,27 -033 -0,31
LFq 0,03 -0,09 0,15 006 0,09 044 -09 -0,70 -0,97
pH,;  -0,06 o011 -0,12 -0,06 -0,02 -0,66 0,40 082 0,95
pPH2  -0,06 0 -0,17 -0,11 -0,05 -0,32 041 0,27 0,69
FBZ; 0,01 0,02 -001 002 -002 -054 087 -000 0,17
* 0,15 0,10 026 026 020 0212 0,12 0,08 0,10

s.e.(h?)= 0,007-0,014; s.e.(5) = 0,04-0,13

Tabelle 5.5: Genetische Korrelationen zwischen Leistungsmerkmalen von Kreuzungstieren in
2er-Buchten und GroRbuchten mit Abrufstation (Gesamtdatensatz)

TZ, FVW; MFA; BFL; RSP LF; pHic pHuae FBZg
TZk 0,52 015 -02 -0,10 0,07 015 -0,31 -0,0/7 -0,45
FVWj -0,00 0,0 -0,24 -041 030 -0,06 -0,04 -0,21 -0,13
MFAx -0,12  -0,51 1,00 088 -041 0,27 -028 -0,35 -0,10
BFLx -0,19 -0,59 086 09% -067 003 -0,03 -0,12 0,09
RSP, 0,09 062 -060 -083 098 025 -022 -0,23 -0,24
LFx 0,28 -031 037 027 -0,06 098 -100 -0,66 -1,00
pH.x  -0,27 031 -045 -037 0,12 -098 100 0,71 1,00
PH2sx  -0,12 0,00 -028 -0,20 -0,19 -0,47 051 1,00 -0,04
FBZx -0,18 026 -039 -031 014 -094 100 035 1,00

s.e.(p)= 0,08-0,14

Heritabilitat im Bauchfleischanteil ist im Gesamtdatensatz sogar niedriger als einer der beiden
getrennten Schatzwerte. In den Untersuchungen zur Modellierung der Leistungen in GroRgrup-
pen mit Abrufstation wurden auch Varianten mit fixem Buchteffekt zur Parameterschatzung
verwendet. Am Beispiel der taglichen Zunahmen zeigte sich, dass die additiv-genetische Vari-
anz in allen Datensatzen fiel und die Varianz des Gesamtdatensatzes kleiner war als der kleinere
Schétzwert aus Schwarzenau. Mit Hilfe einer MIVQUE-Analyse konnte dies auf die ungunstige
Datenstruktur in Grub zurlickgefihrt werden. Diese resultiert z.T. aus dem Konflikt zwischen
einer guten Auslastung der Priifkapazitat und der Optimierung des Designs zur Parameterschét-
zung, da die Priifkapazitat in GrofRbuchten zu dieser Zeit in Grub wesentlich kleiner war als in
Schwarzenau. Die Varianz zwischen Véatern kann mit den Daten aus Schwarzenau genauer ge-



5.1. Material und Methoden 53

schatzt werden und tragt somit mehr zum Schatzwert des gepoolten Datensatzes bei. Es konnte
darlber hinaus eine Verzerrung der additiv-genetischen Varianz nachgewiesen werden, die aus
den unterschiedlich groBen Umweltvarianzen in beiden Leistungsprufanstalten resultiert. Die
héheren Umweltvarianzen in Grub bewirken, dass die additiv-genetische Varianz aus den ge-
poolten Daten dem Schéatzwert aus Schwarzenau &hnlicher ist. Diese Analysen verdeutlichen
daher nochmals, dass ein zufélliger Buchteffekt zur Zeit die bessere Alternative gegeniber ei-
ner fixen Modellierung ist. Sie unterstreichen aber auch die dringend notwendige Verbesserung
der Datenstruktur.

In Schwarzenau wurden wesentlich grofRere Buchtvarianzen in den Mastleistungsmerkmalen
geschatzt, die vermutlich auf die unterschiedliche Funktionalitat der Futterautomaten zuriickzu-
fiihren sind. Eine Uberpriifung und ein Vergleich der Futterautomaten in Grub und Schwarzenau
ist daher zu empfehlen. Die Varianz zwischen Betrieben ist nur bei den Mastleistungsmerkma-
len und der Riickenspeckdicke signifikant, wéahrend sie, im Gegensatz zu den Leistungen in
2er-Buchten, bei den anderen Merkmalen kaum vorhanden ist.

Die additiv-genetischen Varianzen der Mastleistungs- und Fleischanteilsmerkmale des Gesamt-
datensatzes sind in den Grofl3buchten kleiner als in den 2er-Buchten. Bei Betrachtung der Va-
rianzen innerhalb der Leistungsprifstationen trifft diese Aussage jedoch nicht allgemeingiltig
zu. In einigen Merkmalen ist die Varianz in GroRRbuchten Kleiner, wéhrend sie in anderen Merk-
malen groRer ist. Uberraschenderweise kommt es bei einigen Merkmalen sogar vor, dass in
2er-Buchten die eine Leistungsprifstation die hohere Varianz aufweist, wahrend in GroRbuch-
ten die andere Prufstation die hohere additiv-genetische Varianz hat. Dies kann beispielsweise
bei der Futterverwertung und dem Magerfleischanteil nachvollzogen werden. Schlie3lich kann
die additiv-genetische Varianz in 2er-Buchten und GrofRgruppen auch gleich groR sein, wie
z.B. bei den taglichen Zunahmen in Grub. Infolge der niedrigeren additiv-genetischen Varianz
des Gesamtdatensatzes sind die Heritabilitaten der Mastleistungsmerkmale in den GroRbuch-
ten kleiner als in 2er-Buchten. So wurden flr die taglichen Zunahmen Heritabilitaten von 0,21
bzw. 0,28 und fir die Futterverwertung von 0,18 bzw. 0,30 geschétzt. In der Rickenspeckdicke
ist die Erblichkeit in 2er-Buchten geringer (0,34 vs. 0,42), weil die Restvarianz deutlich ho-
her und die additiv-genetische Varianz etwas niedriger ist. Dieselben Aussagen treffen auch
bei den Fleischbeschaffenheitsmerkmalen pH; und Leitfahigkeit zu. Bei der Fleischbeschaffen-
heitszahl ist die Heritabilitat in GroRbuchten zwar ebenfalls hoher als in 2er-Buchten, jedoch
zeigt sich in allen Datensétzen ein ausgeprégter Skaleneffekt. So sind die Varianzkomponen-
ten in GroRbuchten kleiner als in 2er-Buchten, obwohl die Fleischbeschaffenheitszahl in beiden
Aufstallungsverfahren im Durchschnitt nicht verschieden ist. Die Varianzen zwischen Vollge-
schwistergruppen aller Merkmale sind nicht direkt vergleichbar, da in den 2er-Buchten noch
der Buchteffekt enthalten ist. Der Einfluss der Bucht auf die Ahnlichkeit zwischen Buchtge-
fahrten zeigt sich deutlich in einem zweifach hoheren c2-Effekt bei den taglichen Zunahmen in
2er-Buchten.

Die Leistungen derselben Merkmale in den beiden Prifumwelten sind mit Ausnahme der Mast-
leistungsmerkmale sehr hoch oder sogar vollstdndig korreliert. Von Felde (1996), der die Leis-
tungen von Jungebern in Einzel- und Grof3haltung mit Abrufstation verglichen hat, schétzte
fur den Magerfleischanteil ebenfalls eine genetische Korrelation von 1. Die Fleischqualitats-
merkmale aus Grof3buchten sollten deshalb sehr &hnliche genetische Korrelationen zu den Leis-
tungsmerkmalen in 2er-Buchten zeigen, wie die Leistungsmerkmale in den 2er-Buchten unter-
einander. Hierzu ist ein Vergleich der genetischen Korrelationen in den Tabellen 4.9 und 5.5
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notwendig. Zu beachten sind allerdings die hohen Standardfehler der geschétzten Korrelatio-
nen. Fur die Fleischanteilsmerkmale und die Rickenspeckdicke trifft die Annahme relativ gut
zu. Beispielsweise wurde zwischen dem Magerfleischanteil in GroBbuchten und den téglichen
Zunahmen in 2er-Buchten eine genetische Korrelation von -0,25 geschétzt, der eine Korrelation
zwischen TZ und MFA von -0,18 gegeniibersteht. In gleicher Weise gilt dies fir die beiden
Fleischanteilsmerkmale in GroRbuchten, MFA und BFL, zur Rickenspeckdicke (-0,54 vs.
-0,6 bzw. -0,83 vs. -0,83) sowie zum pH; (-0,38 vs. -0,45 bzw. -0,27 vs. -0,37). Die genetischen
Korrelationen zur Futterverwertung in 2er-Buchten veréndern sich ebenso kaum.

GroRere Unterschiede finden sich beim Vergleich der genetischen Korrelationen der Fleisch-
beschaffenheitsmerkmale in GrofRbuchten zu den Mastleistungsmerkmalen und zum Bauch-
fleischanteil in 2er-Buchten. Wéahrend die Korrelation des pH;; zum MFA mit -0,28 noch
vergleichbar zu -0,38 in GroRgruppen ist, verschwindet der Antagonismus zum Bauchfleischan-
teil vollig. Zudem ergibt sich eine ungunstige, negative Korrelation von -0,31 zu den taglichen
Zunahme in 2er-Buchten, die dort bislang schwach positiv war.

Die kleinsten genetischen Korrelationen zwischen denselben Merkmalen in 2er-Buchten und
GroBbuchten mit Abrufstation wurden fur die tdglichen Zunahmen mit 0,52 und die Futterver-
wertung mit 0,7 geschétzt. Diese niedrigen genetischen Korrelationen zwischen den Prifum-
welten auf Station konnen auch als Genotyp-Umwelt Interaktionen interpretiert werden, die
zu erheblichen Rangverschiebungen der Kandidatentiere im Gesamtzuchtwert flihren werden.
\Von Felde (1996) schatzte eine vergleichbare genetische Korrelation zwischen den Prifumwel-
ten fur die taglichen Zunahmen von 0,46, aber eine deutlich niedrigere fir die Futterverwertung
von 0,21.

In Zukunft werden die Priiftiere ausschlie3lich in GroRgruppen aufgestallt, so dass die Popu-
lationsparameter des neuen Haltungssystems den zukiinftigen Zuchtfortschritt bestimmen wer-
den. Dabei sind nicht nur die Heritabilitaten und additiv-genetischen Varianzen entscheidend,
sondern auch die Antagonismen zwischen den Merkmalen des Zuchtziels. Die antagonistische
Beziehung der téglichen Zunahmen zum Magerfleischanteil ist mit -0,09 tendenziell niedri-
ger als in 2er-Buchten mit -0,18. Zum Bauchfleischanteil ist sogar tiberhaupt keine gerichtete
Korrelation mehr zu finden. In einem vertrauten Bereich liegen dagegen zwangslaufig die gene-
tischen Korrelationen der Fleischanteilsmerkmale untereinander und zur Rickenspeckdicke. Im
Hinblick auf die Erreichung eines hohen Zuchtfortschritts in den Einzelmerkmalen sind die ho-
heren genetischen Korrelationen der Futterverwertung zum Magerfleischanteil (-0,52 vs. -0,32)
und zum Bauchfleischanteil (-0,76 vs. -0,39) glnstiger als in 2er-Buchten. Weniger erfreulich
ist dagegen die niedrigere genetische Korrelation zwischen der Futterverwertung und den téagli-
chen Zunahmen von nurmehr -0,14, die in 2er-Buchten -0,4 betrégt. Desweiteren ergeben sich
Anderungen beim pH,, dessen antagonistische Beziehung zum Mager- und Bauchfleischanteil
Kleiner als in 2er-Buchten ist. Allerdings existiert nun eine, fur das Zuchtziel ungiinstige, nega-
tive Korrelation des pH; zu den taglichen Zunahmen von -0,17.

Das niedrigere Wachstumsniveau und der hohere Fleischanteil von Priftieren in GrolRbuchten
mit Abrufstation weisen bereits auf die phanotypischen Unterschiede zu den Leistungen in 2er-
Buchten hin. Die geschétzten Populationsparameter lassen dartiber hinaus auch auf genetische
Differenzen schlieRen. Die phénotypischen und genetischen Unterschiede sind wohl im wesent-
lichen auf das unterschiedliche Fressverhalten in beiden Prifumwelten zurtickzufiihren. Die
Pruftiere in 2er-Buchten haben im Gegensatz zur Aufstallung in Grol3gruppen jederzeit Zugang
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zum Futterautomaten und werden vermutlich durch den Buchtgefahrten oder die anderen Tie-
re im Abteil zum Fressen stimuliert (Futterneid). In GroRgruppen mit Abrufstation betrégt das
Tier zu Fressplatz-Verhéltnis dagegen 10-14:1, so dass Konkurrenz um den Platz am Automa-
ten entstehen kann. Paulke und Scholz (1999) untersuchten das Fressverhalten von Priftieren in
GroRgruppen mit Abrufstation hinsichtlich Besuchshéaufigkeit, Besuchsdauer, Fressgeschwin-
digkeit und Futteraufnahme tber die auf Prifstation bliche Mastperiode. Die Besuchshaufig-
keit von weiblichen Kreuzungstieren fiel von 20 Mal pro Tag zu Mastbeginn auf 14 Mal pro
Tag zu Mastende. Gleichzeitig sank die Fressdauer von gut einer Stunde auf etwa 48 Minuten,
bei zunehmender Fressgeschwindigkeit und Futteraufnahme je Besuch. In der vorliegenden Ar-
beit ist die Futteraufnahme in GroRgruppen aber nur geringfiigig niedriger als in 2er-Buchten.
Deshalb ist zu vermuten, dass bei 10 bis 14 Tieren pro Bucht nur zu Beginn der Prifperiode
eine Konkurrenz um den Platz am Automaten auftritt und die Tiere nicht die Futtermenge auf-
nehmen, die sie bei stdndigem Zugang und bei einer Stimulierung durch die Buchtgeféhrten
fressen warden. Im weiteren Mastverlauf konnten diese Futtermengen mit groRerem Futterauf-
nahmevermogen wieder ausgeglichen werden. Die Annahmen werden dadurch gestiitzt, dass
der Variationskoeffizient der Futteraufnahme zu Mastbeginn besonders hoch ist, spater aber
deutlich abféllt. Da die Pruftiere im Durchschnitt 6 Tage vor Prifbeginn in GroRbuchten auf-
gestallt werden, sollte eine niedrigere Futteraufnahme zu Mastbeginn nicht aus einer zu kurzen
Anlernphase resultieren. In friiheren Untersuchungen fanden De Haer (1992) und Labroue u. a.
(1994) eine deutlich niedrigere Futteraufnahme in der Gruppenhaltung von 400 bzw. 200 g/Tag
gegentiber der Einzelhaltung. Allerdings war bei De Haer (1992) das Haltungssystem mit dem
Geschlecht "confounded’, da in Einzelhaltung ausschlieBlich Jungeber und in Gruppenhaltung
nur Jungsauen gepruft wurden. Eine starke Verdrangung durch ranghohere Tiere ist eher un-
wahrscheinlich, da dabei die Varianz in den GroRbuchten groRer sein sollte als in 2er-Buchten.
Dies ist jedoch nicht der Fall. De Haer (1990), Knap und Van Der Steen (1994) und Von Felde
(1996), welche die Leistungen in Einzelhaltung und Gruppenhaltung untersuchten, berichten
dagegen sowohl von héheren phéanotypischen als auch additiv-genetischen Standardabweichun-
gen in der GroRgruppe, was mit einem gesteigerten Konkurrenzverhalten und damit hoherer
genetischer Expression begrundet wird.

Die Futteraufnahme beeinflusst auch die Leistung in anderen Merkmalen. Da die Fleischan-
teilsmerkmale in GroRgruppen um bis zu einem Prozent hoher sind als in 2er-Buchten, ist
zu vermuten, dass sich die Mastschweine in GrolRgruppen langsamer entwickeln als in 2er-
Buchten. Bei den taglichen Zunahmen waére ein kompensatorisches Wachstum denkbar, welches
das niedrigere Niveau bei den geplanten hoheren Mastendgewichten ausgleichen wirde. Eine
Bestatigung dieser Hypothese findet sich im 5. bayerischen Stichprobentest des Jahres 2003
(Littmann u. a., 2003), der in Gro3buchten durchgefiihrt wurde. Bei einem Mastendgewicht von
knapp 117 kg wurden durchschnittlich 833 g tagliche Zunahmen gemessen, was einer héheren
Wachstumsleistung entspricht als in den 2er-Buchten. Zu &hnlichen Ergebnissen kam Von Felde
(1996), der die Leistungen von Jungebern in einem Gewichtsbereich von etwa 50 bis 120 kg
Lebendmasse verglich. Im Gegensatz zu der vorliegenden Arbeit stellte Von Felde (1996) einen
Leistungsvorsprung in den Merkmalen tagliche Zunahmen und Futterverwertung bei hoherem
Verfettungsgrad der Masttiere fest.

Vergleicht man ausschliellich die additiv-genetischen Varianzen der Mastleistungs- und Fleisch-
anteilsmerkmale des Gesamtdatensatzes in 2er-Buchten und Grof3buchten tendiert man zu fol-
gender SchluRfolgerung: Die niedrigeren additiv-genetischen Varianzen in Grol3gruppen konn-
ten ein Hinweis darauf sein, dass das genetische Wachstumspotential zu Mastbeginn nicht voll-
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standig genutzt wird und daher weniger genetische Unterschiede zutage treten. Die geschéatzten
Parameter flr die getrennten Datensédtze aus Grub und Schwarzenau und die hohere additiv-
genetische Varianz der Rickenspeckdicke stellen diese Hypothese jedoch wieder in Frage. Die
Populationsparameter fur GrofRgruppen sollten bei einer besseren Datenstruktur wiederholt ge-
schatzt werden, um die Aussagen zu Uberpriifen. Bestétigt sich, dass die additiv-genetischen
Varianzen im neuen Haltungssystem niedriger sind, so sind die genetischen Differenzen zwi-
schen Kandidatentieren reduziert und der zu erwartende Zuchtfortschritt aus den Leistungen auf
Station gegenlber den 2er-Buchten ist kleiner. Dazu tragen auch die niedrigeren Heritabilitaten
der Mastleistungsmerkmale bei, die sich auf die Genauigkeit der Rangierung von Kandidaten-
tieren auswirken werden. Diese Populationsparameter geben jedoch keine Auskunft dartiber, ob
der genetische Fortschritt im Feld zukiinftig kleiner oder gréRer sein wird, weil die genetischen
Korrelationen zwischen Feld und Station nicht bekannt sind.

Die hoheren genetischen Korrelationen zwischen den Fleischanteilsmerkmalen und der Fut-
terverwertung in GroRbuchten weisen auf eine starkere Verwendung der Futterenergie fur den
Muskelansatz hin als im Vergleich zu den 2er-Buchten. Aus diesem Grund ist auch der antago-
nistische Zusammenhang zwischen den téglichen Zunahmen und den Fleischanteilsmerkmalen
in GroRbuchten kleiner als in 2er-Buchten. Die Vermutung, dass sich die Pruftiere in Grol3buch-
ten mit Abrufstation langsamer entwickeln als Tiere in 2er-Buchten, wird somit auch durch die
geschatzten genetischen Korrelationen unterstiitzt. Eine negative genetische Korrelation zwi-
schen den téglichen Zunahmen und dem pH; passt dabei auch ins Bild, jedoch hatte man wohl
einen starkeren Antagonismus zwischen dem Magerfleischanteil und dem pH; erwartet. Diese
genetischen Korrelationen werden zur Folge haben, dass die Fleischanteilsmerkmale und die
Futterverwertung unter dem aktuellen Zuchtziel noch starker betont werden.



Kapitel 6

Optimierung der Leistungsprifung und Zuchtpraxis

Die weitere Optimierung der Leistungspriifung und Zuchtpraxis bei der Vaterrasse Piétrain in
Bayern ist eine notwendige Aufgabe, um die Wettbewerbsféhigkeit der bayerischen Schweine-
produktion und der Ziichter im Besonderen zu verbessern. Zusatzliche Motivation erhélt diese
Untersuchung durch die Einflihrung eines neuen Zuchtziels fur Vaterrassen, die Umristung von
der traditionellen Aufstallung in 2er-Buchten auf Groligruppen mit Abrufstation sowie die Im-
plementierung einer neuen Zuchtwertschatzung mit Hilfe von Reinzucht- und Kreuzungsleis-
tung.

6.1 Aktuelle Leistungsprifung und Zuchtpraxis

Eine grundlegende Voraussetzung fir Planungsrechnungen ist die genaue Kenntnis der aktu-
ellen Populationsstruktur und des Zuchtgeschehens. Zu diesem Zweck werden als erstes die
bayerische Vaterrassenpopulation, die vorhandene Leistungspriifung und die Zuchtpraxis be-
schrieben. Zur Bewertung der Zuchtpraxis der letzten 15 Jahre werden anschlie3end der reali-
sierte Zuchtfortschritt und die (Jahres-)Effektive Populationsgrofie geschatzt.

6.1.1 Populationsstruktur

Die bayerische Vaterrassenpopulation setzt sich ausschlieBlich aus Tieren der Rasse Piétrain
zusammen. Die eingetragenen Zuchtsauen stehen in 50 Betrieben, deren aktuelle GroRenver-
teilung in Tabelle 6.1 dargestellt ist. Ein Drittel der Betriebe hélt weniger als 10, ein weiteres
Drittel zwischen 10 und 30 und das restliche Drittel bis zu 137 Sauen. Unter diesen Betrieben
befinden sich vier staatliche Lehr- und Versuchsguter, reine Vaterrassenziichter sowie Ziichter,
die Vater- und Mutterrassentiere halten. Ein erstes Ziel besteht darin, eine Kernpopulation zu
definieren, die aktiv zum Zuchtfortschritt beitragt und in der Zuchttiere ausgetauscht werden.
Hinweise geben der Anteil der einzelnen BetriebsgréRenklassen am Eberverkauf und die Teil-
nahme an der Nachkommen- und Geschwisterpriifung auf Station. Acht Betriebe der untersten
BetriebsgroRenklasse schickten im Jahr 2004 keine Tiere auf Station und kénnen daher nicht
zu den aktiven Piétrainziichtern gezahlt werden. Dariiber hinaus ist es aber schwierig, Betriebe
vom theoretischen Nukleus auszuschlieRBen, weil kleine wie grolie Betriebe am Eberverkauf be-
teiligt sind.

In den letzten Jahren ist ein abnehmender Trend in der Zahl der Zuchtsauen festzustellen, der
mit der steigenden Besamungsdichte und dem Absatzriickgang bei Natursprungebern zu erkla-
ren ist. In den vergangenen 15 Jahren stieg der Anteil der kunstlichen Besamung in der Ferke-
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Tabelle 6.1: Aktuelle Verteilung der Piétrainsauen auf BetriebsgroRenklassen im Januar 2005
sowie Anteil verkaufter KB- bzw. Natursprungeber

Klasse Anzahl Anzahl Sauen Sauen Anteil verk.  Anteil verk.
Betriebe  Sauen % kumulativ KB-Eber, %  Natursp.-Eber, %
<10 18 75 5,3 1421 0 9,2
10-19 5 63 4,4 1346 0,5 3,5
20-29 11 276 19,4 1283 23 25,6
30-39 4 138 9,7 1007 1 10,4
40-49 3 137 9,6 869 15 10,1
60-69 3 189 13,3 732 19 9,2
70-79 2 146 10,3 543 0,4 79
80-89 3 260 18,3 397 41 17,7
137 1 137 9,6 137 0 6,52

lerzeugung von gut 50 auf etwa 75 %, wobei sich dieses Niveau in den letzten Jahren stabilisiert
hat. Infolgedessen stieg auch die Zahl der KB-Eber von 400 auf tiber 700 (Rahbauer u. a., 2003).

Im Jahr 2003 wurden in Bayern 1262 eingetragene Piétrainsauen gehalten, von denen 1204
an der Zuchtleistungsprifung teilnahmen (Rahbauer u. a., 2003). Die durchschnittliche Wurf-
groRe betrug 8,8 Ferkel bei 1,95 Wiirfen je Sau und Jahr. Bei einem Ferkelverlust von 5,8 % zog
eine Sau somit 17,2 Ferkel auf. Das Erstferkelalter betrdgt im Durchschnitt 380 Tage und die
Zwischenwurfzeit 177 Tage. Aus den Wurfnummern der aktuellen Sauenpopulation errechnet
sich eine mittlere Wurfzahl von 3,3. Die Austauschrate je Wurf, die sich aus dem Anteil der
Sauen im ersten Wurf berechnet, betragt 26 %. Der Anteil der kinstlich besamten Sauen ist in
den letzten 10 Jahren von gut 30 auf rund 67 % gestiegen, wobei sich immer noch Betriebe fin-
den, die ausschliellich Natursprungeber einsetzen. Die Natursprungeber stammen zu etwa 80
% aus anderen Zuchtbetrieben in- und auf3erhalb Bayerns. Bei der Auswahl der Eber wird nicht
nur auf die Leistungseigenschaften geachtet, sondern auch auf die Verwandtschaft der Tiere zur
eigenen Zuchtpopulation.

6.1.2 ldealisierte Zuchtpraxis und Leistungsprufung

Die rund 1200 Sauen unter Zuchtleistungsprifung erzeugen in jedem Halbjahr etwa 10500
Nachkommen, so dass durchschnittlich 5250 mannliche und weibliche Kandidaten zur Zucht
der néchsten Generation bereit stehen. In der Praxis wird die erste Selektion, die sich in zwei
Stufen unterteilen lasst, im Alter von etwa 12 Wochen vorgenommen. Dabei werden zunéchst
Tiere mit Wachstums-, Fundament- und Exterieurmangel innerhalb eines Wurfes gemerzt, um
anschlieRend eine auf Elternzuchtwerten basierende Familienselektion durchzufuhren. Auf die-
se Weise werden ca. 30-35 % (1500-1750) der mannlichen und etwa 70-80 % (3675-4200)
der weiblichen Laufer selektiert. Im Alter von 7-8 Monaten findet dann die zweite Selektion
mittels Eigenleistungs- und Pedigreeinformation statt, wobei sich die Prifungsformen fur Eber
und Sauen unterscheiden. Die weiblichen Tiere werden innerhalb der Betriebe vor allem nach
dem Exterieur selektiert, wéhrend die mannlichen Zuchtlaufer mit einem Gewicht von 120-170
kg auf Auktionen oder im Betrieb vorgestellt werden. Dabei werden die Lebenstagszunahme,
die Ultraschallspeckdicke sowie die Boniturmerkmale Bemuskelung, Exterieur und Fundament
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erhoben. Die Merkmale Lebenstagszunahme und Ultraschallspeckdicke dienen dann, zusam-
men mit den Elternzuchtwerten des Zuchtziels, zur Schatzung eines sogenannten Korzucht-
wertes. Die gekorten Eber (92 % der Eber, Kérzuchtwert mindestens 80 Punkte, Exterieurnote
mindestens 4) werden anschlieBend an die Ferkelerzeuger, die Besamungsstationen oder an
andere Zuchter verkauft. An die Eber aus dem 2. oder einem hdheren Wurf werden (ber die
Erzeugungs- und Qualitatsregeln der Erzeugergemeinschaft und Zichtervereinigung fir Zucht-
und Hybridzuchtschweine in Bayern w. V. (EGZH) besondere Anforderungen gestellt. Diese
besagen, dass die Muttersauen mindestens einen stationsgepruften Nachkommen in der Zucht-
wertschatzung fur Mast- und Schlachtleistung vorweisen mussen. Dadurch werden die Ziichter
gezwungen, ihre Jungsauen so frih wie moglich prifen zu lassen. Aus den Richtlinien Gber
Mindestleistungen und Prufung der Besamungseber entsteht ein &hnlicher Zwang zur Priifung
von Natursprungebern. Demnach muss ein Eber zur Erteilung der Besamungserlaubnis fur den
Prufeinsatz schlachtleistungsgepriifte Eltern haben. Ein Eber gilt als geprift, wenn mindestens
6 Reinzuchtnachkommen oder 13 Kreuzungsnachkommen die Priifung erfolgreich beendet ha-
ben. Die Anforderungen zur Anpaarung an die Zuchtsauen sind hingegen wesentlich geringer
und fordern ausschliellich, dass ein Eber mindestens in Werteklasse Il (Kérzuchtwert 90, Ex-
terieurnote 6) eingestuft wurde. Die Natursprungeber und Zuchtsauen werden im Anschlul® an
die Eigenleistungsprufung in der Zuchtpopulation eingesetzt, um Eber fur die Ferkelerzeugung
und die Zuchttiere der nachsten Generation zu erzeugen. Die Eber auf den KB-Stationen erhal-
ten Besamungskontingente fiir den Ersteinsatz in der Ferkelerzeugung, um die Kreuzungsnach-
kommen fir die Nachkommenschaftspriifung zu produzieren. Ein Teil der Besamungseber wird
gleichzeitig auch in der Zuchtstufe eingesetzt. In der Tabelle 6.2 ist die idealisierte Zuchtpraxis
nochmals zusammengefasst.

