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Agrarpolitische Trends in der europdischen und
osterreichischen Rinder- und Milchwirtschaft

Erwin Schmid

1. Einleitung

Die Umsetzung der Reform der Gemeinsamen Agrarpolitik (GAP) aus dem Jahr 2003 wird in
den néchsten beiden Jahren einer Evaluierung (,health check’) unterzogen. Dabei werden vor
allem die neuen Instrumente der GAP (entkoppelte Betriebspramie, Cross Compliance und
Modulation) in Bezug auf ihre Auswirkungen in den einzelnen Mitgliedstaaten untersucht und
mogliche Korrekturvorschldge entwickelt. So konnte die Teilentkoppelung der Direktzahlungen,
wie sie unter anderem in Osterreich implementiert wurde (100% der Mutterkuh- und 40% der
Schlachtpramie sind weiterhin gekoppelt), durch die Vollentkoppelung ersetzt werden. Auch die
unterschiedlichen Betriebspramienmodelle in den Mitgliedstaaten konnten vereinheitlicht
werden (z.B. das historische Modell der Zahlungsanspriiche konnte durch -einheitliche
Flachenpramien im Regionalmodell ersetzt). Ob es zu Kiirzungen bei den entkoppelten
Betriebspramien kommen wird, hdngt nicht unwesentlich davon ab, ob das geplante GAP-
Budget fiir 2007 — 2013 eingehalten werden kann. Die Einhaltung der Budgetdisziplin ist vor
allem von den Erfolgen bei den Marktordnungsreformen im Bereich Zucker und Milch geprigt.
Die Zuckermarktreform befindet sich bereits in der Umsetzungsphase. Eine umfassende
Milchmarktreform ist zwar fiir 2015 geplant, jedoch wurden bereits mit der GAP-Reform 2003
wichtige Schritte gesetzt. Weitere Anpassungsschritte in der Milchmarktordnung zeichnen sich
in den ndchsten Jahren ab, die vor allem die Reduktion oder die Erh6hung mit anschlieBender
Abschaffung der Milchkontingente betreffen werden.

Im Jahr 2005 reagierte der Osterreichische Agrarsektor mit einem 0,4%igen Riickgang des
Produktionswertes zu Erzeugerpreisen gegeniiber 2004 (Statistik Austria, 2006). Diese eher
bescheidene Reaktion ist nicht unwesentlich auf eine sehr giinstige Preisentwicklung fiir Rinder
und Schweine, aber auch auf die relativ konstante Preisentwicklung in der Milchproduktion
zuriickzufiihren, wobei sich der langjéhrig riicklaufige Trend des Rinderbestandes fortsetzt.

Der Artikel beschreibt die sich abzeichnenden Anderungen der agrarpolitischen
Rahmenbedingungen fiir die Osterreichische Landwirtschaft in den ndchsten Jahren. Dabei
werden vor allem die budgetire Planung der GAP und die mdgliche Reform der européischen
Milchmarktordnung thematisiert. Dariiber hinaus werden Entwicklungen in der sterreichischen
Rinder- und Milchwirtschaft dargestellt und diskutiert. Der Artikel endet mit einer
Zusammenfassung und einigen Schlussfolgerungen fiir die Osterreichische Rinder- und
Milchwirtschaft.

2. Internationale und europdische Trends in der Landwirtschaft

2.1 WTO und GAP-Budget

Die neunte Verhandlungsrunde (Doha-Runde) {iiber den Welthandel wurde Mitte 2006
abgebrochen. Der Abbruch ist im Wesentlichen auf die starren Positionen von USA, EU und der
G20-Gruppe zuriickzufiihren. Verschiedene Analysten schitzen jedoch die Situation so ein, dass
es dennoch zu einem Abschluss dieser Runde kommen wird. Vor allem die US-
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Prisidentschaftswahl und die neue US-Farm Bill, die anders als die vorhergehende von einem
massiven Haushaltsdefizit gekennzeichnet sein wird, werden dazu beitragen.

Auch die EU hat angekiindigt, die Exporterstattungen bis 2013 abbauen zu wollen. Dies wiirde
eine Entlastung fiir das GAP-Budget bedeuten, aber auch tief greifende Reformen in einigen
sensiblen Marktordnungen erfordern. Die folgende Abbildung zeigt die Entwicklung und
Struktur der Exportsubventionen in der EU bzw. EG.

Abbildung 1: Entwicklung und Struktur der Exportsubventionen in der EU
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Die Abbildung zeigt, dass die Exportsubventionen der EU bzw. EG in den achtziger Jahren bis
zu 10 Mrd. Euro betragen haben. Vor allem in den Sektoren Getreide, Zucker, Milch und
Rindfleisch mussten Exportsubventionen gewéhrt werden, da die Produktionsiiberschiisse
andernfalls nicht auf internationalen Mirkten absetzbar gewesen wiren. Die letzten Jahre in der
Abbildung begriinden den Reformbedarf in den Marktordnungen Zucker und Milch. Da die
Zuckermarktreform bereits umgesetzt wird und eine tief greifende Milchmarktreform fiir 2015
geplant ist, wird auf die letztere im folgenden Abschnitt etwas néher eingegangen.

Der finanzielle Rahmen fiir die Finanzierung der GAP ist fiir die Periode 2007 — 2013 im Grunde
beschlossen. Jedoch sind im Rahmen der Budgetverhandlungen grofere Konflikte aufgrund von
Nettozahlungspositionen zwischen einzelnen Mitgliedstaaten aufgetreten, sodass man sich
geeinigt hat sie bis 2008 ,ruhig’ zu stellen. Derzeit sind jéhrlich ca. 40 Mrd. Euro fiir die Erste
Sdule (Marktordnungen) und ca. 12 Mrd. Euro fiir die Zweite Sdule (Programm der l&ndlichen
Entwicklung) fiir 2007 — 2013 vorgesehen. Wird der budgetdre Rahmen nicht eingehalten, kann
es zu Budgetnachverhandlungen oder zu Kiirzungen der entkoppelten Betriebsprdmien kommen.

2.2 Eckpunkte einer maglichen Milchmarktreform

Die EU ist der weltweit grofite Milchproduzent. Die Produktion liegt etwa 15% tiiber dem
Inlandsverbrauch und der EU-Milchmarktpreis deutlich iiber dem Weltmarktpreis. Mit Hilfe von
Exportsubventionen und internen Verwendungshilfen wird derzeit der Milchiiberschuss
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abgesetzt. Die europdische Milchmarktordnung besteht aus einer Vielzahl von Instrumenten
(Exporterstattungen, Import- und Préferenzzolle, Direktzahlungen, Milchkontingente,
Intervention, Marktzugang, etc.), die es zu reduzieren und vereinfachen gilt. Mit der GAP-
Reform 2003 wurden erste Anderungen in der Milchmarktordnung beschlossen, die mit 2005
und in den Jahren danach umgesetzt werden. Dazu zdhlen die schrittweise Absenkung der
Interventionspreise fiir Butter und Magermilchpulver um 25% bzw. 15% und der
Butterinterventionsmenge von 70.000 t auf 30.000 t. Fir die Preissenkungen wurden
Milchpriamien fiir Kontingentinhaber eingefiihrt, die graduell auf 3,55 Cent/kg Milchkontingent
angehoben werden und mit 2007/08 in die entkoppelte Betriebspramie einflieBen. Dariiber
hinaus werden die Milchkontingente schrittweise um insgesamt 1,5% aufgestockt. Mit dem
Absenken der Interventionspreise und den Importzdllen fiir Milchprodukte sowie dem
Aufstocken der Milchkontingente versucht man den EU-Milchmarktpreis dem Weltmarktpreis
anzugleichen. Im Rahmen der geplanten GAP-Evaluierung (health check) soll eine politische
Entscheidung beziiglich dem Verbleib der Milchkontingente nach 2015 getroffen werden.
Grundsitzlich stehen zwei Optionen zur Verfiigung: eine Reduktion der Milchkontingente (um
ca. 15%), sodass Produktion und Inlandsverbrauch ausgeglichen sind, oder eine Abschaffung der
Milchkontingente. Derzeit diirfte die Mehrheit der Mitgliedstaaten fiir eine Abschaffung der
Milchkontingente  votieren. Falls eine solche durchgesetzt wird, kommt es zu
Anpassungsmaflnahmen  bis 2015 und einer  Anschlussregelung. Wie  diese
Anpassungsmallnahmen und Anschlussregelung im Konkreten aussehen werden, ist derzeit nur
bedingt einschitzbar.

