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Summary

Title of the paper: The importance of variance components estimation in breeding of farm animals - a
review

The present paper showed the importance of variance components estimation in animal breeding. Beside the use
of variance components for estimation of breeding values, the components have a high importance on further
breeding aspects, such as indication of selection limits, optimisation of test period, change of performance during
growth, and determination of the best selection traits. Maternal and non-additive genetic variance components
can be estimated and their high influence on choice of the optimal selection strategy are explained. Standard
errors of crossbreeding parameters are influenced by genelic relationships and are only unbiased when using all
genetic variances and covariances among animals. Genotype-environmental-interaction and heterogeneous
variances, which result in high reduction in selection response, can be obtained in a variance components
estimation. The high value of Bayesian methods in order to describe the sampling variance of variance
components and to account for the standard error of estimation of variance components in the estimation of
breeding values is explained.

Key Words: variance components, breeding programmes, maternal effects, dominance, crossbreeding,
genotype environmental interaction, quantitative trait loci

Zusammenfassung

Aus der vorliegenden Arbeit wird die zentrale Bedeutung der Varianzkomponentenschitzung fiir die Tierzucht
deutlich. Neben der Nutzung der Varianzkomponenten fiir die Zuchtwertschitzung haben sie eine grofie
Bedeutung fur weitere ziichterische Fragestellungen wie dem Aufdecken von Selektionsgrenzen, der
Bestimmung des optimalen Priifungszeitraums, der Verdnderung von Leistungen im Wachstumsverlauf und der
Bestimmung geeigneter Selektionsmerkmale. Es lassen sich maternale und nicht-additiv genetische Effekie
aufdecken, die bedeutende Auswirkungen auf die optimale Selektionsstragtegie besitzen. Die Schitzfehler von
Kreuzungsparametern werden bei Verwendung aller genetischen Varianzen und Kovarianzen zwischen
verwandlen Tieren unverzerrt geschiitzt. Genotyp-Umwelt-Interaktionen und heterogene Varianzen, die den
Zuchtfortschritt wesentlich vermindemn, konnen im Rahmen einer Varianzkomponentenschatzung aufpedeckt
werden. Auf der Basis von Varianzkomponenten lassen sich molekular und quantitativ genetische Informationen
im BLUP-Tiermodell simultan schitzen. Der grofie Nutzen von Bayesschen-Verfahren zur genauen Beurteilung
des Schitzfehlers der Varianzkomponenten und zur Ginbeziehung des Schitzfehlers der Varianzkomponenten in
der Zuchtwertschitzung wird aufgezeigt.

Schliisselwdrter: Varianzkomponentenschiitzung, Zuchtplanung, maternale Effekte, Dominanz, Kreuzungs-
zucht, Genotyp-Umwelt-Interaktionen, quantitative Merkmalsgene



524

ROHE u.a.: Bed g der Varianzkompe hatzung fur dic Zucht von landwirtschafilichen Nutztieren

ks Einleitung

Die Kenntnis der genetischen und umweltbedingten Varianzen und Kovarianzen zwi-
schen 6konomisch wichtigen Merkmalen ist die Grundvoraussetzung fiir die Schiit-
zung von Zuchtwerten von landwirtschaftlichen Nutztieren. Diese Parameter werden
im Rahmen einer Varianzkomponentenschiitzung fiir die jeweilige Population ge-
schiitzt und gelten somit spezifisch fiir dic analysierte Population und einen begrenzten
Zeitraum. Jedoch ist die Schitzung der Varianzkomponenten nicht nur bedeutend fiir
die Zuchtwertschitzung, sondern kann fiir zahlreiche andere Fragestellungen der Zucht
herangezogen werden, die im folgenden anhand von verschiedenen Forschungsarbei-
ten dargestellt werden sollen. Dabei werden wissenschaftliche Forschungsarbeiten
verwendet, die sich auf die landwirtschaftlichen Nutztierspezies Pferd, Rind, Schwein,
Schaf und Gefliigel beziehen. Eine zusammenfassende Darstellung der unterschiedli-
chen Anwendungsméglichkeiten der Varianzkomponentenschitzung bei landwirt-
schaftlichen Nutztieren ist in der Literatur bisher nicht vorhanden. Des Weiteren wer-
den Selektionsstrategien aufgezeigt, die sich aus den Ergebnissen der Varianzkompo-
nentenschiitzung ableiten lassen, mit der Zielsetzung, die Effizienz der Zucht weiter zu
steigern. Zudem werden anwendungsorientierte Entwicklungen bis zur Molekularge-
netik aufgezeigt und diskutiert.