Die Nachkommen- und Geschwisterprifung wird auf den beiden Leistungsprifstationen in
Grub und Schwarzenau durchgefuhrt. Mit dem Abschluss der UmbaumafRnahmen von der Auf-
stallung in 2er-Buchten auf GrolRbuchten mit Abrufstation (voraussichtlich Ende 2006) werden
in Bayern 360 Buchten mit je 10-14 Mastplatzen installiert sein. Die bayerische Prufkapazitat
wird dann durchschnittlich 4320 Mastpléatze umfassen. Im Jahr 2003 wurden knapp zwei Drittel
der Prufkapazitat zur Nachkommen- und Geschwisterprifung der Rasse Piétrain genutzt, wovon
20 % auf Reinzuchttiere und 80 % auf Kreuzungstiere entfielen. Die Reinzuchttiere stammten
je zur Halfte von Natursprung- und Besamungsebern ab. Zur Analyse der aktuellen Prifstruktur
wurden die drei Geburtsjahrgange von 2000 bis 2002 betrachtet. Im Durchschnitt wurden pro
Jahr 53 Eber ausschlieBlich mit Reinzuchtnachkommen, 221 nur mit Kreuzungsnachkommen
und 83 in beiden Prifarten getestet. Die durchschnittliche Anzahl Nachkommen betrug in der
ersten Ebergruppe knapp 12, in der zweiten rund 16 und die Eber der dritten Fraktion wurden
mit 6 Reinzucht- und 16 Kreuzungsnachkommen geprtift. Obwohl die Natursprungeber nur mit
6 Nachkommen gepruft werden mussen, liegt der Durchschnitt doppelt so hoch. Die Erklarung
ist, dass die erfolgreich gepriften Eber an die zu prifenden Jungsauen gepaart werden. Von
den durchschnittlich 540 gepriften Jungsauen hatten 77 % zwei stationsgeprifte Nachkom-
men, 19 % einen und 3 % mehr als 2. 80% der Jungsauen wurden mit dem ersten Wurf gepruft,
die restlichen iberwiegend mit dem zweiten. Lediglich 10 % der Jungsauen werden mit Ebern
verpaart, die junger als 1,5 Jahre sind. Nur bei diesen Paarungen koénnen die Leistungen der
Reinzuchtnachkommen auf Station als Selektionsinformation fir Eber und Sauen effizient ge-
nutzt werden.

Die Information aus der Leistungsprifung auf Station wird fur weitere Selektionsentscheidun-
gen genutzt. Natursprungeber und Zuchtsauen mit schlechten Priifergebnissen werden nicht
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Tabelle 6.2: Idealisierte Zuchtpraxis bei der Vaterrassen Piétrain in Bayern
Alter Information Aktionen Wiirfe
Geburt 1) Eigenleistung des Vaters und
der Mutter
2) stationsgeprifte vaterliche
Halb- und/oder Vollgeschwister
in Reinzucht und/oder Halbge-
schwister in Kreuzung, wenn
das Tier von einem gepriften
Eber stammt
3) stationsgeprufte mutterliche
Halb- oder \ollgeschwister,
wenn das Tier aus dem 2. oder
einem hoheren Wurf stammt
3 Monate  Wachstums- und Exterieurmédn- 1. Selektion: Familienselektion,
gel vor allem Wiirfe von Ebern und
Zuchtsauen mit positiver Nach-
kommenschaftsprifung
7-8 Monate Eigenleistung des Kandidaten 2. Selektion: Natursprungeber
sowie kollateraler Verwandter, und Jungsauen werden ange-
stationsgeprufte Halb- u. Voll- paart, Besamungseber gehen in
geschwister, wenn das Tier aus die Quaranténe
dem 1. Wurf stammt
10 Monate Testanpaarung der Besamungs-
eber an Ferkelerzeugersauen,
Einsatz z.T. auch in der Zucht-
stufe
1,0 Jahr 1. Wurf
1,5 Jahre 2. Wurf
1,7 Jahre Prifergebnisse der Nachkom- 3. Selektion der Natursprung-
men von Natursprungebern und eber und Zuchtsauen
Zuchtsauen
2,0 Jahre Prufergebnisse der Nachkom- 3. Selektion der Besamungs- 3. Wurf
men von Besamungsebern eber, Anpaarung der Besa-
mungseber in der Ferkelerzeu-
gung und Zuchtstufe
2,5 Jahre 4. Wurf
3,0 Jahre 5. Wurf
3,5 Jahre 6. Wurf

weiter angepaart, wahrend tberdurchschnittliche KB-Eber die Besamungserlaubnis flr die Fer-
kelerzeugung erhalten. AuRerdem werden die Leistungen der Priftiere auf Station als Halb-
und Vollgeschwisterinformation auf den ersten beiden Selektionsstufen genutzt. Damit wird ei-
ne nachtragliche Selektion erfolgreicher Elterntiere durchgefiihrt, die zuvor schon in der Zucht-
stufe eingesetzt wurden. Die Piétrainpopulation kann deshalb in Elterntiere unterteilt werden,
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deren Nachkommen in die Produktion gehen (Natursprungeber in der Ferkelerzeugung, Mast-
schweine) oder deren Nachkommen zur Zucht verwendet werden. Die Sauen beider Gruppen
weisen unterschiedliche mittlere Wurfzahlen auf. Bei den Ebern und Sauen mit Zuchtnachkom-
men konnen sowohl im Generationsintervall als auch hinsichtlich der Selektionsintensitaten
verschiedene Selektionspfade nachgewiesen werden.

Ausgehend vom Pedigree, das alle potentiellen Zuchttiere nach der zweiten Selektionsstufe ent-
hélt, wurde als erstes die Selektionsscharfe bei nachkommengepruften Elterntieren untersucht.
Dazu wurden geprifte Elterntiere ermittelt, die mindestens einen Zuchtnachkommen im Pe-
digree haben. Diese Vorgehensweise unterstellt allerdings, dass alle Nachkommen ausschlief3-
lich aufgrund ihres Pedigreezuchtwertes selektiert wurden. Diese Annahme ist nicht ganz rea-
listisch. Zwar dominiert die Halb- und Vollgeschwisterinformation auf Station, dennoch tragt
auch die Eigenleistung zu Selektionsentscheidungen bei. In der Tabelle 6.3 ist der Anteil se-
lektierter Tiere nach Pfaden aufgelistet. In die Auswertung wurden die Geburtsjahrgédnge von
1990 bis 1999 einbezogen, wobei die Eber in Natursprung- und Besamungseber unterschieden
werden. Wie sich zeigt, wird in den Pfaden zur Produktion von Séhnen stets scharfer selektiert

Tabelle 6.3: Prozentualer Anteil nachkommengeprifter Eber und Sauen, die zur néchsten Ge-
neration beitragen sowie die durchschnittliche Anzahl Sauen, die an Natursprung-
bzw. KB-Eber angepaart werden. In Klammern steht die mittlere Zahl der jahrlich
gepruften Kandidaten aus den Geburtsjahrgdnge von 1990 bis 1999

Natursprungeber (94) KB-Eber (189) Zuchtsauen (734)

Sohn, % 47 18 25
Tochter, % 70 27 45
Anzahl Sauen pro Eber 3,8 3,1 -

als in den Pfaden zur Produktion von Tochtern. Desweiteren wird bei den KB-Ebern wesentlich
scharfer selektiert als bei den Natursprungebern. Dies hangt zum einen mit der héheren Zahl
geprifter Kandidaten und zum anderen mit dem Einsatz von Besamungsebern in der Zucht-
population zusammen. Dartiber hinaus kénnen Besamungseber gezielter angepaart werden, da
die Nachkommenschaftsprifung abgewartet wird. Die Selektionsschérfe bei den Natursprunge-
bern ist wohl auch deswegen niedriger, weil ihre Zuchtwerte ungenauer geschétzt sind als bei
den Besamungsebern und daher genetische Differenzen zwischen den Natursprungebern weni-
ger deutlich werden. Ein aussagekréftiger Parameter hinsichtlich der Selektionsscharfe ist das
Sau:Eber-Verhdltnis. Dies ist sowohl bei den Natursprung- als auch den KB-Ebern mit 3,8 bzw.
3,1 relativ niedrig und deutet insgesamt auf eine geringe Selektionsschérfe bei Ebern hin.

Zu vermuten ist, dass die Zuchttiere, die bessere Stationsergebnisse vorweisen kdnnen, mehr
Nachkommen in der ndchsten Generation haben als Tiere mit schlechteren Ergebnissen. Aller-
dings ist die Korrelation zwischen der Anzahl selektierter Nachkommen und den geschatzten
Zuchtwerten nur gering positiv. Das gilt sowohl fur die ménnlichen als auch die weiblichen
Zuchttiere.

Das Generationsintervall, das als durchschnittliches Alter der Eltern bei der Geburt ihrer selek-
tierten Nachkommen definiert ist (Falconer und Mackay, 1996), wird im wesentlichen durch das
Alter beim Ersteinsatz sowie der Einsatzdauer bestimmt. Die Muttersauen potentieller Zuchttie-
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re, d.h. Sauen mit mindestens einem Nachkommen im Pedigree, haben im Durchschnitt 5 Wr-
fe, die Natursprungeber werden in etwa 1 Jahr und die Besamungseber 0,75 Jahre angepaart.
Die geschatzten Generationsintervalle sind in Tabelle 6.4 dargestellt. Das durchschnittliche Ge-

Tabelle 6.4: Generationsintervalle in Jahren

Sohn-Pfad Tochter-Pfad Durchschnitt

Natursprungeber 2,16 2,31 2,27
Besamungseber 2,68 2,82 2,79
Zuchtsauen 2,15 2,25 2,23

nerationsintervall der Natursprungeber ist mit 2,27 Jahren vergleichbar mit dem der Zuchtsauen,
wahrend das der Besamungseber ein halbes Jahr langer ist. Der Unterschied ware sogar noch
héher, wenn nicht ein Teil der Besamungseber bereits wahrend der Kreuzungsprifung in der
Zuchtpopulation eingesetzt wiirde. 25 % der KB-Eber haben bereits vor AbschluR der Nach-
kommenschaftsprifung im Alter von 1-1,5 Jahren Nachkommen in der Zuchtpopulation. Diese
Eber sind daher keinem reinen Nachkommendesign unterworfen, sondern eher, wie die Na-
tursprungeber und Zuchtsauen, einem Halbgeschwisterdesign. Nur 1-3 % der Besamungseber
werden gleichzeitig mit Reinzucht- und Kreuzungsnachkommen gepruft.

6.1.3 Realisierter Zuchtfortschritt

Der realisierte Zuchtfortschritt in den Einzelmerkmalen des Zuchtziels wurde anhand der sta-
tionsgepruften Nachkommen aus den Jahren 2000 bis 2004 geschatzt. Die Regressionskoeffi-
zienten der genetischen Trends sind in der Tabelle 6.5 zusammen mit ihren Standardfehlern
angegeben. Der Zuchtfortschritt ist hinsichtlich des heutigen Zuchtziels in gewiinschter Rich-

Tabelle 6.5: Genetischer und dkonomisch-genetischer Fortschritt pro Jahr (3) in der bayeri-
schen Piétrain-Population von Kreuzungsmerkmalen von 1990 bis 1999

Merkmal TZ FVW MFA BFL pH; IMF  Gesamt-ZW
Einheit (E) %Lag  ko/ks  opi5ahr  9/Jahr */Jahr  %/Jahr  Euro/Jahr

Jahr Jahr
A, Euro/E 0,04 -1450 2,06 0 7,66 9,11
B 1,33 -0,009 0,18 0,22 0,000 0,018 0,71
s.e.([?) 0,29 0,001 0,005 0,012 0,002 0,015 0,019

*negativer dekadischer Logarithmus der H;O*-lonenkonzentration in Mol/I

tung und mit Ausnahme der beiden Fleischbeschaffenheitsmerkmale auch signifikant. Die Be-
wertung und Diskussion dieser Zuchtfortschritte erfolgt erst im Anschluf an die Ergebnisse der
Simulationsstudien.

6.1.4 Effektive Populationsgroile

Der Erfolg eines Zuchtprogramms ist langfristig auch von der Effektiven Populationsgrofie (V)
abhangig, die ein wichtiges Mal fiir die genetische Drift und den Inzuchtzuwachs in endlichen
Populationen darstellt. Beide Phanomene reduzieren die additiv-genetische Varianz und somit
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auch den genetischen Fortschritt. Die genetische Drift flhrt trotz Selektion zu einem Verlust
von glnstigen Allelen (polygenes Modell) und beeinflusst so nicht nur den aktuellen Zuchtfort-
schritt, sondern auch die Selektionsgrenze. Inzucht hat zur Folge, dass die Heterozygotenfre-
quenz in der Population sinkt und daher die additiv-genetische Varianz reduziert wird. Dariber
hinaus kann Inzucht, insbesondere bei Reproduktionsmerkmalen, zu Inzuchtdepression und zu
einem hoheren Auftreten von Erbfehlern fiihren.

Das Konzept der Effektiven PopulationsgroRe von Fisher (1930) und Wright (1931) wurde
zunachst auf diskrete Generationen angewendet, spater dann auf Uberlappende Generationen
erweitert. Ein Review findet sich bei Hill (1979). Darin wird die Formel zur Schatzung der
Drifteffektiven Populationsgrofie fur Gberlappende Generationen mit

1 1

N,  16ML

M M 1 F F
2+ 00 + ZFO—mm,mf + (f)%ng] + m[z + Uj%f + ZMUfm,ff + (M)Q%%m]

angegeben. In dieser Funktion ist M (F') die Anzahl der ménnlichen (weiblichen) Zuchttiere,
die je Zeiteinheit in die Population aufgenommen werden und L das durchschnittliche Gene-
rationsintervall der vier Selektionspfade. Desweiteren beschreiben o7, o7, ;, 0%, und 0%, die
Varianz der FamiliengroRe in den Pfaden Vater-Sohn, Vater-Tochter, Mutter-Sohn bzw. Mutter-
Tochter. Schlielich bezeichnet o,,,,, ., die Kovarianz in der Familiengrdle zwischen den bei-

den Pfaden Vater-Sohn und Vater-Tochter. Entsprechendes gilt flr o s, s ;.

Sowohl die Anzahl eingesetzter Zuchttiere als auch die (Ko-)Varianzen kdnnen von Jahr zu
Jahr schwanken. Da Jahre mit héherem Inzuchtzuwachs nicht durch eine Erhéhung der Po-
pulationsgréfRe in nachfolgenden Jahren ausgeglichen werden kénnen, wird ein harmonisches
Mittel aus den jahrlich geschatzten Effektiven Populationsgrofien berechnet. Dadurch haben
Jahre mit einer niedrigen Effektiven Populationsgrofe einen groReren Effekt als Jahre mit ho-
heren Werten (Falconer und Mackay, 1996). In die Auswertung wurden ausschlieBlich Tiere der
Geburtsjahrgange von 1990 bis 1999 einbezogen, die ihrerseits wieder erfolgreiche Zuchtnach-
kommen hervorbrachten. Die Berechnungen wurden mit eigens geschriebenen Programmen in
APL und FORTRAN 90 durchgefiihrt. Wie der Tabelle 6.6 zu entnehmen ist, schwankt die NV,

Tabelle 6.6: Effektive Populationsgrélie fir die Geburtsjahrgange 1990 bis 1999

Jahr M F L o o s U?m 0]% ; Ommmy Opmyf Ne
1990 68 125 256 1,38 10,13 0,59 0,95 2,36 -0,20 248
1991 51 121 2,37 226 579 0,32 0,82 1,90 -0,13 225
1992 68 110 2,57 1,21 16,07 0,34 0,74 283 -0,19 190
1993 53 137 256 566 17,58 0,52 1,03 445 -0,09 135
1994 57 116 2,64 1,67 2550 0,86 1,72 229 0,14 151
1995 60 150 2,17 195 6,95 042 0,81 1,02 -0,15 269
1996 76 156 2,32 6,06 1542 1,09 1,60 545 0,36 130
1997 69 196 2,29 356 19,01 0,64 1,96 4,78 0,27 168
1998 62 159 2,10 541 3551 0,50 1,20 8,01 -0,07 97

1999 66 157 180 2,52 10,97 0,32 1,29 0,86 -0,17 209

Uber die Jahre relativ stark, zeigt dabei aber keinen Trend. Das harmonische Mittel ergibt eine
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Effektive Populationsgrofie von 165 Tieren, was, bei einem durchschnittlichen Generationsin-
tervall von rund 2,5 Jahren, einer Jahreseffektiven PopulationsgrdRe von 412 Tieren entspricht.
Der jahrliche Inzuchtzuwachs betrégt daher ca. 0,12 %.

Diese Methode beruht allerdings auf Annahmen, die in realen Zuchtpopulationen nicht strikt
gultig sind. So wird zuféllige Anpaarung und Hardy-Weinberg-Gleichgewicht unterstellt, was
bei gerichteter Selektion unrealistisch ist. Dasselbe gilt fur die Annahme, dass die Chance se-
lektiert zu werden nicht von der Abstammung eines Tieres abhéngt. Da die Information von
Verwandten in der bayerischen Zuchtpraxis eine bedeutende Rolle spielt, sollte eine nicht un-
betrachtliche Korrelation in der FamiliengréRe Uber Generationen existieren. Eine Methode,
die diese Nachteile nicht aufweist, ist die Bestimmung der Inzuchteffektiven Populationsgrofie
uber den Inzuchtzuwachs pro Jahr. Dieser lasst sich aus dem durchschnittlichen Inzuchtkoeffi-
zienten der Tiere eines Jahrgangs oder der mittleren Coancestry zwischen diesen Tieren ablei-
ten. In der idealen Population entspricht die Coancestry dem Inzuchtkoeffizienten der nachsten
Generation. In realen Populationen kann der durchschnittliche Inzuchtkoeffizient der Coance-
stry vorauseilen oder nachhéngen, je nachdem, ob durch die Anpaarung Inzucht verstarkt oder
vermieden wird. Die Coancestry gilt im allgemeinen als stabiler tber die Zeit als der durch-
schnittliche Inzuchtkoeffizient. Sowohl die Inzuchtkoeffizienten als auch die Coancestries las-
sen sich aus den Elementen der Verwandtschaftsmatrix gewinnen, wobei unterstellt wird, dass
Zuchttiere ohne Abstammungsinformation zur Population unverwandt sind. Dies trifft auf die
Importtiere jedoch nicht allgemeingltig zu, so dass die Gefahr besteht die Effektive Popula-
tionsgrofle zu Uberschatzen. Die Zichter wiesen bei einer Befragung auf die Schwierigkeiten
hin, unverwandte Zuchttiere aus dem In- und Ausland importieren zu kénnen. Die ’uncertain
parantage’-Methode (Dempfle (1990) in Gianola und Hammond (1990), Pérez-Enciso und Fer-
nando (1992)) waére fir diese Problematik empfehlenswert, wird aber aus zeitlichen Griinden
hier nicht implementiert. Abbildung 6.1 zeigt die geschatzten Kurven fur die Coancestry und die

Abbildung 6.1: Inzuchtzuwachs in der bayerischen Piétrain-Population
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Inzuchtkoeffizienten von 1990 bis 1999. Die Kurve fur die Inzucht zeigt wesentlich ausgeprag-
tere Schwankungen als die der Coancestry. Wie erwéhnt sollte die Coancestry eine Generation
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voraus sein. Es ist allerdings zu beachten, dass die Coancestry auf gametischer Ebene definiert
ist, weshalb auch die Gameten in einem Tier einbezogen wurden. Da Selbstung nicht stattfindet,
wird die daraus resultierende Inzucht erst zwei Generationen spater, bei Halbgeschwisterpaa-
rungen, wirksam. Der Vergleich der Inzuchtsteigerung von 1992 bis 1994 mit der Steigung
in der Coancestry von 1995 bis 1997 konnte das vorauseilen der Coancestry wohl bestatigen.
Dagegen weist der Vergleich des Inzuchtzuwachses von 1995 bis 1997 mit der Coancestry ab
1997 auf eine Anpaarungspraxis hin, die Inzucht verstarkt. Die Inzuchteffektive Populations-
groRe kann nun aus der Formel

F,=1—(1— AF),

geschétzt werden (Falconer und Mackay, 1996), wobei F; den durchschnittlichen Inzuchtkoef-
fizienten im Jahr ¢ und A F' den Inzuchtzuwachs pro Jahr bezeichnet. Zunachst kann A F' durch
den jahrlichen Inzuchtzuwachs in der idealen Population = ersetzt werden. Stellt man die

2Ng
Formel um und logarithmiert anschlieend, ergibt sich

1)'

In(l1-F)=t-In(l - o,

Dabei ist In(1 — ﬁ) die zu schatzende Steigung der linearen Regression von in(1 — F;) auf ¢.
Bezeichnet man diese Steigung mit 5 und 16st nach NV, auf, resultiert

1

Ny= .
2(1 — €)

Fur beide Kurven wurden lineare Regressionen fiir den Zeitraum von 1990 bis 1999 geschétzt.
Die Jahreseffektive PopulationsgroRRe aus der Coancestry betragt 427 (AF = 0,0012) und die
aus den Inzuchtkoeffizienten 375 (AF' = 0,0013). Die Schétzwerte liegen damit tiber- bzw. un-
terhalb des Schéatzwertes aus der Formel nach Hill (1979). Zu erwarten war allerdings, dass der
Schétzwert aus der Formel nach Hill (1979) hoher liegt, weil die Korrelation Giber Generationen
nicht berucksichtigt werden kann. Jedoch ist die Annahme, dass die Importtiere zur Population
unverwandt sind, ebenfalls nicht korrekt. Deshalb kénnte die Jahreseffektive PopulationsgrofRRe
tatsachlich etwas kleiner sein.
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6.2 Modellkalkulationen

In APL wurde ein Programm zur Simulation der Eigenleistungspriifung im Feld, der Nach-
kommen- und Geschwisterpriifung auf Station sowie verschiedener Zuchtstrategien entwickelt.
Nachfolgend werden die Methoden zur Berechnung der Faktoren des genetischen Fortschritts
pro Jahr fr eine dreistufige Selektionspraxis beschrieben.

6.2.1 Methodik

Das Optimierungskriterium ist der jahrliche Fortschritt im 6konomischen Gesamtzuchtwert H
mit

Hz' = ZCL]AZ] = O,IAi,
J

wobei a; das 6konomische Gewicht symbolisiert und A;; der wahre Zuchtwert fir Kreuzungs-
leistung des Zuchttiers < im Merkmal j ist. Das Selektionskriterium ist der geschatzte Gesamt-
zuchtwert eines Kandidaten, der mit Hilfe der Informationen auf der jeweiligen Stufe ermittelt
wird. Die Informationen fiir die Kandidaten auf den drei Stufen sind:

1. Eigenleistung der Eltern im Feld (yp,) sowie Reinzucht- und Kreu-
zungsleistungen von Halb- und Vollgeschwistern auf Station (y 4,,)

2. Informationen der Stufe 1 plus Eigenleistung der Kandidaten im Feld
(yE'o)

3. Informationen der Stufe 2 plus Leistungen von Reinzucht- und Kreu-
zungsnachkommen auf Station (yg,).

Die Indices der Beobachtungsvektoren werden in Tabelle 6.7 detailliert erklart. In der Abbil-
dung 6.2 sind die Informationen eines méannlichen Kandidaten dargestellt.

Abbildung 6.2: Informationen eines mannlichen Kandidaten auf den drei Selektionsstufen

r
Eigenleistung — ’ Vater ‘ ’ Mutter ‘ _—) Eigenleistung
im Feld im Feld
1 Stufe < / l \
Paternale Voll- Paternale Maternale Voll-
und/oder Halbgeschwister in und/oder
Halbgeschwister in Kreuzung auf Station Halbgeschwister in
Reinzucht auf Station Reinzucht auf Station
\
" v v
2. Stufe < Eigenleistung «—— Ménnlicher
im Feld Kandidat
-
s
3. Stufe < Reinzuchtnachkommen Kreuzungsnachkommen
auf Station auf Station
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Weibliche Kandidaten unterscheiden sich ausschliel3lich auf der dritten Selektionsstufe, da sie
keine Kreuzungsnachkommen besitzen und die Reinzuchtnachkommen aus nur einem Wurf
stammen.

Der Gesamtzuchtwert A und die Leistungsinformationen yz,, ysp, yr, SOWie yg, seien mul-
tivariat normalverteilt mit

H 0 H Vin  Vaye, Vays, Viays, Vs,
Yep Xipbey Yep Voot Vi, Vywws, Vywwwe Vywuso
E|ysy| = | Xspbsp | und Var |ys, | = | Voo Vysum, Vsws, Vsyse Vyspyso
Yro XeobEo Yeo Vg, VyEoyEp VyEoySp Visoyre Vysoyso
Yso Xsobso Yso \ vySoyEp VySoySp Visovzo Vysouso

Der BLUP-Schatzwert fur H auf der ersten Stufe ist

I, = E(H|yEp7 ySp) = VHy1V;11y1Q1 {ZEP}

Sp
: —1 y
= [VHyEP'VHySP]VyEpyE‘pySpySle |:yEp:|
Sp
mit
Q. =1-X X,V ! X)XV, ) und X, = Xy 0
1= LA\ Vy1y1781 1Yylyl 1= 0 xSp
Der Schatzwert auf der zweiten Stufe berechnet sich aus
o yEp
I, = E(H|yEp7 Ysps Ypo) = VHszy2y2Q2 Ysp
LyEOJ
. . 1 Yep
= [VHyEP:VHySP:VHyEO]VyE‘pyEpySpySpyEoyEoQ2 Ysp
yEo
mit
Xgp 0 0
Q; =1 — Xy (X5V 00 Xs) ' X4V, Uund Xo=1| 0 Xg, 0
0 0 Xg,
Auf der Stufe 3 erhalt man schliellich
yEp
- Y
I; = E(H|yEp7 Ysps Yros ySo) - VHySVy31y3Q3 ,yz];
ySo
yEp
= Vg, Ve, Virgs, ViV ! Qs | Y5
Hypp*V Hysp* Y Hypo VY Hyso YEpYEpYSpYSpYEoYEoYsoYSo 3 Yo

Yso
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mit

Xgp, 0 0 0
0 X5 0 0
0 0 Xz O
0 0 0 X,

Qs =1 — X5(X5V 5 5X5) ' X5V 50 und Xy =

Unter Verwendung aller Informationen resultiert fur den Kandidaten ¢ der vierdimensionale
Vektor

H 1 o o o 0 H;
]1 B O VHylZ'_V;lllQ]_ Ol OI yEp
Ll — |0 VHyzi,V;;f2Q2 0’ ZSP
- Fo
13 i 0 VHy3’ifvy3y3Q3 ySo
s
‘ly
Fur diesen Vektor gilt
H 0
I 0
E =
I 0
I ; 0
und
H;
H y Vg | Var, Var, Var
I ; Ep Viow | Vi, Vi, Vi |:VHH VHI:|
V =Var =M Var M, = ! H 1 el = .
12 ! ZSP ‘/IQH ‘/1211 ‘/1212 ‘/1213 VIH VII
13 i yso ‘/13H ‘/1311 ‘/1312 ‘/1313

Die typischen Werte von V ;; und V;; werden fur mannliche und weibliche Kandidaten aus den
Mixed-Model Gleichungen hergeleitet. Ist die gemeinsame Verteilung f(H,I) = f(H, I, I3, I3)
gegeben, dann berechnet sich die Uberlegenheit der selektierten Tiere im Zuchtziel H bei Ab-
schnittsselektion aus

E(H|Iy, Iy, I, ky, ks, ks) =

/ / ViV, If(I)dI, (6.1)
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mit

wobei k1, ko und k3 die Selektionsgrenzen auf den Stufen 1-3 sind. Dieser Erwartungswert ent-
spricht dem Durchschnitt der Gesamtzuchtwerte der selektierten Tiere in der 3. Stufe. Fir die
oben dargestellte Ableitung von V ;;; und V;; misste man auf jeder Selektionsstufe eine Zucht-
wertschatzung durchfuhren. Die Dimension des Gleichungssystems wiirde dabei von der ersten
bis zur dritten Stufe stark zunehmen. Zur Reduzierung von Rechenkapazitat und Rechenzeit
werden die Elemente von V; und V;; mit der nachfolgenden BLUP-Methodik hergeleitet,
wobei gezeigt werden konnte, dass diese zu sehr &hnlichen Ergebnissen flihrt, wie die Selekti-
onsindexmethode.