3. Entwicklung des dsterreichischen Agrarsektors von 1995 - 2005

3.1 Produktionswerte und Faktoreinkommen®

Der landwirtschaftliche Produktionswert zu Herstellungspreisen betrug in Osterreich im Jahr
2005 etwas mehr als 5,4 Mrd. Euro, was eine Abnahme von 8,4% gegeniiber 1995 entspricht.
Von dieser Abnahme ist der pflanzliche Bereich mit -16,5% stirker betroffen als der tierische
Bereich mit -2,0%. Auf der anderen Seite sind die Vorleistungen um 8,5% gestiegen und
betrugen im Jahr 2005 ungefihr 3,1 Mrd. Euro. Ein &hnlicher Verlauf ist bei den
Abschreibungen zu verzeichnen, die um 11,6% in diesem Zeitraum angestiegen sind, und im
Jahr 2005 beinahe 1,5 Mrd. Euro ausmachten. Das Faktoreinkommen betrug im Jahr 1995
ungefdhr 2,6 Mrd. Euro und ist im Jahr 2005 auf 2,3 Mrd. Euro oder um 11,5% gesunken.
Dartiiber hinaus hat sich der Arbeitseinsatz (gemessen in Jahresarbeitseinheiten; JAE) von etwas
mehr als 198.000 JAE im Jahr 1995 auf 164.500 JAE im Jahr 2005 oder um 17% reduziert. Es
wird festgehalten, dass der nicht entlohnte Arbeitseinsatz in diesem Zeitraum um 20,8% auf ca.
141.000 JAE gesunken ist, jedoch der entlohnte Arbeitseinsatz um 17,2% bzw. auf ca. 23.500
JAE im Jahr 2005 gestiegen ist. Somit ist das Faktoreinkommen je JAE von 13.310 Euro im
Jahre 1995 auf 14.290 Euro/JAE oder um 7,4% gestiegen. Gemessen am Indikator A® der
Statistik Austria ist das reale Faktoreinkommen/JAE jedoch um beinahe 5% gegeniiber 1995
gesunken.

" alle Daten stammen von der Statistik Austria (2005) und sind in nominellen Werten ausgedriickt.
? Der Indikator A ist eine zentrale GroBe fiir die Beschreibung der Entwicklung des realen Faktoreinkommens in der
Landwirtschaft je Jahresarbeitseinheit und wird in der EU und den Mitgliedstaaten verwendet.
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3.2 Rinder- und Milchwirtschaft

Im Jahr 2005 betrugen die jeweiligen Anteile des Rinder- und Milchsektors 28,5% und 33,0%
am gesamten tierischen Produktionswert zu Herstellungspreisen. Diese prozentuellen Anteile
sind liber den Beobachtungszeitraum 1995 — 2005 beinahe konstant geblieben. Die Entwicklung
der beiden Produktionssektoren ist von einer kontinuierlichen Abnahme der Betriebe sowie der
Anzahl der Rinder bzw. Milchkiihe gepridgt. Die Abnahme der Betriebe ist groler, sodass die
durchschnittliche Anzahl von Rindern und Milchkiihen pro Betrieb steigt. Diese und andere
wichtige Kennziffern {iber die Entwicklung der Osterreichischen Rinder- und
Milchwirtschaftsstruktur sind in der folgenden Tabelle zusammengefasst.

Tabelle 1: Kennziffern iiber die Entwicklung der osterreichischen Rinder- und
Milchwirtschaftsstruktur

Einheit 1995 1998 2000 2003 2005

Milchlieferanten in% 100" 914 83,7 734 655
Milchkiihe in%  100° 96,8 972 89,7 843
Milchanlieferung/Lieferant n % 100 115 2 1346 1564 173,9
Anteil der Kontrollkiihe in % 54,3 59,6 61,9 65,3 70,1
Anteil der Kontrollbetriebe n % 40,9 43,9 454 47,7 50,7
Milchleistung (alle Betriebe) int 4,6 4,9 5,2 5,6 5,8
Milchleistung (Kontrollbetriebe) int 5,2 5,5 5,9 6,2 6,5
Import von Kise in1.000t 32,3 50,7 62,0 76,6 76,4
Export von Kése in1.000t 20,2 35,0 482 84.4 85,6
Import von Rindfleisch in1.000t 14,7 11,7 10,8 12,2 19,1
Export von Rindfleisch in1.000t 54,5 67,1 59,1 70,7 79,5
Import von Zuchtkalbinnen in Stiick - - - 682  9.248
Export von Zuchtkalbinnen in Stiick - - - 21.948 30.518

Quelle: Statistik Austria, ZAR und BAWI.
D" entspricht 78.000 Milchlieferanten.

? entspricht 638.339 Milchkiihe.

3 entspricht 29,5 t/Lieferant.

Die durchschnittliche Milchanlieferung/Lieferant ist im Beobachtungszeitraum um beinahe 75%
gestiegen, mit 51 t/Lieferant (2005) fillt sie aber im europdischen Vergleich sehr gering aus. Die
Milchleistungskontrolle in Osterreich verzeichnet einen positiven Trend. Sowohl der Anteil der
Kontrollkiihe an den gesamten Milchkiihen als auch der Anteil der Kontrollbetriebe an den
gesamten Milchbetrieben ist im Beobachtungszeitraum kontinuierlich und deutlich gestiegen,
obwohl die Anzahl der Milchbetriebe und Milchkiihe stetig abnimmt. Der Strukturwandel in der
Milchproduktion sowie die Zuchterfolge bewirken einen kontinuierlichen Anstieg der
durchschnittlichen Milchleistung. Dabei fallen die Leistungsanstiege bei den Kontrollbetrieben
etwas stirker aus als im Durchschnitt aller Milchbetriebe und zudem auf einem hdheren
Leistungsniveau.

Im Jahr 2005 wurden iiber 30.000 Zuchtkalbinnen exportiert, was einen Anstieg der Exporte von
zusitzlichen 9.000 Zuchtkalbinnen gegeniiber 2003 bedeutete. Jedoch sind die Importe an
Zuchtkalbinnen im selben Zeitraum um beinahen denselben Umfang gestiegen. Der
Rindfleischexport konnte von 54.000 Tonnen im Jahr 1995 auf beinahe 80.000 Tonnen im Jahr
2005 ausgedehnt werden, die Rindfleischimporte stiegen aber ebenfalls leicht. Osterreich hat
sich von einem Késeimportland zu einem Exportland entwickelt, was vor allem auf den Beitritt
der EU-Ostldander im Jahr 2004 zuriickzufiihren ist. Die dsterreichischen Molkereien haben diese
Chance erkannt und entsprechende Marktanteile in der Milchproduktpalette errungen.
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4. Zusammenfassung und Schlussfolgerungen

Die europiische Rinder- und Milchwirtschaft wird in den néchsten Jahren deutliche Anderungen
der Marktordnungen zu erwarten haben. Diese Anderungen sind aufgrund der WTO-
Vereinbarungen zur weiteren Agrarmarktliberalisierung und den sich abzeichnenden Engpéssen
bei der GAP-Finanzierung notig. Derzeit wird die Abschaffung der Milchkontingente in den
meisten Mitgliedstaaten favorisiert, was eine geographische Verlagerung der Milchproduktion
sowohl auf europidischer als auch auf nationaler Ebene mit sich bringen kann. Mit dem
Abschaffen der Milchkontingente werden Anpassungshilfen (z.B. Restrukturierungsfonds) und
Anschlussregelungen notig sein, die in den ndchsten Jahren geplant und wahrscheinlich
umgesetzt werden.

Die osterreichische Rinder- und Milchwirtschaft hat sich seit dem EU-Beitritt gut entwickelt.
Vor allem die steigenden Exporte von Milchprodukten und Zuchttieren lassen ein optimistisches
Bild fiir die anstehenden Herausforderungen der Osterreichischen Rinder- und Milchbauern
erkennen. Dariiber hinaus soll auf den Weltmédrkten die Nachfrage von Milchprodukten stirker
steigen als das Angebot, was einen Aufwirtstrend im internationalen Milchpreis bewirken soll.
Analysen iiber Szenarien zur Milchmarktreform zeigen, dass mittelfristig mit Preissenkungen im
Milchbereich gerechnet wird. Nach einer Phase der Umstrukturierung sollen sich die EU-
Milchmarktpreise mit den internationalen Preisen leicht aufwérts entwickeln. Die
osterreichischen Erfahrungen nach dem EU-Beitritt zeigen, dass mit einer qualitativ
hochwertigen Milchproduktion und einer attraktiven und vielfdltigen Produktpalette
Marktanteile gewonnen werden konnen. Jedoch setzt sich der Strukturwandel in der
Osterreichischen Rinder- und Milchwirtschaft fort, das zu massiven individuellen und regionalen
Verdnderungen fiihren kann und wofiir noch Antworten gefunden werden miissen.
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Brauchen wir neue Merkmale und Selektionskriterien im
Zuchtziel?

