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FORORD

Den foreliggende beretning omfatter resultater fra en undersøgelse af

miljømæssige og genetiske parametre for proteinydelsen hos RDM, SDM

og Jersey. Den er udarbejdet som en opfølgning af de resultater, som

blev offentliggjort i 567. beretning fra Statens Husdyrbrugsforsøg,

og er ligesom den et led i en omfattende revision af avlsværdivurde-

ringssystemet for tyre og køer. Projektet har fået støtte fra Land-

brugets Samråd for Forskning og Forsøg, j. nr• 41, samt fra Produk-

tivitetsafdelingen ved Landskontoret for Kvæg.

Det anvendte datamateriale er indsamlet og stillet til rådighed af

kontrolforeningerne. Just Jensen har medvirket ved overførslen af

datamaterialet fra Landbrugets EDB-Center i Århus til NEUCC på Dan-

marks Tekniske Højskole i Lyngby, hvor alle beregningerne er gennem-

ført. Niels Andersen har foretaget en meget omfattende editering af

disse data.

Niels Andersen, Just Jensen, Torkild Liboriussen samt L. Gjøl Chris-

tensen har reviewet beretningen. Manuskriptet er renskrevet af Sanny

Vester og Annelise Østergård.

Foulum, 1985

A. Neimann-Sørensen
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SAMMENDRAG

Formålet med denne undersøgelse var at bestemme de miljømæssige og

genetiske parametre for proteinydelse og at vurdere konsekvenserne af

at inddrage dette ydelsesmål i avlsarbejdet. Analysen af de systema-

tiske miljøeffekter og de genetiske parametre blev gennemført med

modeller, der var tilpasset det fremtidige avlsværdivurderingssystem

"Direkte Opdatering". I modellen indgik følgende faktorer: Kælvnings-

år, kælvningsmåned, vekselvirkningen mellem kælvningsår og kælvnings-

måned, lineær effekt af besætningsgennemsnit, og hos 1. kalvs køer

lineær og kvadratisk effekt af alder ved 1 . kælvning. Desuden blev

effekten af det foregående og det samtidige kælvningsinterval under-

søgt. Undersøgelserne omfattede racerne RDM, SDM og Jersey og blev

gennemført særskilt for 1., 2., J., samt senere laktationer.

De systematiske miljøfaktorer havde generelt samme indflydelse på

proteinydelsen som på smørfedt- og mælkeydelsen, når forskellen i

ydelsesniveau for de 3 egenskaber blev taget i betragtning. En und-

tagelse var besætningsgennemsnittet, som er beregnet på grundlag af

smørfedtydelser, og derfor ikke kunne forventes at påvirke protein-

og mælkeydelsen i helt samme grad som smørfedtydelsen.

De genetiske analyser blev gennemført på data, som var prækorrigeret

for de systematiske miljøfaktorer. De genetiske varianser og kova-

rianser blev beregnet på grundlag af paternelle halvsøskendegrupper.

Heritabilitetsestimaterne for proteinydelse i 1. laktation var

0.29-0.30. Det var O.O2-O.O5 enheder højere end de tilsvarende esti-

mater for smørfedtydelse. Den lave heritabilitet for smørfedtydelse

hos Jersey, som er fundet i nyere danske undersøgelser kunne ikke

genfindes her. Den genetiske korrelation mellem mælkeydelse og pro-

teinydelse varierede fra 0.78 til 0.90. Den var gennemgående lidt

højere end den genetiske korrelation mellem mælkeydelse og smørfedt-

ydelse, som varierede fra 0.67 til 0.86. Forskellen var ca. 0.10 en-
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heder hos RDM og SDM og 0.20 enheder hos Jersey. Den genetiske kor-

relation mellem protein-'og smørfedtydelse lå et sted mellem disse to

yderpunkter. Hos SDM var de genetiske korrelationer generelt ca. 0.10

enheder lavere end de estimater, som blev fundet i 567. beretning fra

Statens Husdyrbrugsforsøg, mens der for de øvrige genetiske korrela-

tioner var god overensstemmelse mellem resultaterne i de to under-

søgelser .

Som følge af de høje genetiske korrelationer mellem de 3 ydelsesegen-

skaber, kan der ikke frembringes drastiske ændringer i mælkens sam-

mensætning indenfor en overskuelig årrække. Når det alligevel kon-

kluderes, at proteinydelsen med fordel kan inddrages i avlsarbejdet,

skyldes det for det første, at udgifterne til bestemmelse af mælkens

proteinindhold er faldet væsentligt. Derudover har proteinydelsen

gennem de senere år fået stor økonomisk betydning og vil formodentlig

blive en meget betydningsfuld faktor i det fremtidige avlsarbejde.

Dertil kommer, at avlsmæssige forbedringer er permanente, således at

selv små ændringer i ydelsesniveauet på længere sigt har stor økono-

misk betydning.

Et selektionsindeks, hvor både protein-, smørfedt- og mælkeydelse

indgår (benævnt PSM-indekset), giver størst økomomiske udbytte af

avlsarbejdet.
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SUMMARY

In Denmark the estimation of breeding values of bulls and cows has

been based on fat production only. The objectives of the analysis

were to estimate systematic environmental and genetic parameters of

305 days protein yield, and to evaluate the consequences of using

protein records in selection indicies of dairy cows and sires.

The data were informations on the following 305 day records:

1. Protein yield (PRT).

2. Fat yield (SMP).

3. Milk yield (MLK).

4. Fat percentage (FPCT).

5. Protein percentage (PPCT).

6. Protein yield/fat yield (PSFH).

The abbreviations in brackets are used throughout this report. Re-

cords from first, second, third and later lactations were analysed.

Three breeds were represented: Red Danish (RDM), Danish Black and

White (SDM) and Danish Jersey (Jersey).

Systematic environmental factors. The systematic environmental fac-

tors analysed were:

1. Year of calving (KAAR).

2. Month of calving (KMND).

3. Interaction between year of calving and month of calving.

4. Linear and quadratic effect of age at first calving (ALDER) in

first lactation.

5. Linear effect of herd avarage (BGNS). The herd avarage was a

rolling 12 month average of 305 days fat yield corrected to the

level of 1st lactation.

6. Effect of preceeding calving interval (FKI), or effect of reci-

prosal value of FKI (RFKI=1OO/FKI).

