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FORORD

Den foreliggende beretning omfatter resultater fra en undersegelse af
mil jemzssige og genetiske parametre for proteinydelsen hos RDM, SDM
0g Jersey. Den er udarbejdet som en opfelgning af de resultater, som
blev offentliggjort i 567. beretning fra Statens Husdyrbrugsforseg,
og er ligesom den et led i en omfattende revision af avlsverdivurde-
ringssystemet for tyre og keer. Projektet har f8et stotte fra Land-
brugets Samréd for Forskﬁing og Forseg, j. nr. 41, samt fra Produk-
tivitetsafdelingen ved Landskontoret for Kvag.

Det anvendte datamateriale er indsamlet og stillet til radighed af
kontrolforeningerne. Just Jensen har medvirket ved overferslen af
datamaterialet fra Landbrugets EDB-Center i Arhus til NEUCC p& Dan-
marks Tekniske Hejskole i Lyngby, hvor alle beregningerne er gennem-—
fort. Niels Andersen har foretaget en meget omfattende editering af
disse data.

Niels Andersen, Just Jensen, Torkild Liboriussen samt L. Gjol Chris-
tensen har reviewet beretningen. Manuskriptet er renskrevet af Sanuny
Vester og Annelise Osterglrd.

Foulum, 1985
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SAMMENDRAG

Form8let med denne undersepgelse var at bestemme de miljemmssige og
genetiske parametre for proteinydelse og at vurdere konsekvenserne af
at inddrage dette ydelsesm8l i avlsarbejdet. Analysen af de systema-
tiske miljeeffekter og de genetiske parametre blev gennemfort med
modeller, der var tilpasset det fremtidige avlsvardivurderingssystem
"Direkte Opdatering". I modellen indgik felgende faktorer: Kalvnings-
4r, kelvningsmined, vekselvirkningen mellem kslvningsir og kslvnings-
mined, linemr effekt af besstningsgennemsnit, og hos 1. kalvs keer
linear og kvadratisk effekt af alder ved 1. kelvning. Desuden blev
effekten af det foreglende og det samtidige kelvningsinterval under-
segt. Undersegelserne omfattede racerne RDM, SDM og Jersey og blev
gennenfort smrskilt for 1., 2., 3., samt senere laktationer.

De systematiske miljefaktorer havde generelt samme indflydelse pd
proteinydelsen som pd smerfedt- og mmlkeydelsen, ndr forskellen i
ydelsesniveau for de 3 egenskaber blev taget i beitragtning. En und-
tagelse var besmtningsgennemsnittet, som er beregnet pd grundlag af
smerfedtydelser, og derfor ikke kunne forventes at pdvirke protein-
og mzlkeydelsen 1 helt samme grad som smorfedtydelsen.

De genetiske analyser blev gennemfort pd data, som var prekorrigeret
for de systematiske miljefaktorer. De genetiske varianser og kova-
rianser blev beregnet pd grundlag af paternelle halvseskendegrupper.
Heritabilitetsestimaterne for proteinydelse i 1. laktation var
0.29-0.30., Det var 0.02-0.05 enheder hejere end de tilsvarende esti-
mater for smerfedtydelse. Den lave heritabilitet for smerfediydelse
hos Jersey, som er fundet i nyere danske undersegelser kunne ikke
genfindes her. Den genetiske korrelation mellem mzlkeydelse og pro-
teinydelse varierede fra 0.78 til 0.90. Den var gennemgfende 1lidt
hejere end den genetiske korrelation mellem mmelkeydelse og smerfedt-
ydelse, som varierede fra 0.67 til 0.86. Forskellen var ca. 0.10 en-



heder hos RDM og SDM og 0.20 enheder hos Jersey. Den genetiske kor-
relation mellem protein- og smerfedtydelse 14 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 Husdyrbrugsforseg, mens der for de evrige genetiske korrela-
tioner var god overensstemmelse mellem resultaterne i de to under-
segelser.

Som felge af de hoje genetiske korrelationer mellem de 3 ydelsesegen-
skaber, kan der ikke frembringes drastiske sndringer i mzlkens sam-
mensetning indenfor en overskuelig &rrekke. NAr det alligevel kon-
kluderes, at proteinydelsen med fordel kan inddrages i avlsarbejdet,
skyldes det for det forste, at udgifterne til bestemmelse af mzlkens
proteinindhold er faldet vesentligt. Derudover har proteinydelsen
gennen de senere Ar fdet stor skonomisk betydning og vil formodentlig
blive en meget betydningsfuld faktor i det fremtidige avlsarbejde.
Dertil kommer, at avlsmessige forbedringer er permanente, sdledes at
selv smd ®ndriunger i ydelsesniveauet pd lengere sigt har stor eokono-
misk betydning.

Et selektionsindeks, hvor bade protein-, smerfedt- og mmlkeydelse
indgdr (benmvnt PSM-indekset), giver sterst ekomomiske udbytte af
avlisarbejdet.
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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 informationsVon the following 305 day records:
1. Protein yield (PRT).
2. Pat yield (SMF).
3. Milk yield (MILK).
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=100/FKI).

7. Effect of contemporary calving interval (SKI), or effect of re-
ciprosal value of SKI (RSKI=100/SKI).



The effect of the systematic environmental factors on protein yield

were in general nearly identical to thelr effect on fat and milk

yield, when the level of production of each tralt 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 1is

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

The following list gives a gulde to more detalled results:

- Results on the effect of month of calving (XMND) are shown in Fi-
gure 4.1-4.6 and in appendix A, Table AT-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 AlO.