Christian First

1. Einleitung

In Osterreich und Deutschland werden derzeit fiir jeden Stier bei jeder Zuchtwertschiitzung
Zuchtwerte fiir ca. 40 verschiedene Merkmale geschitzt und verdffentlicht. Entsprechend ihrer
wirtschaftlichen Bedeutung werden die Merkmale im Gesamtzuchtwert, der mathematischen
Formulierung des Zuchtziels, zusammengefasst. Den Ziichtern steht somit eine sehr breite
Palette an Entscheidungskriterien zur Verfiigung. In Abbildung 1 ist ein Auszug aus dem
ZAR/ZuchtData-Zuchtwertschétzkatalog mit den wichtigsten Zuchtwerten (auller Exterieur) zu
finden. Trotz dieses umfangreichen Angebots miissen die Merkmale kritisch hinterfragt und nach
neuen Entwicklungen Ausschau gehalten werden. Dabei stehen sicherlich Kostenersparnis und
Effizienzsteigerung und damit eine Verbesserung der Wirtschaftlichkeit der Rinderhaltung im
Vordergrund. Bei der Diskussion der ziichterischen Merkmale darf allerdings nicht nur die
Maximierung der Wirtschaftlichkeit auf Einzelbetriebsebene das alleinige Entscheidungs-
kriterium sein. Lebensmittelsicherheit, Produktionssystem, der 0Okologische FuBabdruck,
Verhalten und Wohlbefinden miissen ebenfalls eine groBe Rolle spielen (Coffey et al., 2006).
Die Wahl der Merkmale ist auch in einem internationalen Kontext zu sehen und die
Anforderungen des Marktes sind zu beriicksichtigen. Die in der Rinderzucht titigen Personen
haben aber auch eine ethische Verantwortung zu tragen. In Abbildung 2 sind die
Bestimmungsfaktoren zur Zuchtzielfestsetzung nach Essl (1999) dargestellt.

In diesem Beitrag sollen ohne Anspruch auf Vollstindigkeit einige ,neue’ Merkmale andiskutiert
werden, die in der Zukunft eine Rolle in der Osterreichischen Rinderzucht spielen konnten.
Einige Merkmale sind aber nur insofern ,neu’, dass sie bisher bei uns in der Rinderzucht keine
Rolle gespielt haben, in anderen Landern aber sehr wohl.

Abbildung 1: Auszug aus dem ZAR/ZuchtData-ZWS-Katalog (Fleckvieh, Feb. 2007).

Identitdtsdaten Teilzuchtwerte Milch / Exterieur Fleisch Fitness Absolutleistungen

Rg(Name Nummer GZW MW FW FIT | Mkg F% E% | GKZ ND FRU pat/mat |T6-int Betr|To100 Mkg F% E% F+E| HD
Vater/ MV Si Si Si Si Fkg Ekg | NTZ Pers KVLpat/mat |in1L PM1| To1 Anp
Geb.j. Rasse Diff Diff Diff Diff Ext-To AUS 2z TOTpat/mat |in2L PM2 To2
Station Verfiigbarkeit R-B-F-E-(ER) HKL DMG in3.L PM3 To3

1|WINNIPEG DE 09 34492505 146 131 117 126 +1356 -0,26 -0,05 | 114 87 | 106 66 105 93 112 61 146 127| 136 2376 392 3,25 170 6789
WESPE / ROMEN 90 94 94 8 +36  +44 | 117 92 | 124 93 89 98 122 82| 146 8/ 121 6514 3,95 344 481 932
2000 FL 0 +1 0 0|78Td 110 85| 123 89 101 93 112 72| 96 7/ 41 7075 3,96 3,58 534
8,16, AV NN, E 114-118-102-105-(111) | 111 97 | 104 92 12 2 0

2|VANSTEIN DE 09 34586859 145 132 114 120 +1179 +0,02 +0,03 | 114 79 | 120 64 107 98 100 68 207 173| 196 2422 4,03 3,26 177| 6829
RANDY / MALF 92 96 93 81 +51  +44 | 122 94 | 115 95 109 99 114 85 207 8/ 170 6430 4,23 3,54 499| 946
2000 FL +1 1 1 +196T6: 106 74| 94 91 108 98 113 77| 141 5 9 6987 4,22 3,60 546
6,17 E,J 112-100-101-114-(104) 98 931107 93 1 1 0

3|WEINOLD DE 09 33663105 144 135 116 114 +1103 +0,21 +0,09 | 115 96 | 110 70 109 99 98 71| 178 168 170 2471 423 3,26 185 6703
WEINOX / RENOLD 93 96 97 84 +62  +46 | 113 95| 112 95 92 99 110 87| 178 8/ 156 6403 4,39 3,55 508| 88,9
1999 FL, 7% RF 2 -1 -1 0[13T6: 113 93| 99 92 100 99 124 78/ 139 8/ 124 7164 4,44 3,65 579
6,3,A3 EJ,J 106-85-113-116-(100) 111 94| 119 93 113 6/ 27 8209 4,25 3,55 640
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Abbildung 2: Bestimmungsfaktoren zur Zuchtzielfestsetzung (Essl, 1999).
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2. Milch

Im Bereich der Milchleistungsmerkmale ist die routinemifBige Erfassung der Milchmenge und
des Fett- und EiweiBgehaltes nicht nur in Osterreich sondern beinahe weltweit seit vielen Jahren
Standard. Trotzdem lassen sich in diesem Bereich neue Merkmale bzw. Merkmalsdefinitionen
ableiten. Mit der Einfilhrung der Random-Regression-Testtagsmodell-ZWS im Jahr 2002
wurden die bereits vorhandenen Daten durch neue statistische Ansédtze ausgewertet, wodurch
auch neue Merkmale bzw. Kriterien entstanden sind. So ist es jetzt besser moglich den
Zuchtwertverlauf fiir Milch-, Fett- und EiweiBmenge innerhalb und {tiber Laktationen zu
analysieren. Der daraus abgeleitete Persistenz-Zuchtwert stellt ein neu definiertes ziichterisches
Kriterium dar. Der Persistenz-Zuchtwert liefert Informationen {iber die Verteilung der
Milchmenge im Lauf der Laktation und gibt damit einen Hinweis, ob es extreme
Leistungsspitzen am Beginn der Laktation gibt. Diese Leistungsspitzen fiihren hédufig zu einer
energetischen Unterversorgung, die wiederum zu Stoffwechsel- und Fruchtbarkeitsproblemen
fiihren konnen. Der genetische Zusammenhang der Persistenz zur Nutzungsdauer ist allerdings
relativ gering.

Aus den Ergebnissen der Testtagsmodell-ZWS lidsst sich auch die Leistungssteigerung iiber die
Laktationen, also z.B. von der 1. zur 3. Laktation ablesen. Rosenberger et al. (2004) haben zu
Testzwecken verschiedene Relativzahlen fiir die Leistungssteigerung als Verhéltnis der
Zuchtwerte der 2. bzw. 3. zur 1. Laktation berechnet. Dabei zeigte sich, dass es beim Fleckvieh
in den letzten Jahren zu keiner negativen genetischen Entwicklung hinsichtlich der
Leistungssteigerung gekommen ist. In dieser Untersuchung wurden relativ hohe Zuchtwert-
Korrelationen zur Persistenz gefunden (+0,58). D.h., dass Kiihe mit einer flacheren
Laktationskurve eine hohere Steigerung iiber die Laktationen aufweisen. Zur Nutzungsdauer
bzw. zur Verbleiberate der Kiihe auf dem Betrieb wurde aber nur eine sehr niedrige Korrelation
errechnet (+0,06). Rosenberger et al. (2004) schlieBen, dass dem Zuchtwert Leistungssteigerung
derzeit weder ein direkter, noch ein indirekter wirtschaftlicher Nutzen zugeordnet werden kann
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und somit nicht als zusitzliches Selektionskriterium bei der Teststierauswahl geeignet ist. Die
Autoren weisen aber auch darauf hin, dass der Zuchtwert Leistungssteigerung als
Zusatzinformation bei der Auswahl gepriifter Stiere dienen kann, weil eine hohe
Leistungssteigerung durch hohe Leistungen der Tochter in spiteren Laktationen zu einem
steigenden Milchwert und damit verbunden zu einem hohen Gesamtzuchtwert fiihrt.