2 Methoden der Varianzkomponentenschitzung

In der Tierzucht erfolgt mittels Varianzkomponentenschitzung die Aufteilung der
phinotypischen Varianz (02,,) zumindest in die Varianzkomponenten der additiv gene-
tischen Varianz (¢%,) und der residualen umweltbedingten Varianz (o%). Die Genauig-
keit der Schitzung von Varianzkomponenten ist durch dic Verwendung des Tiermo-
dells, bei dem alle verwandtschaftlichen Beziehungen der analysierten Population be-
riicksichtigt werden, erheblich gesteigert worden. Mit dem Tiermodell werden die Va-
rianzkomponenten der Basispopulation geschitzt, so dass nachfolgende Selektion und
Inzucht diese Varianzkomponenten nicht beeinflussen. Eine umfangreiche Darstellung
der Methoden der Varianzkomponentenschétzung in der Tierzucht ist HOFER (1998)
zu entnehmen, so dass im Folgenden nur kurz auf zwei Methoden eingegangen wird.
Als Methode der Wahl hat sich in der Tierzucht die Methode Restricted Maximum
Likelihood (REML) herauskristallisiert. Zum einen kénnen durch Verwendung dieser
Methode die gesamten verwandtschaftlichen Beziehungen beriicksichtigt werden, zum
anderen wird bei diesem Verfahren der Teil der Likelihood-Funktion maximiert, der
unabhiingig von den fixen Umweltfaktoren ist. Als weitere Methode zur Schétzung
von Varianzkomponenten werden seit neuem Bayessche-Verfahren verwendet. Alle
Schlussfolgerungen bei Bayesschen-Verfahren beruhen auf der sogenannten posteriori
Verteilung f(0 | y), d.h. des zu schitzenden Parameters 0 bei gegebenen Daten y. Diese
posteriori Verteilung wird auf der Grundlage des Bayesschen-Theorems bestimmt. Die
Schwierigkeit der Schétzung der posteriori Verteilung des Parameters liegt in der In-
tegration einer multidimensionalen Verteilung, in der die Dimension bei Verwendung
des Tiermodells zumindest gleich der Anzahl der Tiere, Stufen der systematischen
Umweltfaktoren und der Anzahl der genetischen und umweltbedingten Parameter ist.
Erst durch Anwendung von Markov Chain Monte Carlo Verfahren wie Gibbs
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Sampling ist die numerische Integration dieser mehrdimensionalen Verteilung mog-
lich. Einige der Vorteile von Bayesschen-Verfahren sind die bessere Beurteilung des
Schitzfehlers der Parameter auf der Basis der posteriori Verteilung und die Méglich-
keit der Einbeziehung von Vorinformationen iiber die Varianzkomponenten in Form
der a priori Verteilung.

3 Nutzung von Varianzkomponenten in der Ticrzucht

3.1 Zuchtwertschitzung

Fiir die Zuchtwertschitzung werden die Varianz- und Kovarianzkomponenten der
dkonomisch wichtigen Merkmale bendtigt. Nur unter der Bedingung, dass diese gene-
tischen Varianzen und Kovarianzen den wahren Paramefern entsprechen, sind die
Zuchtwerte ,,Best Linear Unbiased Prediction (BLUP)“. Dies bedeutet, dass einc Ab-
weichung der geschitzten von den wahren genetischen Parametern die Genauigkeit der
Zuchtwertschitzung sowie die Varianz des Schitzfehlers der Zuchtwerte beeinflusst.
In einer Simulationsstudie zur Robustheit der BLUP-Zuchtwertschitzung bei Verwen-
dung von geschitzten genetischen Parametern zeigen HERRENDORFER et al. (1999)
auf, dass die Genauigkeit der geschitzten BLUP-Zuchtwerte auf der Grundlage der
BLUP-Formel {iberschétzt wird.

In Bayesschen-Analysen kann die Varianz des Schitzfehlers der Varianzkomponenten
berticksichtigt werden, indem die genetischen Varianzen und Kovarianzen aus der ge-
meinsamen posteriori Dichteverteilung herausintegriert werden. Dadurch erfolgt die
Schitzung der Zuchtwerte auf der Basis der marginalen posteriori Dichteverteilung
p(Zuchtwert | Daten) im Gegensatz zur konditionalen Dichteverteilung p(Zuchtwert |
Daten und genetischen (Ko)Varianzen). Infolgedessen wird der Schitzfehler der Vari-
anzkomponenten in der Zuchtwertschitzung beriicksichtigt. Zudem kann der Schiitz-
fehler eines jeden Zuchtwertes von dessen posteriori Dichteverteilung abgeleitet wer-
den, der ebenfalls den Schitzfehler der Varianzkomponenten beinhaltet. Eine appro-
ximative Schitzung der Genauigkeit der Zuchtwerte, wie es hiufig in der Praxis der
Fall ist, wiirde somit wegfallen. Jedoch ist die Schitzung der marginalen posteriori
Dichteverteilung eines jeden Zuchtwertes unter praktischen Bedingungen aufgrund des
hohen Rechenaufwandes derzeit nicht moglich. Die Vergangenheit hat aber gezeigt,
dass durch Anstieg der Leistungsfihigkeit von Computern und Verbesserung von Lo-
sungsalgorithmen nach einer gewissen Zeit nicht fiir mdglich gehaltene Analysen rea-
lisiert werden konnten.