Genetic parameters. The genetlc 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 1n general
very similar to those published in 567. Report from National Insti-
tute of Animal Science. One exception was that the estlmate of heri-
tablility 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
Holsteln Friesian during the later years.

The following list glves a gulde to more detailed results:

- Results on estimation of heritabilities are shown in Table 4.12,
Table 4.13 and in appendix A, Table A1l-A13.

~ Results on estimation of correlations between yleld records within
lactations are shown in Table 4.14-4.,16 and 1n appendix A, Table
Al4-A1T7.



- 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 yleld 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: proteln, fat and milk yield. The re-
lative weights of the tralts are denoted vy, vg, and vy, respective—
ly. The selection indicies analysed were:

1. R-index: In¢luded 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. FPCM-index: The index presently used in Norway. It was a single
tralt index, where the value was calculated by fol-
lowing formula: FPCM=0,22 Milk + 7.5 Fat

+ 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 yleld will
not change the composition of milk appreciable within the foreseeable
future. This result was expected, because of the high genetic corre-
lations between yleld tralts. In spite of this, it was concluded,
that it is profitable to include proteln records in the selection
indicies. The reason 1s, that costs of determining protein content in
milk have been reduced substancially. Furthermore, the value of mllk
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 1lmportant economically, in the long run.

Among the selection 1ndicies analysed the PSM-index was recommanded,
because 1t remalns economlcal superior in all sltuations.
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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 nuvarende avlsvardivurdering af tyre og keer med hensyn til mzl-
keproduktionsevne er baseret pi smerfedtydelse alene (Andersen et
al., 1981; S-indeksrapport, 1983). Reelt findes altid yderligere et
ydelsesm8l, nemlig mmlkeydelsen, og i mange tilfmlde er ogsd protein-
ydelsen registreret.

Teoretisk opnds den sikreste avlsverdivurdering, nir samtlige infor-
nationer, der har genetisk og fenotypisk sammenheng med avlsmilet,
udnyttes. Det har imidlertid vist sig, at sd l:nge avlism8let udeluk-
kende var forbedring af smerfedtydelsen, var verdien af at udnytte
andre ydelsesregistreringer minimal (se f.eks. Jensen (1971), Peter-
sen (1975), Anderson et al. (1978), Van Vleck (1978), Kuipers & Shook
(1980)). M=lk afregnes imidlertid ikke alene efter smerfedtmengde,
men ogsé efter protein- og mmlkemmngde (Melk og Ked, 1984). Allerede
Jensen (1971) og Petersen (1975) foruds&, at melkens proteinindhold
ville f4 oget ekonomisk betydning, og at avlsmllet for de danske mal-
ke- og kombinationsracer mdtte zndres i overensstemmelse hermed. P&
daverende tidspunkt var proteinregistrering imidlertid bekostelig.
Det medferte, at den forbedring, som kunne opnds ved ogsd at tage
proteinydelsen i betragtning, ikke kunne dwkke omkostningerne ved at
gennemfore landsdmzkkende proteinkontrol (Jensen, 1971; Petersen,
1975; Anderson et al., 1978; Kuipers & Shook, 1980; Mbah & Hargrove,
1982). Analysemetoden til bestemmelse af melkens proteinindhold er nu
blevet billigere, og proteinkontrol har vundet stor udbredelse. I det
avlgverdivurderingssystem, som er under opbygning for gjeblikket
(Direkte Opdatering), beregnes avlsvmrdierne bdde for tyre og keer
separat for smerfedt—, protein-~ og mmlkeydelse (Chistensen, 1983).
Beregningen af S-indekset (S-indeksrapport, 1983) kan let ®ndres,
siledes at proteinydelse og eventuelt ogsf m®mlkeydelse indgir.
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I 567. beretning fra Statens Husdyrbrugsfors¢g (Pedersen & Christen-
sen, 1984) findes resultaterne fra en omfattende analyse af mil jgmes—
sige og genetiske parametre for 305-dages smgrfedt- og malkeydelse
hos RDM, SDM og Jersey. Formdlet med nzrvzrende undersggelse var:
1. at bestemme de tilsvarende mil jgmzssige og genetiske parametre
for proteinydelsen.
2. at vurdere proteinregistreringens betydning ved avlsvardivurde-
ringen af tyre og kger.
3. at analysere de avlsmessige konsekvenser ved at inddrage pro-
teinydelsen 1 avlsmélet.

I kapitel 2 beskrives det anvendte datamaterlale og de anvendte ana-
lysemetoder og i kapitel 3 de opndede resultater. Kapitel 4 omfatter
en samlet diskussion og konklusioner.
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2 MATERIALE O0G METODER

2.1 Materiale.

Det datamateriale, som dannede grundlag for undersggelsen, bestod af
kontrolforeningsdata fra keer, der havde kzlvet i perioden 1978-83.
Der blev kun medtaget informationer om kger, hvis proteinydelse var
kendt. Laktationer med mangelfulde eller tilsyneladende fejlbehazftede
oplysninger blev udeladt. Derudover blev samtlige informationer om en
laktation udeladt i felgende tilfxlde:

1. hvis koens fader var importeret eller uden dansk stambogsnum-
mer. I analysen af de genetiske parametre blev desuden udeladt
detre af privatejede tyre.