Das Verhiltnis zwischen dem Fett- und Eiweiflgehalt lisst sich ebenfalls ohne zusétzliche
Erfassungskosten ermitteln und kann als Hilfsmerkmal fiir die Energiebilanz einer Kuh und
damit auf die Ausgewogenheit der Futterration verwendet werden. Das bedeutet, dass das Fett-
EiweiB-Verhéltnis auch einen Hinweis auf das Management eines Betriebes geben kann. Die
moglichst genaue Einschitzung des Managements der Betriebe ist eine wesentliche Aufgabe in
der ZWS um Genetik und Umwelt trennen zu konnen. Da die Energiebilanz einen sehr
wesentlichen Einfluss auf die Fruchtbarkeit der Kuh hat, bietet sich das Fett-Eiweil3-Verhéltnis
als Hilfsmerkmal fiir die Fruchtbarkeits-ZWS an. Dies kann als Korrektureffekt in der ZWS
gemacht werden oder noch besser mithilfe einer multivariaten ZWS, bei der die genetischen
Beziehungen beriicksichtigt werden konnen. Erste Analysen von Gredler et al. (2006) zeigen,
dass die Heritabilitdt fiir das Fett-EiweiB-Verhéltnis im Bereich der Milchmenge liegt. Die
Korrelation zur Rastzeit war in dieser Untersuchung allerdings nicht signifikant.

Seit einigen Jahren werden bei der routineméfigen Milchkontrolle auch der Laktosegehalt und
der Harnstoff in der Milch erhoben. Auch diese Werte liefern einen Hinweis auf die
Energiebilanz der Kuh und das Fiitterungsmanagement eines Betriebes. Im Rahmen eines
Forschungsprojektes zur Verbesserung der Fruchtbarkeits-ZWS (Universitdt fiir Bodenkultur
Wien und ZAR/ZuchtData) werden auch diese Merkmale als Hilfsinformationen fiir die
Fruchtbarkeit untersucht. Gredler et al. (2006a,b) schitzten eine Heritabilitdt von 23% fiir den
Harnstoff.  Untersuchungen zu den genetischen Beziechungen zu verschiedenen
Fruchtbarkeitsmerkmalen laufen noch. Bei Vorliegen dieser Ergebnisse kann {iber die mogliche
Verwendung in der Routine-Fruchtbarkeits-ZWS entschieden werden.

Ein neues Selektionskriterium konnte der Kappa-Kasein-Gehalt in der Milch darstellen. Die
Kappa-Kasein-Variante B wirkt sich in einer besseren Késeausbeute aus. In einer Untersuchung
in Osterreich (Ortner, 1994) wurden groBe Rassenunterschiede festgestellt. Das Braunvieh hat
einen Anteil von 59,3% der hinsichtlich der Késereieigenschaften giinstigen Variante B, das
Fleckvieh liegt bei 28,8%. Einige Stiere wurden bisher bereits diesbeziiglich genotypisiert. Eine
konsequente Selektion auf die Kappa-Kasein Variante B wird allerdings nur dann erfolgreich
sein, wenn damit auch ein (Milch-)Preisvorteil gegeben ist. Das scheint allerdings zum jetzigen
Zeitpunkt wenig realistisch zu sein.

3. Fleisch

Im Bereich der Fleischleistungsmerkmale werden derzeit Schlachtleistungsdaten,
Versteigerungsdaten und Daten von Eigenleistungspriifstationen jeweils ausschlieBlich von
Stieren (beim Grauvieh auch Ochsen) ziichterisch verwendet. Aufgrund der Datenmenge und
auch der Merkmale sind die Daten von den Schlachthéfen mit Abstand am wichtigsten. In
diesem Bereich ist es wichtig, dass moglichst alle Schlachtdaten fiir die Zuchtwertschitzung zur
Verfiigung gestellt werden. Auch Daten von Landeszuchtbetrieben konnen in die ZWS
einflieBen, wenn die Abstammung bekannt ist. Die Mutter ist durch die Verwendung der Daten
aus der Tierkennzeichnung kein Problem, der Vater fehlt allerdings sehr oft. Wenn allerdings
alle Besamungen in den Rinderdatenverbund (RDV) gemeldet werden, kann der Vater in sehr
vielen Fillen eruiert werden.
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Neben den Daten von Stieren ist auch die Verwendung der Daten von Kilbern, Kalbinnen oder
auch Kiihen zu priifen. Vor allem die Verwendung der Schlachtergebnisse von Kiilbern scheint
sinnvoll, da diese (von Rasse zu Rasse bzw. von Gebiet zu Gebiet unterschiedlich) auch eine
entsprechende wirtschaftliche Bedeutung haben. Im Rahmen einer Diplomarbeit an der
Universitit fiir Bodenkultur Wien (Mathias Kinberger) werden derzeit die Schlachtdaten von
Pinzgauer- und Grauviehkélbern analysiert. Die dabei festgestellte Datenmenge und —qualitét
und die daraus ermittelten Heritabilitdten lassen eine ziichterisch sinnvolle Nutzung erwarten
(Kinberger, 2007). Weitere Analysen vor allem mit Fleckviehkélbern sollten folgen. Daten von
Mastkalbinnen, Ochsen oder Kiihen sind vermutlich aufgrund der sehr heterogenen
Datenstruktur eher schwieriger ziichterisch nutzbar.

Mithilfe von Videobildanalysen ldsst sich das Zerlegeergebnis von Rinderhélften schitzen.
Dieses Verfahren wire zur Schitzung des wahren Fleischanteils gut geeignet (Thaller und Gotz,
2005). Auch Ultraschallmessungen konnen in diese Richtung eingesetzt werden. Vor einem
Einsatz in der Praxis ist aber eine Kosten-Nutzen-Rechnung durchzufiihren.

Ein sehr wichtiger Bereich bei den Fleischmerkmalen ist die Fleischqualitit. Diesbeziiglich
liegen allerdings de facto keine ziichterisch brauchbaren Daten vor. Einzelne Untersuchungen an
Stationsdaten (Frickh, 2001) kamen zu ziichterisch interessanten Heritabilititen filir einzelne
Fleischqualititsmerkmale (z.B. Marmorierung 17%, Kochverlust 40%). Da aber die
Fleischqualitdt in der Regel nicht bezahlt wird, ist das Interesse an einer umfangreichen
Datenerfassung, die Voraussetzung fiir eine ziichterische Nutzung wére, eher begrenzt. Eine
entsprechende Datenmenge wére nur durch eine Erhebung auf den Schlachthéfen moglich, was
aber derzeit aufgrund des hohen Aufwandes nicht gemacht und auch in naher Zukunft nicht
realistisch ist. Insbesondere bei spezialisierten Fleischrassen sollte die =ziichterische
Verbesserung der Fleischqualitit allerdings doch zu einem Thema werden.

4. Fitness

Auf dem Gebiet der Fitnessmerkmale wurden in den letzten Jahren und Jahrzehnten sehr viele
Anstrengungen unternommen, um neue Merkmale in der Rinderzucht beriicksichtigen zu konnen
und die Qualitéit der geschétzten Zuchtwerte zu verbessern. In diesem Bereich gibt es nach wie
vor sehr viele Bemiihungen von wissenschaftlicher und praktischer Seite.

4.1 Nutzungsdauer

Die Nutzungsdauer ist neben der Milchleistung das wirtschaftlich wichtigste Kriterium in der
Milchviehhaltung. Weitere Verbesserungen sind durch eine Weiterentwicklung der ZWS-
Modelle (Lebensdaueranalyse) zu erwarten. Derzeit werden bei allen Rassen aufler Holstein nur
Exterieurmerkmale als Hilfsmerkmale fiir die Nutzungsdauer in der ZWS verwendet (Fuerst
und Egger-Danner, 2002a; Fiirst, 2005). Um die Sicherheit des Nutzungsdauer-Zuchtwertes vor
allem bei jungen Stieren zu verbessern, ist die Verwendung weiterer Hilfsmerkmale sinnvoll.
Diesbeziiglich bieten sich die Zellzahl und die maternalen Kalbeverlaufs- und
Fruchtbarkeitszuchtwerte an. Ahnlich wird es bereits in der Holstein-ZWS gemacht
(www.vit.de). Naturbedingt wird die Sicherheit fiir die Nutzungsdauer aber bei den Stieren zum
Zeitpunkt der ersten offiziellen Milchzuchtwerte auch weiterhin relativ niedrig bleiben.

Im Bereich der Nutzungsdauer wird auch das Merkmal der Lebensleistung vor allem von
Praktikern immer wieder diskutiert. Die Lebensleistung stellt einen ,natiirlichen Index’ dar, hat
allerdings ebenfalls das Problem der Beriicksichtigung noch lebender Tiere. Ein wirtschaftlich
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interessantes Kriterium ist auch das Merkmal Milchmenge pro Lebenstag, das bisher
wissenschaftlich allerdings kaum bearbeitet wurde.

Ein Aspekt, der bisher im Bereich der Nutzungsdauer weltweit kaum Beachtung findet, ist der
Bereich der Aufzuchtverluste bzw. Krankheitsfélle von Jungtieren. Diesbeziiglich liegen bisher
kaum verwendbare Daten vor. Einzig iiber die Daten aus der Tierkennzeichnung ldsst sich die
Abgangsrate von Jungtieren ermitteln. Zur Bearbeitung dieses neuen Bereichs wurde ein
Forschungsprojekt an der Universitét fiir Bodenkultur in Zusammenarbeit mit einem dénischen
Forschungsinstitut begonnen (Dr. Birgit Fiirst-Waltl).

