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1. Problemstellung

In unserem Institut ist ein EDV-Programm zur Optimierung der Zuchtplanung
bei landwirtschaftlichen Nutztieren entwickelt worden. Kernpunkt dieses
Programms ist die Anwendung der GenfluR-Methode (HILL. (1974), ELSEN und
MOQUOT (1974)) zur Berechnung von Zuchtfortschritt und Zichtungsgewinn.
Programmteile, die bereits in der praktischen Tierzilichtung Anwendung fin-
den (KUNZI (1975), CUNNINGHAM (1977), NIEBEL (1974), sind in das Programm
integriert. Das Programm liefert gesonderte Ergebnisse fir alle in einer
Planungsalternative beteiligten Selektionspfade (Schema I). Diese Teil-
ergebnisse werden zu einem Gesamtergebnis aufaddiert, ehe die Optimierungs-
subroutine nach einem vorgegebenen Entscheidungskriterium die beste Al-

ternative herausfindet.

Die Berechnung der Inzuchtsteigerung und folglich der Inzuchtdepression
wird z.Z. in das Programm eingebaut., In diesem Referat soll versucht wer-
den, die Zusammenhdnge zwischen dem zeitlichen Anfall des Zuchtfortschritts
und dem Auftreten der Inzuchtdepression bzw. die Ahnlichkeit der Rechen-
vorgdnge bei der Ermittlung des Zuchtfortschritts und der Inzuchtdepres-
sion zu demonstrieren. Ausgehend von einem Formelansatz nach JOHNSON

(1977) werden drei Mdglichkeiten zur Berechnung der Inzuchtsteigerung auf-

gezeigt.

2. Parallelen

Schema ITI zeigt den GenfluR am Beispiel einer vereinfachten Schweinepopu-~
lation. Der leichteren Uberschaubarkeit halber ist hier eine etwas unrea-
listische Populationsstruktur ausgewzhlt worden. Die Eber werden 2 Halb-
Jahre, die Sauen 3 Halbjahre lang genutzt. Die Eber werden in ihrem zwei-
ten Lebenshalbjahr Eltern, die Sauen dagegen in ihrem zweiten und drittenl
Lebenshalbjahr., Die neugeborenen Tiere erhalten also die Hilfte ihrer Ge-
ne aus den Vatern der Altersklasse zwei und je ein Viertel aus Mittern

der Altersklassen zwei und drei.

Betrachtet man die einhalbjdhrigen Tiere zum Zeitpunkt t=0 (Referenzzeit)

als die selektierten mé&nnlichen Eltern der nichsten Generation, dann



kennzeichnen die Pfeile den GenfluR in den nachfolgenden Jahren., Die
direkten Nachkommen erhalten also die gewlinschten Gene und sind des-

wegen genetisch verbessert.

Ingezichtete Tiere treten erst auf, wenn sowohl auf der mdnnlichen als
auch auf der weiblichen Elternseite Gene aus einem gemeinsamen Vorfah-
ren zu finden sind. Diese Situation tritt in dem hier gewdhlten Daten-
beispiel erst zum Zeitpunkt t=4, also bei den Enkeln der Tiere der Se-

lektionsrunde, auf.

Schema IT zeigt also die Parallelen und den Zusammenhang zwischen der
Realisierung des Zuchtfortschritts und der Inzuchtsteigerung. Eine
Tiergruppe, die einen Genanteil aus der Tiergruppe der Selektionsrunde

zu einem beliebigen Zeitpunkt t erhilt, realisiert einen Zuchtfortschritt,
dessen AusmaR durch die Hohe dieses Genanteils bestimmt wird. Dagegen wird
das AusmaR der Inzuchtsteigerung bzw. der Inzuchtdepression durch das

Aufeinandertreffen der Genanteile der beiden Elternteile ermittelt.

Bei der Anwendung der GenfluRmethode treten die Genanteile, die die Tie-
re zu einem beliebigen Zeitpunkt t innerhalb des Investitionszei@raumes
aus den Tieren der Selektionsrunde besitzen, als Zwischenergebnisse

auf, Dieser Tatbestand erleichtert die Berechnung der Inzuchtsteigerung

wie im folgenden gezeigt wird.

3. Theoretische Grundlagen

3.1. Literaturiibersicht

Die effektive PopulationsgréBe Ne, eingeftihrt von WRIGHT (1931), stellt
eine wichtige GroRe fur die Berechnung der Inzuchtsteigerung bzw. der
genetischen Drift dar. In einer idealisierten Population ist sie iden-
tisch mit der PopulationsgréRe Ne = N, was eine Inzuchtsteigerung von

1/2 Ne = 1/2N pro Generation bedeutet.

