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5 Rangering og udvalgelse af avlsdyr
afhengig af produktionssystemet

Per Madsen og Trine Villumsen
Danmartks JordbrugsForskning

5.1

Okologisk mzlkeproduktion har i lebet af det
sidste arti faet en ret stor udbredelse. Det er
en produktionsform med specielle krav til
opstaldning, fodervalg og sygdomsbehandling.
Derfor er det logisk at sporge, om dyremate-
rialet fremavlet 1 de konventionelle systemer
ogsd er det bedst egnede til den eokologiske
produktion. Er det de samme racer eller linier
inden for racer, som bor anvendes inden for
de to produktionsformer?

Baggrund

I en review-artikel beskriver Boelling et al.
(2003) forskellige mader at modellere en arv X
miljo (GXE) vekselvirkning pa. Ligesom der
ogsa gives eksempler pa GXE vekselvirknin-

ger.

Inden for fjerkra er der fundet et meget tyde-
ligt samspil mellem race og produktionsform,
saledes at én race klarer sig bedst i bursyste-
mer, mens produktion pa gulv med fordel kan
benytte en anden race/genotype (Serensen,
2001). Tilsvarende GXE vekselvirkninger er
fundet hos svin, hvor forskellige genotyper er
sammenlignet i henholdsvis udendors og in-
dendors systemer (Kleinbeck og McGlone,
1999).

Hos kvaeg er det mere uafklaret. Organisatio-
nen Interbull foretager avlsverdivurdering af
tyre pa tvaers af landegrenser med en metode,
der kaldes MACE (Multiple trait Across
Country Evaluation). Metoden er baseret pa
nationale avlsvardital for tyre med dotre i

flere lande. Samme biologiske egenskab regi-
streret 1 forskellige lande (fx 305-d maclkeydel-
se) betragtes som forskellige, men korrelerede
egenskaber. Til brug for MACE foretager In-
terbull lobende beregninger af genetiske kor-
relationer (Anonym, 2004a). Der er fundet
meget hoje genetiske korrelationer mellem
ydelsesegenskaberne fra Canada, USA og de
fleste Europziske lande. Derimod er korrela-
tionerne mellem denne gruppe af lande til
New Zealand og Australien noget lavere
(~0,8). Det betyder, at det ikke er de samme
tyre og genotyper, der skal satses pd i New
Zealands og Australiens mere ckstensive
graesningssystemer som 1 Europas mere inten-
sive produktionsformer. Altsd et eksempel pa
en GXE vekselvirkning. Tilsvarende finder
bl.a. Costa et al. (2000), at den genetiske kor-
relation mellem avlsvardital opnaet i hen-
holdsvis USA og Sydamerika kun er 0,7.
Sammenlignes resultaterne fra de darligste
USA-miljoer med de bedste miljoer i Sydame-
rika, sa stiger korrelationen til 0,93 (Cienfue-
gos-Rivas et al., 1999). Derimod kunne Pryce
et al. (1999) ikke pavise GXE vekselvirkninger
1 en undersogelse gennemfort i forsegsbesat-
ninger.

Nyere Amerikanske undersogelser (Kearney et
al., 2004a og Kearney et al.,, 2004b) af GXE
vekselvirkninger mellem produktionssystemer
med gresning minimum seks af drets maneder
versus ingen grasning viste, at de genetiske
korrelationer ikke wvar signifikant forskellige
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fra 1 hverken for ydelsesegenskaberne eller
for frugtbarhed og celletal.

Formalet med nzrvarende arbejde er at un-
dersoge for GXE vekselvirkninger mellem
okologisk og konventionel mzlkeproduktion
for ydelsesegenskaberne malk, protein og fedt
samt for de funktionelle egenskaber mastitis,
celletal og reproduktion.