7. Effect of contemporary calving interval (SKI), or effect of re-

ciprosal value of SKI (RSKI=1OO/SKI).
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The effect of the systematic environmental factors on protein yield

were In general nearly Identical to their effect on fat and milk

yield, when the level of production of each trait was taken into ac-

count. One exception was herd average (BGNS). The effect of BGNS on

protein and milk yield did not match that on fat yield. The reason is

that the calculation of herd averages (BGNS) is based on fat yields.

The following list gives a guide to more detailed results:

- Results on the effect of month of calving (KMND) are shown in Fi-

gure 4.1-4.6 and in appendix A, Table A7-A9.

- Results on the effect of herd avarage (BGNS) are shown in Table

4.3.

- Results on the effect of age at first calving (ALDER) are shown in

Figure 4.7, Table 4.4 and Table 4.5.

- Results on the effect of preceeding calving interval (FKI, RFKI)

are shown in Figure 4.8, Table 4.6, Table 4.7 and Table 4.10.

- Results on the effect of contemporary calving interval (SKI, RSKI)

are shown in Table 4.8-4.10 and in appendix A, Table A10.

Genetic parameters. The genetic parameters were estimated on precor-

rected data using a model with sires nested within year of birth.

Only progeny of young bulls were analysed.

The results from the analysis of genetic parameters were in general

very similar to those published in 567. Report from National Insti-

tute of Animal Science. One exception was that the estimate of heri-

tability of fat yield in Danish Jersey was on the same level as in

Red Danish (RDM) and Danish Black and White (SDM) , while earlier ana-

lysis have indicated much lower heritability. Another remarkable re-

sult was, that the estimates of genetic correlations between protein,

fat and milk yield were around 0.10 lower for SDM compared to RDM and

Jersey. The reason might be the heavy import of semen from American

Holstein Friesian during the later years.

The following list gives a guide to more detailed results :

- Results on estimation of heritabilities are shown in Table 4.12,

Table 4.13 and in appendix A, Table A11-A13.

Results on estimation of correlations between yield records within

lactations are shown in Table 4.14-4.16 and in appendix A, Table

A14-A17.
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Results on estimation of correlations between yield records In

different lactations are shown in Table 4.17-4.18 and in appendix

A, Table A18-A19.

Selection for higher protein yield. The consequences of selection for

higher protein yield were analysed by the geneflow-method. The assum-

ed breeding plan was conventional and very similar to that proposed

in 411. Report from National Institute of Animal Science. The traits

in the aggregate genotype were: protein, fat and milk yield. The re-

lative weights of the traits are denoted vp, vs, and v m, respective-

ly. The selection indicies analysed were:

1. R-index: Included information on fat yield only.

2. P-index: Included information on protein yield only.

3. M-index: Included information on milk yield only.

4. VDS-index: Included sum of protein and fat yield as a single

Information.

5. PPCM-index: The index presently used in Norway. It was a single

trait index, where the value was calculated by fol-

lowing formula: PPCM=0.22 Milk +7-5 Pat

+ 15 Protein.

6. PS-index: Selection index including information on protein

and fat yield.

7. PSM-index: Selection index including information on protein,

fat and milk yield.

The analysis confirmed, that selection for higher protein yield will

not change the composition of milk appreciable within the foreseeable

future. This result was expected, because of the high genetic corre-

lations between yield traits. In spite of this, it was concluded,

that it is profitable to include protein records in the selection

indicies. The reason is, that costs of determining protein content in

milk have been reduced substancially. Furthermore, the value of milk

protein has been steadily increasing during the last many years. This

are certainly going to have an impact on the breeding goal. Genetic

improvement is permanent, and therefore even small changes become

very important economically, in the long run.

Among the selection indicies analysed the PSM-index was recommanded,

because it remains economical superior in all situations.
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The following list gives a guide to more detailed results:

Results on "single" trait selection are shown in Table 4.19 and

Table 4.20.

- Result on the PS- and PSM-index are shown in Figure 4.9-4.12.

Result on total response to selection are shown in Figure 4.13-

4.16, in Table 4.21-4.23 and in appendix A, Table A20-A22.
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1 INDLEDNING

Den nuværende avlsværdivurdering af tyre og køer med hensyn til mæl-

keproduktionsevne er "baseret på smørfedtydelse alene (Andersen et

al., 1981; S-indeksrapport, 1983). Reelt findes altid yderligere et

ydelsesmål, nemlig mælkeydelsen, og i mange tilfælde er også protein-

ydelsen registreret.

Teoretisk opnås den sikreste avlsværdivurdering, når samtlige infor-

mationer, der har genetisk og fænotypisk sammenhæng med avlsmålet,

udnyttes. Det har imidlertid vist sig, at så længe avlsmålet udeluk-

kende var forbedring af smørfedtydelsen, var værdien af at udnytte

andre ydelsesregistreringer minimal (se f.eks. Jensen (1971), Peter-

sen (1975), Anderson et al. (1978), Van Vleck (1978), Kuipers & Shook

(1980)). Mælk afregnes imidlertid ikke alene efter smørfedtmængde,

men også efter protein- og mælkemængde (Mælk og Kød, 1984). Allerede

Jensen (1971) og Petersen (1975) forudså, at mælkens proteinindhold

ville få øget økonomisk betydning, og at avlsmålet for de danske mal-

ke- og kombinationsracer måtte ændres i overensstemmelse hermed. På

daværende tidspunkt var proteinregistrering imidlertid bekostelig.

Det medførte, at den forbedring, som kunne opnås ved også at tage

proteinydelsen i betragtning, ikke kunne dække omkostningerne ved at

gennemføre landsdækkende proteinkontrol (Jensen, 1971; Petersen,

1975; Anderson et al., 1978; Kuipers & Shook, 1980; Mbah & Hargrove,

1982). Analysemetoden til bestemmelse af mælkens proteinindhold er nu

blevet billigere, og proteinkontrol har vundet stor udbredelse. I det

avlsværdivurderingssystem, som er under opbygning for øjeblikket

(Direkte Opdatering), beregnes avlsværdierne både for tyre og køer

separat for smørfedt-, protein- og mælkeydelse (Chistensen, 1983).