Bei den landwirtschaftlichen Nutztierarten aber treten die Bedingungen,

die eine idealisierte Population charakterisieren, nicht auf und so-



mit sind im Laufe der letzten Jahrzehnte verschiedene Formeln flur die Be-
rechnung der effektiven PopulationsgroRe entwickelt worden. Man unter-

scheidet hierbei zwischen inzuchteffektiver PopulationsgréRe (Ne.) und

I
varianz-effektiver PopulationsgroRe (Nev). Die Berechnung von Ne_. wird

Uber die Wahrscheinlichkeit des Auftretens von herkunftsgleichenIGenen
vorgenommen; die Berechnung von NeV basiert auf den Verdnderungen der
Genfrequenzen (Drift) in der untersuchten Population. Beide Rechenvorgin-
ge fihren, von extremen Fdllen abgesehen, zum gleichen Ergebnis, da in
beiden F&llen die Erhohung der Homozygotie gemessen wird (KIMURA und CROW,
1963). Man kann also Ne_. = Ne. = Ne setzen und somit nur mit dem Ausdruck

I \
Ne arbeiten.

Die Vielzahl der Ne-Formeln ist auf die unterschiedlichen Annahmen zurick-

zufihren, die bei der Formelentwicklung unterstellt worden sind, wie z.B,

- Populationen mit diskreten Generationen,

- Populationen mit Uberlappenden Generationen,
- Zufalls-Paarung,

- konstante FamiliengroRe, .

- Poison-FamiliengréRe,

- Varianz der Nachkommenzahl,

- Covarianz zwischen den Nachkommenzahlen,

- USw,

Unter bestimmten Voraussetzungen kénnen Formeln, die flir Populationen mit
diskreten Generationen entwickelt worden sind, auch fir Populationen mit

uberlappenden Generationen angewandt werden. Der Ansatz von WRIGHT (1931)

'
2Ne T 8No” T 8N :

fihrt, unabhdngig davon, ob die Generationen diskret oder Uberlappt sind,
zum gleichen Ergebnis, wenn unterstellt wird, daB dieselben Bedingungen

herrschen, wie z,B.

- zufdllige Paarung

- zufillige Variation der Nachkommenzahl (Poison)



- konstante PopulationsgroRe,
- konstantes Geschlechtsverh&dltnis,

- USWw,

HILL (1972a, 1978) entwickelte die Formel von LATTER (1959) zu einem all-

gemeinen Ansatz weiter:

M M
1 1 2 1:2.,.2 1
2Ne = 3AML [2 B * (F1) S e * Z(ﬁ) cov(mm, nf)]
F F
1 ; 2 1.2 .2 i
" T [2 + G + (M1) 8o+ 2(M1) cov(f‘m,-ff‘)]
wobei: M1 = Zahl der m&nnlichen Zuchttiere pro Jahr
F1 = Zahl der weiblichen Zuchttiere pro Jahr
L = Generationsintervall
<§§m = Varianz in der Zahl der Nachkommen im Pfade midnnlich
zu mannlich
cov(mm, mf') = Covarianz in der Zahl der Nachkommen der Pfade:

madnnlich zu md&nnlich und mé&nnlich zu weiblich
Die Definition der anderen GroRen ist entsprechend.

Unter Anwendung dieser Formel fihrte DEMPFLE (1980) eine Demonstration an

verschiedenen Spezialfdllen durch.

Nun wird durch alle diese Formeln eine konstante Inzuchtsteigerung pro
Generation oder pro Jahr berechnet, welche in den Anfangsjahren wegen der
Fluktuation des Genflu;$es nicht korrekt ist.

Um diesem Tatbestand gerecht zu werden, verwendete JOHNSON (1977) die Ei;
genschaften der GenfluR-Methode und entwickelte folgenden Ansatz filr die
Berechnung der kumulativen Inzuchtsteigerung bzw. filir die Berechnung des

Gruppen-Inzuchtkoeffizienten:

= ‘ . P?
F. = P.F (t-1) P’ + D



Hier ist P die Genlibertragungsmatrix der entsprechenden Population (HILL,
1974) und Ft eine weitere Matrix von der gleichen Dimension wie die P-
Matrix; die Elemente der Ft—Matrix geben die "Wahrscheinlichkeiten fir
herkunftsgleiche Gene" zwischen und innerhalb der Tiergruppen zum Zeit-
punkt t an. Die Matrix D ist abhidngig von den jdhrlich eingesetzten mann-
lichen und weiblichen Zuchttieren, wie weiter unten n&her erl&utert wird.
Die Vorteile der P-Matrix werden auch von den Autoren EMIGH und POLLAK
(1979) in einer Arbeit genutzt, wobel sie mit Wahrscheinlichkeiten flr
nicht herkunftsgleiche Gene arbeiten. Ohne die P-Matrix direkt anzuwenden,
entwickelte FELSENSTEIN (1971) eine Formel fir die Berechnung der effek-

tiven PopulationsgréRe, in der Elemente der P-Matrix enthalten sind.