2. hvis antallet af foderdage i en laktation var mindre end 305
dage. (Derimod blev der ikke stillet krav vedrerende antallet
af malkedage).

3. hvis alderen ved 1. kelvning var over 36 mineder eller under 20
mdneder hos RDM og SDM og under 18 mineder hos Jersey (kun 1.
laktation).

4. hvis det foregéende kalvningsinterval var mindre end 300 dage
eller over 2 &r.

Det ferste krav vil begraznse antallet af smd afkomsgrupper, som for-
pger beregningsomkostningerne i den genetiske analyse betydeligt uden
at oge precisionen pd de fundne estimater vmsentligt. Importtyrenes
detre blev udeladt, fordi det md formodes, at de har vzret brugt til
koer, som var bedre end gennemsnittet. Dette, samt eventuelle hetero-
siseffekter og additive genetiske niveauforskelle, vil introducere en
variation, som ikke findes, ndr de hjemlige tyre skal rangeres og
selekteres. Punkt 2 begrmnser 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 lasktationer fordelt

pd laktationsnummer og race. Datamaterialet var -betydeligt mindre end

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

1984 ). Forskellen mellem de to datasmt var ievrigh:

1.

2.

Her blev kun medtaget oplysninger om keer, hvor proteinydelsen
var kendt.

Her var registreringer fra hele landet, mens 567. beretning kun
indeholdt oplysninger fra 15 udvalgte fmllesledelser.

. Dette materiale dmkker perioden 1978-83, mens keerne i 567. be-

retning havde k#lvet fra 1970 til 1980.

I 567. beretning var det en betingelse, at alle informationer
fra de foreglende laktationer skulle vzre kendt, fer den ind-
verende laktation kunne godkendes. Dette blev ikke kravet i
nerverende undersegelse.

I 567. beretning blev der stillet strengere krav vedrsrende af-
komsgruppernes sterrelse og fordelingen p& besmtningerne.

Disse fem faktorer vil kunne forklare forskelle i antallet af lakta-
tioner, og specielt den mndrede fordeling af laktationer. Det m& end-

videre bemmrkes, at datamaterialet er sterre for Jersey end for
Porklaringen kan vare, at Jerseybesmztningsejerne har vmret mere
teresserede i at f& kendskab til keernes proteinydelse, end det
tilfwldet i de ovrige racer, og at omrdder, hvor Jerseyracen er

RDM.
in-
var
rigt

reprzsenteret (f. eks. Fyn), var de ferste, som pdbegyndte protein-

registrering.

Tabel 2.1 Antal laktationer i analysen af systematiske miljefak-

torer.

Number of lactations in the analysis of systematic en-

vironmental factors.

Race
Breed
RDM SDM Jersey
Laktation
Lactation
21878 60264 24357
2 15567 39157 19165
3 8606 23384 13778

23 7495 147705 25124
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Resultaterne i 567. beretning (Pedersen & Christensen, 1984) viste en
klar forskel mellem genetiske parametre bestemt pd ungtyred¢tre og pé
brugstyredgtre. I denne undersggelse er derfor pd tilsvarende méde
foretaget en opdeling af datamaterialet 1 ungtyredgtre og brugstyre-
dgtre. En ko blev klassificeret som ungtyredatter, hvis den var fgdt
mindre end 5 4r efter dens far og ellers som brugstyredatter. Denne
klassificeringsmetode er mere enkel end den, der blev anvendt 1 567.
beretning (Pedersen & Christensen, 1984), men gav nogenlunde samme
resultater. Tabel 2.2 giver en oversigt over det antal kger, som ind-
gik 1 analysen af genetiske parametre. Forskellen mellem antallene i
tabel 2.1 og 2.2 skyldes, at dgtre af privatejede tyre ikke indgik 1
analysen af de genetiske parametre.

Fglgende egenskaber blev analyseret:
1. Smgrfedtydelse (SMF)
2. Proteinydelse (PRT)
3. Mzlkeydelse (MLK)
4, PFedtprocent (FPCT)
5. Proteinprocent (PPCT)
6. Protein-smgrfedtforholdet (PSFH)

Tabel 2.2 Antal tyre og antal ungtyre- og brugstyredgtre 1 analysen
af genetiske parametre.
Qumber of sires and daughters of young and proven bulls
in the analysis of genetie parameters.

RDM SDM Jersey
Antal Antal Antal Antal Antal Antal
tyre dgtre tyre dgtre tyre dgtre

No. of UNo. of No. of No. of WNo. of WNo. of
bulls dghts. bulls dghts. Dbulls dghts.

Ungtyre (Young bulls)

1. laktation 310 4020 924 12591 352 7230
2. laktation 297 3226 798 8370 341 5800
3. laktation 258 1749 609 4884 303 4020

Brugstyre (Proven bulls)

1. laktation 238 13905 348 33116 124 13885
2. laktation 241 10204 310 20118 127 10619
3. laktation 206 5864 264 12116 110 7798
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Foruden analysen af proteinydelsen blev undersggelsen af smgrfedt- og
melkeydelsen altsid gentaget. Herved blev det for det fgrste muligt at
sammenligne resultaterne for smgrfedt- og mzlkeydelse med dem i 567.
beretning (Pedersen & Christensen, 1984). For det andet var der her
tale om et nyere dataszt, hvor speclelt de miljgmzssige parametre
kunne have @ndret sig. Endelig ville det herved vare muligt yderlig-
ere at belyse nogle af de omridder, hvor resultaterne i 567. beretning
(Pedersen & Christensen, 1984) var usikre.