Beregningen af S-indekset (S-indeksrapport, 1983)_kan let ændres,

således at proteinydelse og eventuelt også mælkeydelse indgår.
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I 567. beretning fra Statens Husdyrbru-gsf orsøg (Pedersen & Christen-

sen, 1984) findes resultaterne fra en omfattende analyse af miljømæs-

sige og genetiske parametre for 305-dages smørfedt- og mælkeydelse

hos RDM, SDM og Jersey. Formålet med nærværende undersøgelse var:

1. at bestemme de tilsvarende miljømæssige og genetiske parametre

for proteinydelsen.

2. at vurdere proteinregistreringens betydning ved avlsværdivurde-

ringen af tyre og køer.

3. at analysere de avlsmæssige konsekvenser ved at inddrage pro-

teinydelsen i avlsmålet.

I kapitel 2 beskrives det anvendte datamateriale og de anvendte ana-

lysemetoder og i kapitel 3 de opnåede resultater. Kapitel H omfatter

en samlet diskussion og konklusioner.
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2 MATERIALE OG METODER

2.1 Materiale.

Det datamateriale, som dannede grundlag for undersøgelsen, bestod af

kontrolforeningsdata fra køer, der havde kælvet i perioden 1978-83-

Der blev kun medtaget informationer om køer, hvis proteinydelse var

kendt. Laktationer med mangelfulde eller tilsyneladende fejlbehæftede

oplysninger blev udeladt. Derudover blev samtlige informationer om en

laktation udeladt i følgende tilfælde:

1. hvis koens fader var importeret eller uden dansk stambogsnum-

mer. I analysen af de genetiske parametre blev desuden udeladt

døtre af privatejede tyre.

2. hvis antallet af foderdage i en laktation var mindre end 305

dage. (Derimod blev der ikke stillet krav vedrørende antallet

af malkedage).

3. hvis alderen ved 1 . kælvning var over J>6 måneder eller under 20

måneder hos RDM og SDM og under 18 måneder hos Jersey (kun 1.

laktation).

4. hvis det foregående kælvningsinterval var mindre end 300 dage

eller over 2 år.

Det første krav vil begrænse antallet af små afkomsgrupper, som for-

øger beregningsomkostningerne i den genetiske analyse betydeligt uden

at øge præcisionen på de fundne estimater væsentligt. Importtyrenes

døtre blev udeladt, fordi det må formodes, at de har været brugt til

køer, som var bedre end gennemsnittet. Dette, samt eventuelle hetero-

siseffekter og additive genetiske niveauforskelle, vil introducere en

variation, som ikke findes, når de hjemlige tyre skal rangeres og

selekteres. Punkt 2 begrænser beregningerne til at omfatte det, som

almindeligvis betegnes afsluttede 305-dages ydelser. De to sidste

kriterier (punkt 3 og 4) blev anvendt som en yderligere sikkerhed mod

eventuelle fejlinformationer.
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I tabel 2.1 er givet en oversigt over antallet af laktationer fordelt

på laktationsnummer.og race. Datamaterialet var betydeligt mindre end

det, der blev anvendt i 567. beretning (Pedersen & Christensen,

1984). Porskellen mellem de to datasæt var iøvrigt:

1. Her blev kun medtaget oplysninger om køer, hvor proteinydelsen

var kendt.

2. Her var registreringer fra hele landet, mens 567. beretning kun

indeholdt oplysninger fra 15 udvalgte fællesledelser.

3. Dette materiale dækker perioden 1978-83, mens køerne i 567. be-

retning havde kælvet fra 1970 til 1980.

4. I 567. beretning var det en betingelse, at alle informationer

fra de foregående laktationer skulle være kendt, før den ind-

værende laktation kunne godkendes. Dette blev ikke krævet i

nærværende undersøgelse.

5. I 567. beretning blev der stillet strengere krav vedrørende af-

komsgruppernes størrelse og fordelingen på besætningerne.

Disse fem faktorer vil kunne forklare forskelle i antallet af lakta-

tioner, og specielt den ændrede fordeling af laktationer. Det må end-

videre bemærkes, at datamaterialet er større for Jersey end for RDM.

Forklaringen kan være, at Jerseybesætningsejerne har været mere in-

teresserede i at få kendskab til køernes proteinydelse, end det var

tilfældet i de øvrige racer, og at områder, hvor Jerseyracen er rigt

repræsenteret (f. eks. Fyn), var de første, som påbegyndte protein-

registrering.

Tabel 2.1 Antal laktationer i analysen af systematiske miljøfak-
torer .
Number of lactations in the analysis of systematic en-
vironmental factors.

Laktation
Lactation

1
2
3

>3

RDM

21878
15567
8606
7495

Race
Breed

SDM

60264
39157
23384
14705

Jersey

24357
19165
13778
25124
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Resultaterne 1 567. beretning (Pedersen & Christensen, 1984) viste en

klar forskel mellem genetiske parametre bestemt på ungtyredøtre og på

brugstyredøtre. I denne undersøgelse er derfor på tilsvarende måde

foretaget en opdeling af datamaterialet i ungtyredøtre og brugstyre-

døtre. En ko blev klassificeret som ungtyredatter, hvis den var født

mindre end 5 år efter dens far og ellers som brugstyredatter. Denne

klassificeringsmetode er mere enkel end den, der blev anvendt i 567«

beretning (Pedersen & Christensen, 1984), men gav nogenlunde samme

resultater. Tabel 2.2 giver en oversigt over det antal køer, som ind-

gik i analysen af genetiske parametre. Forskellen mellem antallene i

tabel 2.1 og 2.2 skyldes, at døtre af privatejede tyre ikke indgik i

analysen af de genetiske parametre.

Følgende egenskaber blev analyseret:

1. Smørfedtydelse (SMF)

2. Proteinydelse (PRT)

3. Mælkeydelse (MLK)

4. Fedtprocent (FPCT)

5. Proteinprocent (PPCT)

6. Protein-smørfedtforholdet (PSFH)

Tabel 2.2 Antal tyre og antal ungtyre- og brugstyredøtre i analysen
af genetiske parametre.
Number of sires and daughters of young and proven bulls
in the analysis of genetic parameters.

Un

1.
2.
3.

gtyre (Young

laktation
laktation
laktation

RDM
Antal
tyre
No. of
bulls

bulls)

310
297
258

Brugstyre (Proven bulls)

1.
2.
3.

laktation
laktation
laktation

238
241
206

Antal
døtre
No. of
dghts.