3.2. Berechnung der m-Vektoren

Wie eingangs erwdhnt wurde, berechnet das EDV-Programm flir die Zuchtpla-
nung den EinfluB fir jede SelektionsmaRnahme gesondert. Ferner ist es
nicht notwendig, einen kumulativen Zuchtfortschritt bzw. Zichtungsgewinn
zu berechnen, um den Vergleich von verschiedenen Planungsalternativen
durchzufiihren; hierfur reicht lediglich die Erfassung des Einflusses der
SelektionsmaBnahmen von nur einer Selektionsrunde aus. Eine Selektions-
runde umfaRt alle SelektionsmaRnahmen, die in einer Generation durchge-
flihrt werden, um die Eltern der nidchsten Generation zu ermitteln. In ei-
ner Rinderpopulation wire dies z.B. die Selektion der Bullenvidter, der

Kuhviter, der Bullenmiitter, der Kuhmitter und der Jungbullen (Eigenleistung

Der Ansatz von JOHNSON (1977) ist a) auf ein Zwei-Pfade-Modell und
b) auf wiederholte Selektion zugeschnitten und muR zu einer allgemeinen
Formel weiterentwickelt werden. Doch zunichst einige Stichwérter Uber die

GenfluR-Methode anhand des Datenbeispiels der Schweinepopulation:

Die Gen-Ubertragungs-Matrix lautet:

[0 .5 0o .25 .25
1 0 0 0 0

P = 0O .5 0 .25 .25
o 0o 1 o0 0
o 0 o0 1 0

L .




= B

Die erste und dritte Reihe der P-Matrix sind Reproduktionszeilen und geben
Jjewells die Gen-Zusammensetzung der médnnlichen und weiblichen Neugeborenen
an. Die restlichen Reihen kennzeichnen die Alterung der mdnnlichen (Zeile

2) und der weiblichen (Zeilen 4 und 5) Tiere,

Ein weiterer Vektor von der Dimension einer Zeile bzw. einer Spalte der P-
Matrix kennzeichnet diejenige Tiergruppe, die zum Zeitpunkt t=0 die gene-
tische Uberlegenheit trigt. Die Tiergruppenkennzeichnung wird durch eine 1
in der entsprechenden Geschlechtsaltersklasse ausgedriickt., Wird der Vek-

tor hier m genannt, dann ist der m )-Vektor fiir das genannte Datenbei-

(0
spiel folgender:

Die 1 im m(o)-Vektor kann auch so interpretiert werden, daR 100 % (relativ
1) der genetischen Uberlegenheit bei den selektierten Ebern gemessen worden
ist. Anstelle von 1 kann auch die absolute genetische Uberlegenheit der
selektierten Tiere, z.B. AG = 60 g tagliche Zunahme angegeben werden.
Die relative Zahl aber verschafft rechnerische Vorteile, wenn mit einem Ge-

samtzuchtwert gearbeitet wird.

Der m(t)—Vektor wird durch folgende Multiplikation berechnet, wobei t ein

beliebiger Zeitpunkt innerhalb der Investitionsdauer ist:

m = P . m(t_1)
Zum Schema II kann man nun eine entsprechende Tabelle 1 mit den m-Vektoren

zeigen.

Es ist leicht nachzuvollziehen, wie man aus den Elementen der m-Vektoren ﬁnd
aus AG der Tiere der Selektionsrunde die genetische Verbesserung der Tiere
zu einem beliebigen Zeitpunkt t berechnen kann. Fiir die Berechnung der In-
zuchtsteigerung kann je nach unterstellten Annahmen entweder der m-Vektor
oder ein dhnlich berechneter x-Vektor verwendet werden, wie weiter unten

gezeigt wird.
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Die Berechnung der AF nach JOHNSON (wiederholte Selektion)

Die pro Generation eingesetzten selektierten Eltern tragen nicht nur dazu

bei, die Nachkommen der folgenden Generationen genetisch zu verbessern,

sondern erh&hen auch den Homozygotiegrad der Population in den folgenden

Generationen. Die genetische Verbesserung der Nachkommen hingt von AG,

die Inzuchtsteigerung dagegen von der Anzahl der pro Zeiteinheit einge-

setzten Zuchttiere und ihrem Inzucht-Koeffizienten ab. Die eingesetzten

Eltern liefern mit einer bestimmten Wahrscheinlichkeit autozygote Nach-

kommen, Wie grof ist diese Wahrscheinlichkeit fir eine beliebige Tier-

gruppe?

a)

Wenn die Tiergruppe nicht ingeziichtet ist, produziert sie 2 x Ni
nicht herkunftsgleiche Gameten (wobei Ni die Anzahl der mdnnlichen
. Wird

man aus diesem Gameten-Pool zufdllig mit Wiederholung zwei Gameten

oder weiblichen Individuen in der i-ten Altersklasse bedeutet)

herausziehen, dann besteht die Wahrscheinlichkeit 1/Ni , daB die
zwei Gameten aus dem gleichen Tier stammen, wobei die Wahrscheinlich-
keit jeweils 1/4 ist, daR die zwei Gameten in einem bestimmten Locus
die Allel-Kombination A1A1, A1A2, A2A1 und A2A2 haben. Die Wahr-
scheinlichkeit, daB die Gruppe Ni herkunftsgleiche Gene liefert, ist
das Produkt der Summe der zwei. Wahrscheinlichkeiten 1/4 A A. und

11
1/4 A2A2 mal 1/Ni.