5.2 Materiale

Materialet til undersogelsen omfatter perioden
1990-2003 og er udtrukket fra Kvagdatabasen
(Bundgaard og Hej, 2000). Alle besatninger
registreret som okologiske 1 2002, som opfyld-
te folgende krav blev udvalgt:

1. har officiel ydelseskontrol
2. hovedrace er RDM, SDM eller JER
3. samme staldsystem i 2000 og 2002

I alt 355 besztninger opfyldte disse krav. For
hver ekologisk besxtning blev der udvalgt en
konventionel besztning, som bedst muligt
matchede den okologiske ud fra folgende kri-

terier:

1. race

2. region (10 forskellige)
3. staldsystem

4. antal arskoer 1 2002

Frasortering af enkeltdyr

Koer med anden race end besztningens ho-
vedrace eller som har forste kalvning for 1.
januar 1990 er slettet. For de okologiske be-
setninger galder, at alle data fra et ar for til et
ar efter omlaegning er slettet. Indtil et ar for
omlegning er de okologiske besztninger be-
tragtet som konventionelle.

Sifremt koen ikke har en 1. laktation er alle
laktationsydelser slettet.
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Flyttede koer med ydelsesregistreringer i flere
besxtninger er slettet.

Som det fremgar af tabel 5.1 har det varet
muligt at matche de okologiske besxtninger
med en konventionel besztning med samme
race og staldsystem samt af samme storrelse.

Grunddata for de gennemforte analyser er
ydelsesdata fra de udtrukne besatninger. En
oversigt over antal laktationer samt gennem-
snit og spredning for ydelsesegenskaberne er
vist i tabel 5.2. Det skal bemarkes, at der er
betydeligt flere laktationer fra de konventio-
nelle besztninger end for de okologiske. Det
skyldes editeringsreglen om, at de okologiske
besxtninger indtil aret for omlegning er be-
tragtet som konventionelle.

Dette bevirker, at gennemsnittene i tabellen
ikke giver et direkte udtryk for forskelle 1 ydel-
sesniveauet mellem okologiske og konventio-
nelle besaetninger. Da de to systemer ikke er
ligeligt repraesenteret i de enkelte drgange, vil
den genetiske fremgang, der har fundet sted
fra 1990 til nu, pavirke gennemsnittene for-
skelligt for de to systemer.

Formalet med at medtage de okologiske be-
setninger som konventionelle inden omlag-
ningen er at styrke de genetiske analyser, da
der 1 de omlagte besxtninger vil vere koer,
som har produceret, mens besztningen var
konventionel, hvor efterkommere producerer
1 det okologiske system.

Ydelsesdataszttet er efterfolgende blevet ud-

videt med reproduktionsdata og yversund-
hedsdata.

Yversundhedsdata omfatter celletal fra 10 til
180 dage efter 1. kaelvning (den naturlige loga-
ritme til det gennemsnitlige celletal, SCS) samt
forekomst af mastitis i folgende 4 perioder:



1. 10 dage for til 50 dage efter 1. kalvning
(DOM11).

2. 10 dage for til 305 dage efter 1. kalvning
(DOM12).

3. 10 dage for til 100 dage efter 2. kalvning
(DOM21).

4. 10 dage for til 100 dage efter 3. kalvning
(DOM31).

De fire mastitisegenskaber er enten/eller
egenskaber. Dvs. der skelnes ikke mellem om
en ko har haft et eller flere tilfelde af mastitis.

Reproduktionsdata omfatter afstand fra kealv-
ning til forste inseminering (KD-FI) og af-
stand fra forste til sidste inseminering
(RPER).

Data vedrorende yversundhed og reprodukti-
on er udtrukket, sa de opfylder kravene, der
stilles til data for at kunne indga i den rutine-
messige avlsvaerdivurdering.

Tabel 5.1 Besatningskarakteristika

For mastitisdata kraves, at der foretages en
regelmaessig sygdomsregistrering i besatnin-
gen.

For reproduktionsdata betyder det, at der stil-
les krav til, at der skal vare en registreret in-
seminering,.

Som det ses af tabellerne 5.3 og 5.4, har disse
editeringsregler bevirket, at ikke alle koer med
ydelsesdata har reproduktions- og mastitis-/
celletalsdata.

Til brug i1 de genetiske analyser er afstamnin-
gen for alle koer sporet sa langt tilbage som
muligt i kvagdatabasen. For hver ko er der
beregnet gen-andele af de oprindelige danske
racer og af importracer samt heterozygotigra-
der mellem de racer, der indgar i de aktuelle
RDM, SDM og Jersey populationer.