4.2 Fruchtbarkeit

Im bereits unter Punkt 2 genannten Forschungsprojekt zur Verbesserung der ZWS Fruchtbarkeit
werden eine Reihe von Merkmalen untersucht, die ohne zusétzlichen Erhebungsaufwand zur
Verfiigung stehen. Derzeit wird in Osterreich und Deutschland ausschlieBlich die Non-Return-
Rate 90 in der Fruchtbarkeits-ZWS verwendet (Fuerst und Egger-Danner, 2002b). Untersucht
wird eine neue, international {ibliche Definition der Non-Return-Rate als NRR56 statt NRR9O,
d.h. ob es innerhalb von 56 (statt 90) Tagen nach der ersten Besamung zu einer weiteren
Besamung gekommen ist oder nicht. Als weitere Merkmale werden die Zwischenkalbezeit, die
Rastzeit (Abkalbung bis 1. Besamung) und die Serviceperiode (Abkalbung bis erfolgreiche
Besamung) untersucht. Durch die Verwendung mehrerer Merkmale bzw. Hilfsmerkmale
(Fett:EiweiB3, Laktose, Harnstoff, siche Punkt 2) und die Optimierung der ZWS-Modelle soll die
Sicherheit der geschitzten Zuchtwerte, die durch die sehr niedrigen Heritabilitdten problematisch
ist, merklich verbessert werden. Untersucht wurde auch die Verwendung der Korperkondition
(BCS) als Hilfsmerkmal (Gredler et al. 2006a,b, Gredler und Fiirst, 2006). Die Heritabilitat ist
mit 34% sehr hoch, die Korrelationen zu den Fruchtbarkeitsmerkmalen sind allerdings
uneinheitlich und die Erfassung aufwendig. Eine praktische Umsetzung der Ergebnisse aus dem
Forschungsprojekt in der Routine-ZWS ist fiir 2008 vorgesehen.

Ein interessanter Teilbereich der Fruchtbarkeit ist die Analyse von Aborten. Leider liegen
Informationen dazu nur sehr begrenzt vor. Eine Analyse atypischer Besamungsabstinde konnte
einen Hinweis geben, ob es z.B. hinsichtlich von frithzeitigen Aborten bereits nach einigen
Tagen oder Wochen genetische Unterschiede gibt. Dies konnte auch auf eventuelle Erbfehler
hinweisen, die zum Verwerfen fiihren konnen.

4.3 Kalbeverlauf

Bei der Kalbeverlaufs-ZWS wird durch die multivariate Schétzung von Kalbeverlauf und
Totgeburtenrate, paternal und maternal bzw. 1. und weiterer Abkalbungen ein grundsitzlich sehr
fortschrittliches Modell verwendet (Fuerst und Egger-Danner, 2003). Vor allem durch die
unterstellten genetischen Beziehungen zwischen dem paternalen und maternalen Kalbeverlauf
bzw. auch zwischen Kalbeverlauf und Totgeburtenrate kommt es in einigen Féllen zu schwer
erklarbaren Ergebnissen und damit bei Praktikern immer wieder zu Akzeptanzproblemen. Eine
neue Analyse der genetischen Beziehungen ist daher notwendig. Auch der Verzicht einer
theoretisch optimalen ZWS zugunsten einer hoheren Akzeptanz bei den Entscheidungstrigern ist
zu diskutieren.

Eine weitere Moglichkeit zur Verbesserung der Kalbeverlaufs-Zuchtwerte ist die Verwendung
von Hilfsmerkmalen. Das Geburtsgewicht wire diesbeziiglich eine wichtige Informationsquelle
wird aber in Milchviehbetrieben nicht routinemiflig erhoben. Eine genaue Erfassung mittels
Waage ist in der Regel nicht moglich, sodass nur eine Schiatzung des Bauern moglich wire. Eine
einfache Erhebung des Geburtsgewichts gemeinsam mit dem Geburtsverlauf wire eine
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Moglichkeit und sollte weiter diskutiert werden. Die Erfassung des Geburtsgewichts ist in
Fleischrinderbetrieben bereits Standard.

Ein Hilfsmerkmal, das ohne zusitzlichen Erfassungsaufwand verwendbar wére, ist die
Trichtigkeitsdauer. Es besteht eine sehr deutliche Variation in der Tréchtigkeitsdauer in
Abhingigkeit vom Vater des Kalbes bzw. der Kuh. In einer einfachen Analyse beim Fleckvieh
zeigte sich, dass zwischen dem Stier mit der lingsten und dem Stier mit der kiirzesten
Trachtigkeitsdauer immerhin mehr als 10 Tage liegen. Durch den Zusammenhang mit der
Kalbergrole bzw. dem Gewicht wirkt sich eine ldngere Trachtigkeitsdauer auch auf die
Schwergeburtenrate und somit auf die paternalen Kalbeverlaufs- und Totgeburtenzuchtwerte aus.
Bei Stieren mit einer (paternalen) Trachtigkeitsdauer tiber 293 liegt die Schwergeburtenrate im
Schnitt um 2% hoher als bei einem Wert unter 287. Aus den einfachen Auswertungen lédsst sich
ein deutlicher genetischer Hintergrund vor allem fiir die paternale Trichtigkeitsdauer ableiten.
Literaturangaben z.B. aus der Schweiz (Casanova et al., 1995) zeigen, dass die Heritabilitdt fiir
die paternale Triachtigkeitsdauer (Vater des Kalbes) sogar im Bereich von ca. 40% liegt. Die
Heritabilitit der maternalen Trichtigkeitsdauer (Kuh) liegt bei ca. 10%. Durch die relativ hohen
Heritabilititen und den genetischen Zusammenhang zum Kalbeverlauf (ca. 0,40) wird die
Trachtigkeitsdauer in einzelnen Léndern (z.B. Schweiz) als Hilfsmerkmal in der Kalbeverlauf-
ZWS verwendet. Bei einer Weiterentwicklung unserer ZWS wird das sicherlich auch eine
Uberlegung sein. Allerdings setzt das neben einer genauen Erhebung der Kalbeverlidufe auch
eine vollstindige Erfassung aller Besamungen voraus!

4.4 Zellzahl

In automatisierten Melksystemen wird in der Regel auch die Leitfihigkeit der Milch gemessen,
um Hinweise auf einen etwaigen erhdhten Zellzahlgehalt in der Milch und damit auf eine
Mastitiserkrankung zu bekommen. Da diese Daten elektronisch vorliegen, konnten diese
Messwerte ohne grofBen Aufwand in zentrale Datenbanken iibermittelt werden. Diese Daten
wiirden eine wertvolle Ergdnzung zu den vorhandenen Zellzahlergebnissen aus der
Milchleistungskontrolle und den Mastitisfallen im Rahmen der Erhebung der Gesundheitsdaten
darstellen.

4.5 Melkbarkeit

In Osterreich wird die Melkbarkeit iiberwiegend als durchschnittliches Minutengemelk im
Rahmen der Milchleistungskontrolle bei der 1. (oder 2.) Kontrolle in der 1. Laktation ermittelt
und in der ZWS verwendet. Bereits seit einigen Jahren wird beim Braunvieh in Vorarlberg (und
testweise in Tirol) die Melkbarkeit durch die Landwirte auf einer Skala von 1 (sehr langsam) bis
6 (sehr schnell) bewertet. Diese Form der Melkbarkeitspriifung wird im Rahmen der
Nachzuchtbewertung durchgefiihrt. Fiir dieses Merkmal aus der Besitzerbefragung wurden eine
Heritabilitdt von 20% und eine genetische Korrelation zum durchschnittlichen Minutengemelk
von 0,80 ermittelt (Dodenhoff und Fiirst, 2006). Die Melkbarkeitspriifung durch eine Befragung
der Besitzer ist eine Alternative zur Stoppuhr-Methode. Sie ist allerdings weniger genau, was in
der niedrigeren Heritabilitdit und damit auch in der niedrigeren Sicherheit der geschétzten
Zuchtwerte zum Ausdruck kommt.

Zur besseren Bewertung des Milchflusses stehen teilweise Messdaten aus elektronischen
Geriten, die die genaue Milchflusskurve aufzeichnen zur Verfiigung. In Bayern wird der
sogenannte LactoCorder teilweise in der Routine-Milchleistungskontrolle verwendet, in
Osterreich nur vereinzelt fiir Stiermiitter oder Betriebsberatungen. Aus den aufgezeichneten
Daten lassen sich zahlreiche Parameter ableiten, die ziichterisch genutzt werden kénnen. So
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lassen sich auch Kennzahlen ermitteln, die einen Zusammenhang zur Zellzahl aufweisen
(Dodenhoff et al., 1999). Der breite Einsatz dieser elektronischen Milchmessgerite, der aber
Voraussetzung fiir eine nennenswerte ziichterische Nutzung darstellt, ist in Osterreich allerdings
eine Kostenfrage und kurzfristig unrealistisch.