2.2 Analysen af systematiske miljgeffekter.

Analysen af de systematiske milJgeffekter blev gennemfgrt 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:

(1) Yigk = M + 44 + mjy + émij + b1 ajjk + bp a2ijk
t Ci 8ijk t eljk
hvor
¥y1jk var den afsluttende 305-dages ydelse hos den k’te ko, der
havde kalvet 1 det 1"te 4r og den ] te mdned. Smgrfedt-,
protein- og melkeydelse, samt fedtprocent, proteinprocent
og proteln-smgrfedtforhold blev analyseret med samme model.

/u var interceptet, som var det generelle gennemsnit ndr alder
ved 1. ka#lvning (ALDER) og besztningsgennemsnit (BGNS) var
lig nul.

a4 var effekten af den i“te kzlvningsir.

mjy var effekten af det ] te kalvningsmdned.

émij var vekselvirkningen mellem det i”te kaelvningsédr og den
J te kzlvningsméned.
by var den lineazre effekt af alder ved 1. kzlvning (ALDER).

bo var den kvadratiske effekt af alder ved 1. kalvning
(ALDER).
ey var den linezre effekt af besatningsgennemsnit (BGNS) i det

i”te kzlvningsar.
ajjk var alder 1 dage ved l. kzlvning (ALDER) for den ijk’te ko.

2%
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81jk var besaztningens rullende 12 mdneders gennemsnit af afslut-
tede 3055dages smgrfedtydelser korrigeret til 1. laktations
niveau (BGNS).

eijk var en resteffekt for den 1jk“te ko.

endvidere blev det forudsat at:
Forventningsverdien, E(ej jk)

]
o

Variansen, Var(ejjx) = 02,
Kovariansen, Cov(ejjyx,e1jk”) = 0 for k # k7

Ved analysen af senere laktationer udgik de effekter, som vedrgrte
alder ved 1. ka&lvning, undtagen i specielle analyser. N&r effekten af
kelvningsméned, linezr effekt af alder ved 1. kzlvning (ALDER) og ef-~
fekt af samtidigt (SKI, RSKI) eller foregdende (FKI, RFKI) kalvnings-
interval blev undersggt blev model (1) zndret 1 overensstemmelse her-
med.

Var der anvendt en model, hvor vekselvirkiningen mellem besztning, &r
og kazlvningsdrstid indgik (samtlidig sammenligning), ville det alt
andet lige vare muligt at beskrive en stgrre del af den systematiske
miljgvariation og derigennem at reducere den tilfzldige miljgvaria~
tion. Resultatet ville vere stgrre heritabiliteter og dermed mulighed
for ste¢rre genetisk fremgang. N&r modellen alligevel blev fastlagt,
som beskrevet, var det for at bringe estimaterne i overensstemmelse
med den metode, der taznkes anvendt ved avlisvardivurdering i fremtiden
(Direkte Opdatering (Christensen, 1980, 1983)).

2.3 Estimation af additive genetiske og tilfeldige miljgmzssige
varianser og kovarianser.

De genetiske parametre blev bestemt ved hjzlp af Hendersaons metode 1

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

1. Pgrst blev data korrigeret ved hjzlp af den allerede omtalte mo-
del (1), som 1 det fglgende er beskrevet ved hjzlp af den mere
generelle matrix-notation. Korrektionen blev gennemfgrt separat
for hver race og laktationsnummer. Model (1) var 1 denne nota-
tion:



(1) Y=3XB+D

hvor

Y var en kendt n x 6 matrix af observationer.

X wvar en kendt n x p designmatrix for de systematiske mil-
Jpeffekter, p var antallet af systematiske miljgfaktor-
er. Bemzrk at samme designmatrix anvendtes for alle 6
egenskaber.

B var en ukendt p x 6 matrix af systematlske miljgeffek-
ter.

D var en ukendt n x 6 matrix af resteffekter.

Endvidere var forventningsvardierne:

E(Y) XB
E(D) 0
og varianserne V(yi,yj) = V(di,dj) var en matrix med

elementerne: fdidj’ ddidj = d2di for i = j.
2. De korrigerede data (=D) blev derefter anvendt som uafhzngig va-
riable 1 fglgende model:
(2) D =21F + ZpS + E

hvor

B= Y - X(X"X)~X"Y var en kendt n x 6 matrix af korrigerede
data for protein-, smgrfedt- og mzlkeydelse, for pro-
tein- og fedtprocenten samt for protelin-smgrfedtforhol-
det.

Z1 var en kendt n x f, designmatrix for effekten af tyrens
fgdselsdr, £ var antallet af fgdselsér.

Zp var en kendt n x s designmatrix for de tilfzldige tyre-
effekter, s var antallet af tyre.

F var en ukendt £ x 6 matrix af tilfeldige effekter af
tyrenes fgdselsir.

S en ukendt s x 6 matrix af tilfseldige tyreeffekter nested
indenfor tyrenes fgdselséir.