Okologisk Konventionel
Race Losdrift | Bindestald Losdrift | Bindestald
RDM  Antal besztninger 11 5 11 5
Arskoer 86,3 58,9 86,3 58,8
SDM Antal besatninger 271 25 271 25
Arskoer 102,0 58,9 102,4 58,9
JER Antal besatninger 31 13 31 13
Arskoer 94.5 57,6 95,4 57,3
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Tabel 5.2  Antal observationer, gennemsnit og spredning for ydelsesdata

Lakt. Ma=lk, kg Protein, kg Fedt, kg

Race nr. | System | Antal Gns. | SD. Gns. | SD. |Gns. | SD.
RDM 1.  Oko. 2.484 6.207 1.057 217 34 251 289
Konv. 8.115 0.392 1.204 226 41 268 311

2. Oko. 1.443 6.714  1.238 240 40 274 289

Konv. 5.306 0.984  1.407 250 48 294 311

3. Oko. 715 7.106 1.283 250 40 289 289

Konv. 2.889 7.392 1.434 260 48 311 311

SDM 1.  Oko. 63.689 6.966 1.229 229 38 274 46
Konv. 149240  6.935 1.362 230 43 285 54

2. Oko. 38.607 7.837 1.523 261 46 312 58

Konv. 93.469 7.794  1.685 262 52 323 67

3. Oko. 21.584 8.212 1.542 271 47 328 601

Konv. 52.179 8.213 1.710 273 53 342 70

JER 1.  Oko. 8.709 4.521 872 181 31 259 45
Konv. 18.071 4.774 956 193 37 289 53

2. Oko. 5.577 4.977 989 206 37 292 52

Konv. 11.384 5.220 1.096 216 43 322 62

3. Oko. 3.403 5.260 1.017 217 38 309 55

Konv. 0.819 5.550 1.115 230 44 342 065

Tabel 5.3 Antal observationer, frekvenser (%) for mastitis samt gennemsnit og spredning for

SCS

DOM11 Y DOM12 2 DOM21 3 DOM31 9 sCs

Antal | Frek. | Antal | Frek. | Antal | Frek. | Antal | Frek. | Antal | Gns. | SD
RDM
Oko. 1744 143 1505 26,6 969 124 462 104 2140 1125 0,79
Konv. 5785 182 5208 323 3709 170 1962 156 6770 11,20 081
SDM
Oko.  18.964 133 15417 258 11737 11,7 6403 104 19489 1122 0,78
Konv.  37.736 120 32305 249 23373 104 12562 93 45488 1120 085
JER
Oko.  6.286 124 5552 219 4046 10,9 2457 105 7421 1120 0,74
Konv.  11.942 145 10630 269 7334 12,8 4347 125 14294 1122 0,82

1) 10 dage for til 50 dage efter 1. kelvning

2) 10 dage for til 305 dage efter 1. kaelvning
3) 10 dage for til 100 dage efter 2. kaelvning
4) 10 dage for til 100 dage efter 3. kelvning
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Tabel 5.4 Antal observationer, gennemsnit og spredning for reproduktionsegenskaberne:

afstand fra kaelvning til forste inseminering (KID-FI) og afstand fra forste til sidste inseminering

(RPER)
Lakt. KD-FI, dage RPER, dage
Race nr. | System Antal Gns. | SD. Gns. | SD.
RDM 1. Oko. 2.112 08,3 31,8 42,3 58,0
Konv. 6.797 70,7 30,3 41,0 56,6
2. Oko. 1.216 06,5 29,7 38,4 54,7
Konv. 4.804 67,7 28,9 40,9 55,5
3. Oko. 585 67,2 29,7 37,4 53,0
Konv. 2.653 09,4 29,2 43,0 56,9
SDM 1. Oko. 46.372 74,4 34,4 50,2 63,8
Konv. 111.474 73,7 32,6 48,1 61,2
2. Oko. 28.249 72,6 33,8 53,3 64,1
Konv. 78.212 71,8 31,8 50,2 60,9
3. Oko. 15.343 73,6 22,8 54,0 03,8
Konv. 44.593 72,5 31,8 51,1 00,8
JER 1. Oko. 6.641 09,2 31,9 35,9 55,0
Konv. 13.781 09,1 29,1 38,2 54,9
2. Oko. 4.310 67,7 31,3 33,1 51,9
Konv. 9.869 66,0 27,7 36,3 52,5
3. Oko. 2.613 06,7 31,0 36,2 55,5
Konv. 0.188 06,4 28,3 36,6 52,3