Wenn die Tiergruppe ingezilichtet ist, wird diese Wahrscheinlichkeit
groRer und zwar setzt sie sich aus drei Wahrscheinlichkeitskomponenten

zusammen:

1. der Wahrscheinlichkeit, daf zwei Gameten aus dem gleichen Tier

stammen und die Allelkombinationen A1A1 und A2A2 haben, also zwei-
mal das Gen des Vaters oder zweimal das Gen der Mutter: —5%—— >
i

2. der Wahrscheinlichkeit, daR zwei Gameten aus demselben Tier stam-
men und die Allel-Kombinationen A A, bzw. A A, besitzen, also je-

172 21
weils ein Vatergen und ein Muttergen.



3. der Wahrscheinlichkeit, daB zwei Gameten aus zwei verschiedenen

Tieren stammen und doch herkunftsgleich sind.

Die Summe der drei Wahrscheinlichkeiten gibt die Wahrscheinlichkeit an,
mit der die ingezlichtete Tiergruppe herkunftsgleiche Gene liefert. Ab-
gesehen von einer Approximation - die unter Punkt 3 angefiihrte Wahrschein-
lichkeit kann durch Anwendung eines Iterationsverfahrens exakt berechnet
werden (CHOY und WEIR (1978)) - entwickelte  JOHNSON (1977) unter Zu-
grundelegung dieses Wahrscheinlichkeits-Konzepts den bereits erwdhnten

Matrizen-Ansatz:

- - 2 ’
F(t+1) = P F(t) P? + D
Hier ist F(O) eine Diagonal-Matrix mit folgenden Elementen:
F.. = 1/2M. 141i£h
id i
= £ 5 £
Fh+j, B = 1/2wj 1£ 3j £k
Fij = 0 T #.J
Mi; Wj = die mdnnlichen bzw. weiblichen Tierzahlen
in den Altersklassen i bzw, jJ
h; k = ménnliche bzw. weibliche Altersklassen

Die Matrix D ist ebenfalls eine Diagonal-Matrix mit folgenden Elementen:

D., = 1/2M,

Dy = 1/2M; - 1/2M; 14iéh j
Pt he+1 = U,
Diyi: hej = /205 - /205 145 £k

D = 0 i€ 3

ij



Der Inzuchtkoeffizient wird z.B. fir die midnnlichen Tiere zum Zeitpunkt
t wie folgt ermittelt:

?
4 p F(

fx (t) © mm t-1) Prm

wobei: p’

. (p11, «er Popo 0 w5 0)

(0 ... 0,

1

)
Pem Py, her, = P1, hek!

aus der Reproduktionszeile der minnlichen Tiere gebildet werden.

Die Inzuchtsteigerung pro Zeiteinheit ‘3F(t)/y ist folgende:

AF )y = Txie) ™ Tx(e-n)
Die Inzuchtsteigerung pro Generation ( AF) ergibt sich aus nachstehender

Formel:

AF = (AF /y)L L = Generations-

intervall

(t)

und die effektive Populationsgréfe Ne wird durch die Beziehung:

1

oNe = AF

Ne- = 2AF
ermittelt.

In dem Ansatz von JOHNSON wird zufillige Paarung und Poison-Verteilung
der FamiliengroRe untéfstellt, wobei die Erhdhung der Varianz der Familiel
nachkommenzahl durch die zufidlligen Tierausfidlle von Altersklasse zu Al-
tersklasse durch die Definitionen der D- und P-Matrizen beriicksichtigt
wird., Die Varianz der Nachkommenzahl aus dem Pfad (minnlich zu mé&nnlich)

kann z.B. in der Formel von HILL (1972a) ausgedrickt werden:

GS = 1+ AM = (o= = )
mm 11:2q1 MM,

wobei der Ausdruck ( 1/Mi - 1/Mi_1) Null wird, wenn die Uberlebensrate



1 ist oder anders gesagt, wenn keine Tierausfdlle vorkommen. Der g-Vektor
gibt den reproduktiven Wert der jeweiligen Altersklasse wieder und wird
durch die Definition der P-Matrix bestimmt. Ist die Uberlebensrate = 1,

so ist die Varianz(ﬁim = 1, also der Mittelwert aus der Poisson-Verteilung,

Die von HILL (1972a) angegebene Formel ist also in dem Ansatz von JOHNSON
enthalten., Zus&dtzlich wird die Fluktuation der Inzuchtsteigerung berilick-

sichtigt.

4, Die Berechnung der Inzuchtsteigerung einer Selektionsrunde

Eine genaue Berechnung der Inzuchtsteigerung zum Zwecke der Vergleichbar-
keit von Planungsalternativen scheint aus folgenden zwei Griinden nicht wir-
kungsvoll:
a) die heutigen Nutztierpopulationen kénnen bei weitem nicht mehr als
geschlossene Populationen betrachtet werden,

b) das AusmaR der Inzuchtdepression ist eine ungenaue GroRe.