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

Endvidere var forventningsvardierne:
B(D) = E(S) = E(E) = 0

og varianserne:
V(Si,Sj) = IGSj_Sj
Viej,ey) = Ideiej
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Derefter blev de additivt genetiske og residualvarianser og kovari-
anser estimeret efter felgende retningslinier (residualvariansen er
den tilfmldige miljevarians plus 3/4 af den additive genetiske vari-
ans):

Vo = 4 (R(S|F)/(£(s - 1)) - E'E/EDF)/K
Vg = B"B/EDF
hvor
Va = 4’35181 ceeevs Ogigg
L dSGSJ
VE = [Jojeq seveee e ed
L de6e_g

R(S|F) = D"25(25720)-1 25” D - D7z1(2929)-1 217D

B=D - 247 - 258

K= summen af diagonalelementer i Zp Zp divideret med (s-f).

EDF var antallet af frihedsgrader for variationen i de
tilfeldige miljeoeffekter (n - s).

s var antallet af tyre.

f wvar antallet af fedselsér.

Denne fremgangsméde ved estimation af de genetiske parametre er i
overensstemmelse med de retningslinier, der t@nkes anvendt ved bereg-
ningen af avlsvasrdital i fremtiden. Der kan imidlertid opstd systema-
tiske fejl (bias), fordi afkomsgrupperne ikke var fuldst®ndigt jmvnt
fordelt over de systematiske miljeeffekter, 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) $il
korrektion for de systematiske miljeeffekter, md fejlen dog formodes
at vere uden praktisk betydning. For SDM var det beregningsmessigt
uoverkommeligt at anvende ncgle af de metoder, der med sikkerhed
giver centrale parameterestimater (Hendersons metode 3 (Henderson,
1953) eller Maximum Likelihood (Searle, 1968, 1979)). Datasmttene for
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RDM og Jersey var knapt sd omfattende, og som kontrol pd resultaterne
blev 1. laktationsydelserne i disse to racer ogsd analyseret ved
hj®lp af Hendersons metode 3 (Henderson, 1953%), idet modellen da om-
fattede samtlige effekter nmvnt under model (1) og (2).

Relationerne mellem ydelser fra forskellige laktationer blev i prin-
cippet bestemt efter helt samme retningslinier, idet hver observation
dog métte indeholde informationer fra begge laktationer for at kunne
anvendes.

Fejlen p& heritabilitetsestimaterne blev beregnet efter en metode
foresldet af Sweiger et al., (1964). En approksimativ middelfejl
(spredning) pa estimaterne af de genetiske korrelationer fandtes
efter den metode, som blev beskrevet af Tallis (1959). De anvendte
beregningsmetoder for middelfejlene har vsret alment benyttet, men
det md fremhmves, at begge metoder giver minimumsestimater.

2.4 Analysen af de avlsmzssige konsekvenser.

Ved vurderingen af de avlsmmssige konsekvenser mi felgende 3 faktorer
tages i betragtning:

1. Avlismilet. I avlsmdlet er defineret hvilke egenskaber, der on-
skes forbedret avlismmssigt. Ofte szttes lighedstegn mellem
avlsmdlet 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 s& meget vzrd som et ekstra kg smerfedt. Avlsmilet er be-
stemt af okonomiske, samfundsmzssige og eventuelt ogséd af ra-
cepolitiske forhold. Med det sidste menes tilpasning af en
race til mere specifikke produktionsvilkdr end der gelder al-
ment, f.eks. udvikling af deciderede kesd- eller malkekveg-
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
avlsmélet kunne siges at afstikke de politisk-gkonomiske ram-
mer for avlsarbejdet, giver de genetiske parametre de biologi-
ske rammer.

3. Avlsplanen. Avlens mulighed for at pdvirke og optimere den ge-
netiske fremgang sker via avlsplanlzgning. I avlsplanen syste-
matiseres udbredelsen af udvalgte arveanla:g ved en opdeling af
populationens individer i avlsdyrkategorier, som parres efter
bestemte retningslinier. Det indebsmrer en samtidig tilpasning
af selektionsintensiteter, generationsintervaller og sikker-
heder ved avlsverdivurdering inden for de givne grmnser. En
mere udferlig beskrivelse af problematikken omkring avlsplan-
legning for malke- og kombinationsracer kan findes i f.eks.
Petersen et al. (1973) og Petersen (1984).

Til avlsplanlsgning herer ogsid at fastlmgge hvilke af de mAlte
egenskaber, der skal indgd i selektionsgrundlaget (selektion-
indekset). Dette fremhmves specielt, fordi et af hovedformdl-
ene i denne undersegelse var at vurdere konsekvenserne af at
inddrage proteinydelsen i selektionsindekset. Det mid her pa-
peges, at forbedring af proteinydelsen sagtens kan vere et
avlsmdl uden at den indgdr i selektionsindekset. Hvis det er
tilfmldet, vil forbedringen udelukkende bero pd sterrelsen af
den genetiske korrelation mellem protein- og smerfedtydelse.