4020
3226
1749

13905
10204
5864

SDM
Antal
tyre
No. of
bulls

924
798
609

348
310
264

Antal
døtre
No. of
dghts.

I259I
8370
4884

33116
20118
12116

Jersey
Antal
tyre
No. of
bulls

352
341
303

124
127
110

Antal
døtre
No. of
dghts.

7230
5800
4020

13885
IO619
7798
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Foruden analysen af proteinydelsen blev undersøgelsen af smørfedt- og

mælkeydelsen altså gentaget. Herved blev det for det første muligt at

sammenligne resultaterne for smørfedt- og mælkeydelse med dem i 567.

beretning (Pedersen & Christensen, 1984). For det andet var der her

tale om et nyere datasæt, hvor specielt de miljømæssige parametre

kunne have ændret sig. Endelig ville det herved være muligt yderlig-

ere at belyse nogle af de områder, hvor resultaterne i 567. beretning

(Pedersen & Christensen, 1984) var usikre.

2.2 Analysen af systematiske miljøeffekter.

Analysen af de systematiske miljøeffekter blev gennemført efter samme

retningslinier som i 567. beretning (Pedersen & Christensen, 1984).

Som udgangspunkt blev anvendt den model, som i 567. beretning kaldtes

model (2). Den var for 1. laktation:

t1) /u + åi + mj + åniij + bi a l j k + b 2 a 2
1 J k

+ ci Sijk +

hvor
vijk v a r ^en afsluttende 305-dages ydelse hos den k'te ko, der

havde kælvet i det i'te år og den j'te måned. Smørfedt-,

protein- og mælkeydelse, samt fedtprocent, proteinprocent

og protein-smørfedtforhold blev analyseret med samme model.

/u var interceptet, som var det generelle gennemsnit når alder

ved 1. kælvning (ALDER) og besætningsgennemsnit (BGNS) var

lig nul.

åi var effekten af den i'te kælvningsår.

Hij var effekten af det j'te kælvningsmåned.

åm^j var vekselvirkningen mellem det i'te kælvningsår og den

j'te kælvningsmåned.

i>l var den lineære effekt af alder ved 1. kælvning (ALDER).

b 2 var den kvadratiske effekt af alder ved 1. kælvning

(ALDER).

Ci var den lineære effekt af besætningsgennemsnit (BGNS) i det

i'te kælvningsår.
aijk v a r alder i dage ved 1. kælvning (ALDER) for den ijk'te ko.
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Sijk v a r besætningens rullende 12 måneders gennemsnit af afslut-

tede 305-dages smørfedtydelser korrigeret til 1. laktations

niveau (BGNS).
eijk v a r e n resteffekt for den ijk'te ko.

endvidere blev det forudsat at:

Forventningsværdien,

Variansen, VarCe^j^) = o"2

Kovariansen,

Ved analysen af senere laktationer udgik de effekter, som vedrørte

alder ved 1. kælvning, undtagen i specielle analyser. Når effekten af

kælvningsmåned, lineær effekt af alder ved 1. kælvning (ALDER) og ef-

fekt af samtidigt (SKI, RSKI) eller foregående (FKI, RFKI) kælvnings-

interval blev undersøgt blev model (1) ændret i overensstemmelse her-

med.

Var der anvendt en model, hvor vekselvlrkiningen mellem besætning, år

og kælvnlngsårstid indgik (samtidig sammenligning), ville det alt

andet lige være muligt at beskrive en større del af den systematiske

miljøvariation og derigennem at reducere den tilfældige miljøvaria-

tion. Resultatet ville være større heritabiliteter og dermed mulighed

for større genetisk fremgang. Når modellen alligevel blev fastlagt,

som beskrevet, var det for at bringe estimaterne i overensstemmelse

med den metode, der tænkes anvendt ved avlsværdivurdering i fremtiden

(Direkte Opdatering (Christensen, 1980, 1983)).

2.3 Estimation af additive genetiske O R tilfældige miljømæssige

varianser og kovarianser.

De genetiske parametre blev bestemt ved hjælp af Hendersons metode 1

(Henderson, 1953), i en to-trins procedure:

1. Først blev data korrigeret ved hjælp af den allerede omtalte mo-

del (1), som i det følgende er beskrevet ved hjælp af den mere

generelle matrix-notation. Korrektionen blev gennemført separat

for hver race og laktationsnummer. Model (1) var i denne nota-

tion:
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(1) Y = XB + D

hvor

Y var en kendt n x 6 matrix af observationer.

X var en kendt n x p designmatrix for de systematiske mil-

jøeffekter, p var antallet af systematiske miljøfaktor-

er. Bemærk at samme designmatrix anvendtes for alle 6

egenskaber.

B var en ukendt p x 6 matrix af systematiske miljøeffek-

ter.

D var en ukendt n x 6 matrix af resteffekter.

Endvidere var forventningsværdierne:

E(Y) = XB

E(D) = 0

og varianserne V(yj_,yj) = V(di,dj) var en matrix med

elementerne: tfdidp ^didj = <*2di f o r * = J«

2. De korrigerede data (=D) blev derefter anvendt som uafhængig va-

riable i følgende model:

(2) D = ZiP + Z2S + E

hvor

D= Y - X(X'X)-X'Y var en kendt n x 6 matrix af korrigerede

data for protein-, smørfedt- og mælkeydelse, for pro-

tein- og fedtprocenten samt for protein-smørfedtforhol-

det.

Z\ var en kendt n x f, designmatrix for effekten af tyrens

fødselsår, f var antallet af fødselsår.

Z2 var en kendt n x s designmatrix for de tilfældige tyre-

effekter, s var antallet af tyre.

F var en ukendt f x 6 matrix af tilfældige effekter af

tyrenes fødselsår.

S en ukendt s x 6 matrix af tilfældige tyreeffekter nested

indenfor tyrenes fødselsår.

E var en ukendt n x 6 matrix af tilfældige resteffekter.