4.6 Gesundheit

Die direkte Erfassung von Krankheitsdaten ist z.B. in Skandinavien bereits seit vielen Jahren
Routine. In Osterreich wurde 2006 mit der mehr oder weniger flichendeckenden Erfassung von
Diagnosen bei Kiihen und Jungtieren begonnen. Das Projekt ,Gesundheitsmonitoring Rind’ ist
gut angelaufen und stellt ein schwieriges aber zukunftsweisendes Projekt dar. Da die
Gesundheitsmerkmale relativ niedrige Heritabilititen aufweisen, ist allerdings eine mdoglichst
vollstindige Teilnahme und genaue Datenerfassung notwendig. Mit den erfassten Diagnosen
lassen sich Stier-Zuchtwerte ermitteln, die ein sehr wesentliches ziichterisches Kriterium
darstellen werden. Insbesondere in den Bereichen Mastitis, Stoffwechselstabilitit und
Fruchtbarkeit sind wichtige Erkenntnisse zu erwarten. Daten aus der Klauenpflege sollen im
Rahmen des Gesundheitsmonitoring-Projekts ebenfalls erfasst und ausgewertet werden. Eine
genaue Beschreibung des Projektes findet sich bei Egger-Danner et al. (2007).

5. Exterieur

Als besonders kreativ im Hinblick auf neue Merkmale erweist sich der Exterieurbereich in der
Milchrinderzucht (Thaller und Gotz, 2005). Beim Fleckvieh wird neuerdings die
Korperkondition (BCS) im Rahmen der Nachzuchtbewertung erhoben, um ein Hilfsmerkmal
fiir die Fruchtbarkeit bzw. einen Hinweis auf das Management des Betriebes zu bekommen.
Inwieweit diese einmalige Erfassung des BCS pro Kuh ziichterisch nutzbar ist, bleibt
abzuwarten. Die Erhebung der Bewegung (Locomotion) wurde testweise durchgefiihrt, aber
aufgrund von Erhebungsschwierigkeiten und mangelnder Akzeptanz wieder abgebrochen.

Grundsitzlich sollten die Exterieurmerkmale hinsichtlich der Funktionalitidt der Kuh ausgewéhlt
werden, reine Schonheitsmerkmale sollten keinen Platz haben. Bei der Analyse des
Zusammenhangs zur funktionalen Nutzungsdauer zeigt sich, dass der Euterboden bzw. die
Euterhohe in der Regel das wichtigste Merkmal darstellt (Fiirst, 2005). Vor allem
Rahmenmerkmale zeigen meist keine ziichterisch relevanten Beziehungen zu Produktions- oder
Fitness-Merkmalen und sollten deshalb den entsprechend niedrigen Stellenwert in der
Rinderzucht haben.

6. Sonstiges
6.1 Temperament

Zu temperamentvolle, nervose oder gar aggressive Tiere stellen eine stindige Gefahrenquelle bei
der tdglichen Stallarbeit dar. Ruhige, umgingliche Kiihe mit angenechmem Melkverhalten sind
ein wesentliches Kriterium fiir die Zufriedenheit des Bauern mit seiner Herde. Das Verhalten der
Tiere hdngt zwar wesentlich vom Umgang des Bauern mit den Tieren ab, aber es besteht auch
eine genetische Komponente. Bisher wurden Osterreichweit mit Ausnahme der
Nachzuchtbeschreibung bei Fleckvieh und Pinzgauern, wo ,sehr nervds’ als Besonderheit
angegeben wird, keine Daten iiber das Temperament der Tiere gesammelt. Entsprechende
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Datenquantitit- und —qualitdt stellen aber eine Grundvoraussetzung fiir eine ziichterische
Bearbeitung dar. Der Landeskontrollverband Niederdsterreich hat daher in den letzten Jahren das
Temperament und das Melkverhalten im Rahmen der Milchleistungskontrolle testweise erhoben.
Fiir das allgemeine Temperament wurde eine Heritabilitdt von 7% und fiir das Melkverhalten
von 5% geschitzt (Fuerst, 2006). Zwischen dem allgemeinen Temperament und dem
Melkverhalten besteht ein enger Zusammenhang, der in einer genetischen Korrelation von +0,85
zum Ausdruck kommt. Interessanterweise kann eine leicht positive Tendenz der
Temperamentszuchtwerte zu den Zuchtwerten flir Nutzungsdauer und Persistenz festgestellt
werden. Ruhigere Tiere mit angenehmerem Melkverhalten haben offenbar eine etwas flachere
Laktationskurve und leben langer.

Bis jetzt ist noch keine Entscheidung dariiber gefallen, ob das Temperament bzw. das
Melkverhalten flichendeckend erfasst werden sollen, um Zuchtwerte dafiir schitzen zu konnen.

6.2 Umwelt-Methan

Der Klimawandel ist ein sehr aktuelles Thema und dabei spielt auch das Methan eine
entsprechende Rolle. Da als Nebenprodukt bei der Verdauung der Wiederkduer auch Methan
anfillt, gilt auch die Landwirtschaft und im speziellen die Rinderhaltung als Mitverursacher des
Klimawandels. Der Methan-Anteil an den weltweiten Gesamtemissionen wird vom World
Resources Institute mit 14% beziffert, wovon ein Drittel aus der Viehzucht und
Diingerwirtschaft stammt (Lubbadeh, 2006). Laut deutschem Umweltbundesamt haben die
Rinder nur 1,82% zu den Gesamtemissionen Deutschlands im Jahr 2004 beigetragen (Lubbadeh,
2006). Laut Fordergemeinschaft nachhaltige Landwirtschaft (FNL, www.fnl.de/methan.html) ist
die tdgliche Methan-Emission je Rind abhidngig von der Nutzungsart: Milchkiihe produzieren
mehr (200-400 g) Methan als Mastrinder (80-220 g). Zum Vergleich: Ein Elefant erzeugt etwa
2400 g Methan pro Tag. Die Freisetzung beim Rind resultiert zu ca. 70 % aus dem
Erhaltungsumsatz. Mit steigender Leistung - z.B. Milch oder Fleischzuwachs - sinkt jedoch bei
gleicher Korpermasse der Anteil der Methanbildung pro kg erzeugtem Produkt. So ergibt sich
fiir Milch rechnerisch folgende Beispiel-Bilanz: Bei einer tdglichen Milchleistung von 10 1
werden je kg Milch bis zu 40 g Methan (Erhaltungsumsatz eingerechnet) gebildet. Die gleiche
Kuh setzt jedoch bei einer Tagesleistung von 30 1 Milch weniger als 15 g Methan je Liter frei.
Die Produktivitdtssteigerung in der Milchviehhaltung fiihrt damit zu einer Verbesserung der
Methanbilanz (www.fnl.de/methan.html).

Das bedeutet, dass eine Effizienzsteigerung bzw. Verbesserung der Futterverwertung auch zu
einer Verringerung des Methanausstofes fiihrt. Inwieweit sich in Zukunft neue ziichterische
Kriterien im Umweltbereich ergeben bleibt abzuwarten.

7. Geninformationen

7.1 Molekulare Zuchtwertschdtzung

In der modernen Tierzucht sind geschitzte Zuchtwerte fiir wirtschaftlich bedeutende Merkmale
die wichtigsten Hilfsmittel zur Selektion. In der Zuchtwertschitzung werden
Abstammungsinformationen und Leistungsdaten kombiniert und die genetische Veranlagung
eines Tieres mit Hilfe statistischer Verfahren eingeschitzt. Die dabei verwendeten Methoden
beruhen auf zum Teil stark vereinfachten Annahmen, haben aber den Vorteil der relativen
statistischen und damit auch rechentechnischen Einfachheit. Die Modellierung vor allem der
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Vererbung wird in Zukunft sicherlich weiter verfeinert werden, es wird allerdings immer eine
mehr oder weniger starke Vereinfachung der Wirklichkeit bleiben. Dass bisherige Modelle
offenbar bereits relativ nahe an die Realitit kommen, beweisen die in vielen Merkmalen
weltweit sehr guten Zuchtfortschritte.

Neuere Entwicklungen, mit denen einzelne Gene bzw. Chromosomenabschnitte identifiziert
werden konnen, legen den Schluss nahe, diese Informationen in der Zuchtwertschitzung zu
berticksichtigen. Einige bisherige Untersuchungen zeigen das theoretische Potential, allerdings
ist der Erfolg in der Praxis noch abzuwarten (Fiirst, 2001). Erfolgversprechende neue Anséitze
sind bei Soélkner (2007) zu finden.