Vurderingen af de avlsm®:ssige konsekvenger ved anvendelsen af pro-
teinydelsen er gennemfort ved at opstille en rzkke alternative for-
udsmtninger vedrorende: Avlsmil, genetiske parametre og avlsplaneus
udformning. Herefter feolger 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

P& den ene side avlsmdlet og de genetiske parametre og pd den anden
avlsplanens parametre {(f.eks. mdlte egenskaber, afkomsgruppestsrrel-
se) p4 en sidan mdde, at den genetiske overlegenhed af den gelekter-
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 folgende beskrivelse blev det forudsat, at sdvel selektionsin-
deks (I) som sammensat genotype (A) omfattede 3 egenskaber, nemlig
smorfedt-, protein- og mmlkeydelse. Hvis en eller flere egenskaber
udelades, reduceres vektorer og matricer tilsvarende. For alle kate-
gorier af avlsdyr og for alle de valgte alternativer vedreorende avls-
mdl, genetiske parametre og avlsplan blev selektionsindekset (I) be-
regnet p4 felgende mdde (en understregning betegner en vektor):
I ="5g xg+ bp xp+ by xp = x'D
hvor
I var selektionsindekset, d.v.s. det tal som dannede udgangs-
punktet for udvalget af avlsdyr.
Xg var den gennemsnitlige 305-dages smerfedtydelse.
Xp var den gennemsnitlige %05-dages proteinydelse.
Xy var den gennemsnitlige 305-dages melkeydelse.
bs, bp og by var vmgtfaktorer, som blev beregnet séledes, at
sammenhzngen mellem selektionsindekset (I) og den sammen-—
satte genotype (A) blev sterst mulig. N&r protein- eller
melkeydelse ikke blev anvendt, blev de tilsvarende led i
ligningen udeladt.
b =(bg, bp, bu)”
x =(xg, xp, xp)”

Den sammensatte genotype (A) var defineret som:

A = vg8s + Vp8p + Vpgn = gv

hvor

A var den sammensatte genotype (den sande avlsverdi).

&8ss &p 08 gum var den additive genotype for henholdsvis
smerfedt-, protein- og mzlkeydelse.

Vgy Vp 08 vp var den relative betydning af forbedrlng af de
3 egenskaber (pr. enhed = kg).

& =(gs, gp, em)”

v =(vg, vp, vp)~

Herefter blev b-verdierne i selektionsindekset beregnet ved at lese
folgende ligningssystem med hensyn til b.

Pb =

hvor

P var den fmnotypiske varians-kovarians matrix for egenskab-

erne i selektionsindekset.
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G var den additive genetiske kovarians matrix for egenskaber-
ne 1 indekset (I) og i den samlede genotype (A).

Desuden anvendtes F-matricen, som var en varians-kovarians matrix for
egenskaberne 1 den sammensatte genotype (A). Den genetiske overlegen-
hed (DG) af en gruppe selekterede individer var da:
DG = 1 rpy Oy
hvor
i var selektionsintensiteten (et udtryk for, hvor stor
procentdel, der udvzlges som avlsdyr).
ra1= (b"°G ¥) ((b"P b) (v'F v))-1/2 var sikkerheden ved avls-
verdivurderingen.
dy = (v°F !)1/2 var spredningen pd& den samlede genotype.

N&r selektionsindekset (I) er grundlag for udvelgelsen af avlsdyrene
kan den genetiske fremgang 1 hver enkelt egenskab beregnes ud fra
fglgende formel:

DGy = G b(i/o7)

hvor

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

generation for hver enkelt egenskab.

621 = (b"P b)1/2 wvar spredningen p& selektlonsindekset.

b var en vektor af vazgtfaktorer fra selektionsindekset(I).

i var selektionsintensiteten.
Beregningen af den genetiske fremgang for de forskellige avlsdyrka-
tegorier blev foretaget ved hjzlp af PROC MATRIX i SAS (SAS Users
Guide, 1979). Beregningerne blev ved stikprgver kontrolleret ved
hj=lp 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 (rpy) som grundlag for bedgmmelsen 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 malkekger.




Den totale genetiske fremgang kan relativt let beregnes (med EDB) ved
hjelp af den s8kaldte "geneflow"-metode, som blev udviklet af Hill
(1974) og Mclintock & Cunningham (1974). I princippet gdr metoden ud
pd at f@glge effekten af den selektlon, der foretages 1 en &rgang af
avlsdyr. I figur 2.1 er metoden illustreret, idet det er vist, hvor-
ledes selektionen blandt de avlsdyr, der blev fgdt i 1980, efterhdn-
den hzver det gennemsnitlige ydelsesniveau:

Tyrene. Tyrekalvene vil blive anvendt som ungtyre gennem 1981, og af-
kommet vil begynde at kazlve 1 1983, Eftersom ungtyrene ikke bliver
udvalgt p& grundlag af deres malkeproduktionsevne, fé&s intet udslag
(de udvalges kun pd grund af deres kg¢dproduktionsegenskaber). Det
kommer fgrst, ndr brugstyrene udvaelges, og deres dgtre begynder at
kelve 1 1987-88. Tyrefzdreselektionen fir virkning gennem sgnnernes
afkom. De fgrste af sgnnedgtrene ma forventes at kalve'omkring 1990.

Genetisk fremgang, kg smerfedt
Response to selection, kg fat

10 — Alle
All
N Tyrefazdre
- Bull sires
8 — Tyremadre
= 7 T Bull dams

4 —— Ungtyre + brugstyre
h Young and proven bulls

______ Brugskeer
65 — Commercial cows

Figur 2.1 Beregning af genetisk fremgang efter geneflow-metoden.
Caleulation of response to selection by the geneflow
method.
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Det md bemmrkes, at effekten ikke beror p& selektionen blandt senner-
ne, men kun pd tyrefmdreselektionen.