Die Mixed-Model Gleichungen werden hier allgemein mit
{(WR'W +G'}t=WRy

beschrieben, wobei W eine Inzidenzmatrix der fixen und zufélligen Effekte, R™* die inverse
Varianz-Kovarianzmatrix der Resteffekte und G * die inverse Kovarianzmatrix der zufélligen
Effekte bezeichnet. y ist der Beobachtungsvektor und ¢ stellt den Losungsvektor fiir die fixen
und zufalligen Effekte dar. Bezeichnet man die Inverse der Koeffizientenmatrix der linken Seite
des Gleichungssystems mit T, dann errechnet sich der Lésungsvektor aus

t=TWR'y.

Ausgangspunkt sind nun zwei getrennte Zuchtwertschatzmodelle fur die Eigenleistung im Feld
sowie die Reinzucht- und Kreuzungsleistungen auf Station. In das erste Modell fliet aus-
schlieBlich die Eigenleistung (E) von mannlichen und weiblichen Tieren ein, wahrend mit dem
zweiten nur die Leistungen von Priftieren auf Station (S) ausgewertet werden. In beiden Model-
len wird keine Pedigreeinformation berticksichtigt, da sich nur so die verschiedenen Informa-
tionsbeitrdge von Eltern, Halb- und \Vollgeschwistern, Kandidaten und Nachkommen korrekt
verkniipfen lassen. Die geschatzten Kreuzungszuchtwerte Ay errechnen sich im Modell fiir
Eigenleistung aus

AKE = TAE*WIERg‘lyE (62)
und im Modell fiir Stationsleistung aus
AKS - TAS*W,SRgl'ySa (6.3)

wobei T4, und T, die additiv-genetischen Zeilen der jeweiligen inversen Koeffizienten-
matrix angeben.

Fur die Kombination der Informationen werden die (Ko-)Varianzen der geschatzten Zuchtwerte
aus den beiden Modellen bendtigt. Diese werden aus den additiv-genetischen Elementen der
inversen Koeffizientenmatrix der Mixed-Model-Gleichungen T 44 gewonnen. Zur weiteren Re-
duzierung von Rechenkapazitat erfolgt die Verknlpfung nicht tber die Einzelzuchtwerte (GI.
6.2 und 6.3), was einer exakten Ldsung entsprechen wirde, sondern Gber die zum Gesamtzucht-
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wert aggregierten Zuchtwerte fir Kreuzungsleistung. Letztere werden mit I i bzw. I ¢ bezeich-
net. Die Korrelation zwischen der exakten und der approximierten Losung ist mit Werten Uber
.99 ausreichend hoch. Das Modell fur die Eigenleistung im Feld enthalt allerdings keine Kreu-
zungsmerkmale zur Schatzung des Gesamtzuchtwertes, weshalb noch weitere Rechenschritte
notwendig sind. Die Regressionsgleichung zur Schéatzung der Kreuzungszuchtwerte A x lautet

wobei A die geschatzten Zuchtwerte fiir Eigenleistung im Feld enthalt. Die Varianz-Kovari-
anzmatrix der geschétzten Kreuzungszuchtwerte berechnet sich dann aus

VAKAK - VAKAEVAEAEVAEAEVAEAEVAEAK - VAKAEVAEAEVAEAK’
mit
VAEAE = GAEAE - TAEAE

und

_ -1
VAKAE - GAKAEGAEAE(GAEAE - TAEAE)7

wobei G 4, 4,, die additiv-genetische Varianz-Kovarianzmatrix der Eigenleistungsmerkmale und
G, 4, die Kovarianzmatrix zwischen den Kreuzungs- und Eigenleistungsmerkmalen bezeich-
net. Dieselbe Losung fir A wiirde man erhalten, wenn die Kreuzungsleistungen als korre-
lierte Merkmale ins Modell aufgenommen wiirden. Dies wird hier jedoch vermieden, um eine
kanonische Transformation zur Vereinfachung einer multivariaten Zuchtwertschatzung zu er-
maoglichen (s. Anhang A). Nachfolgend werden die Formeln zur Berechnung der Kovarianzen
zwischen den Selektionskriterien und dem Gesamtzuchtwert der Matrix V (s. S. 68) hergeleitet.
Zum besseren Verstandnis werden die verwendeten Indices, Vektoren und Matrizen in Tabelle
6.7 erklart. Fur eine einfachere Darstellung der Vorgehensweise wird unterstellt, dass die Kreu-
zungszuchtwerte im Modell fur Eigenleistung, wie in Gleichung 6.2, direkt geschétzt werden.

Auf der ersten Selektionsstufe stehen die aggregierten Kreuzungszuchtwerte aus der Eigen-
leistungsprifung der Eltern im Feld (I ;,) sowie aus der Halb- und Vollgeschwisterpriifung auf
Station (I 5,) zur Verfugung. Beide Informationsquellen werden nun tiber die Regression

_ I
Il = E(H|IEp ISP) = Hu + VHIEPISPVIEPIEPISPISP |:I§p:|

zum eigentlichen Selektionskriterium der ersten Stufe I, kombiniert. Dazu wird die Kovari-
anzmatrix zwischen dem wahren Gesamtzuchtwert und den Indexvariablen V Hig,ls, sowie die
Varianz-Kovarianz-Matrix der Indexvariablen V Iy Tu,Is,1s, verwendet, mit

Vi . Vi.r
: BplEp Eplsy
VHIEI,ISP = [VHIEP'VHISP] und VIEpIEpISpISp - |:VI , VI .
SplEp SplSp
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Tabelle 6.7: Definitionen von Indices, \Vektoren und Matrizen

Indices
E symbolisiert flr Eigenleistungen
S symbolisiert fur Stationsleistungen
0 Informationen des Kandidaten oder seiner Nachkommen
P Informationen der Eltern oder von Halb- und Vollgeschwistern
Vektoren und Matrizen
Y Beobachtungsvektor
A, Kreuzungszuchtwerte der Kandidaten
A, Kreuzungszuchtwerte der Eltern
A, Kreuzungszuchtwerte der Vater
Ay Kreuzungszuchtwerte der Mitter
a Matrix, die fiir jeden Kandidat den Vektor der 6konomischen Gewichte a enthalt
G Kovarianzmatrix der wahren Zuchtwerte fir Kreuzungsleistung
Z, W  0/1-Designmatrizen
Ti_ Zeilen der additiv-genetischen Effekte der inversen Koeffizientenmatrix
Tas Elemente der additiv-genetischen Effekte der inversen Koeffizientenmatrix
R! Inverse Kovarianzmatrix der Resteffekte
K’ 0/1-Matrix zur (vollstandigen) Verknipfung der Elternzuchtwerte mit
den Zuchtwerten der Kandidaten
K/ Koeffizientenmatrix zur Verknupfung der Elternzuchtwerte mit den Zuchtwerten

der Kandidaten auf der ersten Stufe

Es gilt stets E([I'; I's]) = 0’. AuRerdem wird die Umformung
{(WRTW}T=1-G'"Tau=G (G- T
benutzt. Dann ist
Vi, = Cov(a'A, [T Is)])
Ao [Ap, Ay a))
= a'Cou(A,, [yl s, DIRE Wi, T 4, a®R5'Ws, T 4 ]
= a'Cov(A,, [ALA))[Z; R!WE, T 4, a® Z Rg'W,, T 4, a
_ a'[C’ov(%K' [jj 1A Agi])scov(%xg Ej AL A
= A JK'GLK,G]G (G~ Tu1,)a® G (G~ T )al

1, e
— §a,[K (G — TAAE):K(L(G - TAAs)]a'



72 Optimierung des Zuchtprogramms

Die 0/1-Matrix K’ verkntipft die Elternzuchtwerte mit den Zuchtwerten ihrer Nachkommen und
enthélt daher in jeder Zeile zwei Elemente mit dem Wert 1. Dabei wird darauf geachtet, dass
jeder Kandidat von verschiedenen Eltern abstammt. Die Matrizen K’ und K! werden deshalb
unterschieden, weil nicht alle Nachkommen auf der ersten Stufe tber Halb- und Vollgeschwi-
sterinformationen verfiigen. Dies sind solche Zuchtnachkommen, die aus dem ersten Wurf einer
Sau stammen oder deren Vater nicht nachkommengepriift sind. Die Koeffizienten in K/, richten
sich nach dem Anteil der Jungsauen bzw. dem Anteil der Prifeber in der Population. Deswei-
teren gilt:

Vig s, = a(G—Taa,)a
15,1, = a(G—Tas,)a
Loy ls, = Cov(Ig,, I ) =a' (G- Ta4,)G 'Cov(A,, A;)G_I(G —Taa,)a
= (G~ Ta4,)G (G~ Tas,)a

Die Kovarianzmatrix zwischen dem Gesamtzuchtwert und dem Selektionskriterium der ersten
Stufe ist

Cov(H, 1) = Vuip1s,Vi, 1, 14,15 Vis, 15,1
und die Varianzmatrix des Selektionskriteriums I'; lautet schlieBlich
Var(l) = Vuigis,Vig 1, 15,15, Vis, 1o,

Zur Ableitung von typischen Elementen von V wird der Durchschnitt aus den Diagonalelemen-
ten von ménnlichen bzw. weiblichen Kandidaten berechnet. Aus Cov(H, I,) ergibt sich somit
Vo = Vg, und aus Var(I,) resultiert Vo, = Vi g,

Auf der zweiten Selektionsstufe werden die Eigenleistungen der Kandidatentiere erhoben, so
dass man aus der Zuchtwertschatzung fir Eigenleistung den Vektor I 5, erhdlt, der zusétzlich
zu kombinieren ist. Es gilt

Ip,
I, =E(H|Ip, Is, Ir,) = g + Vais, 16,10,V 10 10 16, 15, 15, 1, | 150
Eo
mit
VHIEPISPIEO = [VHIEpivHISpivHIEO]
VIEPIEP Vi, Is, VIEPIEO
Iyl Is,Is,luods, = |ViIss, Visis, VisIs, |
Ig,Ip VIEOIS VIEOIEO
wobei
VIEOIEO VIEPIEP
i i -1 li —1
VISPIED COU(ISP;IEO) :a(G—TAAS)G COU(AP,AO)G (G—TAAE)a

1
= a'(G — TAAS)GilGiKGil(G — TAAE)a
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1
- §al(G - TAAs)KGil(G —Taa,)a
VIEPIEO Cov(I,, I,Eo) =a'(G - TAAE)G_ICOU(AP) A;)G_I(G —Taa,)a
1
= §aI(G—TAAE)KG71(G—TAAE)a

Vi, = Cov(H, I'EO) =a'Cov(A,, A'O)G_I(G —Taa,)a
= a’GG’l(G — TAAE)a
V.,

Ig,:
Damit ist
Cov(H, I2) = Vi, 15,15,V 1y, 1, 15, 15, I, T, ¥ HIg, I, 15, H
und
Var(Iy) = Vi, 15,15,V 15 15,15, 15, 1,V H1sy 15, L >

woraus sich Vi3 =V, und V33 = V), ,, ableiten.

Auf der dritten Selektionsstufe kommen schliefRlich noch die Informationen aus der Nachkom-
menschaftsprifung der Kandidaten tber I 5, hinzu:

Ig,
_ I
I3 = E(H|IEP ISP IEO ISO) = luH + vHIEpISpIEUISDVIEPIEPISpISpIEgIEDISOISD IZP
Ig,
mit
VHIEP Is,lg, = [VHIEP EVHISP EVHIEO EVHISO]
1o,00, Viots, Vigis, VigIs,
Vv o VISPIEP VISPISP VISPIEO stpfso
Lopleplsylsyluo oo Iso s, toots, Viegts, Visis, Vi
VISOIEp VISOIS VISOIEO VISOISO
wobel
VHISO - VISOISO
Vi, = Cou(lg,Is)=a'(G—Tis,)G 'Cov(4,, A))G (G —Tas)a
1
= a'(G- TAAE)G—1G§KG—1(G — Taas)a
1 _
= §a’(G — TAAE)KG 1(G — TAAS)a
VIEDISG = COU(IEO, IZS’O) = a’(G — TAAE)G_ICOU(AO, AIO)G_I(G — TAAS)a

= a’(G — TAAE)Gil(G — TAAS)a

Ipy1s,



74 Optimierung des Zuchtprogramms

Vi1, = Cov(Is, Is)=a'(G—Tis)G 'Cov(A,, A))G (G —Tauy)a

1, _
53 (G—TAAS)KG l(G—TAAS)a.

Wie fur I, und I, konnen die Matrizen Cov(H , I;) und Var(I3) aufgestellt werden, aus de-
nen sich die Elemente V4 = Vi, bzw. V44 = V7,1, ergeben.

SchlieBlich werden noch die Kovarianzen zwischen den Selektionskriterien benétigt mit

_ I
Cov(I1,I,) = VHIEPISPVIEPIEPISPISPCOU( [I?] , [I'Ep Ifgp I'EO])

IEoIEoISpISpIEpIEpVIEOISpIEpH

VIEPIEP VIEPISP VIEPIED

*
15,15, Vis,is, Vig 1,

_ I
Cov(I,I;) = VHIEpfspVIEPIEpIspIspCOU( {I?] , [I'Ep Ifgp I'Eo I'So])

ISDISDIEDIEDISPISPIEPIEPVISOIEOISPIEPH

Vi s, Viets, Vi, vIEpISD]'

*

ISPIEP VISpISp VISPIED ISpISg

Man beachte, dass die Kovarianzen V;_ , und Vj_,  mitder Matrix K, berechnet werden.
P o P o

I

COU(I27I3) = VHIEPISPIE‘OV;EPIEPISPISPIEOIEOCOU( IS;D ) [I,E‘p I,Sp I’E‘o Ifgo])
I

o

ISDISOIEOIEDISPISPIEPIEPVISDIEDISPIEPH
VIEPIEP VIEPISP VIEPIED VIEPISD
— ... VISpIE’p VISPISP VISpIED VISPISD

Vigts, Vig,1s, Vig1s, Vig,

IE‘p ISp IEo ISO

Somit resultiert aus Cov (I, I,) das Element Vo3 = V7,1, aus Cov (I, I's) ergibt sich Vo, =
V1,1, und aus Cov(Io, I3) wird V34 = V;,;, abgeleitet. Die Korrelationsmatrix fur den vierdi-
mensionalen Vektor wird aus

V = /Diag{V}Cy/Diag{V}
berechnet und hat schlieRlich die Form

1 ‘ P12 P13 Pu4

C=— pa | 1 pas pu
P31 | P2 1 psa

pa1 | paz paz 1

Das dreidimensionale Integral in Gleichung 6.1 kann nach einigen nicht trivialen Variablen-
transformationen, die bei Cochran (1951) sowie Jain und Amble (1962) beschrieben werden,
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ZU

1 ¢(k1)q)(k2,1) k371)
P12 P13 pra] | @(k2) @ (k1 2, ks 2)| om,

E(H|]17]27]37k17k27k3) E [ ( ) ( )
¢ kS o k1_37k2_3

umgeformt werden. ¢() bezeichnet die Standardnormalverteilung und ®() die kumulative Ver-
teilungsfunktion der bivariaten Standardnormalverteilung.

Q(k1_i ko i) = Plki_i ko iz =0;Vey,).

Dabei ist
km — pimki
Vi, =V = VeV Vi ound k= ———rt
I#)1; I~I VL VLI - 1_pz’m7

wobei I* die Selektionsindices auller I; beinhaltet.

Zur Losung der Integrale wurde zunéchst die Methode von Dutt und Soms (1976) verwen-
det, die mehrere mathematische Konzepte vereinigt. Eine Fourier Transformation ermdglicht
die Zerlegung der Integrale in lineare Kombinationen von Integralen mit gleicher und kleinerer
Dimension. Diese werden dann Uber eine Gauss-Hermite-Quadratur geldst. Ducrog und Colleau
(1986) haben die Dutt-Methode berpruft und kamen zu der SchluRfolgerung, dass die Metho-
de hinreichend genau ist, wenn die Abschnittspunkte im Intervall [-3,+3] liegen, der kleinste
Eigenwert der Korrelationsmatrix groRer als 0,2 ist und die Matrix keine sehr hohen Korrela-
tionen enthalt. Die hier berechneten Korrelationsmatrizen besitzen allerdings deutlich kleinere
Eigenwerte und hohe Korrelationen. Typische Korrelationsmatrizen fiir ménnliche (links) und
weibliche (rechts) Kandidaten beinhalten beispielsweise die Werte

1 0,320 0,436 0,798 1 ‘ 0,313 0,427 0,488
0,320 1 0,978 0,457 C 0,313 1 0,977 0,839
0,436 | 0,978 1 0,546 Jemale = 10,427 | 0,977 1 0,875
0,798 ‘ 0,457 0,546 1 0,488 0,839 0,875 1

Cmale -

Aus den genannten Griinden wurden die Schatzwerte aus der Dutt-Methode mit einer Mon-
te Carlo Simulation tberpriift. Uber eine Choleskyzerlegung der Korrelationsmatrix und stan-
dardnormalverteilten Zufallszahlen (Box-Muller Generator) wurden zunéchst vierdimensionale
Vektoren generiert. Mit diesen wurde dann eine Abschnittsselektion durchgefihrt, in der nur
die Vektoren behalten werden, deren Selektionsvariablen tiber den Abschnittspunkten liegen.
AnschlieBend werden die Gesamtzuchtwerte dieser \ektoren gemittelt. Die Abweichungen von
der Dutt-Methode waren dabei umso groRer, je scharfer auf der 1. und/oder der 2. Stufe se-
lektiert wurde. Dieses Verfahren wird deshalb durch eine Monte Carlo Simulation ersetzt. Da-
mit entsteht aber der Nachteil, dass die Losung nun mit einem Stichprobenfehler behaftet ist,
der nur Uber die Anzahl der Wiederholungen vermindert werden kann. Die Anzahl der Wie-
derholungen wird so gewahlt, dass der Standardfehler kleiner als 102 ist. Der Vorteil dieser
Berechnungsstrategie ist aber, dass eine Korrektur auf die endliche Population mit Order Sta-
tistiken Uberflissig ist und die Abschnittsselektion durch das praxistblichere Censoring ersetzt
werden kann. Zur Berechnung des Zuchtfortschritts werden die Kandidaten somit auf jeder der
drei Stufen nach ihrem jeweiligen Selektionskriterium rangiert und anschlieBend eine definierte
Zahl von Tieren selektiert.
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Zu bericksichtigen ist weiterhin die Korrelation zwischen den geschatzten Zuchtwerten
der Kandidaten, die aus den durchschnittlichen Diagonal- und Aulerdiagonalelementen der
Varianz-Kovarianz-Matrix der geschatzten Gesamtzuchtwerte abgeleitet werden kann. Aus den
Diagonalelementen wird die Varianz der geschatzten Zuchtwerte berechnet, wéhrend man aus
den Aulerdiagonalelementen die Kovarianz zwischen den geschéatzten Zuchtwerten erhélt. Die
Korrelation ergibt sich aus

N Cov(Hy, H})
Pi Var([flk)

wobei H, der geschatzte Gesamtzuchtwert auf der Selektionsstufe % ist. Es ist zu beachten,
dass die Verwandschaft zwischen den Kandidatentieren vorerst nicht berticksichtigt wird, da die
vierdimensionalen Zufallsvektoren auch weiterhin iid (independently identically distributed)
bleiben sollen. Der Selektionserfolg im Pfad 75 und auf Selektionsstufe £ ist dann

1

AH,;, ; = E(H|Selektion);, j(1 — ﬁmqik)‘ oy =1, (1-— ﬁf{ﬁik)2pHﬁ1i o,

Hi j .

M

Der jahrliche Zuchtfortschritt fur diese mehrstufige Selektion berechnet sich schliellich aus

3 3
AH gﬁz(wmkmﬂﬂmkm + Wiy fAH 1) + gz(wfkmAkam + wy, fAHy, 1)
At Al + Aty + At + Aty

Dabei bezeichnet w;, ; den Anteil der Nachkommen im Pfad ij, die von Eltern auf der Se-
lektionsstufe & abstammen. Die Gewichtungsfaktoren w;, ; berechnen sich aus den Reproduk-
tionsvektoren r;;, deren Elemente den Genanteil eines Elternjahrganges am Geburtsjahrgang
enthalten. =;; kann in Abhangigkeit des Zeitpunktes der dritten Selektion in

T = ["’22]'5 7“2'3]‘]
unterteilt werden. Dabei stellt 7;,; den Beitrag von Eltern bis zur 3. Stufe dar und r;, ; den Bei-
trag von Eltern, die auf der dritten Stufe selektiert wurden. Die Gewichtungsfaktoren errechnen
sich aus

wikj = r’,ikj17
wobei 1 einen Spaltenvektor mit der entsprechenden Lange bezeichnet. Die Generationsinter-
valle lassen sich ebenfalls Gber die Reproduktionsvektoren ableiten mit

Atij = r;jz,
wobei z einen Altersvektor der Form z" = [.5 1 1.5 2 25 } darstellt. Wie diesem Vek-
tor zu entnehmen ist, betragt die Lange eines Selektionszyklus bzw. der Altersunterschied zwi-

schen den Kohorten 0,5 Jahre. Zur Veranschaulichung der dreistufigen Selektionspraxis dient
das Schema in Tabelle 6.8, die Tabelle 6.2 sowie die Abbildung 6.8.

Es werden drei Hauptdesigns modelliert: zwei Nachkommendesigns und ein Halbgeschwister-
design. Zu unterscheiden sind Jungsauen mit einem Wurf von Zuchtsauen mit zwei und mehr
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Tabelle 6.8: Beispiel fir die idealisierte Dreistufenselektion von mannlichen und weiblichen
Zuchttieren. Dabei sind s, (¢) und s, (t) das genetische Mittel der i-ten mannli-
chen bzw. weiblichen Kohorte zum Zeitpunkt ¢ (Jahr/Geburtsjahr) und AH;, ; der
Zuchtfortschritt im Pfad 75 und auf Stufe &

Alter (Jahre) Anzahl Stufe mannliche Tiere

0 5400 = tmo(2005)
0,25 1700 1 m1(2005) = pmo(2004.5) + AH,p,
0,5 32 2 pm1(2005) = f1,,0(2004.5) + AH,,,;
1,0 32 - Pm2(2005) = 11,,0(2004.0) + AH,,,;
1,5 32 - Pm3(2005) = 11,,0(2003.5) + AH,,,;
2,0 9 3 pma(2005) = 11,0(2003.0) + AH,,,;

Alter (Jahre) Anzahl Stufe weibliche Tiere

0 5400 - 14£0(2005)
0,25 3700 1 11/1(2005) = pfo(2004.5) + AHy,
0,5 260 2 p1(2005) = ppo(2004.5) + AHy,;
1,0 260 - r2(2005) = pur0(2004.0) + AHyp,;
1,5 160 3 ,U/f3(2005) = /Lf0(20035) + AHf3j
2,0 80 - 4(2005) = 117(2003.0) + AHy,;

Wirfen (Stammsauen) sowie Priifeber von gepriften Ebern (Stammeber). Die Jungsauen kon-
nen sowohl an Prufeber als auch gepriifte Eber gepaart werden. Die Prufeber werden hingegen
ausschlieBlich an die Jungsauen gepaart, um die Reinzuchtnachkommen fur die Nachkommen-
und Geschwisterprifung zu erzeugen. Die drei Hauptvarianten unterscheiden sich wie folgt:

Nachkommendesign 1 Die Eber werden erst nach der Nachkommenschafts-
prifung an die Stammsauen angepaart. Die Nachkommen von Jungsau-
en und Prufebern werden nicht zur Zucht verwendet.

Nachkommendesign 2 Die Eber werden erst nach der Nachkommenschafts-
prifung an die Stammsauen angepaart. Die Nachkommen von Jungsau-
en und Prifebern sind potentielle Zuchttiere.

Halbgeschwisterdesign Die Eber bekommen nach der 2. Selektion uneinge-
schrénkte Deckerlaubnis. Die Nachkommen von Jungsauen und Prife-
bern sind potentielle Zuchttiere.

Nachkommendesign 1 (NKD 1)

Da die Nachkommen von Jungsauen nicht zur Zucht verwendet werden, reduziert sich die An-
zahl der Kandidatentiere auf der 1. Selektionsstufe. Die Reproduktionsvektoren in den Vater-
pfaden haben daher die Form:

2 =[5 1 15 2| 25 3 2.5+.5(d, — 1)]
Prmn =Ty =10 0 0 0] ca® cal cade1]

wobei = die Mortalitatsrate und d. die Einsatzdauer der gepriften Eber ist. ¢ berechnet sich
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stets aus

1—=x

= (1= ()

2]
Der vertikale Balken innerhalb des Vektors markiert die Unterteilung in die beiden Vektoren
T5,,; Und 7, .. Die Eber werden im Alter von 2 Jahren letztmalig selektiert, so dass ihre nach-
sten Nachkommen mit 2,5 Jahren geboren werden. Die Reproduktionsvektoren der Sauen lauten

2 =[5 1 15| 2 25 ... 2+5(d,—1)]
=7 =[0 ay ar| ca® cxt ... cxds—1]

wobei a der Anteil der Jungsauen in der Sauenpopulation ist und a, der Anteil der Jungsau-
en, die an die gepruften Eber gepaart werden. Die Sauen werden im Alter von 1,5 Jahren und
damit noch vor der Anpaarung zum dritten Wurf ein drittes Mal selektiert. Die Einsatzdauer
von gepriften Sauen d, wird tber ihre zyklische Austauschrate abgeleitet.

Nachkommendesign 2 (NKD 2)

Die Nachkommen von Jungsauen sind potentielle Zuchttiere, so dass die Reproduktionsvekto-
ren der Eber und Sauen die folgende Struktur besitzen:

2 =[5 1 15 2| 25 3 ... 25+5(d, —1)]
Thn =Ty =10 a—ay, 0 0] e’ ext ... cxde1]
2 =[5 1 15| 2 25 ... 2+5(d,—1)]

=7 =[0 a ar| ca® cat ... cxd—1] "

Da die Prufeber ausschlieRlich an die Jungsauen gepaart werden, ist der Anteil der Prufeber
in den Nachkommen gleich dem Anteil der Jungsauen a, minus dem Anteil der Jungsauen a,,
die an die gepriften Eber gepaart werden.

Halbgeschwisterdesign (HSD)

Die Eber werden im AnschluB an die Nachkommenschaftsprifung nochmals selektiert, sofern
die Einsatzlange d. mehr als drei Zyklen betragt. Der Beitrag der Priifeber entspricht dem Anteil
der angepaarten Jungsauen, a* = a — a,, plus dem Anteil aus den Paarungen mit den Altsauen.

2 =[5 1 15 2| 25 ... 25+5(d,—1)]
Trom =Ty =10 a*+(1—a)p (L-a)pzt (L-a)pa®| ca® ... cxde=1]

Dabei bezeichnet p den Anteil der Prifeber an den insgesamt eingesetzten Ebern. Der Repro-
duktionsvektor der Jungsauen ist derselbe wie im Nachkommendesign 2.

Das optimale Design soll nun tber den Vergleich verschiedener Varianten gefunden werden.
Die Erkenntnisse aus den vorherigen Kapiteln werden zur Festlegung konstanter Designpara-
meter genutzt, um damit den Simulationsaufwand zu reduzieren. Die konstanten und variablen
Designparameter sind in Tabelle 6.9 zusammengefasst.