3.2 Zuchtplanerische Kriterien

Da der Zuchterfolg eine direkte Funktion der additiv genetischen Varianz ist, ist die
Schdtzung dieser Varianzkomponente der bedeutendste Faktor fiir zuchtplanerische
Fragestellungen, wie z.B. der Vorausschitzung des méglichen Selcktionserfolges bzw.
des relativen Selektionserfolges je Merkmal, Daneben steigt die Genauigkeit der
Zuchtwertschidtzung mit der Heritabilitdt an. Zudem sind die genetischen Korrelatio-
nen zwischen den Selektions- bzw. Zuchtwertmerkmalen von entscheidender Bedeu-
tung fiir den Gesamtzuchtfortschritt aller 6konomisch wichtigen Merkmale. Insbeson-
dere Merkmale, die in ziichterisch unerwiinschter Weise genetisch korreliert sind, wie
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z.B. Schlachtkérperwert- und Fleischbeschaffenheitsmerkmale, kénnen zu einer er-
heblichen Reduktion des Gesamtzuchtfortschritts fithren.

3.2.1 Selektionsgrenzen und optimaler Priifungszeitraum

Auf der Grundlage der geschiitzten Heritabilitéiten und genetischen Korrelationen zwi-
schen Teilleistungen lassen sich Selektionsgrenzen und der optimale Priifungszeitraum
ableiten. SAVAS et al. (1998) stellten durch Schitzung der Varianzkomponenten von
Teilleistungen von Legehennen fest, dass die jahrelange intensive Selektion auf héhere
Legeleistung in den analysierten Linien zu einer deutlichen Reduktion der genetischen
Varianz in der Legespitze (25. bis 33. Lebenswoche) mit Heritabilitdten fiir unter-
schiedliche Generationen von bis zu h? = 0,02 fiihrte. In spiteren Legeabschnitten stei-
gen die Heritabilitdten an und weisen ein #hnliches Niveau wie die der Gesamtlege-
leistung iiber 40 Produktionswochen von h? = 0,23 bis 0,30 auf. Unter anderem auf-
grund der geringen genetischen Varianz in der Legespitze wurde die Selektion, die
bisher nach 44 Lebenswochen erfolgte, um 8 Wochen auf 52 Wochen verschoben.

3.2.1 Verinderung von Leistungen im Wachstumsverlauf

Die Futteraufnahme sollte im Wachstumsverlauf dem Proteinansatzvermégen ange-
passt werden, um die giinstigste Futterverwertung zu erzielen. VON FELDE et al.
(1996) schitzten fiir die Futteraufnahme in verschiedenen Wachstumsabschnitten He-
ritabilititen von h? = 0,16, 0,24, 0,30 und 0,26 sowie genetische Korrelationen zwi-
schen diesen Wachstumsabschnitten von 0,18 bis 0,99. Durch die hohe Variation der
Heritabilitdten und die sehr unterschiedlichen genetischen Korrelationen ist eine opti-
male Verdnderung der Futteraufnahme entsprechend des Proteinansatzvermégens nur
unter Beriicksichtigung dieser Parameter méglich. Eine weitere Moglichkeit der Ver-
dnderung der Futteraufnahme im Wachstumsverlauf ist die Verwendung von nicht-
linearen Funktionen (LORENZO-BERMEJO et al., 1999). Dabei ist wiederum die ge-
netische Determinierung der Funktionsparameter entscheidend fiir die Beurteilung der
Effizienz dieser Funktionen.