5.3 Statistiske modeller og me-
toder

De statistiske analyser til at undersoge for ek-
sistensen af en GXE vekselvirkning mellem
okologiske og konventionelle produktionssy-
stemer er gennemfort som multivariate
REML analyser, hvor samme biologiske egen-
skab 1 de to systemer betragtes som forskellige
egenskaber. Ved denne metode udtrykkes en
GXE vekselvirkning som en genetisk korrela-

tion. Hvis den genetiske korrelation afviger
signifikant fra 1,0 er der tale om en signifikant
GXE vekselvirkning.

De anvendte modeller er baseret pa de model-

ler, der anvendes ved den rutinemaessige be-
regning af avlsvardier (Anonym, 2002).
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Ydelsesegenskaber

Y = DbesatningXarXsaeson +
kaelvningsarXmaned +
kaelvningsalder +
foregiaende kalvningsinterval*! +
samtidigt keelvningsinterval (regress.) +
heterozygoti*? (regress.) +
raceandele® (regress.) +
dyr (random) +
residual (random)

Yversundhedsegenskaber

Y= besztningXar +
kaelvningsarXmaned +
kalvningsalder +
heterzygoti*? (regress.) +
raceandele®3 (regress.) +
dyr (random) +
residual (random)

Frugtbarhedsegenskaber

Y= besztningXar +
kaelvningsmaned +
heterozygoti*? (regress.) +
raceandele® (regress.) +
dyr (random) +
residual (random)

Effekterne af raceandele og heterozygoti er
medtaget for at tage hensyn til additive for-
skelle mellem de racer, der indgér 1 de aktuelle
populationer, samt for heterosis mellem disse
racer.

*1 Foregdende kealvningsinterval kun for 2. og 3. lakt.
*2  Heterosis

RDM: RDM*ABK, RDM*HF, RDM*SRB,
ABK*HF

SDM: SDM*HF

JER: DJ*NZJ, DJ*USJ, DJ*NZ]

*3  Raceandele

RDM: RDM, ABK, HF, SRB

SDM: SDM, HF

JER; DJ, NZ]J, U§]
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Analyserne er gennemfort som enten Animal
eller Sire modeller med anvendelse af
AIREML modulet i DMU pakken (Madsen
og Jensen, 2004). For heritabiliteter og geneti-
ske korrelationer er der beregnet asymptotiske
middelfejl. Det skal bemzrkes, at den asymp-
totiske teori ikke holder, nir parametrene er
ner kanten af parameteromridet. Dvs. for
heritabiliteter tet pa 0,00 eller pa 1,00 og for
genetiske korrelationer tet pa -1 eller +1. I
disse tilfzelde er middelfejlene betydeligt over-
estimerede.

5.4 Resultater

De estimerede genetiske spredninger og heri-
tabiliteter i de to produktionssystemer samt de
genetiske korrelationer mellem samme biolo-
giske egenskab udtrykt i de to systemer er vist
1 tabellerne 5.5 til 5.7.

Ydelse
De estimerede genetiske parametre for ydel-

sesegenskaberne malk, protein og fedt er vist
i tabel 5.5.

Hos RDM er der fundet lidt hojere heritabili-
teter 1 1. og 2. laktation i1 det okologiske sy-
stem 1 forhold til det konventionelle system.
De fundne forskelle er dog ikke signifikante.
De beregnede genetiske korrelationer er hoje
(>0,92), og ingen afviger signifikant fra 1,0.

Pa grund af datamaterialets storrelse har det
veret nodvendigt at foretage analyserne for
SDM med Sire modeller. Den genetiske
spredning og heritabiliteten er gennemgaende
lidt hojere 1 det konventionelle end i det oko-
logiske produktionssystem. De genetiske kor-
relationer mellem egenskaberne i de to syste-
mer er hoje (> 0,91) og generelt ikke signifi-
kant forskellige fra 1,00.