In der Zuchtwertschatzung werden die Merkmale des Zuchtziels, deren Pendant in der Rein-
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Tabelle 6.9: Konstante und variable Designparameter in den Modellkalkulationen

Konstante Parameter

Variable Parameter

Zuchtziel (s. Kapitel 1)

PopulationsgroRe von 1200 Zucht-
sauen

Alle Kandidaten mit Lebenstagszu-
nahme u. Ultraschallspeckdicke

Prifkapazitat fur Vaterrassen in
Bayern. Wachentlich 10 Buchten a
12 Mastplétze

Prifeber werden gleichzeitig mit
Reinzucht- und Kreuzungsnach-
kommen gepruft

Die Aufstallung der Nachkommen
eines Ebers findet innerhalb von vier
bis sechs Wochen statt

Verwandte Priftiere werden in ver-
schiedene Buchten aufgestallt

Ein Ferkel je Wurf in der Kreu-
zungsprifung

Ausfallrate auf Station prifartspezi-
fisch

Anzahl der Prufeber pro Halbjahr
von 35 - 244

Anteil der Reinzuchtprifung auf
Station von 0 - 80 %

Anzahl der Ferkel je Wurf in der
Reinzuchtprifung von 1 - 4

Einsatzalter der Eber
Halbgeschwisterdesign: 1 Jahr
Nachkommendesign: 2 Jahre

Anzahl Stammeber von 9, 18, 36,
72 und 144

Einsatzdauer der Eber von 1 - 4
Zyklen

Anteil der Jungsauen maximal bis
zu 50 %

Austauschrate von gepruften Sauen:
25, 50 und 100 % je Zyklus

Anteil der Jungsauen, die an Prif-
eber gepaart werden: 0, 30, 50 und
100 %

zucht sowie die Eigenleistungsmerkmale Lebenstagszunahme und Ultraschallspeckdicke ver-
wendet. Hierfur werden die in dieser Arbeit geschétzten Populationsparameter benutzt. Die
Kovarianzmatrizen der zufélligen Effekte wurden ’gebendet’, um positiv definite Matrizen zu
erhalten. Diese Kovarianzmatrizen sind im Anhang B aufgefuhrt.

6.2.2 [Ergebnisse

Zum besseren Verstandnis der Ergebnisse und zur Uberpriifung ihrer Plausibilitat werden die
EinflussgrélRen auf den genetischen Fortschritt pro Zeit zundchst einzeln betrachtet.

Die Genauigkeit der Rangierung von Kandidatentieren wird auf allen drei Stufen von der Leis-
tungsinformation aus der Nachkommen- und Geschwisterpriifung auf Station dominiert. Dies
geht bereits aus der Analyse der Kovarianzmatrizen (s. S. 75) fir den Gesamtzuchtwert und die
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drei Selektionskriterien hervor. Der Grund ist, dass die relevanten Kreuzungsmerkmale, insbe-
sondere die Fleischqualitatsmerkmale, auf Station direkt gemessen werden und die Leistungen
von stationsgepriften Reinzuchttieren mit diesen Merkmalen hoch korreliert sind (s. Kapitel
4). Dagegen ist die genetische Korrelation zwischen der Lebenstagszunahme von Zuchttieren
in Reinzucht und den taglichen Zunahmen von Kreuzungstieren auf Station lediglich 0,42. Auch
die genetische Korrelation zwischen der Ultraschallspeckdicke und dem Magerfleischanteil ist
mit -0,51 nicht viel hoher. Daher ist der Informationsgewinn aus der Eigenleistungsprifung
im Feld fur den Gesamtzuchtwert gering und die Optimierung der Stationsprifung wird umso
wichtiger. In Abbildung 6.3 ist die Korrelation zwischen den wahren und geschatzten Zuchtwer-
ten von Prufebern und -sauen in Abhéngigkeit des Reinzuchtanteils auf Station und der Anzahl
Ferkel je Reinzuchtwurf dargestellt. Man beachte das unterschiedliche Niveau bei Ebern und
Sauen.

Die Genauigkeit der Sauenzuchtwerte steigt sowohl mit zunehmender Ferkelzahl als auch mit

Abbildung 6.3: Genauigkeit (p) zwischen den wahren und geschatzten Zuchtwerten von Ebern
(links) und Sauen (rechts) in Abhédngigkeit des Reinzuchtanteils auf Station
und der Anzahl geprifter Ferkel je Reinzuchtwurf bei 35 Prufebern pro Halb-
jahr

zunehmender Reinzuchtprifung. Der Zuwachs betragt rund 14-20 % von 1 auf 2 Ferkel, 3-9 %
von 2 auf 3 Ferkel und 2-6 % von 3 auf 4 Ferkel. Die groReren Zuwachse werden bei héherem
Reinzuchtanteil erzielt. Wie erwartet, steigt die Genauigkeit mit zunehmender Ferkelzahl we-
gen der umweltbedingten Ahnlichkeit zwischen den Wurfgeschwistern nicht linear (s. Kapitel
4). Der Genauigkeitsgewinn mit steigendem Reinzuchtanteil ist von 10 auf 20 % am grof3ten.
Bei 1 Ferkel erhoht sich die Genauigkeit um 0,3 %, bei 2 Ferkel um 5,5 %, bei 3 Ferkel um
8,3 % und bei 4 Ferkel gar um 12,4 %. Von 20 auf 30 % Reinzucht werden bei 3 und 4 Ferkel
gut 3 % und von 30 auf 40 % nochmals 1-2 % zusétzlich erzielt. Die Ursache flr den starken
Anstieg mit zunehmender Reinzuchtprifung, insbesondere bei 3 und 4 Ferkel, ist die Reduzie-
rung eines ’Confoundings’ zwischen dem Zuchtwert der Mutter und dem Buchteffekt. Dieses
"Confounding’ resultiert aus der begrenzten waochentlichen Prifkapazitat flr Reinzuchttiere,
weshalb verwandte Nachkommen nicht in unterschiedliche Buchten aufgestallt werden kon-
nen. Eine gemeinsame Aufstallung von Reinzucht- und Kreuzungstieren in eine Bucht kdnnte
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dieses *Confounding’ beseitigen. Dies ist jedoch nicht sinnvoll, weil Kreuzungstiere schneller
wachsen als Reinzuchttiere, weshalb die Leistungen von Reinzuchttieren beeintrachtigt werden
konnten. Ein Teil des Genauigkeitszuwachses mit steigender Reinzuchtprifung entsteht auch
aus einer genaueren Schétzung der Eberzuchtwerte flir Reinzuchtleistung.

Die Korrelation zwischen den wahren und geschétzten Zuchtwerten der Prifeber wird in erster
Linie von der Anzahl der Priifnachkommen je Eber bestimmt. Diese hangt bei gegebener Priif-
kapazitat von der Zahl der Prifeber ab. Die Genauigkeit betrégt bei 35 Prifebern pro Halbjahr
mit je 90 Prifnachkommen 0,88 und féllt mit jeden weiteren 35 Ebern um bis zu 0,04 Punkte. So
erreichen 244 Prifeber mit je 10 Prifnachkommen nurmehr eine Genauigkeit von knapp 0,65.
Die Anzahl der Prifeber beeinflusst auch die Genauigkeit der Zuchtwertschatzung in Abhén-
gigkeit des Reinzuchtanteils und der Ferkelzahl. Je hoher die Anzahl der Priifeber, desto emp-
findlicher reagiert die Genauigkeit der Eberzuchtwerte auf einen Austausch von Kreuzungs-
durch Reinzuchtnachkommen. Beispielsweise sink die Korrelation bei 244 Priifebern je 10 %
Reinzuchtpriufung um 1-3 %.

Die Genauigkeit der geschétzten Zuchtwerte von Ebern und Sauen wirkt sich auf die Genau-
igkeit der Selektion in allen Pfaden und auf allen Stufen aus. Die Genauigkeit der Rangierung
auf der dritten Eberstufe orientiert sich stark an der Korrelation zwischen den wahren und ge-
schétzten Eberzuchtwerten aus den Stationsleistungen. Auf der zweiten Stufe sowie der dritten
Stufe der Sauen ist die Reduktion der Genauigkeit mit steigender Priifeberzahl nur etwa halb so
stark wie flr die Eber auf der dritten Stufe. Dies ist auch plausibel, da die Nachkommenleistung
als Halb- und Vollgeschwisterinformation in spateren Generationen nur 1/2 bis 3/4 mal soviel
Wert ist. Die relative Abnahme der Genauigkeit bleibt aber auf der zweiten und dritten Stufe
der Eber in etwa gleich.

Die Selektionsintensitaten und die Generationsintervalle in den Mutterpfaden werden vom
Anteil der Reinzuchtprufung auf Station, der Anzahl der Prifnachkommen aus einem Wurf
sowie der Austauschrate von gepriiften Sauen bestimmt. Eine steigende Priufkapazitat fur Rein-
zuchtnachkommen und/oder eine abnehmende Anzahl Ferkel je Wurf erhéht die Anzahl der ge-
priiften Jungsauen. Dadurch wird die Selektionsintensitat auf der 2. Stufe zwar reduziert, dafur
stehen auf der 3. Stufe mehr Kandidaten zur Selektion bereit. Da die Population dann aus mehr
Jungsauen besteht, wird auch die Zahl zu ersetzender Stammsauen kleiner. Beides fiihrt zu einer
steigenden Selektionsintensitat. In Abbildung 6.4 ist der Zuchtfortschritt in den Mutterpfaden
in Abhéngigkeit der Reinzuchtpriufung und der Ferkelzahl fiir die 2. und 3. Stufe dargestellt.
Die Zahlen auf der Oberflache geben die Anzahl der selektierten Sauen an, wobei sie auf der
2. Stufe der Anzahl Priifsauen entsprechen. Die Zahl der selektierten Sauen auf der 3. Stufe
sind ein Beispiel flr eine 25 %ige Austauschrate der gepriiften Sauen. Wéhrend der genetische
Fortschritt pro Generation auf der 2. Stufe mit zunehmender Prufkapazitat fir Reinzuchttiere
fallt, wachst dieser auf der 3. Stufe sehr stark an. Innerhalb der Anzahl Ferkel je Wurf ist das
Maximum stets bei der hochsten Priifsauenzahl und damit beim hdchsten Jungsauenanteil von
50 % zu finden. Dabei steigt der Zuchtfortschritt pro Generation an den jeweiligen Maxima von
einem bis vier Ferkel je Wurf kontinuierlich an. Die Prifsauenzahl kontrolliert auRerdem das
Generationsintervall. Im NKD, und HSD sinkt das Generationsintervall mit steigender Pruf-
sauenzahl von 2,45 auf 1,31 Jahre. Da die Nachkommen von Jungsauen im NKD; nicht in der
Zucht eingesetzt werden, liegt dort das Generationsintervall deutlich héher. Dennoch bestimmt
der Jungsauenanteil auch in diesem Design das Generationsintervall, das mit steigendem An-
teil allerdings nur von 2,55 auf 2,15 Jahre sinkt. Die Austauschrate geprifter Sauen beeinflusst
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Abbildung 6.4: Zuchtfortschritt pro Generation in den Mutterpfaden (A H, ;) auf der 2. (links)
und 3. (rechts) Selektionsstufe

sowohl die Selektionsintensitat als auch das Generationsintervall. Je hdher die Austauschrate,
desto niedriger die Selektionsscharfe, aber umso kleiner wird auch das Generationsintervall.
Wenn die Selektionsintensitat durch einen hohen Jungsauenanteil bereits groR ist, zeigt sich,
dass eine héhere Austauschrate und damit kirzeres Generationsintervall besser ist.

Die Selektionsintensitaten in den Vaterpfaden werden von der Anzahl der Prifeber, der An-
zahl der Stammeber und der Einsatzlange bestimmt. Je hoher die Anzahl der Priifeber, desto
Kleiner ist die Selektionsintensitét auf der 2. Stufe, wahrend gleichzeitig die Anzahl der Kandi-
daten und damit die Selektionsintensitat auf der 3. Stufe zunimmt. Diese steigt dartiber hinaus
mit abnehmender Anzahl Stammeber und zunehmender Einsatzlange. Eine hohere Einsatzdau-
er zieht jedoch ein hoheres Generationsintervall nach sich. Es wurde nun untersucht, wie die
Anzahl der Stammeber und die Einsatzlange in den drei Hauptvarianten zusammen spielen. Im
Halbgeschwisterdesign sind stets die Varianten mit der kiirzesten Einsatzlange optimal, weil das
Generationsintervall mit einem Jahr am niedrigsten ist. In den Nachkommendesigns zeigt sich
der Trend, dass mit abnehmender Stammeberzahl (steigender Selektionsschérfe) eine kirzere
Einsatzldnge (niedrigeres Generationsintervall) mehr Zuchtfortschritt erzielt. Aulerdem nimmt
mit steigender Prufeberzahl die Selektionsscharfe bei einer bestimmten Stammeberzahl zu, so
dass tendenziell eine kiirzere Einsatzzeit, meist 2 Einsatzperioden, besser ist.

Die Stationsparameter haben uber die Anzahl der Prifsauen (Jungsauenanteil) nicht nur Ein-
fluss auf die Generationsintervalle in den Mutterpfaden, sondern im NKD, und HSD auch in
den Vaterpfaden. Mit steigender Prifsauenzahl sinkt das Generationsintervall im NKD, (bei-
spielsweise bei 18 Stammebern und einer Einsatzldnge von 2) von 2,61 auf 1,83 und im HSD
von 1,2 auf 1,11 Jahre, sofern alle Jungsauen mit Prufebern verpaart werden. Werden jedoch
geprufte Eber an die Jungsauen gepaart, dann steigen die Generationsintervalle in den Eberpfa-
den mit zunehmendem Anteil. Im HSD wird das Generationsintervall zudem noch vom Anteil
der Prufeber an den insgesamt eingesetzten Ebern beeinflusst. Je hdher dieser Anteil ist, umso
Kleiner wird das Generationsintervall.
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Der Zuchtfortschritt pro Generation in den Vaterpfaden zeigt in Abhangigkeit der Stationspa-
rameter deutliche Unterschiede zwischen dem NKD; und den beiden anderen Hauptvarianten.
Diese beruhen vor allem darauf, dass sich im NKD; mit zunehmender Priifsauenzahl die An-
zahl der Selektionskandidaten auf der 1. Stufe reduziert und somit Selektionsschérfe verloren
geht. Im NKD, und HSD bestimmt die Genauigkeit der Zuchtwertschétzung den genetischen
Fortschritt pro Generation sehr stark. Ist die Zahl der Prufeber hoch (wenig Prifnachkommen je
Eber), dann steigt der Zuchtfortschritt pro Generation auf der 3. Stufe mit abnehmender Rein-
zuchtprifung und sinkender Ferkelzahl. Der héchste Fortschritt wird bei 2 Ferkel und 30 %
Reinzucht erzielt, wobei sich aber diese Variante kaum von Designs mit geringerer Reinzucht-
prifung unterscheidet. Ist die Zahl der Prif-eber hingegen niedrig (viele Priifnachkommen je
Eber), dann liegen die besten Varianten hinsichtlich des genetischen Fortschritts pro Generati-
on ausschlieBlich bei 2 Ferkel und 30 bis 40 % Reinzuchtprifung. Die Erkléarung ist, dass der
Zuchtfortschritt auf der 3. Stufe nicht nur von der Genauigkeit der Eberzuchtwerte bestimmt
wird, sondern auch von der Information der Muttersau. Gerade diese ist bei wenig Reinzucht-
priifung durch das erwahnte Confounding gering (Abb. 6.3).

Zuvor wurde bereits der positive Effekt der Paarung von Jungsauen mit Prifebern auf das Ge-
nerationsintervall in den Vaterpfaden erwahnt. Ein weiterer Vorteil ist die gleichzeitige Verwen-
dung der Information von gepruften Reinzuchtnachkommen fiir die Sauen- und Eberselektion.
Mit einem steigendem Anteil von Jungsauen, die mit gepriften Ebern gepaart werden, sinkt
die verfugbare Prifkapazitat fur Prifeber und infolgedessen die Genauigkeit der geschétzten
Zuchtwerte. Dennoch stellt sich die Frage, ob es fur den Gesamtfortschritt nicht besser wére,
einen bestimmten Anteil der Jungsauen mit gepriiften Ebern zu verpaaren. Bei scharfer Selek-
tion kénnte das hohe genetische Niveau der gepruften Eber den Informationsverlust und das
niedrigere Generationsintervall mehr als ausgleichen. In den Analysen zeigte sich aber, dass im
NKD, und HSD eine 100 %ige Verpaarung der Jungsauen mit Priifebern stets optimal ist. Die
Uberlegenheit ist umso gréRer, je hoher die Anzahl der Stammeber (Selektionsintensitat sinkt).
Im NKD, trifft dies aber nicht immer zu, weil das Generationsintervall in den Vaterpfaden un-
beeinflusst bleibt.

Die folgenden Ergebnisse stammen aus Designvarianten, in denen die Jungsauen ausschliel3-
lich an Prlfeber gepaart wurden. In der Tabelle 6.5 ist der Zuchtfortschritt pro Jahr fur die drei
Hauptvarianten bei 35 und 244 Priufebern dargestellt. Aus den vielen Designvarianten wurde
fir jede Reinzuchtanteil/Ferkelzahl-Kombination das Maximum herausgesucht. Der genetische
Fortschritt pro Jahr nimmt mit steigender Reinzuchtprifung zu. Die wesentlichen Ursachen sind
der steigende Zuchtfortschritt in den Mutterpfaden und die sinkenden Generationsintervalle. Im
NKD; ist der Zuwachs mit steigender Priifsauenzahl geringer, weil die Generationsintervalle in
den Eberpfaden konstant sind und in den Mutterpfaden weniger fallen. Die hoheren Generati-
onsintervalle im NKD; sind fir das allgemein niedrigere Niveau im Zuchtfortschritt pro Jahr
verantwortlich. Das absolute Optimum ist meist bei 40 % Reinzuchtprifung und 2 Ferkel je
Wurf zu finden. Die Unterschiede zu einer niedrigeren bzw. héheren Ferkelzahl je Wurf sind
aber nur gering. Bei vielen Priifebern kann auch 20 % Reinzuchtpriifung und ein Ferkel optimal
sein, da die Genauigkeit der geschétzten Eberzuchtwerte hier hoher ist als bei einer groReren
Anzahl Ferkel je Reinzuchtwurf.

SchlieBlich ist noch zu kléren, wie sich der genetische Fortschritt pro Zeit in Abhéngigkeit der
Anzahl Priifeber und der Zahl der Stammeber verhélt. Im Folgenden werden ausschlieBlich das
NKD, und das HSD verglichen, da beide dem NKD; weit Uberlegen sind. AuBerdem werden
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Abbildung 6.5: Zuchtfortschritt pro Jahr in Abh&ngigkeit des Prifdesigns, der Anzahl Prifeber

pro Halbjahr, des Reinzuchtanteils auf Station und der Ferkelzahl je Reinzucht-
wurf
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nur die Varianten bei 2 Ferkel je Wurf und 20 bzw. 40 % Reinzucht betrachtet, weil die erste
Variante dem heutigen Prufschema entspricht und die zweite optimal ist. Die Ergebnisse sind in
der Abbildung 6.6 zu finden, wobei die mehrfarbige Oberflache das NKD, und die grau-weil3e
das HSD darstellt. Dabei wurde die Einsatzlange mit dem héchsten Zuchtfortschritt pro Jahr
gewahlt. Das HSD ist dem NKD., bis auf einige wenige Varianten, in denen die Selektions-
intensitét hoch ist, tiberlegen. Diese Uberlegenheit steigt mit zunehmender Anzahl Stammeber
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Abbildung 6.6: Okonomischer Zuchtfortschritt pro Jahr in Abhangigkeit der Anzahl Priifeber
pro Halbjahr und der Anzahl Stammeber bei 20 % Reinzuchtprifung (links)
und 40 % Reinzuchtprifung (rechts) [NKD,: mehrfarbig, HSD: grau-weif3]
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und abnehmender Priifeberzahl. Der genetische Fortschritt pro Jahr steigt in beiden Hauptvari-
anten mit sinkender Priifeberzahl, weil die Genauigkeit der Selektion zunimmt. Im NKD,, sinkt
der Zuchtfortschritt mit zunehmender Stammeberzahl, wahrend das HSD keine Unterschiede
zeigt. Der Grund ist die minimale Einsatzlange von nur einem Zyklus. Daher enthélt dieses
System nur Prufeber, die an alle Sauen der Population gepaart werden. Diese Aussagen treffen
sowohl fiir 20 als auch 40 % Reinzuchtanteil zu, wobei sich das Nachkommendesign gegentiber
dem Halbgeschwisterdesign bei 20 % besser darstellt als bei 40 % Reinzuchtanteil. Der Zucht-
fortschritt bewegt sich bei 40 % Reinzuchtanteil im NKD,, in einem Bereich von 2,20 (untere
Ecke) bis 3,31 Euro pro Jahr (obere Ecke). Der Fortschritt im HSD steigt von 2,43 auf 3,59
Euro pro Jahr.

Bisher wurde der Effekt der Verwandtschaft zwischen Kandidatentieren auf die Selektionsin-
tensitat nicht berticksichtigt. Besonders bei der Familienselektion auf der ersten, aber auch auf
der zweiten Stufe, kann diese Vernachléssigung zu einer betrachtlichen Uberschitzung der Se-
lektionsintensitat fiihren. Diese ist von der Korrelation zwischen den Selektionskriterien der
Kandidaten, der Halb- und \Vollgeschwisterstruktur in der Population sowie der Anzahl der
\ergleichstiere abhangig. Die Halb- und \Vollgeschwisterstruktur wird im wesentlichen vom
Anpaarungsverhéltnis der Sauen an die Eber bestimmt. Die Anzahl der Vergleichstiere ist in
der Realitat durch die Selektion innerhalb Betriebe und Zeitgefahrtengruppen relativ niedrig,
so dass die Selektionsintensitat tatsachlich deutlich niedriger ist als bisher berechnet. Aus die-
sen Grunden wurden die Korrelationen zwischen den Selektionskriterien von Halb- und \oll-
geschwistern abgeleitet und in die Berechnung der Uberlegenheit von selektierten Kandida-
tentieren einbezogen. Die Ergebnisse sind in Abbildung 6.7 dargestellt. Der genetische Fort-
schritt pro Jahr wird unter Bericksichtigung der Korrelation zwischen den Selektionskriterien
verwandter Kandidatentiere um 10-20 % reduziert. Wie zu erwarten war, wird der Zuchtfort-
schritt im Halbgeschwisterdesign um bis zu 5 % starker verringert als im Nachkommendesign.
Dadurch verbessert sich das Nachkommendesign gegeniiber dem Halbgeschwisterdesign. Der
Vergleich zugunsten des Nachkommendesigns wiirde noch besser ausfallen, wenn die Nach-



86 Optimierung des Zuchtprogramms

Abbildung 6.7: Okonomischer Zuchtfortschritt pro Jahr in Abhangigkeit der Anzahl Priifeber
pro Halbjahr und der Anzahl Stammeber bei 40 % Reinzuchtprifung, unter
Berticksichtigung der Korrelation zwischen den Selektionskriterien verwandter
Kandidatentiere [NKD,: mehrfarbig, HSD: grau-weif3]
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kommenschaftsprifung friiher abgeschlossen wird. Tatsachlich sollte das Alter der Eber beim
Abschlul} der Nachkommenschaftsprifung zwischen 1,8 und 2 Jahren liegen.

Aus den Ergebnissen der deterministischen Simulation kann geschlossen werden, dass ein Halb-
geschwisterdesign dem Nachkommendesign im Zuchtfortschritt pro Jahr nur dann tberlegen ist,
wenn die Anzahl der Nachkommen je Prifeber sehr hoch ist.

6.2.3 Diskussion der Modellierung

Die Modellkalkulationen sind in der Abbildung der wahren Zuchtpraxis und der quantitativ-
genetischen Prozesse bei Selektion eingeschrénkt. Dies kann sich auf den berechneten Zucht-
fortschritt und die Rangierung von Designs auswirken.

Selektion hat zur Folge, dass die Verteilung der Zuchtwerte von Elterntieren schief und die
Varianz Kleiner als in der Ausgangspopulation ist. Die Zuchtwerte der Kandidatentiere in spéa-
teren Generationen konnen daher nicht mehr normalverteilt sein. Die Reduktion der Varianz in
der Nachkommengeneration wird auch als Bulmer-Effekt bezeichnet, der mit steigender Ge-
nauigkeit der Zuchtwertschatzung und zunehmender Selektionsschéarfe grolier wird. Die Ergeb-
nisse im Nachkommendesign sollten daher auf den ersten Blick starker Gberschatzt sein als im
Halbgeschwisterdesign. Allerdings ist zu bedenken, dass im Halbgeschwisterdesign die additiv-
genetische Varianz zwischen Familien wesentlich starker zur Selektion genutzt wird als im
Nachkommendesign, so dass keine endgultige Abschatzung maoglich ist. Die Berlicksichtigung
des Bulmer-Effektes in einer deterministischen Simulation ist &uRerst schwierig, weil nur die
additiv-genetische Varianz zwischen Familien beeinfluft wird, nicht aber die additiv-genetische
Varianz innerhalb Familien. Die verdnderten Momente der Zuchtwertverteilung bewirken auch
eine Anderung in der Korrelation zwischen den wahren und geschatzten Zuchtwerten, was wie-
derum Einfluss auf die Verteilung der Zuchtwerte in den nachfolgenden Generationen hat.
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Die Modellkalkulationen haben den weiteren Nachteil, dass sich die (Jahres-)Effektive Popula-
tionsgrofRe mit Hilfe der Formel nach Hill (1979) nicht exakt abschétzen lasst. Zum einen, weil
die wahre Verteilung der Familiengrof3e bei den verschiedenen Varianten nicht bekannt ist und
zum anderen, weil die Korrelation in der Familiengrofe tiber Generationen nicht berticksichtigt
wird. Erst die Analyse des Inzuchtzuwachses in einer Monte Carlo Simulation l&sst verlassli-
chere Aussagen zu. AuBerdem wirkt sich die (Jahres-)Effektive PopulationsgroRe langfristig
auch auf die additiv-genetische Varianz und somit auf den Selektionserfolg aus. Die Inzucht-
steigerung pro Jahr wird besonders von der Selektionsschérfe auf der 2. Stufe beeinflusst, da
die Halb- und Vollgeschwisterinformation zu einer starkeren Selektion verwandter Tiere fiihren
kann. Bei gleichem Sau:Eber-Verhéltnis wird die Inzuchtsteigerung im Halbgeschwisterdesign
daher hoher sein als im Nachkommendesign.

Eine stochastische Simulation ist somit zur Verifizierung der Modellkalkulationen angebracht.
Eine Monte Carlo Simulation bietet dartiber hinaus auch die Mdglichkeit, die Entwicklung der
Genauigkeit der Selektion, der additiv-genetischen Varianz sowie der Inzucht tber die Zeit zu
verfolgen.

6.3 Monte Carlo Simulation

6.3.1 Simulationsprogramm

Die Simulation startet mit unverwandten Tieren, die wahre Zuchtwerte fir die Eigenleistungen
im Feld sowie die Reinzucht- und Kreuzungsleistungen auf Station erhalten. Dazu wird flr
jedes Tier ein Vektor w mit N (0, I)—verteilten Zufallszahlen generiert, der dann zu

A, ~ N(0,G)

transformiert wird. Dabei ist G die additiv-genetische Kovarianzmatrix der Merkmalszuchtwer-
te im Vektor A,,. Flr die Transformation wird G mittels Choleskyzerlegung in eine untere und
eine obere Dreiecksmatrix L bzw. L zerlegt. Da gilt

Var(A,) =G =LL =LIL'=LVar(u)L
folgt
A, = Lu.

Die standardnormalverteilten Zufallszahlen werden mit einem Box-Muller-Generator gebildet.
Die ménnlichen und weiblichen Tiere werden nun zufallig verpaart, um die erste Nachkommen-
generation zu erzeugen. Die Nachkommen erhalten dann wahre Zuchtwerte, die sich aus

A—1

1
= 5A+ A+ VdA,

berechnen, wobei A, die Zuchtwerte des Vaters, A, die Zuchtwerte der Mutter und /dA,, das
Mendelian Sampling bezeichnet. d ist definiert mit

d= 254 (1+F,) — (1+ E,)),
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wobei F, der Inzuchtkoeffizient des Vaters und F;,; der Inzuchtkoeffizient der Mutter ist. Die
Eigenleistung eines Nachkommen im Merkmal ¢ wird mit

Yijkim = i + Qi + big + ity + Aijrim + €ijkim

modelliert. In diesem Modell beschreibt a,; den Zyklus*Markt Effekt fur Eber bzw. den Zyklus-
Effekt fir Sauen. b;;, ist der Zyklus*Betrieb-Effekt, c;,, der Wurfumwelteffekt, A, der Zucht-
wert eines Tieres und e; ;. die Restabweichung.