Endvidere var forventningsværdierne:

E(D) = E(S) = E(E) = 0

og varianserne:

V(elfej) =
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Derefter blev de additivt genetiske og residualvarianser og kovari-

anser estimeret efter følgende retningslinier (residualvariansen er

den tilfældige miljøvarians plus 3/4 af den additive genetiske vari-

ans ) :

VA = 4 (R(S|P)/(f(s - 1)) - E'E/EDF)/K

VE = Ê'Ê/EDF

hvor

VA = 4 To,

vE =

Z 2' D - D'Z1 Zi'SR(S|F) = D'Z2(Z2'Z2)-
1

Ê= D - Z-|F - Z2S

K= summen af diagonalelementer i Z 2'Z 2 divideret med (s-f).

EDF var antallet af frihedsgrader for variationen i de

tilfældige miljøeffekter (n - s ) .

s var antallet af tyre.

f var antallet af fødselsår.

Denne fremgangsmåde ved estimation af de genetiske parametre er i

overensstemmelse med de retningslinier, der tænkes anvendt ved bereg-

ningen af avlsværdital i fremtiden. Der kan imidlertid opstå systema-

tiske fejl (bias), fordi afkomsgrupperne ikke var fuldstændigt jævnt

fordelt over de systematiske miljøeffekter, og fordi der ved bereg-

ningen af antal frihedsgrader for resteffekten (EDF) ikke blev taget

hensyn til korrektionen i model (1). Med den valgte model (1) til

korrektion for de systematiske miljøeffekter, må fejlen dog formodes

at være uden praktisk betydning. For SDM var det beregningsmæssigt

uoverkommeligt at anvende nogle af de metoder, der med sikkerhed

giver centrale parameterestimater (Hendersons metode 3 (Henderson,

1953) eller Maximum Likelihood (Searle, 1968, 1979)). Datasættene for
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RDM og Jersey var knapt så omfattende, og som kontrol' på resultaterne

blev 1. laktationsydelserne i disse to racer også analyseret ved

hjælp af Hendersons metode 3 (Henderson, 1953), idet modellen da om-

fattede samtlige effekter nævnt under model (1) og (2).

Relationerne mellem ydelser fra forskellige laktationer blev i prin-

cippet bestemt efter helt samme retningslinier, idet hver observation

dog måtte indeholde informationer fra begge laktationer for at kunne

anvendes.

Fejlen på heritabilitetsestimaterne blev beregnet efter en metode

foreslået af Sweiger et al., (1964)- En approksimativ middelfejl

(spredning) på estimaterne af de genetiske korrelationer fandtes

efter den metode, som blev beskrevet af Tallis (1959)« De anvendte

beregningsmetoder for middelfejlene har været alment benyttet, men

det må fremhæves, at begge metoder giver minimumsestimater.

2.4 Analysen af de avlsmæssige konsekvenser.

Ved vurderingen af de avlsmæssige konsekvenser må følgende 3 faktorer

tages i betragtning:

1. Avlsmålet. I avlsmålet er defineret hvilke egenskaber, der øn-

skes forbedret avlsmæssigt. Ofte sættes lighedstegn mellem

avlsmålet og den sammensatte genotype, hvor det mere konkret

er fastlagt, hvilken relativ betydning forbedringen af de en-

kelte egenskaber har, f.eks. at et ekstra kg protein er dob-

belt så meget værd som et ekstra kg smørfedt. Avlsmålet er be-

stemt af økonomiske, samfundsmæssige og eventuelt også af ra-

cepolitiske forhold. Med det sidste menes tilpasning af en

race til mere specifikke produktionsvilkår end der gælder al-

ment, f.eks. udvikling af deciderede kød- eller malkekvæg-

racer .

2. Biologiske parametre. Biologiske parametre omfatter i

bredeste betydning parametre som f.eks. reproduktionsrate og

gennemsnitligt generationsinterval. Ved beregning af selek-

tionsindekser har specielt de genetiske parametre betydning
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(heritabiliteter, genetiske varianser og kovarianser). Mens

avlsmålet kunne siges at afstikke de politisk-økonomiske ram-

mer for avlsarbejdet, giver de genetiske parametre de biologi-

ske rammer.

3. Avlsplanen. Avlens mulighed for at påvirke og optimere den ge-

netiske fremgang sker via avlsplanlægning. I avlsplanen syste-

matiseres udbredelsen af udvalgte arveanlæg ved en opdeling af

populationens individer i avlsdyrkategorier, som parres efter

bestemte retningslinier. Det indebærer en samtidig tilpasning

af selektionsintensiteter, generationsintervaller og sikker-

heder ved avlsværdivurdering inden for de givne grænser. En

mere udførlig beskrivelse af problematikken omkring avlsplan-

lægning for malke- og kombinationsracer kan findes i f.eks.

Petersen et al. (1973) og Petersen (1984).

Til avlsplanlægning hører også at fastlægge hvilke af de målte

egenskaber, der skal indgå i selektionsgrundlaget (selektion-

indekset). Dette fremhæves specielt, fordi et af hovedformål-

ene i denne undersøgelse var at vurdere konsekvenserne af at

inddrage proteinydelsen i selektionsindekset. Det må her på-

peges, at forbedring af proteinydelsen sagtens kan være et

avlsmål uden at den indgår i selektionsindekset. Hvis det er

tilfældet, vil forbedringen udelukkende bero på størrelsen af

den genetiske korrelation mellem protein- og smørfedtydelse.

Vurderingen af de avlsmæssige konsekvenser ved anvendelsen af pro-

teinydelsen er gennemført ved at opstille en række alternative for-

udsætninger vedrørende: Avlsmål, genetiske parametre og avlsplanens

udformning. Herefter følger en beskrivelse af den metode, der er an-

vendt ved beregningen af den genetiske fremgang for de forskellige

alternativer og af selve selektionsindekset.

2.4-1 Selektionsindekset.

I den klassiske selektionsindeksberegning (Hazel, 1943) sammenknyttes

på den ene side avlsmålet og de genetiske parametre og på den anden

avlsplanens parametre (f.eks. målte egenskaber, afkomsgruppestørrel-

se) på en sådan måde, at den genetiske overlegenhed af den selekter-

ede gruppe maximeres. En moderne beskrivelse af selektionsindeks-

teorien er givet af bl.a. Lin (1978) og Van Vleck (1979).
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I den følgende beskrivelse blev det forudsat, at såvel selektionsin-

deks (i) som sammensat genotype (A) omfattede 3 egenskaber, nemlig

smørfedt-, protein- og mælkeydelse. Hvis en eller flere egenskaber

udelades, reduceres vektorer og matricer tilsvarende. For alle kate-

gorier af avlsdyr og for alle de valgte alternativer vedrørende avls-

mål, genetiske parametre og avlsplan blev selektionsindekset (i) be-

regnet på følgende måde (en understregning betegner en vektor):

I = b s x s + b p xp + b m xffi = x'b

hvor

I var selektionsindekset, d.v.s. det tal som dannede udgangs-

punktet for udvalget af avlsdyr.

xs var den gennemsnitlige 305-dages smørfedtydelse.