Mit dem verstirkten Einsatz der Molekulargenetik wird sich die Rinderzucht allerdings starker
vom Bauern zu den (Besamungs-)Organisationen und Firmen verschieben, sodass durchaus
Anlass zu Skepsis besteht.

7.2 Erbfehlertest

Molekulargenetische Verfahren zur Erkennung von Erbfehlern stellen eine sehr wichtige
Anwendung der Molekulargenetik dar. Erbfehler treten in allen Populationen auf und konnen
sich durch den meist homozygot rezessiven Erbgang stark ausbreiten. Eine rechtzeitige
Erkennung und Kennzeichnung der Trégertiere kann wesentlich zur Verringerung des
Erbfehlerproblems beitragen. Eine Beschreibung des Prinzips der Kartierung von Erbfehlern am
Beispiel der Spinnengliedrigkeit ist im Beitrag von Go6tz und Buitkamp (2007) nachzulesen.

8. Schlussbetrachtungen

Bei der Suche nach neuen Merkmalen und Selektionskriterien miissen neben Skonomischen
Gesichtspunkten auch Aspekte wie Gesundheit, Wohlbefinden oder Umweltkosten
berticksichtigt werden. In den Osterreichischen Zuchtzielen wird der Fitnessbereich jeweils mit
ca. 50% im Gesamtzuchtwert, d.h. im Zuchtziel gewichtet. Trotz dieser hohen Gewichtung von
Fitness und Funktionalitit wird der mit Abstand grofte Selektionserfolg in der Milchleistung
erreicht. Daher wird es in Zukunft vor allem wichtig sein, in diesem Bereich alle ziichterischen
Schritte zu optimieren. Dazu zéhlen Datenqualitidt und —quantitit, optimale ZWS-Modelle und
auch etwaige neue Merkmale. Hier sind besonders die Gesundheitsmerkmale hervorzuheben,
von deren Erfassung und Analyse ziichterisch viel zu erwarten ist. Manche interessante
Merkmale sind sehr aufwendig und problematisch zu erfassen (z.B. Futterverwertung) und auch
die effiziente Umsetzung molekulargenetischer Erkenntnisse werden teilweise auch zu
alternativen Zuchtprogrammen fiihren miissen (Swalve, 2007).
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Gesundheitsmonitoring Rind - Erste Ergebnisse
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GESUNDHEITS
MONITORING

RIND

verbesserte
Tiergesundheit

Zuchtwerte/Gesundheitsberichie

Zunehmende Bestandesgroflen, vermehrte Fitnessprobleme und Druck auf die
Erzeugerpreise verlangen nach leistungsstarken, aber auch problemlosen und
gesunden Rindern. Die Verbesserung der Tiergesundheit wird sowohl fiir die
Wirtschaftlichkeit der Rinderhaltung als auch fiir die Lebensmittelsicherheit
immer wichtiger. In Zusammenarbeit von Rinderzucht, Leistungspriifung,
Veterindrmedizin, Wissenschaft, Interessensvertretung und der Unterstiitzung

durch die Ministerien sollen  Gesundheitsdaten  erfasst, eine
Zuchtwertschitzung fiir Gesundheitsmerkmale entwickelt und
Gesundheitsberichte fiir das Herdenmanagement und die Bestandesbetreuung
bereitgestellt werden. Das Projekt steht allen Betrieben unter

Leistungspriifung offen.

1. Hintergrund

1.1 In Skandinavien erfolgreich

In den skandinavischen Léndern ist die Erfassung von Tiergesundheitsdaten und deren
Berticksichtigung in der Zucht und im Herdenmanagement seit Jahren Routine. Wie das Beispiel
Norwegen (Grafik 1) zeigt, konnte dort ein deutlicher Riickgang von Mastitis-Féllen erreicht
werden. Lag der durchschnittliche Prozentsatz der Kiihe, die 1994 an klinischer Mastitis
erkrankten noch bei 20%, so sank dieser innerhalb von nur 5 Jahren auf 15%.

Grafik 1: Entwicklung der Hiufigkeit von klinischer Mastitis in Norwegen von 1978 bis
1998 nach Erstkalbejahr (Heringstad et al., 2003)
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1.2 Gesetzliche Grundlage besteht

Laut Tierarzneimittelkontrollgesetz sind Diagnosen zu dokumentieren, jedoch sind sie in
Osterreich in der Regel nicht elektronisch erfasst und werden nicht fiir Zucht und Management
genutzt.

Tierarzneimittelkontroligesetz 2002/Anderungen 2005

§ 4 (6) ,,Der Tierarzt hat iiber das Datum der Untersuchung der Tiere, Name und Anschrift der
Tierhalter, die Angaben zur Identitit und Anzahl der behandelten Tiere, die Diagnose, die
verschriebenen Arzneimittel, Anwendungsart, die verabreichte Dosis, die Behandlungsdauer und
die einzuhaltenden Wartezeiten in geeigneter Weise Buch zu fiihren. ...

§4(7) ... AuBerdem hat der Tierarzt fiir alle an den Tierhalter abgegebenen Arzneimittel einen
Abgabeschein auszustellen ... . “

1.3 Wirtschaftlichkeit - Bessere Tiergesundheit rechnet sich

Kosten senken ist entscheidend fiir den wirtschaftlichen Erfolg in der Rinderhaltung.
Betriebszweigauswertungen des Arbeitskreises Milchproduktion weisen 2004 in Osterreich bei
reinen Tierarztkosten eine durchschnittliche Belastung von 0,8 Cent pro kg Milch aus. Werden
auch Folgekosten (geringere Milchleistung, geringere Qualitidt, hohere Bestandesergdnzung
durch kiirzere Nutzungsdauer, hoherer Arbeitszeitbedarf, ..) beriicksichtigt, liegen die Kosten
nach einer Untersuchung aus Deutschland (Platen, 2003) bei rund 4 Cent pro kg Milch. Daher
wird auch aus  wirtschaftlichen = Uberlegungen die  Bestandesbetreuung  und
Krankheitsvermeidung fiir einen Betrieb immer wichtiger.

2. Projektziele
Grafik 2: Darstellung der Projektziele
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2.1 Datenerfassungssystem fiir Diagnosedaten

Arzneimittelanwendungs-, Arzneimittelabgabe- ur  Grafik 3: Auszug aus dem neuen Arzneimittel-
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\%e"ge nutzen zu konnen, ist die Angabe der Diagnose
mit einem 2-stelligen Zifferncode auf dem
Arzneimittelbeleg durch den Tierarzt notwendig.
Hiezu wurde der offizielle Arzneimittelbeleg
W0 angepasst und ein Osterreich weit giiltiger
Diagnoseschliissel zur Standardisierung der Diagnosen ausgearbeitet. Der neue
Arzneimittelbeleg und der Diagnoseschliissel wurden in den Amtlichen Veterindrnachrichten im
April 2006 kundgemacht.
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Mit der Zustimmung des Landwirtes werden im Rahmen der Leistungspriifung die Tieridentitit,
die Lfbis-Nummer, die Tierarztnummer, das Diagnosedatum und die Diagnose von
Erstbehandlungen elektronisch erfasst.

Diese Daten werden im Rinderdatenverbund gespeichert und fiir die Zuchtwertschitzung von
ménnlichen Tieren und die Erstellung von Gesundheitsberichten genutzt. Durch die
Zustimmungserkldrung und das Datenschutzgesetz ist geregelt, dass keine personen- und
betriebsbezogenen Daten an Dritte weitergegeben werden konnen.

Grafik 4: Ablauf der Datenerfassung und Riickmeldung der Gesundheitsberichte
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2.2 Zusdtzliche Zuchtwerte fiir Gesundheitsmerkmale

Wissenschaftliche Ergebnisse zeigen, dass Zucht auf Gesundheitsmerkmale Erfolg versprechend
ist. Die Erblichkeitswerte von Mastitis, Nachgeburtsverhaltung, Stoffwechselerkrankungen etc.
sind groBteils hdher als die der bisher in der Zuchtwertschétzung in Osterreich und Deutschland
beriicksichtigten Fitnessmerkmale.
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Tabelle 1: Erblichkeitswerte von Gesundheitsmerkmalen (Zwald et al. 2004, Heringstad et
al., 2005)

Merkmal Erblichkeit (1. Lakt./alle Lakt.)
Holstein — USA (2004)

Labmagenverlagerung 0,15-0,18
Ketose 0,06 -0,11
Mastitis 0,06 - 0,07
Lahmbheit 0,05 -0,08
Zysten und Metritis 0,07 - 0,08
Norwegische Rote (2005)

Klinische Mastitis 0,07 - 0,08
Milchfieber 0,09 -0,13
Ketose 0,14 - 0,15
Nachgeburtsverhaltung 0,08

Eine Auswertung aus Dinemark zeigt (Aamand, 2006), dass von Stieren mit einem
Eutergesundheitsindex unter 86 doppelt so viele Tochter an klinischer Mastitis erkranken als von
Stieren mit einem Index von iiber 114.