Die Selektion von Kandidatentieren zur Zucht der nachsten Generation wird auf drei Stufen
durchgeftihrt. Das Schema dieser Dreistufenselektion ist in Abbildung 6.8 dargestellt. Das Se-

Abbildung 6.8: Idealisierte Zuchtpraxis bei der Vaterrasse Piétrain in Bayern

lProduktionssauen‘ l Jungsauen H Sauen ‘ Zuchtpopulation

+ Anzahl Sauen insg. *

+ + + .
lPrUfeber‘ l Stammeber ‘ « Anteil Jungsauen

l l l l l * Anzahl Stammeber
Priifstation -—{ Kreuzungstiere | Reinzuchttiere ‘ l Kandidaten ‘ « Einsatzléange von Ebern
« Prifk itat* ! e .
rifkapazitat Mast- und Schlachtleistungs- Zunahme Austauschrate
« Anzahl Prifeber merkmale, Fleischqualitat US-Speck + Anteil der Paarung Jungsauen
« Anteil Reinzuchtpriifung l / mit Stammebern
« Anzahl Ferkel je Wurf
l ZWS

Anzahl Priffsauen Selektion in 3 Stufen

(=Jungsauen) . Im Alter von 3 Monaten
Eigenleistung der Eltern, Halb- und Vollgeschwisterleistung auf Station
L. Im Alter von 6 Monaten
+ Eigenleistung der Kandidaten
selektierte Tiere werden Priifeber bzw. Jungsauen
Il Im Alter von 1,5 — 2 Jahren
+ Nachkommenleistung auf Station
selektierte Sauen (1,5 Jahre) werden zum 3. Wurf angepaart, selektierte
Eber erhalten uneingeschrankte Besamunserlaubnis

* Nur die Anzahl der Sauen und die Priifkapazitit sind fix

lektionskriterium der ersten Selektionsstufe ist der Durchschnitt der geschatzten Elternzucht-
werte. Da diese in der ersten Nachkommengeneration noch nicht vorliegen, wird fiir jedes Tier
ein Zuchtwert aus dem Vollgeschwistermittel und der Einzelbeobachtung geschatzt (Falconer
und Mackay, 1996, S. 236). Die Kandidaten auf der ersten Stufe werden dann innerhalb von
Betrieb und Zeitgefahrtengruppe selektiert. Die Eigenleistung der selektierten Zuchtlaufer wird
anschlief’end in den Datensatz fur die Zuchtwertschatzung aufgenommen, genauso wie die Lei-
stungen von Reinzucht- und Kreuzungsnachkommen auf Station. Diese stammen in den ersten
beiden Halbjahren von Tieren aus der Ausgangspopulation ab, spater hingegen von den auf der
zweiten Stufe selektierten mannlichen und weiblichen Kandidaten. Die Zuchtwertschatzung
wird am Ende eines jeden Halbjahres mit den Leistungen aus allen Generationen durchgefiihrt.
Daflr wird das Softwarepaket Pest.f90 verwendet. Die geschatzten Zuchtwerte werden dann
fur Selektionsentscheidungen auf der zweiten und dritten Stufe genutzt. Auf der zweiten Stu-
fe sind die Kandidaten ein halbes Jahr alt, wobei die Sauen innerhalb Betriebe und die Eber
auf Markten rangiert und selektiert werden. Die selektierten Tiere werden dann als potentiel-
le Elterntiere der nachsten Generation ins Pedigree aufgenommen, das zur Aktualisierung der
Verwandtschaftsmatrix verwendet wird. Die dritte Selektion findet mit dem Vorliegen der Prif-
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ergebnisse der Nachkommen statt. Der Aufnahmezeitpunkt in die Zuchtpopulation kann je nach
Zuchtschema unterschiedlich sein und wird deshalb Uber einen Zeitgeber geregelt. Alteber und
-sauen, die ersetzt werden sollen, werden Uber die geschétzten Zuchtwerte ermittelt.

Die Eber und Sauen der neu erstellten Population werden dann zuféllig innerhalb (Natursprun-
geber) oder Uber (Besamungseber) Betriebe angepaart, wobei darauf geachtet wird, dass eine
maximale Coancestry zwischen den Paarungspartnern nicht tiberschritten wird. Falls dabei eine
Sau nicht angepaart werden kann, wird fur diese Sau der Eber mit dem niedrigsten Verwandt-
schaftsgrad ausgesucht. AnschlieBend beginnt ein neuer Zyklus. Neben den Parametern fiir die
Stationspriifung besitzt die Monte Carlo Simulation u.a. die folgenden Variablen: Anzahl der
Eber und Sauen in der Population, Anzahl der Betriebe in denen die Sauen gehalten werden, An-
zahl der aufgezogenen Ferkel je Sau und Wurf, Anzahl der Eberauktionen, Anzahl der Eber in
der Nachkommenschaftsprifung, Zeitpunkt der Aufnahme in die Population von Natursprung-
ebern, Besamungsebern und Sauen, maximaler Verwandtschaftskoeffizient fiir die Anpaarung,
Anzahl der Zyklen, zeitlicher Abstand zwischen der Eigenleistung im Feld und der Nachkom-
menschaftsprufung auf Station, maximale Einsatzdauer von Ebern.

Das genetische Niveau der Population wird in jedem Zyklus fir alle Merkmale des Zucht-
ziels gespeichert. AuBerdem wird in jedem Zyklus die durchschnittliche Coancestry potenti-
eller Paarungspartner und der durchschnittliche Inzuchtkoeffizient eines Geburtsjahrgangs aus
der Verwandtschaftsmatrix abgeleitet. Daraus wird dann die Jahreseffektive PopulationsgroRe
berechnet. Nach Abschluss einer Wiederholung, bestehend aus einer vorgegebenen Anzahl Zy-
klen, werden anhand des Pedigrees weitere KenngroRen ermittelt. So werden fur jeden Pfad das
Generationsintervall, die Varianz der FamiliengroRe, die Anzahl der mannlichen und weiblichen
Elterntiere, die Varianz in der Anzahl Enkel sowie die (Jahres-)Effektive PopulationsgroRe mit
der Formel nach Hill (1979) berechnet.

6.3.2 Auswertungsdesign

Zur Analyse verschiedener Designvarianten wird eine Zuchtpopulation konstruiert, die aus 288
Sauen besteht. Diese Population umfasst etwa ein Viertel der aktuellen bayerischen Zuchtpo-
pulation. Diese PopulationsgroRe wurde aufgrund begrenzter Rechenzeit und Rechenkapazitat
gewéhlt. Die Population entspricht damit eher der eines Zuchtunternehmens oder maglicher-
weise der zukinftigen GroRe der bayerischen Population. Das Erstferkelalter betrdgt ein Jahr,
die Zwischenwurfzeit sechs Monate und je Wurf werden 9 Ferkel aufgezogen. Auf der ersten
Selektionsstufe werden 30 % der mannlichen und 80 % der weiblichen Kandidaten selektiert.
Die zweite Selektionsstufe iberstehen 72 Jungsauen, die gleichviele Altsauen der Zuchtpopu-
lation ersetzen und die mit den erfolgreichen mannlichen Kandidatentieren, den Prifebern, ver-
paart werden. Aus jeder dieser Paarungen werden dann zwei Nachkommen auf Station getestet.
Die dritte Selektion findet schlieBlich nach der Nachkommenschaftsprifung auf Station statt.
Die gepriften Sauen sind 1,5 Jahre und die gepriiften Eber 2 Jahre alt. Uber die *gene flow’
Methode von Hill (1974) wurde untersucht, ab welchem Zyklus der jahrliche Zuchtfortschritt
annadhernd konstant bleibt. Im Halbgeschwisterdesign wird ein Gleichgewicht bereits nach 20
Zyklen erreicht, wahrend im Nachkommendesign 20-30 Zyklen notwendig sind. Deshalb wer-
den 30 Selektionszyklen betrachtet, was bei einer Zykluslange von sechs Monaten 15 Jahren
entspricht. Der Zuchtfortschritt wird anschlieRend (iber eine Regression aus den letzten 10 Se-
lektionszyklen geschétzt.
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Die Modellvarianten mit dem vollstandigen Zuchtziel bendétigen sehr lange Rechenzeiten, wes-
halb fir die meisten Untersuchungen das Zuchtziel auf das 6konomisch wichtigste Merkmal,
den Magerfleischanteil, reduziert wurde. In die Zuchtwertschatzung flieRen daher der Mager-
fleischanteil von Reinzucht- und Kreuzungstieren auf Station sowie die Lebenstagszunahme
und die Ultraschallspeckdicke ein.

Im Halbgeschwisterdesign werden in jedem Zyklus 8 Eber mit 18 Reinzucht- und 72 Kreu-
zungsnachkommen getestet (entspricht 35 Prufebern in den Modellkalkulationen), wahrend im
Nachkommendesign 32 Eber mit 5 bzw. 18 Nachkommen gepriift werden (entspricht 144 Pri-
febern). Die variablen Designparameter sind die Anzahl der eingesetzten Zuchteber sowie die
Einsatzlange. Die verschiedenen Designvarianten sind in Tabelle 6.10 dargestellt. Zur Erh6hung
der Jahreseffektiven Populationsgrofie wurde aus jeder Vollgeschwisterfamilie das beste mann-
liche sowie das beste weibliche Tier selektiert, die dann auf der 2. Selektionsstufe vorgestellt
werden. Dies wird der tatsdchlichen Zuchtpraxis gerechter, denn die Ziichter achten besonders
auf die Vermeidung von Inzucht. Eine gute Ubereinstimmung der geschatzten Jahreseffekti-
ven PopulationsgroRe flr die bayerische Piétrainpopulation mit den Ergebnissen aus den Monte
Carlo Simulationen (Sau:Eber-Verhéltnis 3-4:1) rechtfertigen dieses Vorgehen.

Tabelle 6.10: Anzahl der Zuchteber, die je Zyklus selektiert werden, in Abhangigkeit des
Sau:Eber-Verhaltnisses und der Einsatzlange in Zyklen

Einsatzlange  Sau:Eber-Verhaltnis
Zyklen 50 25 125 6,25
1 4 8 16 32
2 2 4 8 16
4 1 2 4 8

Bei der Auswertung der Ergebnisse stellte sich heraus, dass die Streuungen um die Regressi-
onsgeraden von Designvarianten signifikant verschieden sind. Daher werden zum Vergleich der
Varianten zweiseitige Permutationstests durchgefuhrt.

6.3.3 Ergebnisse

In den folgenden Tabellen sind die Ergebnisse der deterministischen und stochastischen Simu-
lation gegenibergestellt. Der genetische Fortschritt pro Jahr steigt in beiden Methoden mit zu-
nehmendem Sau:Eber-Verhaltnis, was durch die scharfere Selektion von nachkommengepruften
Ebern erreicht wird. Die Steigerung in der Monte Carlo Simulation konnte mit dem Permutati-
onstest signifikant nachgewiesen werden. Abgesehen von einer Ausnahme, wird das Optimum
im NKD;, sowohl in der Monte Carlo Simulation als auch in den Modellkalkulationen, bei einer
Einsatzlange von 2 Zyklen erzielt. Folglich ist die Selektionsintensitat bei einem Zyklus noch zu
gering, wéhrend bei 4 Zyklen zuviele Eber an die Population angepaart werden, die vom Zucht-
fortschritt bereits Gberholt wurden. Im NKD,, zeigt sich jedoch ein anderes Bild. Zunéchst fallt
unmittelbar der allgemein hohere Zuchtfortschritt ins Auge. Die Erklarung sind die niedrigeren
Generationsintervalle von 1,8 bis 2,1 Jahren, die sehr gut mit denen aus den Modellkalkulatio-
nen vereinbar sind. Im Unterschied zum NKD; und zu den Ergebnissen der Modellkalkulatio-
nen ist eine Einsatzlange von 4 Zyklen besser als 2. Dies ist mit dem Selektionsgeschehen auf
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Tabelle 6.11: Jahrlicher Zuchtfortschritt im Magerfleischanteil in % in Abhéangigkeit des
Sau:Eber-Verhaltnisses und der Einsatzlange in Zyklen im Nachkommendesign
1 (32 Prufeber pro Halbjahr)

Monte Carlo Simulation Modellkalkulation
Einsatzléange Sau:Eber-Verhaltnis Einsatzlange Sau:Eber-Verhaltnis
Zyklen 50 25 12,5 6,25 Zyklen 50 25 12,5 6,25
1 060 059 050 0,43 1 09 089 082 0,69
2 065 063 058 0,55 2 096 0,92 086 0,78
4 059 059 055 0,53 4 093 09 0,85 0,80

s.e.(AH/At) = 0,004-0,016

Tabelle 6.12: Jahrlicher Zuchtfortschritt im Magerfleischanteil in % in Abhangigkeit des
Sau:Eber-Verhdltnisses und der Einsatzlange in Zyklen im Nachkommendesign
2 (32 Prufeber pro Halbjahr)

Monte Carlo Simulation Modellkalkulation
Einsatzlange Sau:Eber-Verhaltnis Einsatzlange Sau:Eber-Verhaltnis
Zyklen 50 25 125 6,25 Zyklen 50 25 12,5 6,25
1 069 065 0,61 0,60 1 109 103 0,97 0,85
2 0,70 0,67 0,64 0,62 2 109 104 099 0,92
4 0,73 068 0,66 0,64 4 106 1,02 098 0,93

s.e.(AH/At) = 0,004-0,016

den ersten beiden Selektionsstufen zu erklaren, wo die Nachkommen von Priifebern und Jung-
sauen bevorzugt selektiert werden. Dies lasst sich an den sehr niedrigen Generationsintervallen
in den Eberpfaden erkennen, wenn alle Vollgeschwister zur Selektion zugelassen waren. Wie
erwahnt, wird dies zur Erhéhung der Jahreseffektiven PopulationsgréRe vermieden. Folglich
wirden die Nachkommen von Priifebern und Jungsauen weitgehend ausreichen, um die nachste
Generation Priifeber und Jungsauen zu stellen. Da nicht alle Nachkommen von Prifebern und
Jungsauen auf der 2. Stufe vorgestellt werden, werden auch Nachkommen von gepriiften Ebern
bendtigt. Das Generationsintervall sollte nun mit zunehmender Einsatzlange steigen. Dies trifft
zwar zu, jedoch ist die Steigung kleiner als man nach den Modellkalkulationen erwarten wiirde.
Somit werden auf der 2. Stufe eher die Nachkommen der jungsten gepriften Eber selektiert.
Diese sind bei einer Einsatzlange von 4 Zyklen starker selektiert als bei 2 Zyklen und haben
daher ein hoheres genetisches Niveau. Man muss allerdings hinzufiigen, dass dies nur unter
der hier modellierten Zuchtpraxis gultig ist. In einem Schema, in dem die gepriiften Eber im
Vergleich zu den Prifebern relativ besser sind, kann eine kiirzere Einsatzdauer gunstiger sein.
Beispielsweise, wenn die Anzahl der Prifeber etwas hoher ist und so eine groRere Selektions-
intensitat erreicht wird.
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Im Halbgeschwisterdesign ist der jahrliche Zuchtfortschritt im Magerfleischanteil héher als
in den Nachkommendesigns (Tabelle 6.13). In der deterministischen Simulation ist das HSD

Tabelle 6.13: Jahrlicher Zuchtfortschritt im Magerfleischanteil in % in Abhéangigkeit des
Sau:Eber-Verhaltnisses und der Einsatzlange im Halbgeschwisterdesign (8 Pri-
feber pro Halbjahr)

Monte Carlo Simulation Modellkalkulation
Einsatzlange Sau:Eber-Verhaltnis Einsatzlange Sau:Eber-Verhéltnis
Zyklen 25 125 6,25 Zyklen 25 125 6,25
1 070 - - 1 130 - -
2 - 0,69 - 2 - 124 -
4 - - 0,67 4 - - 1,03

s.e.(AH/At) = 0,004-0,0016

den beiden Nachkommendesigns um 30 % bzw. 20 % Uberlegen. Dabei gilt es aber zu beach-
ten, dass im Halbgeschwisterdesign weniger Eber gepruft wurden, weshalb die Genauigkeit
der Eberzuchtwerte hoher ist und mehr Halb- und Vollgeschwisterinformation auf der 2. Stu-
fe zur Verfligung steht. AuBerdem wird das HSD durch das reduzierte Zuchtziel begunstigt,
da es keine Fleischbeschaffenheitsmerkmale enthdlt und somit die Eigenleistung im Feld mehr
zur Genauigkeit des geschatzten Gesamtzuchtwertes beitragt. In der stochastischen Simulation
sind die Differenzen des HSD zu den Nachkommendesigns mit 15-25 % bzw. 7-8 % gerin-
ger. Desweiteren ist der Zuchterfolg in den Modellkalkulationen hoher als in der Monte Carlo
Simulation. Der Unterschied betragt in den Nachkommendesigns im Durchschnitt 33 % und
im Halbgeschwisterdesign 41 %. Wie in der Diskussion zu den Modellkalkulationen bereits
angesprochen wurde, sind die Ursachen in einer Vernachlassigung der Effekte aus Selektion
zu suchen. Zusatzlich wirkt sich die Korrelation der Selektionskriterien zwischen verwandten
Kandidaten auf den Vergleich aus, da dieser Effekt in der deterministischen Simulation nicht
berucksichtigt wurde.

In Abbildung 6.9 sind die additiv-genetischen Varianzen zwischen den eingesetzten Ebern und
Sauen Uber die Zeit aufgetragen. Dabei handelt es sich um Eber, die uneingeschrankt an die
Zuchtsauenpopulation angepaart werden und somit im Halbgeschwisterdesign die 2. bzw. im
Nachkommendesign die 3. Selektionsstufe erfolgreich bestanden haben. Die Varianz zwischen
eingesetzten Ebern sinkt in den Nachkommendesigns nach den ersten Zyklen wesentlich stér-
ker als im HSD. Nach etwa 10 Zyklen wird ein Gleichgewicht erreicht, um das die Varianzen
anschliellend geringfiigig fluktuieren. Die Reduktion der additiv-genetischen Varianz betrégt
im Durchschnitt bis zu 70 % im NKD,, etwa 60 % im NKD, und 40-50 % im HSD. Die Va-
rianz zwischen Sauen verringert sich mit 30-40 % weniger stark, wobei wiederum das NKD;
niedrigere Werte aufweist als die beiden anderen Varianten. Die starkere Reduktion bei den
Nachkommendesigns ist durch die hohere Genauigkeit und die schérfere Selektion auf der drit-
ten Stufe zu erkléaren. Der Verlauf der Varianzen (ber die Zeit und die Unterschiede zwischen
den Designs stimmen sehr gut mit der Theorie Uberein (Falconer und Mackay, 1996, S. 201). In
der Konsequenz ist die nutzbare Varianz flr die Selektion stark reduziert. Dies gilt insbesonde-
re fur die ersten beiden Selektionsstufen, wo wegen der Halb- und Vollgeschwisterinformation
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Abbildung 6.9: Additiv-genetische Varianz zwischen eingesetzten Ebern (links) und Sauen
(rechts) in Prozent des Anfangswertes
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vorwiegend die Varianz der Eber und Sauen ausgentzt wird. Dadurch wird das HSD besonders
stark benachteiligt, weil auf der 3. Stufe kaum noch oder gar nicht mehr selektiert wird. Dies ist
auch der Grund fur die groRere Differenz zwischen stochastischer und deterministischer Simu-
lation im Halbgeschwisterdesign im \Vergleich zu den Nachkommendesigns.

Die veranderten Momente der Zuchtwertverteilungen bewirken eine Verringerung der Korre-

Abbildung 6.10: Korrelation zwischen dem Gesamtzuchtwert und dem Selektionskriterium auf
der 2. (links) bzw. der 3. Stufe (rechts ) der Eber
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lation zwischen dem Gesamtzuchtwert und den Selektionskriterien. Ahnlich wie bei den Vari-
anzen ist die Reduktion bei den Nachkommendesigns zu Beginn starker und bereits nach weni-
gen Zyklen stellt sich ein Gleichgewicht ein (Abb. 6.10). Die Verringerung der Genauigkeit der
Selektion ist in den Nachkommendesigns erkennbar groRer und sinkt um bis zu 10 %. Dabei
stimmen die Genauigkeiten in den ersten Zyklen gut mit den Werten in der deterministischen
Simulation Uberein.
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Die additiv-genetische Varianz wird nicht nur durch den Bulmer-Effekt reduziert, sondern lang-
fristig auch durch den Inzuchtzuwachs. Dadurch sinkt der Anteil der Heterozygoten in der Popu-
lation und damit die additiv-genetische Varianz innerhalb Familien. Dies wirkt sich in nachfol-
genden Generationen auf die gesamte additiv-genetische Varianz aus. Der geeignete Parameter
zur Beschreibung der jahrlichen Inzuchtsteigerung und zum Vergleich von Designvarianten ist
die Jahreseffektive PopulationsgroRe, die in der Tabelle 6.11 fir die Nachkommendesigns dar-
gestellt ist. Die Jahreseffektive Populationsgréfie nimmt mit zunehmendem Sau:Eber-Verhéltnis

Tabelle 6.14: Jahreseffektive PopulationsgroRe in den Nachkommendesigns

NKD, NKD,
Einsatzlange Sau:Eber-Verhaltnis Einsatzlange Sau:Eber-Verhaltnis
Zykluen 50 25 125 6,25 Zykluen 50 25 125 6,25
1 337 41,7 721 1114 1 251 371 634 781
2 209 321 395 594 2 215 275 46,9 558
4 16,8 225 37,6 558 4 209 263 432 50,2
s.e.(N,) = 2-7 s.e.(INV,) =2-5

und zunehmender Einsatzdauer, also mit steigender Selektionsintensitat, ab. Man wiirde nun er-
warten, dass die Jahreseffektive PopulationsgréRe im NKD-, kleiner ist als im NKD,, da das
Generationsintervall im NKD,, niedriger ist. Dies trifft allerdings nicht immer zu, weil die An-
zahl der Eltern, die zur ndachsten Generation beitragen, im NKD, hoher ist. Es sind dies die
Jungsauen und Prifeber mit ihren erfolgreichen Nachkommen. Die Jahreseffektiven Populati-
onsgroRen liegen im HSD in einem engen Bereich zwischen 17 bis 20 Tieren. Beim Vergleich
mit den Nachkommendesigns ist allerdings die scharfere Selektion auf der 2. Stufe zu beach-
ten, wo die Gefahr verwandte Tiere zu selektieren wesentlich groRer ist als auf der 3. Stufe.
Eine vergleichbar niedrige Jahreseffektive PopulationsgroRe wird nur bei einer sehr scharfen
Selektion in den Nachkommendesigns erreicht. Ist die Anzahl der Prifeber hingegen grofier,
dann steigt die Jahreseffektive Populationsgréle auch im Halbgeschwisterdesign. Zum Beispiel
wird bei 32 Priifebern eine Jahreseffektive Populationsgréfie von knapp 60 Tieren erzielt. Die
kleineren Werte im HSD sind aber auch auf niedrigere Generationsintervalle zuriickzufiihren.

AbschlieBend sind in der Tabelle 6.15 die Ergebnisse der Monte Carlo Simulation mit dem
neuen Zuchtziel fur Vaterrassen dargestellt. Die 6konomischen Gewichte der Mastleistungs-,
Schlachtkorper- und Fleischbeschaffenheitsmerkmale entsprechen denen, die in Kapitel 2 emp-
fohlen wurden. Die Austauschrate von Jungsauen betrdgt in diesen Designvarianten 50 % und
das Sau:Eber-Verhéltnis 12,5. Der 6konomische Zuchtfortschritt pro Jahr ist im Vergleich zur
deterministischen Simulation wesentlich niedriger und die Rangierung der Prifdesigns hat sich
geédndert. Zwar ist das NKD; den beiden anderen auch weiterhin unterlegen, jedoch ist das
NKD, um 1 % besser als das HSD. Insgesamt sind die Differenzen zwischen den Hauptvari-
anten geringer als in der deterministischen Simulation, jedoch konnten die Unterschiede des
NKD; zu den beiden anderen Designs mit einem Permutationstest signifikant nachgewiesen
werden. Dieses Ergebnis bestatigt die in der Diskussion zur deterministischen Simulation gedu-
Rerten Bedenken einer Vernachlassigung der quantitativ-genetischen Prozesse bei Selektion. Zu
beriicksichtigen ist aber auch, dass in der Monte Carlo Simulation eine vierfach kleinere Popu-
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Tabelle 6.15: Okonomischer Zuchtfortschritt pro Jahr (A H/At) in Euro, Jahreseffektive Popu-
lationsgroRe und durchschnittliches Generationsintervall in den drei Hauptvari-
anten

NKD; NKD, HSD
AH/At, Euro 1,30 1,47 1,45
N, 50 54 34
At 2,49 1,80 1,56

s.e.(AH/At) = 0,02-0,04; s.e.(N,) = 2-4

lation modelliert wurde als im deterministischen Verfahren. Die geringere Anzahl der Kandida-
ten flhrt zu einer niedrigeren Selektionsintensitat und damit zu einem geringeren Zuchterfolg
gegentiber den Modellkalkulationen. Dennoch sollten die Ergebnisse der Monte Carlo Simula-
tion zum Vergleich mit dem realisierten Zuchtfortschritt in der bayerischen Piétrain-Population
bevorzugt herangezogen werden, weil die Ergebnisse der Modellkalkulationen deutlich Gber-
schatzt sind. Trotzdem kdnnen mit den gewonnenen Erkenntnissen aus der deterministischen
Simulation wertvolle Empfehlungen zur Verbesserung der Zuchtpraxis gegeben werden.

Erfreulicherweise ist nicht nur der jahrliche Zuchtfortschritt, sondern auch die Jahreseffekti-
ve PopulationsgréfRe im NKD, am hochsten. Die Ursache ist der hohe Jungsauenanteil von 50
%, so dass mehr Elterntiere zur ndchsten Generation beitragen. Trotz kiirzerem Generationsin-
tervall wirkt sich ein hoher Anteil nachkommengeprufter Jungsauen daher sowohl positiv auf
den genetischen Fortschritt als auch die Jahreseffektive PopulationsgroRe aus. Im Ubrigen kann
dieser Effekt auch beim Halbgeschwisterdesign festgestellt werden, in dem die Jahreseffektive
Populationsgrofie mit 34 Tieren hoher ist als gegeniiber den 17-20 Tieren in den Designs mit 25
% Jungsauenanteil.
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Kapitel 7

Allgemeine Diskussion

Das Ziel dieser Arbeit sind Untersuchungen zur Verbesserung der Wettbewerbsféhigkeit der
bayerischen Schweineproduktion durch die Optimierung des Zuchtprogramms bei der Vater-
rasse Piétrain. Die Aufgabe der Vaterrassenzichter ist es, Eber zu produzieren, deren Kreu-
zungsnachkommen den Anforderungen der Produzenten, Vermarkter und Konsumenten von
Schweinefleisch gerecht werden. Fir die Ziichter bedeutet dies Genotypen zu selektieren, die
unter den kommerziellen Produktionsbedingungen die hdchsten phanotypischen Leistungen in
den 6konomisch relevanten Merkmalen erzielen. Zur Bestimmung dieser Merkmale und ih-
rer wirtschaftlichen Bedeutung wurden als erstes 6konomische Gewichte fir Mastleistungs-,
Schlachtkérper- und Fleischbeschaffenheitsmerkmale abgeleitet. Ausgehend von einer gesamt-
wirtschaftlichen Betrachtungsweise, die alle Marktteilnehmer einbezieht, fuhrten die Ergebnis-
se zu den folgenden Schlussfolgerungen: Die bayerische Schweinezucht sollte auch in Zukunft
Magerfleisch betonen. Allerdings sollte dem intramuskul&ren Fettgehalt, als Merkmal der Ge-
nuRqualitat des Fleisches, eine neue, groRere Bedeutung zukommen. Zwar wird den Ziichtern
und Produzenten eine Verbesserung der Fleischbeschaffenheitsmerkmale nicht direkt bezahlt,
jedoch beeinflussen sie in hohem Male die Vorliebe des Verbrauchers flr Schweinefleisch und
damit langfristig den gesamten Produktionsumfang. Die geschatzte genetische Korrelation zwi-
schen dem Magerfleischanteil und dem intramuskuléren Fettgehalt von -0,2 ist fir eine In-
dexselektion nicht allzu ungunstig. Von Vorteil ist ebenso eine unerwartet niedrige genetische
Korrelation zwischen dem intramuskularen Fettgehalt und der Riickenspeckdicke von 0,3, so
dass unter diesem Zuchtziel keine Verfettung der Mastschweine zu befiirchten ist. Dagegen ist
der 6konomische Gewinn aus einer Zucht auf die Mastleistungsmerkmale tagliche Zunahmen
und Futterverwertung im Vergleich zum Magerfleischanteil im Moment wesentlich niedriger
einzustufen. Der pHy, der sich hinsichtlich der PSE-Problematik zwar schon jetzt in einem ak-
zeptablen Bereich befindet, darf im Zuchtziel nicht fehlen, um negative Auswirkungen auf die
Fleischbeschaffenheit zu vermeiden.