321 Bestimmung geeigneter Selektionsmerkmale

Die Heritabilitdt ist eine der wichtigsten Kriterien fiir die Selektionswiirdigkeit von
Merkmalen. Neben der Heritabilitéit ist die genetische Korrelation zwischen Hilfs-
merkmalen und Zuchtwertmerkmalen von entscheidender Bedeutung fiir die Verwen-
dung dieser Hilfsmerkmale. Aber auch die Eignung von neuentwickelten Merkmalen
wie die Wurzel der Platzziffer fiir Turniersportpriifungen beim Pferd kann im Rahmen
einer Varianzkomponentenschétzung hinsichtlich genetischer Parameter und der Ver-
teilung der Residuen iiberpriift werden (HASSENSTEIN et al., 1999a). Inwieweit
Merkmale zusammengefasst werden konnen, 148t sich ebenfalls aufgrund der ge-
schétzten Varianzkomponenten feststellen. Durch die Analyse von neu entwickelten
linearen Beschreibungsmerkmalen des Fundaments beim Schwein stellten SCHULZE
et al. (1998) fest, dass diese Merkmale eine geringe Korrelation aufweisen und damit
als eigenstindige Merkmale ziichterisch zu bearbeiten sind. Die bisher verwandte Ge-
samtbeurteilung des Fundaments in einer Note ist somit ziichterisch ineffizient.
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3.3 Wiederholbarkeits- oder Mehrmerkmalsmodell

Im Weiteren kann auf der Basis der geschitzten Varianzkomponenten analysiert wer-
den, ob wiederholte Leistungen in einem Wiederholbarkeitsmodell oder Mehrmerk-
malsmodell geschitzt werden sollten. Nach HENDERSON (1987) ist ein Wiederhol-
barkeitsmodell fiir wiederholte Leistungen eines Tieres zu verwenden, wenn die gene-
tischen Korrelationen zwischen wiederholten Leistungen gleich eins sind, die geneti-
schen Varianzen der wiederholten Leistungen iibereinstimmen und die umweltbe-
dingten Varianzen und Korrelationen zwischen wiederholten Leistungen ein gleiches
Niveau aufweisen. Dabei gelten die genetischen Korrelationen zwischen wiederholten
Leistungen eines jeden Tieres als wichtigstes Kriterium fiir die Entscheidung, ob ein
Wiederholbarkeits- oder Mehrmerkmalsmodell zur Zuchtwertschitzung herangezogen
werden sollte. Des Weiteren kénnen die im Zeitablauf anfallenden wiederholten Leis-
tungen beim Mehrmerkmalsmodell entsprechend dem &konomischen Gewicht zu ei-
nem optimalen Index zusammengefasst werden. Zudem wird bei Verwendung eines
Mehrmerkmalsmodells der Einfluss der Vorselcktion auf nachfolgende wiederholte
Leistungen in der Zuchtwertschétzung beriicksichtigt.

Fiir die Milchmengenmerkmale zeigen Analysen von REENTS et al. (1998), dass die
genetischen Korrelationen zwischen den ersten drei Laktationen mit Werten bis
rg = 0,86 von eins abweichen, so dass die ersten drei Laktationen als unterschiedliche
Merkmale in der Zuchtwertschitzung behandelt werden. AuBerdem lisst sich die ge-
netisch bedingte Persistenz iiber die Laktationen fiir jedes Tier identifiziercn. In der
Schweinezucht liegen vor allem Reproduktionsmerkmale als wiederholte Leistungs-
merkmale vor, wobei fiir das Merkmal der lebend geborenen Ferkel insbesondere zwi-
schen dem ersten und zweiten Wurf die geringste genetische Korrelation von rg = 0,49
geschitzt wurde (ROEHE und KENNEDY, 1995). FISCHER et al. (1999a) empfehlen
cbenfalls ein Mehrmerkmalsmodell fiir die Wurfleistung, um fiir den ersten Wurf ne-
ben direkten genetischen Effekten auch maternale Effekte schitzen zu konnen sowie
unterschiedliche Kovariablen wie Erstferkelalter und Zwischenwurfzeit fiir erste und
weitere Wiirfe zu beriicksichtigen. Dies weist auf die hohe Flexibilitit des Mehrmerk-
malsmodells hinsichtlich Modellwah! der wiederholten Leistungen hin.

Ebenfalls beim Schaf wurden von SAVAS et al. (2000) mittlere genetische Korrelatio-
nen zwischen den Leistungen des ersten und zweiten Wurfes geschitzt (rg = 0,66). Zu-
dem zeigte sich in der gleichen Analyse eine auf Unabhingigkeit hinweisende geneti-
sche Korrelation zwischen der Zwischenlammzeit nach dem ersten und zweiten Wurf
von 1, =-0,09. In der Pferdezucht zeigen die Ergebnisse von HASSENSTEIN et al.
(1999b), dass zwischen Turniersportpriifungen fiir Reitpferde der Klassen A, L, M und
S die genetischen Korrelationen im Bereich von r, = 0,34 bis 0,62 licgen und somit
eine jede Priifungsklasse als unterschiedliches Merkmal in der Zuchtwertschitzung
behandelt werden sollte. Durch die Schitzung eines Zuchtwertes fiir jede Priifungs-
klasse kann der Pferdeziichter zudem selbst entscheiden, welcher Klasse er die grofite
Priferenz zuordnet oder einem auf der Grundlage skonomischer Gewichte berechne-
ten Gesamtzuchtwert iiber alle Priifungsklassen den Vorzug gibt.