Tabel 5.5 Estimerede genetiske parametre for ydelsesegenskaber, 1 parentes er anfort middel-

tejl

Egen- Lakt. Genetisk spredning Heritabilitet Genetisk
Race | skab nr. Oko. | Konv. Okologisk | Konvention. | korrelation
RDM  Mz=lk 1. 614,7 589,8 0,475 (0,056) 0,373 (0,028) 0,99 (0,04)
2. 558,4 553,0 0,317 (0,073) 0,230 (0,029) 0,99 (0,12)

3. 604,8 658,4 0,312 (0,109) 0,301 (0,041) 0,99 (0,15)

Protein 1. 17,91 17,62 0,407 (0,054) 0,332 (0,028) 0,99 (0,04)

2. 18,84 19,73 0,326 (0,073) 0,260 (0,031) 0,99 (0,10)

3. 18,11 23,60 0,267 (0,121) 0,349 (0,043) 0,92 (0,19)

Fedt 1. 2543 24776 0,509 (0,054) 0,388 (0,027) 0,95 (0,06)

2. 26,70 2490 0,414 (0,070) 0,255 (0,029) 0,98 (0,10)

3. 20,60 31,03 0,218 (0,102) 0,347 (0,042) 0,99 (0,21)

SDM  Mzlk 1. 5406,6 602,1 0,326 (0,009) 0,358 (0,008) 0,98 (0,01)
2. 534,8 619,1 0,212 (0,011) 0,255 (0,009) 0,96 (0,02)

3. 534,8 5479 0,186 (0,014) 0,180 (0,011) 0,93 (0,04)

Protein 1. 14,21 16,60 0,269 (0,008) 0,316 (0,007) 0,99 (0,01)

2. 14,33 17,68 0,179 (0,010) 0,232 (0,009) 0,95 (0,02)

3. 13,39 14,57 0,138 (0,012) 0,142 (0,010) 0,91 (0,05)

Fedt 1. 18,70 22,11 0,272 (0,008) 0,303 (0,007) 0,99 (0,01)

2. 20,85 25,58 0,210 (0,010) 0,255 (0,009) 0,96 (0,02)

3. 17,35 22,31 0,123 (0,011) 0,171 (0,010) 0,96 (0,04)

JER Mealk 1. 4453 473,0 0,462 (0,027) 0,443 (0,019) 0,92 (0,03)
2. 483,4 459,1 0,344 (0,030) 0,297 (0,022) 0,94 (0,04)

3. 504,3 473,6 0,332 (0,038) 0,286 (0,028) 0,95 (0,05)

Protein 1. 14,40 16,06 0,373 (0,028) 0,390 (0,020) 0,89 (0,04)

2. 16,76 16,63 0,292 (0,030) 0,261 (0,021) 0,93 (0,04)

3. 16,81 16,96 0,267 (0,038) 0,246 (0,027) 0,95 (0,06)

Fedt 1. 18,84 24,09 0,314 (0,027) 0,384 (0,030) 0,91 (0,04)

2. 22,83 24,61 0,267 (0,030) 0,257 (0,021) 0,97 (0,04)

3. 22,89 25,14 0,239 (0,037) 0,237 (0,03) 0,97 (0,05)

Hos Jersey er der ogsa rimelig god overens-
stemmelse mellem heritabilitetsestimaterne for
de to systemer. De estimerede genetiske kor-

relationer er hoje (>0,89), og kun i 1. laktation
er afvigelsen fra 1,00 signifikant.
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Yversundhed

Hos RDM afviger de estimerede genetiske
parametre for mastitis (tabel 5.6) betydeligt fra
det forventede med heritabiliteter over 0,10
for mastitisforekomst i perioden fra 10 dage
for til 50 dage efter kaelvning i 1. og 2. laktati-
on (DOM11 og DOM21). Pa grund af det
forholdsvis begraensede datamateriale har
estimaterne dog store middelfejl, og for
DOM21 har det ikke varet muligt at beregne
middelfejl. For celletal (SCS) er heritabiliteter-
ne pa det forventede niveau. De genetiske
korrelationer er i alle tilfalde beregnet til 1,00,
men ogsa her med store middelfejl.

Hos SDM og Jersey er heritabilitetsestimater-
ne for mastitis og celletal i god overensstem-
melse med estimater fra litteraturen, og der er
ingen markant forskel mellem de to produkti-
onssystemer. De estimerede genetiske korrela-
tioner mellem samme egenskaber i de to sy-
stemer er alle = 0,97.