Durch die 6konomische Gewichtung der geschatzten Zuchtwerte der Einzelmerkmale und die
Aggregierung zum Gesamtzuchtwert erhdlt man ein Kriterium zur Rangierung von Selektions-
kandidaten, das die Zuchtung an eine effiziente Tierproduktion bindet. Da primar die Leistungen
der Mastendprodukte verbessert werden sollen, enthélt das Zuchtziel fur Vaterrassen ausschlief3-
lich die Zuchtwerte fir Kreuzungsleistung.

Die Grundlage zur Schatzung von Zuchtwerten bildet die Leistungserhebung bei den Selekti-
onskandidaten und ihren Verwandten. In einem Zuchtprogramm sind die Kosten und der Infor-
mationsgewinn fir die Zuchtwertschatzung entscheidende Faktoren fiir die Wahl des effizien-
testen Prifverfahrens. Wichtige Aspekte sind die Erfassbarkeit von Merkmalen des Zuchtziels
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oder korrelierter Hilfsmerkmale, die Genauigkeit der Messung, die Erfassung systematischer
Umwelteinflisse sowie Genotyp-Umwelt-Interaktionen zwischen der Pruf- und Produktions-
umwelt. In der Schweinezucht findet man tblicherweise die Eigenleistungsprifung im Feld, die
Eigenleistungsprufung von Ebern auf Station, die Nachkommen- und Geschwisterpriifung auf
Station sowie die gelenkte Nachkommenschaftspriifung von Besamungsebern im Feld. Nach-
folgend werden die Vor- und Nachteile der einzelnen Prifverfahren kurz skizziert. Der Gentest
als weitere Form der Leistungserhebung wird hier nicht besprochen, da er zur Zeit nur fir De-
fektgene eine Rolle spielt.

Die Eigenleistungsprufung im Feld ist, bezogen auf den monetéren Prifaufwand je Selekti-
onskandidat, wohl die billigste Art der Leistungserhebung. Es werden die Lebenstagszunahme,
die Ultraschallspeckdicke sowie Exterieurmerkmale erhoben und zur Schéatzung des Gesamt-
zuchtwertes verwendet. Aufgrund der niedrigen genetischen Korrelationen zu den Merkmalen
des Zuchtziels, insbesondere zu den Fleischbeschaffenheitsmerkmalen, ist der Informations-
beitrag zum Gesamtzuchtwert aber nur gering. So betrégt die genetische Korrelation zwischen
der Lebenstagszunahme und den téglichen Zunahmen von Kreuzungstieren auf Station nach
eigenen Parameterschéatzungen nur 0,42. Die genetische Korrelation zwischen der Ultraschall-
speckdicke und dem Magerfleischanteil ist mit -0,51 nicht viel héher. Busse (1985) schatz-
te zwischen Mast- und Schlachtleistungen von Reinzuchttieren der Deutschen Herdbuchzucht
niedrigere Korrelationen zwischen Feld und Station, wahrend Schmutz (1995) und Von Felde
(1996) etwas hohere Werte fanden. Diese genetischen Korrelationen werden von der Merk-
malsdefinition, der genetischen Korrelation zwischen Reinzucht- und Kreuzungsleistung sowie
Eber*Herden-Interaktionen (Merks, 1989) beeinflusst. AuRerdem muss beachtet werden, dass
in den Zuchtbetrieben keine Mast, sondern Aufzucht betrieben wird, was ebenfalls zu den nied-
rigen genetischen Korrelationen beitragt.

Die Eigenleistungsprufung von Ebern auf Station wurde in Bayern von 1969 bis 1985 durch-
geflihrt. Sie wurde jedoch eingestellt, weil die Zuchteber nach der Prifung schwerwiegende
Exterieurméngel aufweisen und diese Prufungsform wegen hygienischer Bedenken weder von
den Zuchtern noch von den Besamungsstationen akzeptiert wird. Aus zlchterischer Sicht bie-
tet die Eigenleistungsprifung von Ebern auf Station hingegen klare Vorteile. Wie in Kapitel
4 dargestellt, besitzen die Reinzuchtleistungen auf Station hohe genetische Korrelationen zu
den Kreuzungsmerkmalen. Daher kdnnte die Information von den Mastleistungsmerkmalen im
Vergleich zu einer Nachkommen- und Geschwisterpriifung wesentlich kostengunstiger erhoben
werden. Darlber hinaus ist die Selektionsintensitat bei gegebener Priifkapazitat viel hoher. Flr
die Eigenleistungspriifung gilt aber allgemein, dass physikalische und sensorische Fleischbe-
schaffenheitsmerkmale nicht gemessen werden, was den informativen Wert fur den Gesamt-
zuchtwert erheblich mindert. Eine Biopsie dirfte dem Konsumenten, der zunehmenden Wert
auf ethische Aspekte legt, nicht vermittelbar sein. Die Eigenleistungsprifung von Jungebern
auf Station wird in Bayern aber immer wieder diskutiert. Solange sich aber keine gravieren-
den Anderungen fiir die Ziichtung ergeben (z.B. Tierzuchtgesetz), wird diese Priifungsform
mittelfristig kaum akzeptiert werden. In Frankreich wurde die stationdre Priifung der Jungeber
jedenfalls erfolgreich mit der Nachkommen- und Geschwisterprifung auf Station kombiniert
(Gotz, 2004).

Die Priufkapazitat auf Station wird in Bayern ausschlief3lich zur Nachkommen- und Geschwi-
sterprufung genutzt. Die Merkmale des Zuchtziels, einschlieRlich der Fleischqualitdtsmerk-
male, werden unter standardisierten Bedingungen an Reinzucht- und Kreuzungstieren erhoben.
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Daher werden im Vergleich zu den Feldprifungen hoéhere Erblichkeiten bei den gemessenen
Merkmalen erzielt. Die Nachkommen- und Geschwisterpriifung auf Station liefert damit zwar
den hochsten Informationsbeitrag fiir das Selektionskriterium, sie weist jedoch einige nicht un-
bedeutende Nachteile auf. So ist das Generationsintervall gegeniiber einer Eigenleistungspri-
fung hoher, die Selektionsintensitat niedriger und die Kosten je Selektionskandidat viel groiier.

Alle bisher genannten Prifungsformen in der Zuchtstufe oder auf Station weisen die Gefahr
von Genotyp-Umwelt-Interaktionen auf. Sie haben zur Folge, dass sich die Rangierung der
Kandidaten unter kommerziellen Mastbedingungen von der Rangierung unter Prifbedingungen
unterscheidet. Dies kann den Wert der Information stark reduzieren. Die Ubertragung des kalku-
lierten Zuchtfortschritts in die Praxis ist dann nicht mehr gewéhrleistet. In der Literaturlibersicht
von Webb und Curran (1986) werden die Haltungsform, Gruppengroéf3e, Fitterung, Wurfnum-
mer, Geschlecht, Grad der Umweltkontrolle und die Lange des Testabschnitts als die wesent-
lichen Ursachen flr Genotyp-Umwelt-Interaktionen genannt. Merks (1989) schatzte die ge-
netischen Korrelationen zwischen Leistungen auf verschiedenen Stufen des Zuchtprogramms.
An Schweinen der holldndischen Population schétzte er dabei auch die genetische Korrelati-
on zwischen Station und kommerzieller Mast. Fur die taglichen Zunahmen ergaben sich keine
klaren genetischen Beziehungen (-0,48 — 0, 17), wahrend bei den Schlachtkdrpermerkmalen
genetische Korrelationen von 0,57 bis 0,64 geschétzt wurden. Fir den Schweinezuchtverband
Nord-West ermittelten Tholen u. a. (1997) eine negative genetische Korrelation von -0,29 zwi-
schen den taglichen Zunahmen von Reinzuchttieren auf Station und der Nettozunahme von
feldgepriften Kreuzungsnachkommen. Die genetische Korrelation zwischen dem geschétzten
Fleischanteil auf Station und dem FOM-Fleischanteil im Feld wurde dagegen mit 0,67 viel ho-
her geschatzt. Im Gegensatz dazu fanden Trappmann und Kirstgen (1995) in der westfalischen
Schweinepopulation deutlich hohere genetische Korrelationen zwischen Station und Produkti-
onsstufe. Sie schéatzten 0,6 fir die Nettozunahme und 0,9 fur den Magerfleischanteil. Die hohen
genetischen Korrelationen von Fleischanteilsmerkmalen konnten Tholen u. a. (2001) an Auto-
FOM Daten aus der Stationspriifung und der Produktion mit Werten Gber 0,8 bestatigen.

Angesicht der hohen Kosten einer Stationsprifung und méglicher Genotyp-Umwelt-Interaktio-
nen wird seit vielen Jahren Uber die Vor- und Nachteile einer gelenkten Nachkommenschafts-
prafung von Besamungsebern im Feld diskutiert. Die Nachkommen sind Kreuzungstiere, die in
der kommerziellen Produktionsumwelt aufgezogen, gemastet und geschlachtet werden. Dies er-
fordert ein hohes Mal an Organisation von der Anpaarung der Eber bis zur Leistungserhebung
am Schlachtband. Dabei bereitet vor allem die Identifikation der Tiere auf den verschiedenen
Produktionsstufen grolRe Schwierigkeiten. Die Kosten einer gelenkten Feldpriifung sind aus
diesen Grinden nicht zu unterschétzen. Zwar entgeht man dem Risiko von Genotyp-Umwelt-
Interaktionen zwischen Station und Praxis, jedoch kann auch die Produktionsumwelt sehr hete-
rogen sein. So kdnnen Genotyp*Herden-Interaktionen auftreten, die zu einer unterschiedlichen
Rangierung der Eber in den Produktionsbetrieben fiihren kdnnen. Solche Interaktionen wurden
von Tholen u.a. (1997) nachgewiesen und durften mal3geblich auf die hygienischen Umwelt-
bedingungen zurtickzufiihren sein. Folglich ist das Ergebnis einer gelenkten Feldprifung im
Idealfall ein Genotyp, der Uber viele Betriebe hinweg am besten ist. Dieser Genotyp stellt sozu-
sagen nur eine allgemeine Produktionseignung dar und ist fir keinen speziellen Produktionstyp
optimal. Je homogener die Produktionsumwelt jedoch ist, desto besser sollte dieser Genotyp fiir
den einzelnen Produktionstyp sein. Damit schwindet aber auch der Vorteil der gelenkten Feld-
priifung gegenuber einer Stationsprifung, wobei die Feldprifung ohnehin gravierende Nach-
teile besitzt. Einerseits kann die Futterverwertung nicht erhoben werden und andererseits ist
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die Heritabilitat der Leistungen im Feld wegen der unkontrollierbaren Umwelteffekte niedriger.
Zudem wird der Informationsgewinn aus einer Feldprifung oftmals tberschéatzt, weil zwischen
den Wurfgeschwistern in Kreuzung eine relativ hohe genetische- und umweltbedingte Korre-
lation besteht (Vatermodell fir Kreuzungsleistungen, s. Kapitel 4). Zu beachten ist auch, dass
mdoglicherweise Reinzuchttiere aus der Zuchtstufe einbezogen werden missten, um wichtige
Informationen Uber die Muttersauen zu erhalten. Gétz (2004) kommt zu dem Schluf3, dass die
gelenkte Feldprufung die stationédre Prifung nicht ersetzen kann, sondern allenfalls eine sinn-
volle Erganzung ist, um dem Ferkelerzeuger objektive Entscheidungsgrundlagen zu liefern. In
Deutschland wird die gelenkte Feldpriifung bereits fiir die westféalische und sachsische Vater-
rassenpopulation durchgefhrt. In der Schweiz wird diese Prifungsform neben der Stationspru-
fung gerade etabliert.

Zur Vermeidung von Genotyp-Umwelt-Interaktionen zwischen Station und Produktionsstufe
ist die fortlaufende Anpassung der Prifumwelt an die sich &ndernden Produktionsbedingun-
gen notwendig. Zwar ist die Produktionsumwelt in Bayern vielfaltig, jedoch zeigen sich in den
Mastverfahren langfristige Tendenzen (LKV, 2004). So werden knapp 90 % aller Mastschweine
bei einem mittleren Platzangebot von 0,72 m?/Tier und einer durchschnittlichen GruppengroRe
von 14,5 Tieren je Bucht auf Vollspaltenboden gehalten. Die Alternative ware Teilspaltenboden,
auf dem in Bayern aber nur 7 % der Tiere gemastet werden. Die Flussig- und Nalfltterung sind
die bedeutendsten Ftterungstechniken, bei einem zunehmenden Anteil mehrstufiger Regime.
Zukunftig werden wohl auch in Bayern noch gréRere Gruppen zu finden sein, wie beispielswei-
se schon heute in der norddeutschen Schweineproduktion. Am Futtertrog treten durch Hunger
und Futterneid Rangkampfe um das Futter auf, weshalb das Tier zu Fressplatz-Verhaltnis eine
entscheidende Groél3e zur Erzeugung einer homogenen Mastgruppe darstellt. Bei zu weitem Ver-
haltnis entsteht eine Konkurrenzsituation, die Einfluss auf das Fressverhalten und damit auf die
Futteraufnahme der Tiere nimmt (Fraser, 1984; Gonyou, 1999; Sambraus, 1978). Infolgedes-
sen konnen auch andere Leistungsmerkmale beeinflusst werden. Das Mastendgewicht ist seit
Anfang der 90er Jahre von 105 kg auf 116 kg in 2004 gestiegen (LKV, 2004). Daraus kann
geschlossen werden, dass in der Praxis spatreife Mastschweine, d.h. Schweine mit hohem Mus-
kelansatzvermdgen und spatem Fettansatz, gefragt sind. Aufgrund dieser eher homogenen denn
heterogenen Produktionsumwelt, verliert das wesentliche Argument fir eine gelenkte Feldpri-
fung, namlich die Vermeidung von Genotyp-Umwelt-Interaktionen, an Bedeutung. Die grund-
satzliche Schwierigkeit bei der Anpassung der Stationsprifung an die kommerziellen Mastver-
fahren ist allerdings, dass die Praxis zeitlich immer vorauseilen wird. Da die Zlichtung aber nur
mittel- bis langfristig einen Zuchterfolg erzielen kann, mussten die zuklnftigen Produktionsbe-
dingungen schon heute bekannt sein. Letzteres gilt naturlich sowohl flr die Leistungsprifung
auf Station als auch die gelenkte Feldprifung.

Das Prufverfahren in GroBbuchten auf Station entspricht mit GruppengroRe, Platzangebot und
Bodenbelag den aktuellen Vorgaben aus der Praxis. Hohere Mastendgewichte sind damit zur
Vermeidung von Genotyp*Mastendgewicht-Interaktionen zukiinftig moglich. GréRere Unter-
schiede sind jedoch bei der Futterungstechnik und dem Fitterungsregime zu finden. Die Futter-
aufnahme wird auf Station aus messtechnischen Griinden tierindividuell mit Abrufautomaten
erfasst. Eine gleichzeitige Futteraufnahme der Pruftiere kann dadurch nicht stattfinden, so dass
viele Verhaltensinteraktionen zwischen den Buchtgeféhrten verloren gehen. Bisher sind keine
Arbeiten bekannt, welche die Genotyp-Umwelt-Interaktionen zwischen der Priifung in GroR-
buchten auf Station und der Mast im Feld untersucht haben. Dies ware vor dem Umbau der
Stallungen unbedingt notwendig gewesen, da nicht klar ist, ob das neue Priifverfahren eine ho-
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here genetische Korrelation zur Praxis hat als das alte in 2er-Buchten.

Die Ergebnisse aus der Untersuchung zum Vergleich des alten und neuen Haltungssystems auf
Station haben sowohl phanotypische als auch genetische Unterschiede gezeigt. Das Wachs-
tumsniveau ist in GroBbuchten um etwa 30 g/Tag niedriger als in 2er-Buchten, wéhrend der
Fleischanteil um knapp 1 % hoher ist. Die Parameterschétzung ergab zwar sehr hohe bis voll-
standige genetische Korrelationen fiir die Fleischqualitdtsmerkmale, jedoch relativ niedrige flr
die Mastleistungsmerkmale. Fir die tdglichen Zunahmen wurde eine genetische Korrelation
von 0,5 und fir die Futterverwertung von 0,7 geschétzt. Diese niedrigen Korrelationen kénnen
auch als Genotyp-Umwelt-Interaktionen betrachtet werden, die bei Verwendung des Gesamt-
zuchtwertes zu erheblichen Rangverschiebungen fiihren werden. Die genetischen Korrelationen
zwischen den Fleischanteilsmerkmalen und der Futterverwertung sind hoher als in 2er-Buchten,
der Antagonismus zwischen den tdglichen Zunahmen und den Fleischanteilsmerkmalen ist klei-
ner und die giinstige Korrelation zwischen den beiden Mastleistungsmerkmalen geringer. Dies
weist auf eine starkere Nutzung der Futterenergie fir den Muskelansatz hin. Damit werden die
Fleischanteilsmerkmale und die Futterverwertung unter dem gegenwartigen Zuchtziel starker
betont als mit den Leistungen aus 2er-Buchten. Dadurch konnte sich die Gefahr einer Selbstra-
tionierung der Mastschweine erhdhen (Brandt, 1987; Kanis, 1990; Krieter, 1986). Deshalb wird
ein Monitoring der Futteraufnahme in Zukunft noch wichtiger. Die tierindividuelle Messung
der Futteraufnahme (ber die Mast bietet hierfir Vorteile. Random Regression Modelle zur Be-
schreibung von Futteraufnahmekurven wurden bereits untersucht (Bermejo, 2002; Schnyder
u.a., 1999; Schulze u. a., 2002).

Aus den phénotypischen und genetischen Ergebnissen kann geschlossen werden, dass sich die
Mastschweine in GroRbuchten langsamer entwickeln als in 2er-Buchten. Allerdings beziehen
sich die Ergebnisse auf den fiir die Station tblichen Mastabschnitt zwischen 30 und 105 kg.
Der 5. Bayerische Stichprobentest und einige Literaturstellen, wie De Haer (1992), Labroue
u.a. (1994) und Von Felde (1996), geben Hinweise, dass die genetischen Zusammenhange bei
hoherem Mastendgewicht anders sind. Diese Untersuchungen ergaben ein hoheres Wachstums-
niveau und einen niedrigeren Magerfleischanteil von Tieren in GrofRbuchten im Vergleich zu
Tieren in Einzelhaltung. Die Unterschiede zwischen dem alten und neuen Aufstallungssystem
sind in dieser Arbeit wohl im wesentlichen auf das Fressverhalten zurtickzufthren. Es wird ver-
mutet, dass zu Mastbeginn eine Konkurrenz um den Platz am Futterautomaten entsteht, die zu
einer geringeren Futteraufnahme fuhrt als in 2er-Buchten. Die Futteraufnahme ist zu Mastbe-
ginn allerdings noch so gering, dass die Futtermenge in spéateren Mastabschnitten, bei héherer
Fressgeschwindigkeit und Futteraufnahme, ausgeglichen werden kann. Maglicherweise kommt
es bei einem hoheren Mastendgewicht sogar zu einem kompensatorischen Wachstum. Darauf
weist der 5. Bayerische Stichprobentest hin, in dem bei einem durchschnittlichen Mastendge-
wicht von 117 kg hohere tagliche Zunahmen erzielt wurden als in 2er-Buchten zwischen 30 und
105 kg. Man bedenke, dass das Wachstumsniveau am Ende der Mast sinken sollte (Kirchges-
sner, 1997).

Eine langsamere Entwicklung der Mastschweine in GroRRbuchten im Vergleich zu den 2er-
Buchten hat zur Folge, dass noch weniger Information tber die spate Mastphase, in der die
Tiere zur Verfettung neigen, erhoben wird als bisher. Deshalb erscheint die Erhéhung des Ma-
stendgewichts auf praxistibliche Werte dringlicher denn je. Ein héheres Mastendgewicht wiirde
die Prifung um etwa 14 Tage verlangern, was die Prifkapazitat auf Station um etwa 10-15 %
reduzieren wiirde. Desweiteren sollte untersucht werden, ob Genotyp-Geschlecht-Interaktionen



102 Allgemeine Diskussion

existieren. Diese wurden in anderen Schweinepopulationen bereits von Roberts und Curran
(1986), Sellier u.a. (1985) und Merks (1989) nachgewiesen. Die Aufstallung von Kastraten in
der Kreuzungsprifung sollte keine Probleme bereiten.

Fur weitere Planungsrechnungen zum optimalen Prufdesign sollten genetische Populationspa-
rameter zwischen Station und Produktionsstufe geschétzt werden. Ohne diese Parameter sind
keine verlasslichen Aussagen dartuiber maoglich, ob die Nachkommen- und Geschwisterprifung
auf Station einer gelenkten Feldprifung von Besamungsebern in der Produktion wirklich tber-
legen ist.

Optimierung der Leistungsprifung und Zuchtpraxis

Die ersten Schritte zur Optimierung der Leistungsprifung und Zuchtpraxis wurden bereits mit
der Ableitung aktueller 6konomischer Gewichte unternommen. Es folgte die notwendige Wei-
terentwicklung der Zuchtwertschéatzung fur Vaterrassen, in der nun die Leistungsdaten von
Reinzucht- und Kreuzungstieren auf Station sowie von Kreuzungstieren des alten und neuen
Haltungssystems bestmdglich gewichtet werden. Die Weiterentwicklung war notwendig, weil
Reinzucht- und Kreuzungsleistungen bisher mit zwei unabhangigen Zuchtwertschatzungen aus-
gewertet wurden. Dies hatte zur Konsequenz, dass viele Natursprungeber und Zuchtsauen kei-
nen Zuchtwert fur Kreuzungsleistung besal’en und viele Besamungseber keinen Zuchtwert fir
Reinzuchtleistung. Die Anpaarung von Besamungsebern in der Zuchtstufe war dadurch unsi-
cher, weshalb die Zuchtsauen tUberwiegend mit Natursprungebern verpaart wurden. Die Zucht-
werte der Natursprungeber werden aber im Vergleich zu den Besamungsebern wesentlich un-
genauer geschétzt, was sich nachteilig auf den Zuchtfortschritt auswirkt. Zudem kehrte sich
das Verhaltnis von Reinzucht- zu Kreuzungsprifung auf Station in den letzten 10 bis 15 Jahren
durch den gestiegenen Bedarf an gepriften Besamungsebern um. Das aktuelle Verhéltnis betragt
nun 20 % Reinzucht- zu 80 % Kreuzungsprufung. Folglich konnte ein Grof3teil der kostspie-
ligen Leistungsinformation gar nicht oder nur ineffizient fir Selektionsentscheidungen genutzt
werden. Mit der Einflhrung der neuen Zuchtwertschéatzung kénnen die Zuchtwerte nun genau-
er geschétzt werden und erstmals besitzen alle Zuchttiere einen Zuchtwert fir Kreuzungsleis-
tung. Die gemeinsame Rangierung von Natursprung- und Besamungsebern sowie eine sichere
Anpaarung von Besamungsebern in der Zuchtstufe ist damit moglich. Darlber hinaus eroff-
net sowohl die Implementierung der neuen Zuchtwertschatzung als auch die Umristung des
Haltungssystems von der Aufstallung in 2er-Buchten auf Grol3gruppen mit Abrufstation neue
Madglichkeiten zur weiteren Optimierung des Zuchtprogramms in Bayern.

Die bayerische Vaterrassenpopulation umfasst zur Zeit ca. 1200 Piétrainsauen, die von etwa 40
aktiven Zuchtern gehalten werden. Die Zlchter produzieren Eber zum Verkauf an die Ferkeler-
zeuger und Besamungsstationen. Die Zuchtpraxis kann in idealisierter Form als eine Selektion
in 3 Stufen abgebildet werden, in der die Leistungen aus der Nachkommen- und Geschwi-
sterpriifung auf Station die bedeutendste Informationsquelle zur Zuchtwertschatzung darstellt.
Die Natursprungeber und ein Kleiner Teil der Besamungseber werden gleich nach der Eigenlei-
stungsprufung an die Zuchtsauen gepaart, so dass sie bereits Reinzuchtnachkommen besitzen,
bevor die Nachkommenschaftsprufung stattgefunden hat. Diese Eber tragen formal betrach-
tet zu einem Halbgeschwisterdesign bei. Demgegeniiber stehen Besamungseber, die erst nach
erfolgreicher Beendigung der Nachkommenschaftspriifung in der Zuchtpopulation eingesetzt
werden. Diese Eber sind einem Nachkommendesign zuzuordnen. Da die Zuchtsauen nun zu
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35 % mit Natursprungebern und 65 % mit Besamungsebern verpaart werden, entsteht eine Mi-
schung aus Halbgeschwister- und Nachkommendesign. Die Leistungsinformation auf Station
wird einerseits zur Selektion nachkommengeprufter Kandidaten genutzt und andererseits als
Halb- und Vollgeschwisterinformation in der nachsten Generation, um eine nachtragliche Se-
lektion von erfolgreich gepruften Natursprungebern und Zuchtsauen durchzufthren.

Schwachstellen der aktuellen Zuchtpraxis

Im diesem Abschnitt werden die wichtigsten Schwachstellen der aktuellen Zuchtpraxis bespro-
chen.

 In den Zuchtbetrieben werden verschiedene Aufzuchtstrategien durchgefihrt, die sich
in unterschiedlichen Wachstumskurven widerspiegeln (Gotz, 1996). Die Leistungen sind
daher streng genommen als verschiedene Merkmale zu betrachten. Zudem sind die ge-
netischen und umweltbedingten Betriebseffekte kaum zu trennen, da die genetische \er-
knupfung der Zuchtbetriebe gering ist. Die Ursache ist, dass bislang vorwiegend Natur-
sprungeber eingesetzt wurden, die fast ausschliel3lich innerhalb eines Betriebes angepaart
werden. Aus diesen Grinden kann die Eigenleistung der Zuchttiere nur innerhalb der
Betriebe verglichen werden. Im Hinblick auf die Selektionsintensitét ist der Vergleich in-
nerhalb der Betriebe &ulerst ungunstig, weil nur wenige Zeitgefahrten vorgestellt werden
kénnen und sich diese in Halb- und Vollgeschwistergruppen unterteilen. Die Verwandt-
schaft fuhrt zu einer Korrelation zwischen dem geschatzten Selektionskriterium, wodurch
die effektive Selektionsintensitét z.T. drastisch verringert wird.

 Die Eigenleistungsprifung im Feld wird bei einem durchschnittlichen Lebendgewicht
der Jungeber von 155 kg durchgefiihrt. Das Priifgewicht liegt somit etwa 40 kg Gber dem
aktuellen Endgewicht in der kommerziellen Mast. Der informative Wert der Eigenleistung
fur den Gesamtzuchtwert ist dadurch reduziert.

 Die Piétrainsauen nehmen zwar an der Zuchtleistungsprifung teil, die Lebenstagszunah-
me und die Ultraschallspeckdicke werden allerdings nicht erhoben. Die Ausnahme bil-
den wenige Sauen, die zum Verkauf anstehen und nach den Qualittsanforderungen der
Erzeugergemeinschaft und Zlchtervereinigung fiir Zucht- und Hybridzuchtschweine in
Bayern w. V. (EGZH) ultraschallgetestet sein missen. Die meisten Jungsauen erscheinen
somit auch nicht in der Zuchtwertschétzung fiir Eigenleistung im Feld, in der die Eigen-
leistungsinformation mit den Zuchtwerten der Eltern kombiniert wird. Zur Selektion der
Jungsauen stehen daher nur die Zuchtwerte ihrer Eltern zur Verfigung. Neben einem ge-
ringeren Zuchtfortschritt konnte dies zu einer stérkeren Selektion verwandter Kandidaten
in den Sauenpfaden und infolgedessen zu einem héheren Inzuchtzuwachs fihren.