Liegen zahlreiche wiederholte Beobachtungen vor, die untereinander unvollstindige
genetische Beziehungen aufweisen, fiihrt die Verwendung eines Mehrmerkmalsmo-
dells zu einer Vielzahl zu schétzender Parameter und damit zu einer hohen Uberpara-
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meterisierung der Analyse. Daher werden unter diesen Bedingungen neue Modelle wie
»Random regression®, Kovarianzfunktionen oder autoregressive Modelle verwandt,

fiir die auf der Basis dieser Modelle die Varianzkomponenten geschitzt werden miis-
sen.

34 Maternale Effekte

Im Rahmen einer Varianzkomponentenschitzung kann die Bedeutung von maternalen
Effckten fiir das jeweilige Merkmal analysiert werden (DIETL, 1989). Maternale Ef-
fekte umfassen miitterliche Einflussfaktoren, die auf die Leistungen der Nachkommen
wirken, wie die préanatalen Effckte (intrauterine Erndhrung, Uterusgrofle, etc.) und die
postnatalen Effekte (Milchleistung, Muttereigenschaften, etc.). Beziiglich der Nach-
kommen sind die maternalen Effekte ausschlieBlich als Umwelteffekte anzusehen,
wiihrend es sich beziiglich der Mutter um Effekte mit genetischer und umweltbeding-
ter Komponente handelt. Daher besteht das Modell der Varianzkomponentenschétzung
bei Vorliegen von maternalen Effekten in einem direkten Effekt, der das genetische
Potential des Nachkommens im jeweiligen Merkmal schitzt und in maternalen geneti-
schen sowie maternalen umweltbedingten Effekten, die die Wirkungen der Mutter auf
dic Leistungen des Nachkommens wiedergeben. Aus den Simulationsstudien von
ROEHE und KENNEDY (1993a) wird deutlich, dass maternale Effekte den Zuchtfort-
schritt wesentlich beeinflussen, sogar wenn dic maternalen genetischen Effekte gering
sind. Als Ursache wurde dic enge Korrelation zwischen den geschitzten direkten und
maternalen Zuchtwerten festgestellt. Dies beruht auf der engen Vererbung der direkten
und maternalen genetischen Effekte iiber dieselben genetischen Pfade, wobei die ma-
ternalen genetischen Effekte eine Generation spiter als die direkten genetischen Ef-
fekte phanotpyisch zur Ausprigung kommen.

Insbesondere in der Fleischrinderzucht sind zahlreiche Varianzkomponenten-schit-
zungen auf der Basis von direkten—maternalen Effektmodellen durchgefiihrt worden,
z. B. schiitzten GROTHEER et al. (1997) fiir das Geburtsgewicht, 210-Tage-Gewicht
und 365-Tage-Gewicht der Rasse Charolais direkte Heritabilitédten von h%; = 0,38, 0,25
und 0,33 sowie maternale Heritabilititen von h%,=0,16; 0,21 und 0,13. Hierdurch
wird die grofe Bedeutung von maternalen Effekten insbesondere fiir das 210-Tage-
Gewicht deutlich.

Aber auch in der Schweinezucht werden fiir Merkmale wie Geburtsgewicht (u.a.
h%; = 0,08; h’, = 0,22; ROEHE, 1999) und Absetzgewicht (u.a. h’; = 0,08; h, = 0,16;
KAUFMANN et al., 1999) bedeutende direkte und maternale genetische Effekte ge-
schiitzt. Dabei leitet ROEHE (1999) auf der Grundlage von den Ergebnissen einer Va-
rianzkomponentenschétzung analytisch ab, dass die wahren maternalen genetischen
Effekte nur auf der Basis eines direkten-maternalen Effektmodells unter Verwendung
von Einzelgewichtsinformationen der Ferkel geschitzt werden kénnen. Eine aus prak-
tischen Gesichtspunkten giinstige Erhebung des gesamten Wurfgewichts bei Geburt
und beim Absetzen fithrt zu einer Uberschiitzung der maternalen genetischen Veranla-
gung. Die Ursache liegt vor allem in der Addition der zahlreichen genetischen Kovari-
anzen zwischen den maternalen Effekten der Ferkel eines jeden Wurfes, so dass die
genetische Varianz iiberproportional zur umweltbedingten Varianz ansteigt. Daher ist
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eine effiziente Selektion auf Ferkelgeburtsgewicht, das nach ROEHE und KALM
(2000) der bedeutendste Faktor fiir Saugferkelverluste ist, nur iiber ein direktes-mater-
nales Effektmodell bei Messung des individuellen Ferkelgewichts moglich.