Xp var den gennemsnitlige 305-dages proteinydelse.

xm var den gennemsnitlige 305-dages mælkeydelse.

b s, bp og b m var vægtfaktorer, som blev beregnet således, at

sammenhængen mellem selektionsindekset (i) og den sammen-

satte genotype (A) blev størst mulig. Når protein- eller

mælkeydelse ikke blev anvendt, blev de tilsvarende led i

ligningen udeladt.

Den sammensatte genotype (A) var defineret som:

A =? vs8s + vpëp + vmSm = ß'l
hvor

A var den sammensatte genotype (den sande avlsværdi).

Ss» Sp °g gm v a r den additive genotype for henholdsvis

smørfedt-, protein- og mælkeydelse.
vs> vp °8 vm v a r den relative betydning af forbedring af de

3 egenskaber (pr. enhed = kg).

£ =(ës» ëp> êm)'

1 = (vs> Vp, v m ) '

Herefter blev b-værdierne i selektionsindekset beregnet ved at løse

følgende ligningssystem med hensyn til JD.

Pb = Gv

hvor

P var den fænotypiske varians-kovarians matrix for egenskab

erne i selektionsindekset.
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G var den additive genetiske kovarians matrix for egenskaber-

ne i indekset (I) og i den samlede genotype (A).

Desuden anvendtes P-matricen, som var en varians-kovarians matrix for

egenskaberne i den sammensatte genotype (A). Den genetiske overlegen-

hed (DG) af en gruppe selekterede individer var da:

DG = i r A I dA

hvor

i var selektionsintensiteten (et udtryk for, hvor stor

procentdel, der udvælges som avlsdyr).
rAI = (b_'G v_) ((_b'P b_) (y/F y))-l/2 var sikkerheden ved avls-

værdivurderingen .

°A = (v."P v)l-/2 var spredningen på den samlede genotype.

Når selektionsindekset (I) er grundlag for udvælgelsen af avlsdyrene

kan den genetiske fremgang i hver enkelt egenskab beregnes ud fra

følgende formel :

DGX = G'Mi/öi)

hvor

DGX var en vektor, der angav den genetiske fremgang pr.

generation for hver enkelt egenskab.

d"2j = (b_'P ID)1/2 var spredningen på selektionsindekset.

b_ var en vektor af vægtfaktorer fra selektionsindekset(I ).

i var selektionsintensiteten.

Beregningen af den genetiske fremgang for de forskellige avlsdyrka-

tegorier blev foretaget ved hjælp af PROC MATRIX i SAS (SAS Users

Guide, 1979). Beregningerne blev ved stikprøver kontrolleret ved

hjælp af standardprogrammet KVSELIN (Jensen & Madsen, 1981).

2.4.2 Beregning af genetisk fremgang (geneflow-metoden).

2.4.2.1 Geneflow-metodens principper.

Ofte benyttes sikkerheden (rAj) som grundlag for bedømmelsen af al-

ternative selektionsindekser. For at kunne foretage en mere detalje-

ret vurdering af proteinydelsens betydning, blev det imidlertid be-

sluttet at beregne den samlede genetiske fremgang for en hel popula-

tion af malkekøer.
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Den totale genetiske fremgang kan relativt let beregnes (med EDB) ved

hjælp af den såkaldte "geneflow"-metode, som blev udviklet af Hill

(197*0 og Mclintock & Cunningham (197*0. I princippet går metoden ud

på at følge effekten af den selektion, der foretages i en årgang af

avlsdyr. I figur 2.1 er metoden illustreret, idet det er vist, hvor-

ledes selektionen blandt de avlsdyr, der blev født i 1980, efterhån-

den hæver det gennemsnitlige ydelsesniveau:

Tyrene. Tyrekalvene vil blive ahvendt som ungtyre gennem 1981, og af-

kommet vil begynde at kælve i 1983. Eftersom ungtyrene ikke bliver

udvalgt på grundlag af deres mælkeproduktionsevne, fås intet udslag

(de udvælges kun på grund af deres kødproduktionsegenskaber). Det

kommer først, når brugstyrene udvælges, og deres døtre begynder at

kælve i 1987-88. Tyrefædreselektionen får virkning gennem sønnernes

afkom. De første af sønnedøtrene må forventes at kælve omkring 1990.

Genetisk fremgang, kg smørfedt
Response to selection, kg fat
1O —I

a -

6 -

A —

2 —

O -

198O

Alle
All

Tyrefædre
Bull sires

Tyremødre
Bull dams

Ungtyre + brugstyre
Young and proven bulls

Brugskøer

199O 2OOO 2O 1O
—'—r
2O2O
Ar
Year

Figur 2.1 Beregning af genetisk fremgang efter geneflow-metoden,
Calculation of response to selection by the geneflow
method.
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Det må bemærkes, at effekten ikke beror på selektionen blandt sønner-

ne, men kun på tyrefædreselektionen.

Kvierne. Langt de fleste af de kviekalve, som fødes i 1980, forbliver

almindelige brugskøer. Blandt brugskøerne foretages en svag ydelses-

selektion, men effekten på det samlede resultat er minimal, og kan

næsten ikke spores i figur 2.1. Hovedeffekten på kosiden ligger i

tyremødreselektionen. De vil føde tyrekalve i årene 1984-88, og det

første afkom efter disse tyre vil begynde at kælve i 1988 og frem-

efter.