Dennoch ist es zweckmdRig, Zhnlich wie bei der Berechnung des Zuchtfort-
schritts zu verfahren und die Fluktuation der Inzuchtsteigerung und somit
der Inzuchtdepression zu berilicksichtigen. Unter den gleichen Annahmen wie
bei dem bereits behandelten JOHNSON-Ansatz ergeben sich mit Ausnahme der

wiederholten Selektion hier drei mdgliche Berechnungsalternativen:

4,1. Berechnung der Inzuchtsteigerung aus den Elementen der m-Vektoren

Zur Ermittlung der Inzuchtsteigerung, die durch eine bestimmte Selektions-
maRnahme hervorgerufen wird, sind a) die Gruppenabstammungskoeffizienten
und b) die Zahl der eingesetzten Zuchttiere zum Zeitpunkt t=0 notwendig.
Der Gruppenabstammungskoeffizient ist die Wahrscheinlichkeit dafiir, daR
ein Gen aus der Vatergruppe i und ein Gen aus der Muttergruppe j in ei-
nem bestimmten Locus herkunftsidentisch sind. Eine solche Mdglichkeit

ist nur dann gegeben, wenn sowohl die Viter als auch die Miitter Gene aus

einer gemeinsamen Tiergruppe (Vorfahren) besitzen; ob und in welchem



AusmaR dies zui}ifft, wird dem m-Vektor entnommen., Diese Wahrscheinlich-

keit wird wie folgt berechnet:

1

m (3)* =—
(t) 2N,

Zi50t) = Mgy )

wobei: m(t)(i) = der Genanteil der midnnlichen Altersklasse i zum Zeit-

punkt t, stammend aus den Tieren der Selektionsrunde

m(t)(j) = der Genanteil der weiblichen Altersklasse j zum Zeit-
punkt t, stammend aus den Tieren der Selektionsrunde
5%— = die Wahrscheinlichkeit,mit der die Tiere der Selektior
i

runde zum Zeitpunkt t=0 herkunftsgleiche Gene liefern,

Da diese Wahrscheinlichkeit gleich dem Inzuchtkoeffizienten der Nachkom-
men aus diesen beiden Gruppen ist, kann der durchschnittliche Inzuchtkoeff:

zient (fx) durch die folgende Formel ausgedrickt werden:

h k+h
£ =4 3 PiDaZs (=T}
x () izt Jehsy T4
wobei:
h, k = md&nnliche bzw, weibliche Altersklassen
P pj = Elemente aus der P-Matrix, daher Multiplikation mit 4
zij(t—1) = Gruppen-Abstammungskoeffizient zwischen Vatergruppe i

und Muttergruppe j.

Der Inzuchtkoeffizient von Tieren, die zum Zeitpunkt t geboren werden, ist

durchschnittlich um den Betrag f hoher als der der Neugeborenen zum

x(t)
Zeitpunkt t=0, Die Ergebnisse des Datenbeispiels zeigt Tabelle 1.

Treten zufdllige Tierausfdlle wahrend der Einsatzperiode auf, so wird die
Wahrscheinlichkeit, herkunftsgleiche Gene zu liefern, bei den hoéheren Al-
tersklassen groRer. Bei einer solchen Situation miissen entweder gesonderte
x-Vektoren anstelle von m-Vektoren berechnet werden, oder man muf mit ei-

ner gewichteten Zuchttierzahl arbeiten,



4,2. Berechnung der Inzucht durch die Elemente der x-Vektoren

Eine Berechnung der x-~Vektoren parallel zu den m-Vektoren ist deswegen
notwendig, weil im Gegensatz zu der genetischen Uberlegenheit, die trotz
Tierausfidllen in allen Altersklassen unverdndert bleibt, sich die Zahl
der Gameten von Altersklasse zu Altersklasse vermindert, wodurch der Bei-
trag zur Inzuchtsteigerung vergroBert wird. Es muR also filir jede Alters-
klasse der Tiere der Selektionsrunde der entsprechende Wert von 1/2Ni
angegeben werden. Wie dies rechnerisch geldst wird, kann anhand eines
Datenbeispiels demonstriert werden, Fiir diesen Zweck wird das bisherige

Datenbeispiel folgendermassen verdndert:

Die Sauen-Altersklassen werden auf 5 erhoht,
wobei in der 2., 3., 4. wund 5. Altersklasse

58, 52, 47 bzw.43 Tiere vorkommen.