Eine wesentliche Problematik des direkten-maternalen Effektmodells stellt die Schiit-
zung der genetischen Korrelation zwischen direkten und maternalen Effekten dar.
Unter anderem weisen MEYER et al. (1993) und MACNEIL et al. (1998) darauf hin,
dass die hdufig im mittleren Bereich geschitzten negativen genetischen Korrelationen
zwischen direkten und maternalen Effekten bei den Gewichtsmerkmalen in der
Fleischrinderzucht durch unterschiedliche Managementfaktoren in den Herden verur-
sacht werden, da die Autoren unter gleichen Managementbedingungen kaum von Null
abweichende Korrelationen finden. Aber auch fiir das individuelle Ferkelgeburtsge-
wicht stellte ROEHE (1999) fest, dass sich die negative genetische Korrelation zwi-
schen direkten und maternalen Effekten nach der Korrektur auf einheitliche Wurfgréfie
von Iyg:m) = -0,41 auf -0,22 vermindert. In dieser Untersuchung konnten die Vorziige
einer Bayesschen-Analyse ausgenutzt werden, mit der die zuletzt genannte genetische
Korrelation (ryg.m) = -0,22) als nicht signifikant (P > 0,14) festgestellt wurde. Aufler-
dem beinhaltet das auf Bayessche-Verfahren beruhende 95%-Konfidenzintervall im
Bereich von rygm) = —0,55 bis 0,17 deutlich die Korrelation von Null. Somit ist die
geschitzte negative genctische Korrelation zwischen direkten und maternalen geneti-
schen Effekten des Ferkelgeburtsgewichts zum gréfiten Teil durch den Umweltfaktor
WurfgréBe induziert worden.

Liegen bei einem Merkmal gesicherte hohe negative Korrelationen zwischen direkten
und maternalen genetischen Effekten vor, entwickelten ROEHE und KENNEDY
(1993b) eine Selektionsstrategie, in der die Vaterlinie nur nach direkten genetischen
Effekten selektiert wird und die Mutterlinie nach einem optimalen Verhiltnis von di-
rekten und maternalen Effekten, um den Gesamtzuchtfortschritt aus direkten und ma-
ternalen Effekten zu maximieren.

3.5 Nicht-additiv genetische Effekte

Ein weiterer Schwerpunkt der Varianzkomponentenschitzung liegt zur Zeit in der
Identifizierung von nicht-additiv genetischen Varianzen. Hierbei steht dic Schitzung
von Dominanzeffekten als eine mogliche Erkldrungshypothese von Heterosis im Mit-
telpunkt von zahlreichen neuen Untersuchungen. Die neuesten Schitzungen der Do-
minanzvarianz bei landwirtschaftlichen Nutztieren erfolgen im Rahmen eines Tiermo-
dells auf der Grundlage der Dominanzverwandtschaftsmatrix. In der Literatur werden
Anteile der Dominanzvarianz an der phénotypischen Varianz von bis zu 18% fiir die
Tageszunahme nach dem Absetzen bei Fleischrindern (GENGLER et al., 1998) und
der Gesamteizahl von Legehennen (WEI und VAN DER WERF, 1993) geschitzt. Ins-
besondere in der zuletzt genannten Studie fiihrte die Vernachlédssigung der dominanz-
bedingten Effekte im Modell zu einer Uberschétzung der Heritabilitét. Daher ist eine
unverzerrte Schitzung der Zuchtwerte der Legeleistung nur unter Einbeziehung von
Dominanzeffekten gegeben. In der Zucht kann die Dominanzvarianz bei der speziellen
Paarungsplanung ausgenutzt werden, indem die spezielle Kombinationseignung von
Tieren geschitzt wird. In einer Simulationsstudie zeigen VARONA und MISZTAL
(1998) auf, dass durch Nutzung der speziellen Kombinationseignung bei der Paarungs-
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planung der Zuchterfolg um 6 bis 11% der elterlichen Kombinations-Standard-
abweichung erhoht werden kann, wenn der Anteil der Dominanzvarianz 10 bzw. 15%
der phinotypischen Varianz betrigt.