Kvierne. Langt de fleste af de kviekalve, som fedes i 1980, forbliver
almindelige brugskeer. Blandt brugskeerne foretages en svag ydelses-
selektion, men effekten p& det samlede resultat er minimal, og kan
nesten ikke spores i figur 2.1, Hovedeffekten p& kosiden ligger i
tyremedreselektionen. De vil fede tyrekalve i Arene 1984-88, og det
ferste afkom efter disse tyre vil begynde at kalve i 1988 og frem-—
efter.

Pigur 2.1 viser, hvorledes virkningen af gelektionen i 1980-4rgangen
(dyr fedt i 1980) langsomt begynder at pAvirke populationens ydelses-—
niveau i sidste halvdel af 80-erne, og ferst i midten af 90-erne har
den fulde effekt ndet alle keer, d.v.s. alle koer bmrer en bestemt
andel af de udvalgte gener fra 1980-8rgangen. P4 det tidspunkt har
dette ene Aars selektion altsd givet en permanent forbedring af ydel-
sesniveauet. Den totale verdi kan derfor beregnes som summen af alle
disse 4rlige bidrag, og vil i teorien vokse i det uendelige. Men som
det er tilfeldet for enhver anden investering formindskes vardien af
de fremtidige &rlige afkast &r for &r, sdledes at den selektionsef-
fekt, som ferst kommer til udtryk i en fjern fremtid er uden pkono-
nisk betydning. Som p& det almindelige kapitalmarked kan der tages
hensyn til denne verdiforringelse ved at diskontere de &rlige bidrag
tilbage til starttidspunktet. Brugen og sterrelsesordenen af diskon-
teringsfaktorer er diskuteret af bl.a. Mclintock & Cunningham (1974),
Cunningham & Mclintock (1974), Cunningham & Ryan (1975), Petersen
(1975), Smith (1978) og Fewson (1983). ’

N&r verdien af €t 4rs avlsarbejde skal geres op, er det derudover
almindeligt kun at medregne den selektionseffekt, som viser sig
indenfor en afgrenset periode (10-30 &r, se bl.a. Mclintock & Cun-
ningham (1974), Cunningham & Mclintock (1974), Cunningham & Ryan
(1975), Petersen (1975), Anderson et al. (1978), Kuipers & Shook
(1980)).

B8de anvendelse af tilbagediskontering og fast planlmgningsperiode
vil begrense betydningen af den selektionseffekt som viser sig langt
ude i fremtiden, men de to metoder virker ikke ens, hvis de undersog-
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te egenskaber ikke kommer til udtryk samtidigt (f.eks. ked- og melke-
produktionsegenskaber). I denne undersegelse, hvor kun mslkeproduk-
tionsegenskaber indgdr, vil en forggelse af diskonteringsfaktoren
derimod have helt samme virkning som en formindskelse af planleg-
ningsperiodens l®ngde. Derfor er det valgt at afkorte planlegnings-
perioden til 20 &r og udelade diskontering (diskonteringsfaktoren er
0). Det bvetyder, at resultaterne bliver forholdsvis let gennemskue-—
lige, og med den valgte avlsplan vil det medfere, at verdien af 1 ars
avlisarbejde nmsten nejagtig kommer til at svare til verdien af 10 é&rs
genetisk fremgang. Det fremgér indirekte af figur 2.1.

2.4.2.2 Beregning af genetisk fremgang og verdi af et &rs avlsarbejde.
Som det fremgik af det foregdende afsnit, var den basale ide ikgene—
flow-metoden at folge de udvalgte geners vej ud i hele populationen.
Hill (1974) systematiserede beregningerne ved definere nogle matricer

med folgende generelle opbygning:

A1 A2 ceeess Aqq

Al An2  ceeees Apn

1. Avlsdyrkategorier. Matricen er sammensat af sub-matricer. En

rekke af sub-matricer, f.eks. (A1 A12 +..... Al1q) indeholder
beskrivelser vedrerende generne og deres udbredelse for en be-
stemt avlsdyrkategori (f.eks. tyre, keer, ungtyre, tyremasdre).
Matricerne i diagonalen beskriver forhold vedrsrende avlsdyr-
kategorien selv, mens de pvrige sub-matricer beskriver rela-
tioner til andre avlsdyrkategorier.

2. Aldersklasser. Inden for hver avlsdyrkategori defineres al-
dersklasser. For kvsgavlsproblemer har aldersklasser pd 1 &r
vist sig praktiske. PFor tyre anvendes der ofte 6-8 aldersklas-
ser og for keer 1lidt flere. Antallet af kolonner (og rekker) i
diagonalmatricerne (A11 A2 .... App) er lig med antallet af
aldersklasser for den pigmldende avlsdyrkategori.

5. Reproduktionsrazkker. Eftersom matricerne beskriver forhold

vedrorende genernes fordeling vil aldersopdelingen bevirke, at
den forste rwkke i en sub-matrice Dbliver speciel, fordi den
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benyttes til at karakterisere avlsdyrkategorier og aldersklas-
ser. Den forste rekke i hver submatrice bliver derfor benzvnt
"reproduktionsrskke”.

Geneflow~-metoden kan anvendes til mange forskellige formdl og har

stor flexibilitet. Da form8let i denne undersegelse kun var at sum-—

mere udbredelsen af de selekterede gener, blev beregningerne tilpas-

set dette formdl, og beskrivelsen afviger 1lidt fra den gmngse (se

f.eks. Pewson (1983) eller Johansen (1983)). Andringerne formindsker

beregningsarbejdet betydeligt uden at plvirke resultaterne.