Die entsprechenden Elemente in der 1., und 3.Zeile der P-Matrix sind 0.112,
0.126, 0.137 und 0.125 (das Datenbeispiel ist an ein Beispiel mit Schafen
von JOHNSON (1977) angepaBt). Die P-Matrix wédre dann:

0 .5 0 .12 .126  .137  .125]

1 0 0 0 0 0 0

o .5 0 .12 .126 .137 .125

o 0 1 0 0 0 0
P=lo 0o o 1 0 0 0

o 0o o o0 1 0 0

o 0o o o 0 1 o |

Die Berechnung der durch die Sauen hervorgerufenen Inzuchtsteigerung wird

wie folgt durchgefihrt:

XZO):E) 0 1 0 0 0 o]

Die 1 bedeutet hierbei, daR die Wahrscheinlichkeit der Sauengruppe der
Altersklasse 1, herkunftsgleiche Gene zu liefern, gleich 1/(2-58) ist.

Die weiteren X -Vektoren werden durch folgenden Ansatz berechnet:

t)



X =P . x + d t <maximale
(t) (t-1) (T=1)) Altersklasse

Der d-Vektor enthdlt den aufgrund der verminderten Tierzahlen in den
héheren Altersklassen zusdtzlichen Beitrag zur Lieferung von herkunfts-

gleichen Genen gegenuber den vorherigen Altersklassen.

0 0
0 0
0.115 0
0 0
0 0

SN 3N 5.55 ~ 5.58 - 0-0009947

Die Wahrscheinlichkeit, herkunftsgleiche Gene zu liefern, wird beim
Ubergang von Altersklasse 2 zu 3 um den Wert 0,0009947 erhdht. Auf der
Basis der 1.Altersklasse bedeutet dies eine relative Erhdhung um
(0.0009947/(1/2+58)) = .115. Lhnlich werden die anderen d-Vektoren be-
rechnet, wobei hier der d-Vektor zum Null-Vektor wird, wenn die maximale

Altersklasse erreicht ist. Die Berechnung der weiteren x -Vektoren ver-

I

(t)

lduft dann entsprechend der m -Vektoren:

(t)

- . t 2maximale
(t) (t-1) Altersklasse

Ebenfalls verlaufen alle weiteren Berechnungen von 25 49 AF, usw, ent-

A J
sprechend dem vorigen Abschnitt 4.1.
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4,3. Berechnung der Inzuchtsteigerung durch eine gewichtete Zuchttierzah:

Die Berechnung der zus&tzlichen x-Vektoren kann umgangen werden, wenn die
tatsédchlichen Tierzahlen in den einzelnen Altersklassen durch eine ge-

wichtete Tierzahl ersetzt werden:

k
Ngew, = Eg% Py0y

wobei: P = der Anteil der Altersklasse i an dér Erstellung der
Nachkommen der n&dchsten Generation,
n, = die tats&dchliche Tierzahl in der Altersklasse i,
— die gewichtete Tierzahl ist.
Fir die Sauen 14Rt sich in dem zuletzt verdnderten Datenbeispiel eine ge-

wichtete Tierzahl von

0.224 « 58+ 0,252 « 52 +0.,27T4 « 47 +0.25 <43 = 49,724
ermitteln.,

Die Berechnung der Inzuchtsteigerung kann dann exakt wie im Falle der m-

Vektoren erfolgen.

Die Inzuchtsteigerung pro Halbjahr, die durch die Sauen hervorgerufen wirc

betriagt

bei der Berechnung durch die x-Vektoren 0.03271 %,

bei der Berechnung nach gewichteter
Zuchttierzahl 0.03265 %

und nach dem Ansatz von JOHNSON 0.03104 %.



5. SchluBbemerkung

Aus rechen-technischen Grinden ist die Berechnung der Inzuchtstei-
gerung durch die m-Vektoren vorzuziehen. Dies setzt jedoch voraus,
dap die Uberlebensrate der Zuchttiere gleich 1 ist. In Populatio-
nen mit einem hohen KB-Anteil (Rinder) dirfte dies fur die m&nn-

lichen Zuchttiere zutreffen.

Die Allgemeingliltigkeit der erwidhnten Berechnungsformeln soll noch

im Detail (z.B. fiir extreme Situationen) untersucht werden.

Die Selektionsintensitédt, die Konstanthaltung der FamiliengroRe
sowie praxisiibliche Vorginge, wie z.B. die Vermeidung von Paarungen
unter nahen Verwandten, sollen ebenfalls in die Berechnungen ein-

bezogen werden.
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Schema 2 : Weitergabe dermanntichen Gere,

Rea Iis/erw/y des Zuchl fortschri¥e
und Auftreten der lnzucht.
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GENEURATTION S-MATRIX

ZEILNR 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10
ALTKLS 1 2 1 2 3 1 1 2 3 1
1 1 0.000 0.500 0.000 0.250 0.250 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
2 2 1. 0. 0. 0. 0. 0. 0. 0. 0. 0.
3 1 0.000 0.500 0.000 0.250 0.250 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
4 2 0. 0. 1. 0. 0. 0. 0. 0. 0. 0.
5 3 0. 0. 0. 1. 0. 0. 0. 0. 0. 0.
6 1 0.000 0.500 0.000 0.250 0.250 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
71 0.000 0.500 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.250 0.250 0.000
8 2 0. 0. 0. 0. 0. 0. 1. 0. 0. 0.
9 3 0. 0. 0. 0. 0. 0. 0. 1. 0. 0.
10 1 0.000 0.500 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.250 0.250 0.000
R-MATRIX BB