3.6 Reinzucht- und Kreuzungsparameter

Um die Effizienz und die Notwendigkeit der Kreuzungszucht zu iiberpriifen, ist die
Schitzung von Kreuzungsparametern notwendig. KOMENDER und HOESCHELE
(1989) leiten analytisch ab, dass nur unter Beriicksichtigung der genctischen und um-
weltbedingten Varianzkomponenten auf der Basis eines Tiermodells eine unverzerrte
Varianz des Schitzfehlers erzielt wird. In einer Untersuchung von Fruchtbarkeits-
merkmalen stelltc ROEHE (1998) fest, dass der Standardfehler der Kreuzungspara-
meter um 6 bis 238% ansteigt, wenn zusitzlich die genetischen Varianzen und Kovari-
anzen der Tiere beriicksichtigt werden. Das heifit, ohne Beriicksichtigung der geneti-
schen Varianzkomponenten wiirde der Standardfehler unterschiitzt werden und somit
eine zu hiufige Signifikanz der Kreuzungsparameter angenommen.

Ebenfalls wird die Varianzkomponentenschétzung zur Bestimmung der genetischen
Korrelation (ryr.x)) zwischen Reinzucht (R) und Kreuzungsleistung (K) verwendet.
Diese genetische Korrelation ist von sehr hoher ziichterischer Bedeutung um festzu-
stellen, ob der in Reinzucht crzielte Zuchtfortschritt an die Kreuzungstiere der Pro-
duktionsstufe iibertragen wurde. Bei einer genetischen Korrelation zwischen Rein-
zucht und Kreuzungsleistung von eins ist das Zuchtziel der Leistungsverbesserung der
Kreuzungstiere in der Produktionsstufe bei ausschlieBlicher Selektion auf Reinzucht-
leistung vollstindig erfiillt. Als Ursache einer von eins abweichenden genetischen Be-
ziehung zwischen Reinzucht- und Kreuzungsleistung werden Genfrequenzdifferenzen
zwischen Elternpopulationen in Kombination mit Dominanz und Epistasic angenom-
men (BAUMUNG et al., 1997). Ein grofies Interesse findet zur Zeit die Schiitzung der
genetischen Beziehung zwischen Reinzucht- und Kreuzungsleistung vom Fruchtbar-
keitsmerkmal lebend geborener Ferkel beim Schwein, wie die Untersuchungen von
TAUBERT und BRANDT (2000) mit rgrk) = 0,7 bis 1, FISCHER et al. (1999b) mit
fyrk) = 0,5 bis 0,7 und BOSCH et al. (2000) mit ryg.x) = 0,40 und 0,59 zeigen. WEI
und VAN DER WERF (1994) empfehlen zur Verbesserung der Kreuzungsleistung in
der Produktionsstufe die kombinierte Selektion nach Reinzucht- und Kreuzungsleis-
tung, wobei der Vorteil dieser Selektionsmethode mit geringer werdender genetischer
Korrelation zwischen Reinzucht- und Kreuzungsleistung ansteigt. Fiir Merkmale mit
einer Heritabilitdt von h? = 0,15 ermittelten BIIMA und VAN ARENDONK (1998)
einen um 1,1, 1,3 und 2,2 mal hoheren asymptotischen Zuchtfortschritt bei kombi-
nierter Selektion nach Reinzucht- und Kreuzungsleistung im Vergleich zur aus-
schlieflichen Reinzucht, wenn die genetische Korrelation zwischen diesen Informati-
onsquellen ryp.xy = 0,9, 0,7 und 0,4 betrégt. Bei der kombinierten Selektion ist nach
SPILKE et al. (1998) und MIELENZ et al. (2000) die korrekte Modellierung von
Reinzucht- und Kreuzungsleistung bei unterschiedlichen Beitrdgen der Ausgangslinien
zur Kreuzungsvarianz zu beachten. Im Gegensatz zu Fruchtbarkeitsmerkmalen weisen
Mast- und Schlachtkérperwertmerkmale in der Literatur im allgemeinen eine hohe
genetische Korrelation zwischen Reinzucht- und Kreuzungsleistung auf (u. a.
SCHMUTZ et al., 1995; rgrx) = 0,73 bis 0,99), so dass eine ausschlieBliche Beriick-
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sichtigung der Reinzuchtinformationen fiir diese Merkmale wahrscheinlich ausreicht.