» Ein groRer Nachteil gegenuber den zentral gefiihrten Zuchtunternehmen wird bei der
Analyse der genetischen Trends innerhalb der Zuchtbetriebe offensichtlich. Unterschied-
liche genetische Trends in den Betrieben weisen auf verschiedene Zuchtziele hin. Eine
Ursache ist sicherlich, dass neben dem Gesamtzuchtwert auch die Zuchtwerte in den Ein-
zelmerkmalen zu Selektionsentscheidungen herangezogen werden. Bei der Befragung der
Ziichter stellte sich zudem heraus, dass nicht nur die Mastleistungs-, Schlachtkérper- und
Fleischbeschaffenheitsmerkmale des aktuellen Zuchtziels von Bedeutung sind, sondern
auch Exterieurmerkmale, die Wurfleistung der Sauen sowie die Spermaqualitat und das
Sprungverhalten der Eber. In einigen Betrieben wird sogar besonderer Wert auf das Aus-
sehen der Zuchtschweine gelegt. Durch alle diese Merkmale geht Selektionsschérfe fur



104

Allgemeine Diskussion

die wirtschaftlich bedeutenden Merkmale im Zuchtziel verloren. Abgesehen vom Ausse-
hen der Schweine ist jedoch kritisch zu hinterfragen, welche 6konomische Relevanz diese
zusatzlichen Merkmale flr den einzelnen Zichter bzw. flr die gesamte Schweineproduk-
tion besitzen.

Nach den Richtlinien des Bayerischen Staatsministeriums fiir Landwirtschaft und Forsten
uber Mindestleistung und Prifung der Besamungseber bendtigte ein Natursprungeber fur
ein vollstandiges Prufergebnis in der Vergangenheit mindestens 6 geprifte Reinzucht-
nachkommen, wahrend ein Besamungseber mindestens 13 gepriifte Kreuzungsnachkom-
men haben musste. In Zukunft entscheidet aber nicht mehr die Zahl der gepriften Nach-
kommen, sondern die Genauigkeit der geschatzten Zuchtwerte. Die untere Grenze der
Genauigkeit betragt 45 % fiir Natursprungeber und 72 % fur Besamungseber. Dies &n-
dert jedoch nichts an dem grundsatzlichen Problem, dass die Zuchtwerte der Natursprun-
geber auch weiterhin viel ungenauer geschatzt werden als die der Besamungseber. Die
geschatzten Zuchtwerte der Natursprungeber sind dadurch starker zum Populationsmit-
tel regressiert und besitzen eine geringere Varianz als die geschétzten Zuchtwerte der
Besamungseber. Die neue Zuchtwertschatzung mit Hilfe von Reinzucht- und Kreuzungs-
leistungen ermdglicht zwar erstmals die gemeinsame Rangierung von Natursprung- und
Besamungsebern, jedoch werden die Natursprungeber weniger in den Extremen zu finden
sein als die Besamungseber. Ein Vergleich beider Ebergruppen wird daher kaum zustan-
de kommen. Infolgedessen ist die Selektionsintensitét tatsdchlich kleiner, als man aus
der Anzahl der nachkommengepriften Kandidaten erwarten wirde. Die gepriften Natur-
sprungeber kénnen zwar untereinander verglichen werden, jedoch wird die Selektionsin-
tensitat auch weiterhin sehr niedrig bleiben. Einerseits, weil in einem Zuchtbetrieb nur
wenige oder gar keine Zeitgeféhrten existieren und andererseits, weil eine Selektion tiber
die Betriebe eher unwahrscheinlich ist, da der Ziichter in die Priifung des Ebers investiert
hat und erfolgreich geprifte Natursprungeber nicht verkaufen wird. AuRerdem wiirden
die Ziichter wohl dazu neigen, einen gekauften Zuchteber lange einzusetzen, was das Ge-
nerationsintervall verlangern wirde.

Es entsteht damit die Situation, dass gut geprifte Besamungseber in der Ferkelerzeu-
gung eingesetzt werden, wo kein kumulativer Zuchtfortschritt erzielt wird, wéhrend Na-
tursprungeber mit wesentlich geringerer Genauigkeit an die Zuchtpopulation gepaart wer-
den. Aus ziichterischer Sicht wird dadurch kostspielige Prifkapazitat vergeudet, da die
Leistungsinformation nicht effizient zur Erzeugung eines nachhaltigen Zuchtfortschritts
genutzt wird. Anscheinend wird mehr Wert auf die Vermarktung hochwertiger Besa-
mungseber gelegt, als hochwertige Eber in der Zucht einzusetzen. Dieser Eindruck erhar-
tet sich bei der Betrachtung der Anforderungen, die in den Erzeugungs- und Qualitétsre-
geln der EGZH an Zuchteber gestellt werden. Demnach genlgt bereits ein Kérzuchtwert
von 90 Punkten damit ein Eber zur Zucht zugelassen wird. Das bedeutet seltsamerweise,
dass unterdurchschnittliche Eber in der Zucht eingesetzt werden diirfen. Dagegen liegen
die Anforderungen fiir Besamungseber mit 110 Punkten im Korzuchtwert deutlich hoher.

Der zunehmende Einsatz von Besamungsebern in den letzten Jahren ist aufgrund die-
ser Zusammenhange positiv zu bewerten. Allerdings gibt es einige Zuchtbetriebe, die
sehr stark oder ausschlieBlich Natursprungeber verwenden. Gerade diese Betriebe wer-
den in Zukunft benachteiligt, weil in den Uberarbeiteten Richtlinien fir Besamungseber
auch eine Genauigkeitsgrenze fliir Muttersauen festgelegt wurde. So darf die Genauig-
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keit des geschéatzten Zuchtwertes 35 % nicht unterschreiten. Diese Grenze wird von den
Nachkommen der Besamungseber leichter erreicht als von den Nachkommen der Natur-
sprungeber. Die weiblichen Nachkommen von Natursprungebern kdnnen daher entweder
keine Besamungseber hervorbringen oder es missen unter Umstdnden mehr Reinzucht-
nachkommen auf Station getestet werden.

 Die Jungsauen werden uberwiegend mit gepriiften Ebern verpaart. Die Information von
Reinzuchtnachkommen auf Station wird daher kaum oder gar nicht zur Eberselektion ver-
wendet. Es finden sich Natursprungeber mit bis zu 60 Reinzuchtnachkommen auf Station,
so dass teure Prifkapazitat suboptimal genutzt wird.

» Das Sau:Eber-Verhéltnis von 3-4:1 deutet auf eine niedrige Selektionsschérfe hin. Das
Anpaarungsverhéltnis erscheint daher als eine Mdéglichkeit zur Steigerung des Zuchtfort-
schritts.

* Die aktuelle Zuchtpraxis entspricht einer Mischung aus einem Halbgeschwister- und ei-
nem Nachkommendesign. Das Halbgeschwisterdesign zeichnet sich zwar durch ein nied-
riges Generationsintervall aus, jedoch ist bei Zuchtreife nur wenig Halb- und Vollge-
schwisterinformation vorhanden, weil die Eltern (Natursprungeber und Zuchtsauen) mit
relativ wenigen Nachkommen geprift werden. Dadurch ist dieses Halbgeschwisterdesign
einem Nachkommendesign unterlegen. Das Nachkommendesign, in dem die Besamungs-
eber erst nach einer erfolgreichen Nachkommenschaftspriifung angepaart werden, zeigt
zwar eine ausreichend hohe Genauigkeit und Selektionsschéarfe bei den gepriften Ebern,
allerdings ist das Generationsintervall um ein halbes Jahr héher. Beide Priifdesigns haben
daher Nachteile.

Optimierungsvorschlage und deren Umsetzbarkeit

Die Eigenleistungsprufung im Feld sollte zu einem friheren Zeitpunkt als bisher durchge-
fuhrt werden, um das Priifgewicht der Zuchttiere dem praxisublichen Mastendgewicht von 115
bis 120 kg Lebendgewicht anzupassen. Die genetischen Korrelationen zwischen den Eigen-
leistungsmerkmalen und den Merkmalen des Zuchtziels wiirden dadurch sicherlich steigen. In
Frankreich und der Schweiz wird die Eigenleistungsprifung im Feld bei einem Lebendgewicht
von etwa 100 kg durchgefiihrt. Nach mundlichen Mitteilungen von J.-P. Bidanel bzw. A. Hofer
werden damit recht hohe genetische Korrelationen von 0,7 bis 0,9 bei den téaglichen Zunahmen
und dem Fleischanteil zwischen Feld und Station erzielt. Desweiteren kénnten die Besamungs-
eber durch eine friihzeitigere Eigenleistungsprifung im Feld friher in den Testeinsatz gehen,
wodurch das Generationsintervall verkiirzt werden konnte. Dies wiirde sich vor allem in einem
Nachkommendesign positiv auf den Zuchtfortschritt auswirken. Es sollten vor allem nicht nur
die Jungeber, sondern auch die Jungsauen getestet werden. Zu diesem Ergebnis kamen auch
Niebel und Fewson (1979b).

Ein stérkerer Vergleich der Jungeber und -sauen tiber die Betriebe hinweg ist anzustreben. Dazu
muss aber vor allem die genetische Verknipfung zwischen den Betrieben verbessert werden, um
genetische und umweltbedingte Betriebseffekte trennen zu kdnnen. Dies ist ein Grund, warum
der Anteil der Besamungseber in der Zucht weiter erhdht werden sollte. Darlber hinaus wére es
wiinschenswert die Aufzuchtbedingungen in den Zuchtbetrieben zu harmonisieren, damit die
Leistungen aus verschiedenen Betrieben vergleichbarer werden. Bei der Vielzahl von Ziichtern
erscheint dies jedoch illusorisch. Ein starkerer Vergleich der Zuchttiere auf Méarkten verbessert
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die Situation keinesfalls. Der Auftrieb der Eber auf Mérkten ist aber ohnehin ricklaufig, weil
besonders die Besamungsstationen hygienische Risiken vermeiden wollen. AulRerdem steht ei-
ne Reduzierung des Prifgewichts bei Jung-ebern im Gegensatz zum Marktverkauf. Eber, die
auf dem Markt vorgestellt werden, mussen schwerer sein, um ein besseres Bild beim Kéufer
abzugeben. Die Eber werden von den Ziichtern deshalb besonders stark angefttert, was fur
den Vergleich von Ebern abtraglich ist. Eine Mdglichkeit, die Zuchttiere Uber Betriebe zu ran-
gieren und Markte zu umgehen, ist die Verdffentlichung der Zuchtwerte. Das Internet ware
daflr besonders geeignet, da die Zuchtwerte nicht nur allen Zichtern, sondern auch den Fer-
kelerzeugern und Besamungsstationen zugénglich waren. Die Selektion von Jungsauen kdnnte
dadurch ebenfalls an Scharfe gewinnen. Nicht zu vergessen sind die positiven Effekte auf die
Jahreseffektive Populationsgrofie. Die Kombination der Leistungen aus der Eigenleistungs- und
Stationspriifung in eine Zuchtwertschatzung sollte zudem angestrebt werden.

Die Untersuchungen zur Modellierung von Leistungen in GroRgruppen mit Abrufstation haben
gezeigt, dass mit der Umstellung des Haltungssystems auch neue Anforderungen an die Aufstal-
lung der Priftiere entstehen, um eine informative Datenstruktur zu erzielen. Es ist unbedingt zu
beachten, die Nachkommen der Vater- und Mutterrassen sowie die Nachkommen eines Ebers in
verschiedene Buchten aufzustallen. Andernfalls wird die Genauigkeit der Zuchtwertschatzung
stark verringert. Die Aufstallung von Tieren verschiedener Rassen in eine Bucht wiirde die An-
zahl der Vergleichstiere zur Schatzung des Buchteffektes verkleinern, da die Zuchtwertschat-
zungen von Vater- und Mutterrassen getrennt sind. Dies reduziert einerseits die Genauigkeit der
geschétzten Buchteffekte und andererseits die Genauigkeit der Eberzuchtwerte, weil weniger
Ebervergleiche innerhalb einer Bucht mdglich sind. Die Trennung von Halb- und Vollgeschwi-
stern ist aus demselben Grund sehr wichtig. Das aktuelle Datenmaterial aus GroBbuchten weist
in diesen Punkten noch erhebliche Defizite auf, weshalb der Effekt Bucht*Datum als zufallig
definiert werden musste, obwohl signifikante Differenzen zwischen den Buchten nachgewiesen
werden konnten. Die Modellierung des Buchteffektes ist daher ein Kompromiss aus einer mag-
lichen Verzerrung und einem Genauigkeitsgewinn der geschétzten Zuchtwerte. Die Kreuzungs-
leistungen wurden mit einem zufélligen Betriebseffekt modelliert. Ahnlich wie der Buchteffekt
ist die Definition als zufallig nur ein Kompromiss aus Verzerrung und Genauigkeit. Ein Betrieb-
Jahr Effekt ist wichtig, weil die Eberzuchtwerte mit den genetischen Herdeneffekt vermengt
sein kdnnen, was zu einer Verzerrung der Zuchtwerte fiihren kann (Vatermodell fur Kreuzungs-
leistungen). Eine einfache Umgehung des Problems ware, wenn jeder Kreuzungsnachkomme
eines Besamungsebers aus einem anderen Betrieb stammen wirde. Eine starkere Koordinierung
der Anpaarung von Besamungsebern und der Auswahl der Priftiere konnte daher von Vorteil
sein. Durch die sinkende Zahl der Ferkelerzeugerbetriebe, die an der Stationspriifung teilneh-
men, sollte eine genauere Schatzung von fixen Betrieb-Jahr-Effekten in Zukunft aber gelingen.
Allerdings sollte auch beachtet werden, dass die Zahl der Betriebe nicht zu stark abnimmt, da
man sonst Gefahr lauft keine représentative Stichprobe von Ferkelerzeugerbetrieben mehr zu
bekommen. Genotyp-Umwelt-Interaktionen kdnnten die Folge sein.

In den Untersuchungen zur Parameterschatzung konnte der Einfluss des Halothan-Locus auf
die Fleischqualitdtsmerkmale nachgewiesen werden. Eine exakte Berucksichtigung dieses Ef-
fektes in der Zuchtwertschatzung ist nicht moglich, da die Genotypen der Priftiere bekannt sein
mussten. Eine Typisierung der Priftiere ist jedoch zu teuer, so dass eine zligige Sanierung zur
Verbesserung der Zuchtwertschatzung empfohlen wird.

Fir die Leistungen in 2er-Buchten als auch in GroRbuchten wurden heterogene Varianzen zwi-
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schen den Leistungsprifanstalten festgestellt. Diese werden nicht nur auf genetische Unter-
schiede zwischen den Zuchttieren in Nord- und Stidbayern zuriickgefthrt, sondern auch stati-
onsspezifischen Effekten zugeordnet. Ein weiterer Abgleich der Stationsprifung in Grub und
Schwarzenau ist daher dringend zu empfehlen, da die Leistungen in der Zuchtwertschatzung
sonst nicht korrekt gewichtet werden kdnnen. Dies konnte sich Gber eine ungenauere Rangie-
rung der Kandidaten auf den genetischen Fortschritt auswirken.

Eine MalRinahme zur Erh6hung der Genauigkeit der Zuchtwertschatzung mit Hilfe der Kreu-
zungsleistungen l&sst sich aus den geschétzten Populationsparametern ableiten. Die Korrelation
zwischen Wurfgeschwistern reduziert den informativen Wert von zwei Ferkel aus einem Wurf
gegentiber zwei Ferkel von verschiedenen Produktionssauen. Deshalb sollte in der Kreuzungs-
prafung zukinftig nur ein Ferkel je Wurf auf Station getestet werden. Ermoéglicht wird dies
durch die Umristung auf das neue Haltungsverfahren in Grol3gruppen mit Abrufstation, weil die
Notwendigkeit entfallt, zwei Wurfgeschwister in eine 2er-Bucht aufzustallen. Die Umsetzbar-
keit dieses Vorschlages gilt es zu Uberpriifen, denn ein zusatzlicher Aufwand bei der Abholung
der Priftiere kdnnte entstehen. Ein hdherer Anteil von Priifebern in der Ferkelerzeugung sollte
nicht notwendig werden, da ein Prifeber Ublicherweise an 50 Produktionssauen gepaart wird.
AuBerdem wirde dies sicherlich weder von den Ferkelerzeugern noch von den Besamungssta-
tionen, die weniger Sperma von Spitzenebern verkaufen konnten, akzeptiert werden.

Die Simulationsstudien haben gezeigt, dass ein Nachkommendesign hinsichtlich des jéhrlichen
Zuchtfortschritts und der Jahreseffektiven Populationsgréf3e langfristig das optimale Zuchtsche-
ma ist, sofern die folgenden Empfehlungen beachtet werden:

 Alle Eber werden in der kiinstlichen Besamung eingesetzt.

» Die Eber werden gleichzeitig mit Reinzucht- und Kreuzungsnachkommen auf Station
gepruft.

 Die Prufeber werden an die Jungsauen gepaart, um einerseits die Reinzuchtnachkommen
fir die Stationspriifung zu produzieren und andererseits so friih wie maglich die potenti-
ellen Zuchtnachkommen der néchsten Generation zu erzeugen.

 Nur die erfolgreich gepruften Eber bekommen die Deckerlaubnis fiir die Zuchtpopulation.

Diese Zuchtstrategie kombiniert die vorziglichen Eigenschaften eines Halbgeschwister- sowie
eines strengen Nachkommendesigns, in dem nur geprifte Eber die Zuchtkandidaten erzeugen
durfen. Mit einem Halbgeschwisterdesign kénnte zwar kurzfristig ein hoherer Zuchtfortschritt
erzielt werden, jedoch wiirde sich dies ungunstig auf die Jahreseffektive Populationsgréfie aus-
wirken. Die Anzahl der Nachkommen je Prufeber misste in einem solchen Halbgeschwister-
design sehr hoch sein, weshalb die Zahl der Priifeber bei gegebener Prufkapazitat klein ware.
Je niedriger die Anzahl der Prifeber, umso kleiner wird die Jahreseffektive PopulationsgroRRe
sein. Die Ursache ist die starkere Verwendung von Halb- und Vollgeschwisterinformation zur
Selektion der Tiere bei der Zuchtreife, was zu einer starkeren Selektion verwandter Tiere fihrt.

Die Sauen sollten wie bisher mit zwei Nachkommen aus dem ersten Wurf gepriift werden,
so dass die Selektion mit der Information von stationsgepriften Nachkommen noch vor der An-
paarung zum dritten Wurf stattfinden kann. Die Jungsauen sollten ausschlielRlich mit Priifebern
verpaart werden, weil die Information von Reinzuchttieren auf Station dann vollstandig zur
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Sauen- und Eberselektion verwendet werden kann. Auf3erdem kann in einem Nachkommende-
sign nur so das Generationsintervall in den Vaterpfaden verkirzt und damit der Zuchtfortschritt
bedeutend erhdht werden. Das Generationsintervall konnte sowohl in den Mutter- als auch den
Vaterpfaden durch die Erhohung des Jungsauenanteils in der Population gesenkt werden. Da
die Nachkommen aller Jungsauen auf Station geprift werden sollen, wirde auch der Anteil der
Reinzuchtprifung auf Station zunehmen. Die hohere Selektionsintensitat wirkt sich dann zu-
satzlich positiv auf den Zuchterfolg aus. Trotz des niedrigeren Generationsintervalls, wirde ein
hoherer Jungsauenanteil auch die Jahreseffektive Populationsgrofie erhdéhen, weil mehr Sauen
zur néchsten Generation beitragen wirden. Eine hohere Remontierungsrate dirfte in der baye-
rischen Herdbuchzucht aber nur schwer umsetzbar sein. Die Aufzuchtkosten je Betrieb wiirden
steigen und weniger Ferkel konnten aufgezogen werden, weil die WurfgroRe mit steigender
Wurfzahl zunimmt. AulRerdem steigen dann die Kosten der Stationspriifung fir die Zichter.
Die Ubertragung der zusatzlichen Kosten auf die Verkaufseber diirfte kaum durchsetzbar sein,
so dass ein hoherer Jungsauenanteil zu einem Wettbewerbsnachteil fuhren konnte. Im Hinblick
auf den jahrlich realisierten Zuchtfortschritt in 5,3 Mio. Schlachtschweinen sind die zusétzli-
chen Kosten fir die gesamte Schweineproduktion jedoch marginal. Die Piétrainzichter leben
aber in erster Linien von der Eberproduktion, die es auf einzelbetrieblicher Ebene zu optimieren
gilt. Der Zuchtfortschritt ist dabei als ein Qualitatskriterium zu betrachten, der einen Mehrerlds
auf dem Markt und so einen Wettbewerbsvorteil gegentiber der Konkurrenz verschafft. Daher
mussen der Grenznutzen und die Grenzkosten dieser Vorschlage in eine Optimierung des be-
triebswirtschaftlichen Gewinns eingebunden werden. Aus der Sicht der Piétrainzichter sind
fur die Eberproduktion auch Exterieurmerkmale, die Wurfgrolie der Sauen, die Spermaqualitat
oder das Sprungverhalten der Eber auf einzelbetrieblicher Ebene wichtig. Ein Zuchtunterneh-
men muss diese Merkmale ebenso beachten, jedoch stuft es die Bedeutung dieser Merkmale
womaglich anders ein als die bayerischen Vaterrassenziichter. Hier spielen vor allem Markt-
strategien eine Rolle.

Die Bedeutung der Verpaarung von Jungsauen mit Prufebern flr den einzelnen Zuchter soll
nochmals an den Ergebnissen der Monte Carlo Simulation verdeutlicht werden. Die Nachkom-
men aus diesen Paarungen wurden in den Untersuchungen bevorzugt selektiert, so dass ein
Zichter gute Chancen hatte, daraus wertvolle Tiere fiir die Zucht und den Verkauf zu erzeugen.

Der j&hrliche Zuchtfortschritt kann durch eine Reduzierung der aktuellen Zahl der Priifeber
erhoht werden. Jeder Eber hétte dann mehr gepriifte Nachkommen, wodurch die Genauigkeit
der Selektion auf jeder Stufe steigen wirde. Jedoch wiirde die Jahreseffektive PopulationsgroRRe
dann stark abnehmen. Die Zahl der Priifeber kdnnte aber ohnehin nicht zu stark reduziert wer-
den, da die Besamungsstationen ihre Eber mit Nachkommen auf Station testen wollen. Damit
tragen die Besamungsstationen, zum Vorteil der Ziichter, wesentlich zur Finanzierung der Sta-
tionsprifung bei. In einer Zuchtpraxis, in der alle Tiere von Besamungsebern abstammen, hatte
jeder Kandidat in etwa dieselbe Genauigkeit des geschéatzten Pedigreezuchtwertes, so dass die
Prifkapazitat gleichméRig auf alle Prufeber verteilt werden konnte. Die Zahl der Nachkommen
je Eber sollte sich dann nach der Anzahl Prufeber richten, die flr einen bestimmten Zeitraum
erwartet wird. Dabei sollte die Zahl der Nachkommen eines Ebers nur geringfiigig vom Durch-
schnitt abweichen. Aktuell werden etwa 10 % der Besamungseber mit mehr als 20 Nachkom-
men und 10 % mit weniger als 10 Nachkommen gepruft. Eine héhere Anzahl Nachkommen
kann unter der aktuellen Situation sinnvoll sein, wenn die Kandidaten (iber wenig Pedigreein-
formation verfiigen (z.B. Importeber). Dagegen ist eine unvollstdndige und ungenaue Prifung
von Besamungsebern eine Verschwendung von Prifkapazitét.
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Das langfristig optimale Sau:Eber-Verhéltnis zu benennen ist schwierig, weil der Zuchtfort-
schritt mit zunehmendem Verhaltnis zwar ansteigt, jedoch sinkt gleichzeitig die Jahreseffektive
Populationsgrofie. Der Grund ist, dass weniger geprufte Eber zur ndchsten Generation beitra-
gen. In der bayerischen Piétrainpopulation ist das Anpaarungsverhéltnis mit 3-4:1 zur Zeit sehr
gering, weshalb die Jahreseffektive PopulationsgréRe mit etwa 400 Tieren relativ hoch ist. Zur
Ubertragung der Ergebnisse aus der Monte Carlo Simulation, in der eine kleinere Population
betrachtet wurde, wird das Verhéltnis der Jahreseffektiven Populationsgrolie zur tatséachlichen
Zahl der Sauen in der Population N,/N berechnet. Das Verhdltnis zwischen Effektiver Po-
pulationsgrofe und tatséchlicher PopulationsgroRe N, /N ist in der Biologie zur Konservierung
bedrohter Tierarten gebrauchlich (Frankham, 1995; Nunney, 2003). In der bayerischen Piétrain-
population ergibt sich fur N,/N (400/1200) ein Wert von 0,33. Bei einem Anpaarungsverhalt-
nis von 12,5:1 (Tabelle 6.14) erh&lt man, je nach Einsatzdauer der Eber, Werte von 0,15-0,22.
Dies entspricht in der tatsachlichen Population einer Jahreseffektiven PopulationsgréRe von
mindestens 200 Tieren und einer Effektiven PopulationsgrofRe von 80 Tieren. Betrachtet man
die Effektiven PopulationsgroRen anderer Zuchtpopulationen bzw. Species sollte ein Sau:Eber-
Verhéltnis von 10-15:1 nicht Uberschritten werden. Eine kiirzere Einsatzzeit der gepruften Eber
wirkt sich positiv auf die Jahreseffektive PopulationsgroRe aus, da mehr Eber zur néchsten Ge-
neration beitragen und die Varianz in der Familiengréf3e kleiner ist. Die von Meuwissen (1997)
vorgeschlagene Methode zur Maximierung des Zuchtfortschritts bei einer vorher festgelegten
Inzuchtrate wird hier aus zwei Grunden nicht als sinnvoll erachtet. Zum einen, weil diese Me-
thode darin beschrénkt ist, dass der Zuchtfortschritt nicht auch mit einer kleineren Inzuchtrate
maximiert werden konnte. Zum anderen verlangt die Umsetzung der Methode nach einem stren-
gen Paarungsplan, der wohl in einem straff organisierten Zuchtunternehmen durchfiihrbar wére,
nicht aber in einer Zuchtorganisation mit vielen Ziichtern.

In den Tabellen 7.1 und 7.2 sind die Vorschlage zur Optimierung der Leistungsprifung und
Zuchtpraxis nochmals zusammengefasst und den Schwachstellen der aktuellen Situation ge-
genubergestellt.

Bewertung des aktuellen Zuchtprogramms und Ausblick

Die bayerische Schweinezucht wurde in den vergangenen Jahrzehnten tber die Finanzierung
der Leistungsprufung, Zuchtwertschatzung und Beratung durch den Freistaat Bayern stark un-
terstltzt. Die damit verbundenen Ziele sind im § 1 des Tierzuchtgesetzes formuliert:

1. Die Leistungsfahigkeit der Tiere unter Beriicksichtigung der Vitalitat erhalten und ver-
bessern,

2. die Wirtschaftlichkeit, insbesondere die Wettbewerbsfahigkeit, der tierischen Erzeugung
verbessern,

3. die von den Tieren gewonnenen Erzeugnisse sollen den an sie gestellten qualitativen An-
forderungen entsprechen und

4. eine genetische Vielfalt erhalten.