0.000 0.500 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

GEN-FREQUENZEN , M-VEKTOREN VON PFAD : B B
FXT 0.000000
1 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
FXT 0.000000
2 0.500 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
FXT 0.000000
3 0.000 0.500 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
FXT 0.000000
4 0.250 0.000 0.250 0.000 0.000 0.250 0.250 0.000 0.000 0.250
FXT 0.031250
5 0.000 0.250 0.000 0.250 0.000 0.000 0.000 0.250 0.000 0.000
FXT 0.000000
6 0.188 0.000 0.188 0.000 0.250 0.188 0.188 0.000 0.250 0.188
FXT 0.017578
7 0.063 0.188 0.063 0.188 0.000 0.063 0.063 0.188 0.000 0.063
FXT 0.007813
8 0.141 0.063 0.141 0.063 0.188 0.141 0.141 0.063 0.188 0.141
FXT 0.014282
9 0.094 0.141 0.094 0.141 0.063 0.094 0.094 0.141 0.063 0.094
FXT 0.010986
10 0.121 0.094 0.121 0.094 0.141 0.121 0.121 0.094 0.141 0.121
FXT 0.013008
11 0.105 0.121 0.105 0.121 0.094 0.105 0.105 0.121 0.094 0.105
FXT 0.011948
12 0.114 0.105 0.114 0.105 0.121 0.114 0.114 0.105 0.121 0.114
FXT 0.012553
13 0.109 0.114 0.109 0.114 0.105 0.109 0.109 0.114 0.105 0.109
FXT 0.012230
14 0.112 0.109 0.112 0.109 0.114 0.112 0.112 0.109 0.114 0.112
FXT 0.012407
15 0.111 0.112 0.111 0.112 0.109 0.111 0.111 0.112 0.109 0.111
FXT 0.012312

16 0.111 0.111 0.111 0.111 0.112 0.111 0.111 0.111 0.112 0.111

FXT 0.012363
25 0.111 0.111 O0.111 ©0.111 O0.111 0.111 0.111 0.111 0.111 0.111




R-MATRIX KB

0.000 0.000 0.000 0.250 0.250 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
0

GEN-FREQUENZEN , M-VEKTOREN VON PFAD : K B
FXT 0.000000
1 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
FXT 0.000000
2 0.250 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
FXT 0.000000
3 0.250 0.250 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
FXT 0.000000
4 0.125 0.250 0.125 0.000 0.000 0.125 0.125 0.000 0.000 0.125
FXT 0.007813
5 0.125 0.125 0.125 0.125 0.000 0.125 0.125 0.125 0.000 0.125
FXT 0.015625
6 0.094 0.125 0.094 0.125 0.125 0.094 0.094 0.125 0.125 0.094
FXT 0.010254
7 0.125 0.094 0.125 0.094 0.125 0.125 0.125 0.094 0.125 0.125
FXT 0.013672
8 0.102 0.125 0.102 0.125 0.094 0.102 0.102 0.125 0.094 0.102
FXT 0.011505
9 0.117 0.102 0.117 0.102 0.125 0.117 0.117 0.102 0.125 0.117
FXT 0.012817
10 0.107 0.117 0.107 0.117 0.102 0.107 0.107 0.117 0.102 0.107
FXT 0.012064
11 0.113 0.107 0.113 0.107 0.117 0.113 0.113 0.107 0.117 0.113
FXT 0.012501
12 0.110 0.113 0.110 0.113 0.107 0.110 0.110 0.113 0.107 0.110
FXT 0.012258
13 0.112 0.110 0.112 0.110 0.113 0.112 0.112 0.110 0.113 0.112
FXT 0.012394
14 0.111 0.112 0.111 0.112 0.110 0.111 0.111 0.112 0.110 O0.111
FXT 0.012319
15 0.111 0.111 0.111 0O0.111 0.112 0.111 0.111 0.111 0.112 0.111
FXT 0.012360

16 0.111 0.111 0.111 0.111 0.111 0.111 0.111 0.111 O0.111 O0.111

FXT 0.012338
17 ¢0.111 0.111 0.111 0.111 0.111 0.111 0.111 0.111 O0.111 O0.111



R-MATRIX BK-ZBE

0.000 0.500 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
0.000 0.500 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