34 Genotyp-Umwelt-Interaktionen und heterogene Varianzen

Dic Rangfolgeverdnderungen der Genotypen in unterschiedlichen Umwelten, soge-
nannte Genotyp-Umwelt-Interaktionen, kénnen ebenfalls im Rahmen einer Varianz-
komponentenschitzung festgestellt werden (u.a. MERKS, 1988; THOLEN et al.,
1998). Zur Schitzung der Genotyp-Umwelt-Interaktionen kann direkt z.B. eine Vater-
Priifumwelt-Interaktion im Modell verwendet werden oder der Mehrmerkmalsansatz
verwendet werden, indem Leistungen in unterschiedlichen Umwelten als verschiedene
Merkmale angesehen werden. In der Analyse von VON FELDE (1996) wurde der
Mehrmerkmalsansatz fiir die Schétzung von Genotyp-Umwelt-Interaktionen zwischen
der Leistungspriifung von Ticren in der Gruppenhaltung (GH) und in Einzelhaltung
(EH) gewihlt. Die geringsten Genotyp-Umwelt-Interaktionen und damit die héchste
genetische Korrelation zwischen Priifungsformen wurden fiir die Riickenspeckdicke
(rgciemy = 0,71) geschitzt, eine mittlere genetische Korrelation ergab sich fiir die tig-
liche Zunahme (ryGu.eny = 0,46) und die geringste genetische Korrelation fiir die Fut-
teraufnahme (ryGu.eny = 0,30). Da dic Gruppenhaltung von Mastschweinen die Hal-
tungsform der Praxis ist, ist aufgrund der zuletzt aufgefiihrten Ergebnisse eine Leis-
tungspriifung in Gruppenhaltung zwingend erforderlich.

Untersuchungen von WILLMS et al. (1998) zeigen auf, dass fiir gleiche Mast- und
Schlachtkdrperwertmerkmale beim Schwein in unterschiedlichen Betrieben unter-
schiedliche Varianzkomponenten aufireten konnen, die als heterogene Varianzen be-
zeichnet werden. Eine Selektion iiber die Betriebe fiihrt zu einer ungerechtfertigten
hiufigeren Selektion von Tieren aus den Betrieben mit hoherer Varianz, Daher ist bei
der Zuchtwertschétzung die Beriicksichtigung dieser heterogenen Varianzen notwen-
dig.

3.8 Molckulargenetische Informationen

Durch die Genomanalyse stehen immer detailliertere Informationen iiber Genorte, die
ein Leistungsmerkmal beeinflussen, sogenannte Quantitative Trait Loci (QTL), zur
Verfiigung. Demgegeniiber werden die zahlreichen Gene, deren Lokalisation im Ge-
nom nicht bekannt ist und ebenfalls das Leistungsmerkmal beeinflussen, als Polyge-
neffekte zusammengefasst. FERNANDO und GROSSMANN (1989) haben ein Tier-
modell entwickelt, in dem die simultane Schitzung von QTL- und Polygen-Zuchtwert
crzielt wird. Zur Schitzung des Zuchtwertes ist die Kenntnis der Varianzkomponenten
der QTL-Effekte und der Polygeneffekte erforderlich. Durch die Kombination der
QTL- und Polygen-Zuchtwerte wird der Gesamtzuchtfortschritt unter der Bedingung
von molekulargenetischen Informationen optimiert. Somit sind genetisch-statistische
Methoden und Modelle vorhanden, die eine simultane ziichterische Verbesserung von
QTL- und Polygeneffekten ermdglichen. Der Einfluss einer ungenauen Schiitzung der
Varianz des QTL-Effektes auf den Zuchtfortschritt bei markergestiitzter Selektion
wird von SPELMAN und VAN ARENDONK (1997) dargestellt. Eine weitere Heraus-
forderung fiir die Varianzkomponentenschitzung wird die Beriicksichtigung von mul-
tiplen QTL-Effekten sein, wobei NEJATI-JAVAREMI et al. (1997) einen Ansatz-
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punkt durch die Verwendung der gesamten Allelen-Verwandtschaftsmatrix aufzeigen.

4. Schlussfolgerungen

Aus den vorhergehenden Ausfithrungen wird die-zentrale Bedeutung der Varianzkom-
ponentenschitzung fiir die Zucht und Zuchtplanung deutlich. Erst bei genauer Kennt-
nis der genetischen Parameter konnen Zuchtwertschidtzung und Zuchtstrategien opti-
miert werden, um eine effiziente Zucht zu gewihrleisten. Bei Vorliegen von moleku-
largenetischen Informationen sind die Varianzkomponenten des QTL- und Polygenef-
fektes erforderlich, um diesc Effekte in einer markergestiltzten Selektion optimal zu
kombinieren. Zur Schitzung von Varianzkomponenten geben Bayessche-Verfahren
sehr viel mehr Einblick in die Verteilung der geschétzten Parameter und daher ist die
Modellselektion und die Beurteilung der Bedeutung von genetischen Parametern we-
sentlich weitreichender als bei den bisherigen klassischen Verfahren wie REML.
Ebenfalls die Schitzung von Varianzkomponenten auf der Basis von nicht-linearen
Modellen wie fiir die Optimierung der Futteraufnahme entsprechend der Proteinan-
satzkurve wird zu einer weiteren Verbesserung der Zucht, d.h, effizientere Verbesse-
rung der Futterverwertung bei Masttieren, fithren.
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