Auf der Grundlage der Leistungsprufung und Zuchtwertschéatzung konnte die bayerische Herd-
buchzucht einen genetischen Fortschritt in den wirtschaftlich relevanten Merkmalen erzielen
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Tabelle 7.1: Vorschlage zur Steigerung des jéhrlichen Zuchtfortschritts

Aktuelle Situation

\orschlége

Eigenleistungsprufung im Feld

Eigenleistungsprifung im Feld mit 155
kg Lebendgewicht

Lebenstagszunahme u.  Ultraschall-
speckdicke werden nur bei Ebern
gemessen

Vergleich von Ebern im Betrieb oder auf
vielen kleinen Markten

verschiedene Aufzuchtverfahren in den
Zuchtbetrieben

e Eigenleistungsprifung zwischen 115 bis

120 kg Lebendgewicht

e Eigenleistungsprufung von Ebern und

Sauen

e stdrkerer Vergleich Uber Betriebe anstre-

ben

Nachkommen- und Geschwisterprifung auf Station

Besamungseber werden (berwiegend
nur in Kreuzung gepruft

Eber werden unterschiedlich genau ge-
prift

2 Ferkel je Wurf in Kreuzung

Mehrere Kreuzungsnachkommen eines
Ebers stammen aus einem Betrieb

2 Ferkel je Wurf in Reinzucht

Anteil Reinzuchtprifung auf Station 20
%

Tiere verschiedener Rassentypen wer-
den in einer Bucht aufgestallt

Nachkommen eines Ebers werden in ei-
ner Bucht aufgestallt

Intramuskularer Fettgehalt wird nur in
Reinzuchttieren gemessen

Mastendgewicht 105 kg

ausschlieRBlich weibliche Tiere werden
auf Station gepruft

Eber in Reinzucht und Kreuzung priifen

Eber mit gleicher Genauigkeit prifen

1 Ferkel je Wurf in Kreuzung

jeder Kreuzungsnachkomme aus einem
anderen Betrieb

2 Ferkel je Wurf in Reinzucht

Anteil Reinzuchtprifung 40 % (bei ho-
herem Jungsauenanteil)

Rassentypen in verschiedene Buchten
aufstallen

Nachkommen eines Ebers in verschiede-
ne Buchten aufstallen

Intramuskularer Fettgehalt in Rein-
zucht- und Kreuzung messen

Mastendgewicht 115-120 kg

weibliche Tiere und Kastraten sollten
auf Station geprift werden
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Tabelle 7.2: Vorschlage zur Steigerung des jahrlichen Zuchtfortschritts (Fortsetzung)

Aktuelle Situation \orschlége

Zuchtpraxis

e ungenau geprufte Natursprungeber mit e nur Besamungseber einsetzen
geringer Selektionsschérfe

e Besamungseber mit langem Generati- e Prifeber an Jungsauen paaren
onsintervall

e Jungsauen werden Uberwiegend mit ge- e Jungsauen ausschlieSlich mit Prufebern
pruften Ebern verpaart paaren

e Jungsauenanteil (1. Wurf) in der Popula- e Jungsauenanteil erhdhen
tion 25 %

e niedriges Sau:Eber-Verhaltnis von 3-4:1 e Sau:Eber-Verhaltnis bis maximal 15:1

(Kapitel 6.5). Die Bedeutung der Nachkommen- und Geschwisterpriifung auf Station ist da-
bei besonders hervorzuheben. Ohne sie hatten Leistungsinformationen zur direkten geneti-
schen Verbesserung der Futterverwertung und der Fleischbeschaffenheit gefehlt. Zwar ist fur
den Zuchterfolg in der Fleischbeschaffenheit im wesentlichen die begonnene Sanierung des
Halothan-Locus verantwortlich, dennoch trugen die pH-Messungen nicht nur zum Zuchtfort-
schritt in der Fleischbeschaffenheit, sondern auch zur Stressresistenz der Schweine und damit
zur Vitalitét bei. Die Stationsprifung spielt daher nicht nur fir die Produktionseffizienz, sondern
auch fir die Absatzsicherung, Qualitatssicherung, den Verbraucherschutz sowie eine artgerech-
te und nachhaltige tierische Erzeugung eine ganz entscheidende Rolle. Da die Fleischquali-
tatsmerkmale in Zukunft sicherlich weiter an Bedeutung gegeniuiber den Mastleistungsmerk-
malen gewinnen werden, wird die Uberlegenheit der Stationspriifung im Vergleich zu anderen
Prifungsformen wohl noch zunehmen. Eine Eigenleistungsprifung im Feld oder eine Eigen-
leistungsprifung von Jungebern auf Station kdnnte dies alleine bei weitem nicht leisten. Wie
aus dem 8 1 des Tierzuchtgesetzes hervorgeht, soll eine Subventionierung der Schweinezucht
der Wettbewerbsfahigkeit der gesamten Schweineproduktion dienen. Daher ist zu betonen, dass
sich eine finanzielle Unterstiitzung nicht nach der Anzahl der Zichter richten sollte, sondern
nach dem Umfang und der Leistungsfahigkeit der Schweineproduktion. Dies macht allerdings
nur dann einen 6konomischen Sinn, wenn der Zuchtfortschritt der bayerischen Vaterrassenztich-
ter groRer ist als in konkurrierenden Zuchtunternehmen.

Die Finanzierung der Nachkommen- und Geschwisterpriifung durch den Staat ist aber auch
kritisch zu hinterfragen. Da die Leistungsprifung, insbesondere die Stationspriifung, sehr ko-
stenintensiv ist, wurde den bayerischen Zichtern ein Wettbewerbsvorteil gegenuber anderen
Zuchtunternehmen und -organisationen verschafft. Dieser Wettbewerbsvorteil trug sicherlich
dazu bei, dass die bayerische Piétrainzucht im bayerischen Markt bis heute konkurrenzlos ist.
Dies konnte sich Uber die Preise von Zuchtschweinen ungiinstig auf die gesamte Schweine-
produktion auswirken. Aufgrund der Konkurrenz der Zuchtbetriebe innerhalb Bayerns ist diese
Gefahr jedoch gering. Kritisch zu betrachten ist aber vor allem, dass die Subvention des Staates
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eine kleinbetriebliche Herdbuchzucht bewahrt hat. Die vielen (kleinen) Betriebe, die nicht wie
ein Zuchtunternehmen agieren, weisen aus ztchterischer Sicht die beschriebenen Schwachstel-
len auf (vor allem die niedrige Selektionsintensitat und unterschiedliche Zuchtziele). Dadurch
kann das riesige Potential zur Erzeugung eines hohen Zuchtfortschritts, welches durch die Stati-
onsprifung und eine moderne Zuchtwertschatzung geboten wird, nicht optimal genutzt werden.
Dies wird im Vergleich des realisierten Zuchtfortschritts mit den Ergebnissen der Simulations-
studien deutlich. Die Monte Carlo Simulation hat gezeigt, dass selbst mit einer kleineren Zucht-
population ein héherer Zuchtfortschritt erzielt werden koénnte als mit der aktuellen Herdbuchpo-
pulation. Eine kleinere Zuchtpopulation ware nicht nur in der Haltung guinstiger, sondern auch
die Kosten einer vergleichbar intensiven Leistungsprifung waren geringer. Somit stellt sich fur
den Staat die Frage, wie eine effizientere Nutzung von 6ffentlichen Mittel erreicht werden kann,
ohne zu stark in die Zlichtung einzugreifen oder gar zu lenken.

Das bisher geltende Tierzuchtgesetz wird wohl in naher Zukunft novelliert, um es den Erforder-
nissen der EU-Regelungen fiir die Tierzucht anzupassen. Im Gesetzentwurf zur Ablésung des
Tierzuchtgesetzes wird die staatliche Leistungsprifung und Zuchtwertschatzung auf die Zucht-
organisationen tbertragen. Dadurch wiirde das Interesse der Zlchter an einer effizienteren Nut-
zung der Leistungsinformation zwangslaufig wachsen. Der Freistaat Bayern verfiigt Gber eine
sehr leistungsfahige und moderne Leistungsprifung auf Station. Eine einfache Rechnung zeigt,
dass die Leistungsprifung mit geringem Kostenaufwand erhalten werden konnte. Da sich die
Leistungsprufung zum Teil selbst finanziert, ist nur das Defizit abzudecken. Bei etwa 10000
Pruftieren und einer Produktion von 5,3 Mio. Mastschweinen pro Jahr, wirde jedes kommerzi-
elle Mastschwein mit 0,25 Euro belastet. Bezogen auf die jahrliche Schweinefleischproduktion
von etwa 48 Mio. kg pro Jahr in Bayern, wirde eine Preisanhebung von lediglich 0,0026 Euro
je kg Schlachtgewicht ausreichen, um das Defizit aus der Stationsprufung zu finanzieren. Diese
Mehrkosten wirden wohl in den tblichen Preisschwankungen fiir Schweinefleisch untergehen.
Eine Ubertragung der Kosten auf die Konsumenten wiirde damit sicher nicht zu einem Nachfra-
gerlickgang fuhren, sondern den Absatz tiber eine verbesserte Fleischqualitat langfristig sichern.
Die ausschlieBliche Weitergabe der Kosten an die Produzenten ist wohl nicht gerechtfertigt, da
der Zuchtfortschritt allen Marktteilnehmern zugute kommt.

Eine Neufassung des Tierzuchtgesetzes wird insbesondere notwendig, um die Regelungen zur
kinstlichen Besamung, welche die Warenverkehrs-, Dienstleistungs-, Niederlassungs- und Wett-
bewerbsfreiheit behindern konnten, den Erfordernissen der EU-Regelungen anzupassen. Die
Erteilung einer Besamungserlaubnis fur Eber, einschlieflich der Notwendigkeit einer Nach-
kommenschaftsprifung, ist im Gesetzentwurf nicht mehr enthalten. Dennoch ist zu vermuten,
dass die Besamungsstationen auch weiterhin ihre Eber priifen werden, um einen Qualitatsnach-
weis von der Genetik ihrer Eber zu bekommen. Andernfalls unterscheiden sich diese Eber kaum
noch von ihren Geschwistern im Natursprung und ein hoherer Preis fur Spermaware wird hin-
fallig. Die Eigenleistungsprufung von Ebern auf Station als Alternative oder in Kombination mit
der Nachkommen- und Geschwisterprifung auf Station kénnte dann wieder stérker diskutiert
werden. Dies trifft besonders zu, wenn die Zahl der Zuchtbetriebe weiter sinken wirde, so dass
auch die hygienischen Bedenken kleiner wirden. Im ungunstigsten Fall wirde die Kreuzungs-
prifung, die zur Zeit 80 % der Prufkapazitat fir Vaterrassen umfasst, ganz wegfallen. Es ist zu
bezweifeln, dass die Zuchtorganisation die zusatzliche Kostenbelastung aus dem Ankauf von
Kreuzungstieren alleine tragen konnte. Eine erneute Optimierung des Zuchtprogramms wird
dann erforderlich.
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In den Untersuchungen zur Optimierung der aktuellen Leistungsprifung und Zuchtpraxis wurde
die Prufkapazitat zugrunde gelegt, die aktuell fir die Vaterrasse genutzt wird. Die Mutterrassen
blieben in dieser Arbeit vollig unberlcksichtigt. Zur Verbesserung der Wettbewerbsfahigkeit
der bayerischen Schweineproduktion sollten in die zuklnftigen Planungsrechnungen sowohl
die Vater- als auch die Mutterrassen einbezogen werden. Eine andere Verteilung der Priifkapa-
zitat auf Vater- und Mutterrassen kénnte optimal sein.

Fazit

Die Leistungsprifung und Zuchtpraxis bei der Vaterrasse Piétrain in Bayern kann weiter opti-
miert werden. Zur Verbesserung der Zuchtpraxis ist in erster Linie ein starkerer Vergleich der
Zuchttiere Uber die Betriebe anzustreben. Der zunehmende Einsatz von Besamungsebern in der
Zucht fahrt bei nachkommengepruften Ebern bereits in die gewinschte Richtung. In Zukunft
sollten aber ausschlielich Besamungseber in der Zuchtpopulation eingesetzt werden. Durch
eine genauere Rangierung der Zuchtkandidaten und eine héhere Selektionsintensitat wird der
Zuchtfortschritt pro Jahr steigen. Dartiber hinaus wird die genetische Verkniipfung der Zuchtbe-
triebe verbessert, so dass eine effizientere Nutzung der Eigenleistung im Feld zukiinftig mdglich
wird. Jungeber und -sauen kénnten dann Uber die Betriebe verglichen und selektiert werden.
Dies wirde nicht nur den Zuchtfortschritt entscheidend heben, sondern auch die Jahreseffekti-
ve Populationsgrofie gunstig beeinflussen. Die Kombination der Leistungen aus der Eigenlei-
stungspriifung im Feld mit den Leistungen aus der Nachkommen- und Geschwisterprifung auf
Station in eine Zuchtwertschétzung sollte anvisiert werden.

Diese Arbeit gibt eine Reihe von Vorschlégen zur Steigerung des genetischen Fortschritts un-
ter Beachtung der Nachhaltigkeit der bayerischen Piétrain-Population. Die Verwirklichung der
meisten Vorschlage ist nicht daran gebunden, dass sie von allen Zichter der Zuchtorganisati-
on umgesetzt werden, sondern jeder Zuchter kann seine eigenen Entscheidungen treffen. Viele
dieser Vorschlage kdnnen auch weitgehend unabhangig voneinander betrachtet werden, so dass
die Chancen und Risiken von den Zichtern sicherlich abgewogen werden konnen.

In der Leistungsprifung auf Station sollte als erstes die Aufstallung in Grofl3buchten optimiert
werden, indem die Priftiere von Vater- und Mutterrassen sowie Nachkommen eines Ebers in
unterschiedlichen Buchten gemastet werden. Das Mastendgewicht sollte auf mindestens 115 kg
angehoben und eine Prifung beider Geschlechter in Erwégung gezogen werden, um Genotyp-
Umwelt-Interaktionen zu vermeiden.
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Zusammenfassung

Das Ziel dieser Arbeit sind Untersuchungen zur Verbesserung der Wettbewerbsfahigkeit der
bayerischen Schweineproduktion durch die weitere Optimierung des Zuchtprogramms bei der
Vaterrasse Piétrain.

Zu diesem Zweck wurde als erstes das Zuchtziel aktualisiert, indem 6konomische Gewichte
flir Mastleistungs-, Schlachtkérper- und Fleischbeschaffenheitsmerkmale abgeleitet wurden. Im
Unterschied zu friiheren Zuchtzielen ist nun der intramuskulére Fettgehalt als Merkmal zur Ver-
besserung der GenulRqualitét des Fleisches enthalten. Damit wird das Ziel verfolgt, den Schwei-
nefleischkonsum mittel- bis langfristig zu sichern.

AnschlieBend wurde ein Zuchtwertschatzmodell entwickelt, in das die Leistungen von Rein-
zucht- und Kreuzungsnachkommen auf Station gleichzeitig eingehen. Dazu wurden geneti-
sche und umweltbedingte Populationsparameter, insbesondere die genetischen Korrelationen
zwischen Reinzucht- und Kreuzungsleistungen, geschatzt. Nach einjahriger Testphase sind das
neue Zuchtziel und die neue Zuchtwertschatzung zum 1. April 2005 offiziell eingeflihrt worden.

Durch die Umristung des Haltungssystems von 2er-Buchten auf GroBbuchten mit Abrufstation
entsteht seit 2001 eine neue Prufumwelt auf den bayerischen Leistungsprifstationen. Fur die
Leistungen von Kreuzungstieren in GroRbuchten wurden Modelle entwickelt, die zur Schét-
zung von Populationsparametern in Grof3buchten sowie genetischer Korrelationen zwischen
Leistungen in 2er-Buchten und GroRgruppen verwendet wurden. Die Leistungen in beiden Auf-
stallungssystemen zeigten sowohl phanotypische als auch genetische Unterschiede, die zu dem
SchluB fihren, dass sich die Mastschweine in GroRbuchten langsamer entwickeln als in 2er-
Buchten. In den Mastleistungsmerkmalen ergaben sich relativ niedrige genetische Korrelatio-
nen von 0,5-0,7, die auch als Genotyp-Umwelt-Interaktionen zwischen den Haltungssystemen
auf Station interpretiert werden kdnnen. Diese werden zu Rangverschiebungen bei der Umstel-
lung fuhren. Die unterschiedlichen Leistungen werden auf ein anderes Futteraufnahmeverhalten
in Grof3buchten als in 2er-Buchten zuriickgefhrt.

Fur die weitere Optimierung der Leistungsprufung und Zuchtpraxis wurden die Populations-
strukturen und die bisherige Zuchtstrategie untersucht. Die Bewertung des aktuellen Zuchtge-
schehens erfolgte Uber den realisierten Zuchtfortschritt und die (Jahres-) Effektive Populati-
onsgroRe. Die geschatzten Populationsparameter dienten anschlieRend zur Durchfiihrung von
Modellkalkulationen, in denen die bayerische Leistungsprifung und verschiedene Zuchtstrate-
gien simuliert werden. Zur Verifizierung der Ergebnisse, unter Berticksichtigung der quantitativ-
genetischen Prozesse bei der Selektion (z.B. Bulmer-Effekt) und der Jahreseffektiven Populati-
onsgroRe, schloss sich eine Monte Carlo Simulation an. Anhand der Ergebnisse dieser Simula-
tionsstudien konnten detaillierte Vorschlage zur Erhéhung des jéhrlichen Zuchtfortschritts unter
Beachtung der Nachhaltigkeit der bayerischen Piétrain-Population erarbeitet werden.
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Anhang A

Zuchtwertschatzmodelle in den Modellkalkulationen

Das Ziel ist das Zuchtwertschdtzmodell so zu programmieren, dass der Rechenaufwand und die
Rechenzeit minimiert werden.

Bei dem Ausgangsmodell handelt es sich um ein multivariates Modell fur ¢ Merkmale, in dem
die Beobachtungen innerhalb der Merkmale geordnet sind. Es lautet

Yy = (It®xa0)ba+ (It®Xﬁ0)bﬂ+(lt®ZCO)C+(It®ZAO)A+6
= Xub, + ngﬁ +Z.c+2Z A + e,

wobei y, b,, bs, ¢, A und e Vektoren der Leistungsbeobachtungen, der fixen Umwelteinflls-
se, der fixen Betriebseffekte, der zufalligen Prifgruppeneffekte, der additiv-genetischen Effekte
sowie der Restabweichungen sind. Nach Merkmalen partitioniert haben die \ektoren die Struk-
tur:

y = [ylayQ""vy;]
b,a - [qu? a27"'7blat:|
/ / /
by = [b m=bm=--  bj ],
C, = [Clv CZ’ C:t]’
A = [A] A’z, - A,
e’ - [617 62’ e;]

Im statistischen Modell stellen X, und Z, Inzidenzmatrizen, I, eine Einheitsmatrix der Dimensi-
on gleich der Anzahl der Merkmale ¢ und ® das Kroneckerprodukt dar. Die Kovarianzmatrizen
der zufélligen Effekte sind definiert mit

Var(e) = G, =G, @ L,
Var(A) = G4 =G4, @ Ny
Var(e) = R =Ry ®1,,

wobei G, und G4, ¢ x t-Varianz-Kovarianzmatrizen sind, n die Anzahl der Tiere, ¢ die Anzahl
der Prufgruppen und N 4 die Verwandtschaftsmatrix ist. Die Mixed-Model-Gleichungen haben
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folglich die Form

Ry'o X! X, Ry'oX X; Ry'eX,Z. Ry' @ X\, Za ba, Ry' ® X,
Ry' ®XjXa Ry'®@X(Xs  Ry'®XjZ. Ry' ®X3Z4 bs| _ |Ry'®X]
Ry'®Z. X, Ry'®Z.Xs; Ry'®Z.Z.+G.* Ry'®Z.Z4 ¢| |R'®Z
Ry'®Z) X, R'®Z,X; Ry'®Z4Z, Ry'®Z,Z,+G;'| [A Ry' ®Z)

Kanonische Transformation

Eine Diagonalisierung von mehr als zwei Kovarianzmatrizen setzt voraus, dass die Matrizen
paarweise kommutativ sind. Dies trifft fir G.,, G4, und R, jedoch nicht zu. Deshalb werden
nur die Kovarianzmatrizen der Rest- und Gruppeneffekte diagonalisiert, um eine Absorption der
fixen Effekte sowie der Gruppeneffekte in die additiv-genetischen Gleichungen durchzufihren.
Dies ist dann fir jedes Merkmal separat moglich. Im Anschluss werden diese Gleichungen tber
die transformierte additiv-genetische Kovarianzmatrix kombiniert. Nach der Riicktransformati-
on wird dann die Genauigkeit der geschétzten Zuchtwerte abgeleitet. Zur Diagonalisierung von
G, und R, muss mindestens eine dieser Matrizen positiv definit (p.d.) sein. Ist Ry p.d. und
symmetrisch, existiert eine nicht singulére Matrix P, so dass gilt

P'R,P = |
P'G,,P = D.

D ist eine Diagonalmatrix, deren Elemente Losungen der charakteristischen Gleichung von G,
nach R, sind, mit

G,, — ARo| = 0.

Da Ry p.d. ist, kann die Kovarianzmatrix der Resteffekte durch Choleskyzerlegung in eine un-
tere und eine obere Dreiecksmatrix, L und L', zerlegt werden:

R, = LL.
Damit kann die charakteristische Gleichung umgeformt werden zu

LG, — ALLIL Y =
LG, L' — Al

?

weil ganz allgemein |AB| = |A||B| gilt. L 'G,, L'~ ist symmetrisch, weshalb eine orthogonale
Matrix U existiert, so dass U'L"'G,, L' 'U = Diag{\;}. Wird P = L'"'U gesetzt, ergibt sich

P'G,P = Diag{\}
P'R)P = UL'R\L'U
= UL'LL'L'u
= U'U
= I

Eine Matrix U, die diese Bedingungen erfillt, enthélt die Eigenvektoren aus der Zerlegung
L 'G, L ! zu UDU. Das genetisch-statistische Modell kann nun mit Q = P’'®,, transformiert
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werden, woraus die folgenden Eigenschaften resultieren:

E(Qy) = QX,b, + Qngﬂ
Var(Qy) = Z.(D®I1)Z, +Z4(Zs@N4)Z, +1,

mit X, = P'G,4,P. Das komplexe Mehrmerkmalsmodell kann dann in ¢ Submodelle unterteilt
werden. L&sst man die additiv-genetische Kovarianzmatrix zunachst auRer acht, hat die linke
Seite der Mixed-Model-Gleichungen im Merkmal ; die Form

Xixo Xy Xixo X, Xixo Z, Xiyo Z,,
Xy Xy X Xs  XyZy Xy Za|
Zlcoxa0 Z/Coxﬁo ZCOZCI0 +A; e ZICOZA0
Zonao Zonﬂo ZAOZCO ZAOZAO

worin A_' das reziproke Diagonalelement von D im Merkmal i ist.

Ausgehend von dieser Koeffizientenmatrix werden alle Effekte in die additiv-genetischen Glei-
chungen absorbiert. Fir das oben beschriebene Modell sind dazu drei Absorptionsschritte nétig.
Als erstes wird die Koeffizientenmatrix mit

I 0 —X, Z,(Z,Z, + A7) 0}
0 1| —X}Z4(Z,,Z,y +A7')"" 0
[0 0 —Z/,7,,(Z,Ze, +2]'1.)"" |J

vormultipliziert. Streicht man die entstandenen Nullspalten und setzt My, = I — Z,(Z,, Z., +
A1) 71Z), , dann lautet die linke Seite des Gleichungssystems

XM X, X0 MiXs X0 MLZs,
X5, M1 Xo, X5 MiX5, X MiZ,y,
Z, MiX,, Z, M Xy Z', M,Zy,

Im zweiten Schritt wird mit

{I =X, M X, (X M1 X5) ! 0}
0 —Z/, M X5, (XM Xg,) ™" 1

vormultipliziert, so dass mit My, = M, — Mlxﬁo(xgoMlxﬁo)*lx’ﬁoMl die Koeffizientenmatrix
die Struktur

X! MyX,, X MyZy,
Z', MyX,, Z/,,MyZ,,

besitzt. Im letzten Absorptionsschritt wird die Matrix [—Z;, M2Xq, (X}, M2X,,) 1] vormulti-
pliziert, was schlieBlich

Z', MyZ,,

ergibt, mit M3 = M, — M, X, (X, M2X,,) X[, M,. Da diese Absorptionsschritte aufgrund
der grofRen Matrizen lange Rechenzeiten in Anspruch nehmen, wurden weitere Moglichkeiten
zur Optimierung der Absorptionsprozedur ausgearbeitet. Ansatzpunkte sind die Matrizen M1,
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M, und M. Die Beobachtungswerte in y seien nach Betrieb, Gruppe und fixe Effektgruppe
sortiert. Dann kann M; umgeformt werden zu

M]_ —

n— ZCO(ZLOZCO + A;llc)*lzfjo
n— L (nc x I, + )\;1|c)_lz'co
n— ZLey((ne + )\;_1) X IC)‘IZL0
n— e+ AT x L@,

|

|

|

=1

mit n. gleich der Anzahl der Tiere einer Prifgruppe. Ersetzt man (n. + )\;_1)—1 durch «, gilt
M, = IL.e(l, —al,,).

Die Wollgeschwistergruppen stammen aus einem Betrieb, so dass noch keine Abh&ngigkeiten
zwischen Herkunftsbetrieben auftreten kdnnen. Deshalb ist (X}, M, X,)~" diagonal, mit den
Elementen

1

b= ———
: ng (1 —n.a)’

wobei 75, die Anzahl der Tiere aus dem Betrieb [ ist. Die Matrix Xz, (X} M;Xg,) "X, ist
schlieBlich blockdiagonal, wobei die Dimension der Blécke mit der Anzahl der Tiere aus ei-
nem Betrieb Ubereinstimmt. Die Vor- und Nachmultiplikation mit M erhalt weiterhin diese
Blockstruktur. Diagonal- und AuBerdiagonalelemente in einem Block lauten dann

hi(1 — nea)?.

Um M, zu berechnen, muss die gewonnene Matrix noch von M, abgezogen werden. Die Dia-
gonalelemente haben schlieBlich den Wert

(1—a)— h(l —n.)?
und die Elemente zwischen zwei Vollgeschwistern ergeben sich aus
—a — hy(1 — near)?.

Die ubrigen Elemente innerhalb eines Betriebes bleiben unter Vorzeichenwechsel erhalten. Mit
diesen Formeln kann M, schnell und ohne groRen Rechenaufwand aufgestellt werden. Die Ver-
einfachung des folgenden Absorptionsschrittes zu M ist dul3erst schwierig, weil die Tiere eines
Betriebes und/oder einer Vollgeschwistergruppe in verschiedenen Buchten aufgestallt sein kon-
nen, so dass Abhangigkeiten zwischen den fixen Effekten entstehen. Diese sind nicht ohne weli-
teres vereinfacht zu berechnen. Deshalb wird die blockdiagonale Struktur von M ausgenutzt,
um zunéchst X, (Xo,M2X,,) X[, und dann M; aufzustellen. Unnotige Multiplikationen mit
Nullelementen entfallen dadurch. Anschlie3end wird

lllz- = ZC4M3ZA
berechnet. Sind die Matrizen W, fir alle ¢ Merkmale erstellt, kann

T,=(WV+X,'@N,H)"!
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berechnet werden. TQ wird dann mit
T=P"'@1)T,(PT'®l,)

zuriicktransformiert. T entspricht damit Var(A — A), wobei A die wahren Zuchtwerte fir alle
t Merkmale enthdlt.



122 Zuchtwertschatzmodelle in den Modellkalkulationen




Anhang B

Verwendete Populationsparameter in den
Simulationsstudien

In den nachfolgenden Tabellen sind die Kovarianzmatrizen der zufélligen Effekte aufgefiihrt,
die in den Simulationsstudien verwendet wurden. Ausgehend von den Schatzwerten aus biva-
riaten Auswertungen (s. Kapitel 4) wurden diese Matrizen *gebendet’, so dass sie positiv definit
sind. Bei der Verwendung dieser Matrizen ist zu beachten, mit welchem Modell die Parameter
geschétzt wurden. Die Varianzkomponenten der Eigenleistungsmerkmale Lebenstagszunahme
und Ultraschallspeckdicke im Feld sowie die der Reinzuchtleistungen auf Station wurden mit
einem Tiermodell geschatzt, wahrend die Parameter der Kreuzungsleistungen auf Station mit
einem Vatermodell ermittelt wurden. Die Ausnahme bildet die Futterverwertung von Reinzucht-
tieren, die mit einem Sire-Dam-Modell analysiert wurde. Die Modelle fiir die Reinzucht- und
Kreuzungsleistungen auf Station sind in Kapitel 4 detailliert dargestellt, wobei auch die kausa-
len Faktoren der einzelnen Schétzwerte beschrieben werden. Da der intramuskuldre Fettgehalt
bisher fast ausschlie3lich an Reinzuchttieren auf Station gemessen wurde, liegen keine Varianz-
komponenten flr die Kreuzungstiere vor. Aus diesem Grund wurden die Varianzkomponenten
des intramuskuléren Fettgehaltes der Reinzuchttiere auch fur die Kreuzungstiere angenommen.
Die genetische Korrelation zwischen dem intramuskuldren Fettgehalt in Reinzucht und Kreu-
zung wurde auf 0,9 gesetzt.
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