Reproduktion

De estimerede genetiske spredninger og heri-
tabiliteter for afstand fra kalvning til 1. in-
seminering (tabel 5.7) er rimelig ens pa tvars
af produktionssystem, race og laktation, dog
med undtagelse af RDM i 3. laktation, hvor
der er fundet en urealistisk hoj genetisk
spredning og heritabilitet for det okologiske
system. Det ma tilskrives datamaterialets be-
graensede omfang med registrering pa kun 585
koer (tabel 5.4), hvilket ogsa kommer til ud-
tryk 1 en stor middelfejl for heritabilitetsesti-
matet. De estimerede genetiske korrelationer
er alle 20,84 og ikke signifikant forskellig fra
1,00.

Frugtbarhedsmilene baseret pa afstand fra
torste til sidste inseminering har gennemgaen-
de lidt hojere genetisk spredning og heritabili-
tet 1 det okologiske produktionssystem, men
forskellene er ikke statistisk signifikante. Hos
RDM og Jersey afviger de estimerede geneti-
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ske korrelationer gennemgdende en del fra
1,00, men alle estimaterne har store middel-
fejl, sa ingen af dem er signifikant forskellige
fra 1,00. Hos SDM er det kun korrelationen
for tredje laktation, som afviger vasentligt fra
1,00, men igen estimeret med stor middelfejl
sa afvigelsen er ikke signifikant.

5.5 Diskussion og konklusion

For ydelses- og yversundhedsegenskaberne
samt for afstand fra kelvning til 1. insemine-
ring er der god overensstemmelse mellem de
estimerede genetiske spredninger og heritabili-
teter for de to produktionssystemer. De gene-
tiske korrelationer mellem samme biologiske
egenskab udtrykt i de to systemer er gennem-
giende hoje, og kun 1 enkelte tilfaelde afviger
de signifikant fra 1,00

For frugtbarhedsegenskaberne baseret pa af-
stand fra forste til sidste inseminering er bille-
det anderledes med lidt hojere genetisk spred-
ning og heritabilitet i det okologiske system.
Estimaterne af de genetiske korrelationer er
meget varierende, men pa grund af store mid-
delfejl pa estimaterne er de ikke signifikant
forskellige fra 1,00.

Det er saledes kun ringe evidens for eksistens
af betydelige GXE vekselvirkninger, som skul-
le gore det nodvendigt at rangere og udvalge
avlsdyr forskelligt i de to systemer. Det skal
ogsa tages 1 betragtning, at den rutinemaeessige
beregning af avlsvardital er baseret pa data fra
savel konventionelle som okologiske beszwt-
ninger. De beregnede avlsvardier er altsa ud-
trykt som et vaegtet estimat pa tvars af de to
systemet.

Et andet tungtvejende argument for ikke at
opdele racerne i en okologisk og en konventi-
onel linie er storrelsen af populationerne. For
RDMs og Jerseys vedkommende er populati-
onerne si sma, at en opdeling i linier vil redu-



cere den genetiske fremgang betydeligt mere
end den lille gevinst, der eventuelt kunne vere
ved at anvende systemspecifikke genetiske
parametre ved avlsverdivurderingen.

Der er ikke her lavet nogen vurdering af, om
forudsatningerne for de okonomiske vaegtfak-
torer, der anvendes i S-indekset (Anonym,
2004b), ogsa er geldende for den okologiske
malkeproduktion. Forudsztningerne skal dog
afvige betydeligt, for det kan vare aktuelt at
beregne separate avlsvardier for de to syste-
met.

Afviger de okonomiske forudsaxtninger bety-
deligt kan en strategisk tyreanvendelse vare en
mulighed. Blandt kvegavlsforeningernes ud-
bud af velafprovede tyre er der en ret stor
variation 1 avlsvaerdierne for de enkelte egen-
skaber. Ved at anvende tyre, som har hoje
avlsverdier for egenskaber, hvor den gkono-
miske vardi er hojere 1 det aktuelle produkti-
onssystem end forudsat i S-indekset, kan der
delvis kompenseres for forskelle i de okono-
miske verdier.