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

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

Matricen havde folgende form, idet Aqq og Aqp beskriver genernes ud-

bredelse hos tyrene, og Apq og Aop deres udbredelse hos koerne:

A1 Aq2
A1 App

Ved den let modificerede geneflow-metode blev 4 forskelige matricer

med denne generelle opbygning anvendt:

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

o

til generation. Kun reproduktionsrskkerne var udfyldt, idet
resten af matricen var nul. I Aqq angav tallene i reproduk-
tionsrzkken, hvor stor procentdel af &rets ungtyre den pigmld-
ende aldersklasse af tyre blev far til. Aqo angav, hvor mange
procent af &rets ungtyre den pdgmldende aldersklasse af koer
blev mor til. I A og App blev henholdsvis tyrenes (ung- og
brugstyre) og brugskeernes aldersmessige fordeling beskrevet.
(Da summen af hver reproduktionsrmkke skal vere 1.00, blev
samtlige procenttal divideret med 2 og med 100).

var en matrix, der beskrev overfgrslen af gener fra alders-—
klasse til aldersklasse. Alle sub-matricer uden for diagonalen
var nul-matricer (dvs. Aqyp = O og Apq = 0), mens Ayq og Anp
var:
Ayq= App=10 .....

cvren

O s + 2O
O s 06 « O
Os o8 o O
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var en matrice med samme struktur som R. Blot var tallene i
reproduktionsrekkerne erstattet med den genetiske overlegenhed
for den pigeldende avlsdyrkategori og &rgang (d.v.s. over-
legenhed i forhold til dyr af samme ken og alder).Den gene-
tiske overlegenhed fandtes ved hjzlp af den tidligere beskrev-
ne selektionsindeksmetode (afsnit 2.4.1, side 25). Der kan her
vere tale om den totale genetiske overlegenhed (DG = i rpr o))
eller den genetiske overlegenhed for enkelte egenskaber (Dze
¢"b(i/01)).

R ® D, idet tegnet ® betegner det elementvise produkt. Da kun
reproduktionsrazkkerne i R og D kan vzre forskellig fra O, -er
det egentlig kun reproduktionsrszkkerne, som skal multipliceres
elementvist.

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

paranetre og avlsmdl, Sterrelsesordenen af den genetiske overlegenhed

ved selektion i en Argang af avlsdyr, beregnes ved hjslp af felgende

formel:
mt = S agq + (R + Q) ngt
hvor
my er en vektor med genetisk overlegenhed for hver avlsdyrka-
tegori og aldersklasse ved tiden t.
mn4_1 er en vektor med genetisk overlegenhed for hver avis-

ag

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

er en vektor, som beskriver aldersfordelingen af de oprin-
delige avlsdyr ved tiden %; a, er en vektor, hvor elementer
svarende til reproduktionsrzkker er 1 og ellers O.

Eftersom den beskrevne avlsplan udger en enhed, vil den genetiske

fremgang vere ens for alle avlsdyrkategorier og aldersklasser. Helt
konkret blev den 8rlige genetiske fremgang (GF/&4r) beregnet pi fel-
gende méde: 39

GF/&r = > 1 mi/(10 n)

1=30

hvor

n
1

er det totale antal aldersklasser.
betegner en n x 1 vektor med kun 1-taller (fungere som sum-
operator).



- 32 -

Afhsngig af hvilken type genetisk overlegenhed (DG eller DGX), som
blev anvendt i D-matricen, vil GF/&r udtrykke den totale genetiske
fremgang pr. &r eller den &8rlige fremgang i en af indeksets egenskab-
er. I de forste mange &r (t m8lt i &r) vil tallene i my fluktuere
noget, men efterhénden vil de stabilisere sig, og er da udtryk for
den arlige gentiske freﬁgang. Ved beregningen blev den genetiske
fremgang beregnet pi grundlag af de resultater, som fremkom 30-39 Ar
efter selektionen blev foretaget. Resultaterne skulle da vare helt de
samme som dem, der opnds ved hjelp af Rendel & Robertsons (1950)
klassiske beregningsformel (se f.eks. Pewson (1983)).

For at f4 et overblik over den egkonomiske verdi af selektionen i en
drgang af avlsdyr anvendtes en planlmgningsperiode p& 20 &r og en
diskonteringsfaktor pd O. Den okonomiske verdi af selektionen kan da
beskrives ved felgende formel:

20
Vo= k"> my/(1+a)i

i=1

hvor

v var den pgkonomiske v®rdi udtrykt i samme enheder som ved
definitionen af den sammensatte skonomiske verdi.

h var en n x 1 vektor, der beskriver (p& en skala fra O til
1) i hvilken grad de enkelte avlsdyrkategorier og alders-
klasser udtrykker den genetiske overlegenhed.

P var planlsgningsperiodens lsmngde (20 &r).

a var diskonteringsfaktoren (0).

Beregningerne af GP/3r og V blev gennemfort ved hjslp af PROC MATRIX
i SAS (SAS user”s Guide, 1979).

2.4.3 Forudsetninger.

2.4.3.1 Den sammensatte genotype.

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

Jersey) blevet udvalgt p& grundlag af S-indekset, som er en sammen-
vejning af ydelses—, kedproduktions-, reproduktions- og eksterier-

egenskaberne (beskrevet af Andersen et al. (1981) og i S-indeksrap-
porten (1983)). Af ydelsesegenskaberne indgér kun smorfedtydelsen.