GEN-FREQUENZEN , M-VEKTOREN VON PFAD : BK-Z2BE
FXT 0.000000
1 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
FXT 0.000000
2 0.000 0.000 0.500 0.000 0.000 0.500 0.000 0.000 0.000 0.000
FXT 0.000000
3 0.000 0.000 0.000 0.500 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
FXT 0.000000
4 0.125 0.000 0.125 0.000 0.500 0.125 0.000 0.000 0.000 0.000
FXT 0.007813
5 0.125 0.125 0.125 0.125 0.000 0.125 0.000 0.000 0.000 0.000
FXT 0.015625
6 0.094 0.125 0.094 0.125 0.125 0.094 0.063 0.000 0.000 0.063
FXT 0.010254
7 0.125 0.094 0.125 0.094 0.125 0.125 0.063 0.063 0.000 0.063
FXT 0.013672
8 0.102 0.125 0.102 0.125 0.094 0.102 0.063 0.063 0.063 0.063
FXT 0.011505
9 0.117 0.102 0.117 0.102 0.125 0.117 0.094 0.063 0.063 0.094
FXT 0.012817
10 0.107 0.117 0.107 0.117 0.102 0.107 0.082 0.094 0.063 0.082
FXT 0.012064
11 0.113 0.107 0.113 0.107 0.117 0.113 0.098 0.082 0.094 0.098
FXT 0.012501
12 0.110 0.113 0.110 0.113 0.107 0.110 0.098 0.098 0.082 0.098
FXT 0.012258
13 0.112 0.110 0.112 0.110 0.113 0.112 0.102 0.098 0.098 0.102
FXT 0.012394
14 0.111 0.112 0.111 0.112 0.110 0.111 0.104 0.102 0.098 0.104
FXT 0.012319
15 0.111 0.111 0.111 0.111 0.112 0.111 0.106 0.104 0.102 0.106
FXT 0.012360

16 0.111 0.111 0.111 0.111 0.111 0.111 0.107 0.106 0.104 0.107
FXT 0.012338



1R-MATRIX

BB

0.000 0.500 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000
0.000 0.500 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

0

GEN-FREQUENZEN , M-VEKTOREN VON PFAD B

FXT .000000
1 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

FXT .000000
2 0.500 0.000 0.500 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

FXT .125000
3 0.000 0.500 0.000 0.500 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

FXT .000000

4 0.375 0.000 0.375 0.000 0.500 0.375 0.250 0.000 0.000 0.250

FXT .070313
5 0.125 0.375 0.125 0.375 0.000 0.125 0.000 0.250 0.000 0.000

FXT .031250
6 0.281 0.125 0.281 0.125 0.375 0.281 0.250 0.000 0.250 0.250

FXT .057129
7 0.188 0.281 0.188 0.281 0.125 0.188 0.125 0.250 0.000 0.125

FXT .043945
8 0.242 0.188 0.242 0.188 0.281 0.242 0.203 0.125 0.250 0.203

FXT .052032
9 0.211 0.242 0.211 0.242 0.188 0.211 0.188 0.203 0.125 0.188

FXT .047791

10 0.229 0.211 0.229 0.211 0.242 0.229 0.203 0.188 0.203 0.203

FXT .050211

11 0.219 0.229 0.219 0.229 0.211 0.219 0.203 0.203 0.188 0.203

FXT .048920

12 0.224 0.219 0.224 0.219 0.229 0.224 0.212 0.203 0.203 0.212

FXT .049628

13 0.221 0.224 0.221 0.224 0.219 0.221 0.211 0.212 0.203 0.211

FXT .049250

14 0.223 0.221 0.223 0.221 0.224 0.223 0.216 0.211 0.212 0.216

FXT .049453

15 0.222 0.223 0.222 0.223 0.221 0.222 0.216 0.216 0.211 0.216

FXT .049345

16 0.222 0.222 0.222 0.222 0.223 0.222 0.218 0.216 0.216 0.218

FXT .049403

17 0.222 0.222 0.222 0.222 0.222 0.222 0.219 0.218 0.216 0.219

Die Inzuchtswerte ohne den Faktor (1/2xN) werden nach der Formel s. Seite ?? Punkt 4.1 berechnet.

Beispiele
Der Wert
Der Wert

.125000 ist das Ergebnis aus:
.057129 ist das Ergebnis aus:

4x.5x.5x.5x.25
4x(.5%x.281x.25%x.281 +

.5x%.281x.25x.125)



[Tabelle 1 : Genanteile ctammen ven den Ebern
der Attersklasce 41 vm 2ertpunkt t=0

Geschlechlsalters klascen Inz wchis-

. Eber Sauen koeffrzrent
2ot 53

¢
0 1 o0 © o0 o 0
1 V/j 1 o 7 0 o
2 5 0 S5 o0 0 o
3 o .5 o 5 0 0.003125
Y 376 0 3% 0 .S o
5 |.1256 335 .15 395 0 | 0-00134
4 .284 125 .2%1 125 .3;5:_9 0.00038
? 128 281 188 .284 125| 0.00142¢
[ 242 .188 242 .18¢ 28| 0.004402
q 294 242 211 .242 A% 0-004300
10 229 214 .229 .219 .24 0.00 1195
ts | 222 222 222 22 .22# 0. 00423

Die Kommastelle in der letzten Spalte, Inzuchtsteigerung ohne
Beriicksichtigung des Faktors (1/2Ne), ist um eine Stelle verschoben
Also nicht 0.00123 sondern 0.0123 ist korrekt.