Tabel 5.6 Estimerede genetiske parametre for yversundhedsegenskaber, i parentes er anfort

middelfejl
Race | Egen- Genetisk spredning Heritabilitet Genetisk
skab Oko. | Konv. Okologisk | Konventionel korrelation
RDM DOMI11 0,12 0,12 0,115 (0,061) 0,105 (0,0206) 1,00 (0,23)
DOM12 0,12 0,11 0,076 (0,063) 0,062 (0,023) 1,00 (0,48)
DOM21 0,12 0,13 0,135 (*) 0,113 (* 1,00 (%)
DOM31 0,05 0,09 0,021 (0,1906) 0,070 (0,050) 1,00 (4,97)
SCS 0,25 0,30 0,107 (0,031) 0,155 (0,029) 1,00 (0,13)
SDM  DOMI11 0,06 0,06 0,030 (0,005) 0,033 (0,005) 0,99 (0,04
DOM12 0,09 0,09 0,051 (0,008) 0,044 (0,005) 0,90 (0,07)
DOM21 0,05 0,05 0,025 (0,008) 0,023 (0,008) 0,99 (0,11)
DOM31 0,04 0,05 0,018 (0,011) 0,025 (0,011) 0,99 (0,30)
SCS 0,30 0,32 0,173 (0,011) 0,181 (0,008) 0,98 (0,02)
JER  DOMI11 0,04 0,04 0,017 (0,015) 0,014 (0,009) 1,00 (0,46)
DOM12 0,05 0,06 0,020 (0,0106) 0,023 (0,012) 1,00 (0,41)
DOM21 0,05 0,03 0,032 (0,024) 0,011 (0,011) 1,00 (0,72)
DOM31 0,04 0,030 0,015 (0,029) 0,007 (0,024) 1,00 (2,46)
SCS 0,24 0,29 0,126 (0,024) 0,161 (0,021) 1,00 (0,04)

K Asymptotisk informationsmatrix ikke positiv definit — middelfejl kan ikke beregnes.
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Tabel 5.7 Estimerede genetiske parametre for reproduktionsegenskaber, 1 parentes er anfort

middelfejl

Egen- | Lakt. Genetisk Heritabilitet Genetisk

Race | Skab. nr. spredning korrelation
Oko. | Konv. Okolog. | Konv.

RDM KD-FI 1. 7,75 0,39 0,077 (0,038) 0,056 (0,017) 0,92 (0,25)
2. 4,51 4,47 0,026 (0,053) 0,029 (0,017) 1,00 (1,25)
3. 11,49 5,29 0,161 (0,119) 0,038 (0,027) 1,00 (0,63)
RPER 1. 14,02 0,40 0,060 (0,036) 0,014 (0,011) 0,37 (0,53)
2. 8,81 11,15 0,026 (0,047) 0,042 (0,019) 0,53 (0,75)
3. 13,71 11,32 0,074 (0,093) 0,041 (0,029) 0,55 (0,72)
SDM  KD_FI 1. 7,77 7,65 0,060 (0,007) 0,066 (0,005) 0,97 (0,03)
2. 0,76 0,72 0,045 (0,008) 0,052 (0,006) 0,98 (0,05)
3. 7,82 5,88 0,060 (0,014) 0,040 (0,007) 0,84 (0,12)
RPER 1. 10,67 8,96 0,029 (0,005) 0,022 (0,003) 0,96 (0,07)
2. 8,63 8,79 0,019 (0,0006) 0,022 (0,004) 0,99 (0,13)
3. 10,86 8,43 0,029 (0,012) 0,020 (0,005) 0,62 (0,25)
JER KD-FI 1. 5,01 5,01 0,033 (0,014) 0,037 (0,012) 1,00 (0,18)
2. 5,99 4,19 0,046 (0,019) 0,028 (0,012) 1,00 (0,23)
3. 4,88 3,01 0,030 (0,027) 0,020 (0,014) 0,84 (0,52)
RPER 1. 8,25 0,22 0,023 (0,013) 0,013 (0,007) 0,43 (0,40)
2. 2,85 4,20 0,003 (0,0106) 0,007 (0,008) 1,00 (3,21)
3. 3,78 0,10 0,005 (0,018) 0,014 (0,013) 0,08 (1,34)
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