Figur 2.1 viser, hvorledes virkningen af selektionen i 1980-årgangen

(dyr født i 1980) langsomt begynder at påvirke populationens ydelses-

niveau i sidste halvdel af 80-erne, og først i midten af 90-erne har

den fulde effekt nået alle køer, d.v.s. alle køer bærer en bestemt

andel af de udvalgte gener fra 1980-årgangen. På det tidspunkt har

dette ene års selektion altså givet en permanent forbedring af ydel-

sesniveauet. Den totale værdi kan derfor beregnes som summen af alle

disse årlige bidrag, og vil i teorien vokse i det uendelige. Men som

det er tilfældet for enhver anden investering formindskes værdien af

de fremtidige årlige afkast år for år, således at den selektionsef-

fekt, som først kommer til udtryk i en fjern fremtid er uden økono-

misk betydning. Som på det almindelige kapitalmarked kan der tages

hensyn til denne værdiforringelse ved at diskontere de årlige bidrag

tilbage til starttidspunktet. Brugen og størrelsesordenen af diskon-

ter ingsf aktorer er diskuteret af bl.a. Mclintock & Cunningham (1974),

Cunningham & Mclintock (1974), Cunningham & Ryan (1975), Petersen

(1975), Smith (1978) og Pewson (1983).

Når værdien af e't års avlsarbejde skal gøres op, er det derudover

almindeligt kun at medregne den selektionseffekt, som viser sig

indenfor en afgrænset periode (10-30 år, se bl.a. Mclintock & Cun-

ningham (1974), Cunningham & Mclintock (1974), Cunningham & Ryan

(1975), Petersen (1975), Anderson et al. (1978), Kuipers & Shook

(1980)).

Både anvendelse af tilbagediskontering og fast planlægningsperiode

vil begrænse betydningen af den selektionseffekt som viser sig langt

ude i fremtiden, men de to metoder virker ikke ens, hvis de undersøg-
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te egenskaber ikke kommer til udtryk samtidigt (f.eks. kød- og mælke-

produktionsegenskaber). I denne undersøgelse, hvor kun mælkeproduk-

tionsegenskaber indgår, vil en forøgelse af diskonteringsfaktoren

derimod have helt samme virkning som en formindskelse af planlæg-

ningsperiodens længde. Derfor er det valgt at afkorte planlægnings-

perioden til 20 år og udelade diskontering (diskonteringsfaktoren er

0). Det betyder, at resultaterne bliver forholdsvis let gennemskue-

lige, og med den valgte avlsplan vil det medføre, at værdien af 1 års

avlsarbejde næsten nøjagtig kommer til at svare til værdien af 10 års

genetisk fremgang. Det fremgår indirekte af figur 2.1.

2.4.2.2 Beregning af genetisk fremgang og værdi af et års avlsarbejde.

Som det fremgik af det foregående afsnit, var den basale ide i gene-

flow-metoden at følge de udvalgte geners vej ud i hele populationen.

Hill (1974) systematiserede beregningerne ved definere nogle matricer

med følgende generelle opbygning:

A11 A12 A1n

Avlsdyrkategorier. Matricen er sammensat af sub-matricer. En

række af sub-matricer, f.eks. (A-|-] A-|2 Ain) indeholder

beskrivelser vedrørende generne og deres udbredelse for en be-

stemt avlsdyrkategori (f.eks. tyre, køer, ungtyre, tyremødre).

Matricerne i diagonalen beskriver forhold vedrørende avlsdyr-

kategorien selv, mens de øvrige sub-matricer beskriver rela-

tioner til andre avlsdyrkategorier.

Aldersklasser. Inden for hver avlsdyrkategori defineres al-

dersklasser. For kvægavlsproblemer har aldersklasser på 1 år

vist sig praktiske. For tyre anvendes der ofte 6-8 aldersklas-

ser og for køer lidt flere. Antallet af kolonner (og rækker) i

diagonalmatricerne (A-\j A22 •••• A n n) er lig med antallet af

aldersklasser for den pågældende avlsdyrkategori.

Reproduktionsrækker. Eftersom matricerne beskriver forhold

vedrørende genernes fordeling vil aldersopdelingen bevirke, at

den første række i en sub-matrice bliver speciel, fordi den
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"benyttes til at karakterisere avlsdyrkategorier og aldersklas-

ser. Den første række i hver submatrice bliver derfor benævnt

"reproduktionsrække".

G-eneflow-metoden kan anvendes til mange forskellige formål og har

stor flexibilitet. Da formålet i denne undersøgelse kun var at sum-

mere udbredelsen af de selekterede gener, blev beregningerne tilpas-

set dette formål, og beskrivelsen afviger lidt fra den gængse (se

f.eks. Fewson (1983) eller Johansen (1983)). Ændringerne formindsker

beregningsarbejdet betydeligt uden at påvirke resultaterne.

Da der var tale om en traditionel avlsplan, som beskrevet ± 411 - be-

retning (Petersen et al., 1973)» anvendtes kun 2 avlsdyrkategorier.

Matricen havde følgende form, idet A^i og A-|2 beskriver genernes ud-

bredelse hos tyrene, og A21 og A22 deres udbredelse hos køerne:

1 A12
A21 A22

Ved den lejt modificerede geneflow-metode blev 4 forskelige matricer

med denne generelle opbygning anvendt:

R: var en matrix, som beskrev overførslen af gener fra generation

til generation. Kun reproduktionsrækkerne var udfyldt, idet

resten af matricen var nul. I A11 angav tallene i reproduk-

tionsrækken, hvor stor procentdel af årets ungtyre den pågæld-

ende aldersklasse af tyre blev far til. A-J2 angav, hvor mange

procent af årets ungtyre den pågældende aldersklasse af køer

blev mor til. I A21 og A22 blev henholdsvis tyrenes (ung- og

brugstyre) og brugskøernes aldersmæssige fordeling beskrevet.

(Da summen af hver reproduktionsrække skal være 1.00, blev

samtlige procenttal divideret med 2 og med 100).

Q: var en matrix, der beskrev overførslen af gener fra alders-

klasse til aldersklasse. Alle sub-matricer uden for diagonalen

var nul-matricer (dvs. A-|2 = 0 og A21 = 0 ) , mens A-|i og A22

var :

0 0
1

0 1 0 0 1 0
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D: var en matrice med samme struktur som R. Blot var tallene i

reproduktionsrækkerne erstattet med den genetiske overlegenhed

for den pågældende avlsdyrkategori og årgang (d.v.s. over-

legenhed i forhold til dyr af samme køn og alder).Den gene-

tiske overlegenhed fandtes ved hjælp af den tidligere beskrev-

ne selektionsindeksmetode (afsnit 2.4.1, side 25). Der kan her

være tale om den totale genetiske overlegenhed (DG = i r^j o^)

eller den genetiske overlegenhed for enkelte egenskaber (DGX=

S = R ® D, idet tegnet ® betegner det elementvise produkt. Da kun

reproduktionsrækkerne i R og D kan være forskellig fra 0, -er

det egentlig kun reproduktionsrækkerne, som skal multipliceres

elementvist.

Matricerne R, Q og D beskriver en avlsplan med tilhørende genetiske

parametre og avlsmål. Størrelsesordenen af den genetiske overlegenhed

ved selektion i en årgang af avlsdyr, beregnes ved hjælp af følgende

formel :

mt = S a-t-1 + (R + Q) m-fc-1

hvor

m^ er en vektor med genetisk overlegenhed for hver avlsdyrka-

tegori og aldersklasse ved tiden t.

m-t_i er en vektor med genetisk overlegenhed for hver avls-

dyrkategori og aldersklasse ved tiden t-1 (m0 = 0 ) .

a-fc er en vektor, som beskriver aldersfordelingen af de oprin-

delige avlsdyr ved tiden t; a 0 er en vektor, hvor elementer

svarende til reproduktionsrækker er 1 og ellers 0.

Eftersom den beskrevne avlsplan udgør en enhed, vil den genetiske

fremgang være ens for alle avlsdyrkategorier og aldersklasser. Helt

konkret blev den årlige genetiske fremgang (GP/år) beregnet på føl-

gende måde: 3 g

GP/år = ]E 1 mi/(10 n)
i=30

hvor

n er det totale antal aldersklasser.

\_ betegner en n x 1 vektor med kun 1-taller (fungere som sum-

operator ).
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Afhængig af hvilken type genetisk overlegenhed (DG eller DG X), som

blev anvendt i D-matricen, vil GF/år udtrykke den totale genetiske

fremgang pr. år eller den årlige fremgang i en af indeksets egenskab-

er. I de første mange år (t målt i år) vil tallene i m-̂  fluktuere

noget, men efterhånden vil de stabilisere sig, og er da udtryk for

den årlige gentiske fremgang. Ved beregningen blev den genetiske

fremgang beregnet på grundlag af de resultater, som fremkom 30-39 år

efter selektionen blev foretaget. Resultaterne skulle da være helt de

samme som dem, der opnås ved hjælp af Rendel & Robertsons (1950)

klassiske beregningsformel (se f.eks. Pewson (1983)).

For at få et overblik over den økonomiske værdi af selektionen i en

årgang af avlsdyr anvendtes en planlægningsperiode på 20 år og en

diskonteringsfaktor på 0. Den økonomiske værdi af selektionen kan da

beskrives ved følgende formel:

20

V = h' 5

hvor

V var den økonomiske værdi udtrykt i samme enheder som ved

definitionen af den sammensatte økonomiske værdi.

h. var en n x 1 vektor, der beskriver (på en skala fra 0 til

1) i hvilken grad de enkelte avlsdyrkategorier og alders-

klasser udtrykker den genetiske overlegenhed.

p var planlægningsperiodens længde (20 år).

d var diskonteringsfaktoren (0).

Beregningerne af GF/år og V blev gennemført ved hjælp af PROC MATRIX

i SAS (SAS user's Guide, 1979).

2.4.3 Forudsætninger.

2.4.3-1 Den sammensatte genotype.

Siden 1983 er tyrene fra de 3 store danske malkeracer (RDM, SDM og

Jersey) blevet udvalgt på grundlag af S-indekset, som er en sammen-

vejning af ydelses-, kødproduktions-, reproduktions- og eksteriør-

egenskaberne (beskrevet af Andersen et al. (1981) og i S-indeksrap-

porten (1983))« Af ydelsesegenskaberne indgår kun smørfedtydelsen.
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Formålet med denne undersøgelse var, at vurdere om der også burde

tages hensyn til proteinydelsen og eventuelt andre ydelsesegenskaber.

Denne analyse omfatter kun ydelsesegenskaberne. Resultaterne vil dog

uden videre kunne overføres til S-indekset, eftersom de genetiske

relationer til de øvrige egenskaber kan forventes at være den samme

uanset hvilket ydelsesmål, der anvendes. Vægtfaktorerne (y_) i den

sammensatte genotype (A) var den betydning, som forbedring af de for-

skellige egenskaber tilægges. Økonomisk bliver de ofte defineret som

fortjeneste ved at producere yderligere en enhed af det pågældende

produkt, når de øvrige holdes konstante. Beregningen af fortjenesten

er vanskelig, fordi foderudgiften ligesom indtægten skal tilknyttes

produktionen af hver enkelt af mælkens komponenter, og fordi foder-

forbruget ved protein- og laktoseproduktion er usikkert bestemt. Hil-

lers et al. (1979) har gennemført nogle beregninger over omkostning-

erne ved at producere mælk af forskellig sammensætning og konklude-

rede, at omkostningerne ved proteinproduktion var væsentligt lavere

end ved fedtproduktion.

Som i de fleste andre undersøgelser (f.eks. Jensen, 1971, Petersen,

1975) af alternative selektionsindekser blev problemerne omkring be-

regningen af marginalfortjenesten for de enkelte produkter undgået

ved at definere v-vektoren i den sammensatte genotype (A), som rela-

tive vægte. Fra en økonomisk synsvinkel er de fortjenesten ved at

producere yderligere én enhed af det pågældende produkt, når den øv-

rige produktion forbliver konstant. Det må påpeges, at der her var

tale om vægtfaktorerne i den sammensatte genotype og ikke om sammen-

sætningen af den genetiske fremgang.

Der blev undersøgt 5 alternativer vedrørende protein- og smørfedt-

ydelsens vægt i avlsmålet (vp:vs):

1. Vp:vs=0:1. Det første alternativ svarede til den hidtil kendte

situation (S-indeksrapport, 1983), hvor smørfedtydelsen er den

eneste ydelsesegenskab. Ønsket om højere proteinydelse har

endnu ikke medført en ændring af metoden til beregning af

R-tal og Y-tal. Hvis proteinet indgik i avlsmålet, mens vurde-

ringsgrundlaget fortsat var smørfedtydelse alene, ville det

give sig udslag i lavere sikkerheder på de beregnede avlsvær-

dital.