2.3 Gesundheitsberichte fiir Bestandesbetreuung und Herdenmanagement

Gutes Herdenmanagement zeichnet einen erfolgreichen und gesunden Betrieb aus. Um
Bestandesprobleme friihzeitig erkennen zu konnen, sind Gesundheitsberichte (Diagnosedaten
mit weiteren Informationen aus der Leistungspriifung) von groBer Bedeutung. Mit der
Zustimmung des Landwirtes werden diese Informationen an den Tierarzt zur
Bestandesbetreuung weitergegeben, um eine effiziente Beratung zur Krankheitsvorbeugung und
Krankheitsbekdmpfung zu erleichtern.

2.4 Schnittstelle Tiergesundheitsdienst

Zur Unterstlitzung der Betriebserhebung im Rahmen des Tiergesundheitsdienstes stehen
Gesundheitsberichte und tiberregionale Kennzahlen zur Verfiigung.

3. Nutzen

3.1 Aufwand und Nutzen fiir den Landwirt

Der Nutzen des Landwirts sind zusitzliche Zuchtwerte fiir Gesundheitsmerkmale von Stieren
und Gesundheitsberichte. Die um Gesundheitsmerkmale erweiterten Zuchtwerte helfen jedem
Ziichter noch besser die richtigen Stiere fiir seine Tiere auszuwéhlen. Gutes Herdenmanagement
ist ein zentraler Erfolgsfaktor. Um Bestandesprobleme friihzeitig zu erkennen und Erkrankungen
vorzubeugen, sind Gesundheitsberichte (Diagnosedaten mit weiteren Informationen aus der
Leistungspriifung) von grofBer Bedeutung. Jeder Betrieb, der mitmacht, bekommt diese
Gesundheitsberichte kostenlos.

Wichtige Voraussetzung fiir zuverldssige Zuchtwerte und aussagekréftige Gesundheitsreports
sind eine gute Datenqualitit. Der Beitrag des Landwirts zum Projekt sind eine breite Beteiligung
und Augenmerk auf die Dokumentation der Diagnose. Je besser die Datenqualitéit und je grofer
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die Beteiligung der Landwirte und Tierdrzte am Projekt, desto groBer ist auch der Wert und der
Nutzen fiir alle.

3.2 Aufwand und Nutzen fiir den Tierarzt

Neu ist das Ausfiillen des 2-stelligen Zifferncodes fiir die Diagnose und das Eintragen der
Tierarztnummer auf dem Arzneimittelbeleg. Mit Zustimmung des Landwirtes dem Tierarzt
Gesundheitsberichte mit Diagnosedaten und Daten aus der Leistungspriifung kostenlos zur
Verfligung gestellt.

3.3 Weiterer Nutzen

Wichtige Basis fiir Weiterentwicklungen im Bereich der Molekulargenetik:

Im Bereich der molekularen Rinderzucht wird der gréBte ziichterische Nutzen bei Merkmalen
mit niedriger Erblichkeit erwartet. Die Basis fiir erfolgreiche Forschung sind aussagekriftige
phénotypische Leistungsinformationen.

Verbesserung der Lebensmittelsicherheit und Lebensmittelqualitit:

Gesunde, widerstandsfahige Tiere sind die Basis fiir gesunde Lebensmittel. Weniger
Medikamenteneinsatz in der Rinderzucht erhoht die Lebensmittelqualitit, verringert die
Belastung der Umwelt mit Antibiotikariickstdnden und fiihrt auch zu weniger Persistenzen von
Bakterien gegen Antibiotika. Verbraucher erwarten gesunde Lebensmittel von gesunden Tieren.
MaBnahmen in diesem Bereich fiihren deshalb zu einer Erhohung der Akzeptanz der
Landwirtschaft aus der Sicht der Verbraucher.

Ethik/Tierschutz:
Eine Zucht auf verbesserte Tiergesundheit fiihrt zu hoherem Wohlbefinden der Tiere. Gesiindere
Tiere sind langlebiger.

Monitoring Gesundheitsstatus:

Genauere Informationen iiber den Gesundheitsstatus der Rinder in Osterreich bewirken, dass
auch auf Ebene der regionalen und nationalen Entscheidungstriager ,agiert™ statt ,reagiert™
werden kann. Eine verbesserte Datengrundlage (Kennzahlen) liefert eine breite
Entscheidungsbasis fiir eventuelles Risikomanagement.

Ein Ziel des Projektes ist auch die Stirkung der Verbindung zwischen der Tierdrzteschaft und
der Rinderzucht.

Positionierung der osterreichischen Rinderzucht:

Die osterreichische Rinderzucht verfolgt seit Jahren ein auch international anerkanntes
fitnessbetontes Zuchtziel. Die Einbeziechung von Gesundheitsdaten in die Zucht fiihrt zu einer
sinnvollen Erweiterung dieser Strategie.

4. Projektorganisation

Projekttriger ist die Zentrale Arbeitsgemeinschaft dsterreichischer Rinderziichter (ZAR) mit
den Mitgliedsorganisationen aus Leistungspriifung, Rinderzucht und Besamung.

Projektpartner:
e ARGE Wiederkiuer der Osterreichischen Tiergesundheitsdienste
e Bundesministerium fiir Land- und Forstwirtschaft, Umwelt und Wasserwirtschaft
e Bundesministerium fiir Gesundheit und Frauen
e Landwirtschaftskammer Osterreich
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Osterreichische Tierdrztekammer

Universitit fiir Bodenkultur Wien — Institut fiir Nutztierwissenschaften
Veterindrmedizinische Universitdt Wien — Klinik fiir Wiederkauer
ZuchtData EDV-Dienstleistungen GmbH

Das Projekt wird umgesetzt von einem Kernteam und einem erweiterten Projektteam mit
Vertretern der verschiedenen Projektpartner. Fiir die Gesundheitsberichte gibt es eine eigene
Arbeitsgruppe.

5. Ergebnisse

5.1 Aktueller Stand der Umsetzung

Teilnahme am Projekt
Aktuell haben ca. 9.000 Betriebe mit der Unterzeichnung der Zustimmung zur Datenweitergabe
ihr Interesse am Projekt bekundet.

Grafik 5: Angestrebte Teilnahme im Zuge des Projektes und aktueller Stand der
Umsetzung in den einzelnen Bundeslindern.
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Diagnosenerfassung

Die Erfassung der Diagnose lauft etwas zeitversetzt an. Die Anzahl der Betriebe mit Diagnosen
steigt kontinuierlich an. Waren es Mitte Februar 1.147 Betriebe mit Diagnosen, so weisen
Anfang Mirz 1.616 Betriebe Diagnosen auf. Fiir die vollstindige Erfassung bei der téglichen
Routine wird es noch Zeit, Geduld, Information und vor allem einen ersichtlichen Nutzen fiir
Landwirte und Tierérzte brauchen.

5.2 Gesundheitsberichte

Die ersten Tagesberichte Tiergesundheit wurden von den  Mitarbeitern  der
Landeskontrollverbidnde an die teilnehmenden Landwirte ausgegeben. Bei erfolgter Zustimmung
des Landwirtes zur Datenweitergabe werden diese den Tierdrzten direkt via Email zugestellt.
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Die Jahresberichte Tiergesundheit mit Betriebsvergleichen werden Ende 2007 zur Verfiigung
stehen. Mittelfristig werden diese Informationen iiber eine Internetplattform zur Verfiigung

stehen.

5.3 Erste Auswertungen

Mit ersten Auswertungen wurde begonnen. Dabei wurde auf Betriebe mit einer Teilnahme von
mindestens 6 Monaten und der Betreuung durch einen Tierarzt mit mindestens 50 Erstdiagnosen
eingeschrinkt. Fiir die Auswertung stehen 301 Betriebe zur Verfiigung.

Grafik 6: Verteilung der Erstdiagnosen in % von Referenzbetrieben (vorliufige

Auswertung)
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6. Weitere Arbeitsschritte

6.1 Datenvalidierung und Kennzahlen

Datenvalidierungen und Auswertungen von Kennzahlen (Privalenzen,..) fiir die Jahresberichte
sind in Arbeit.

6.2 Weiterentwicklung Gesundheitsberichte

Der Arbeitsschwerpunkt 2006 wird im Projekt auf der Weiterentwicklung der
Gesundheitsberichte zum Nutzen der Landwirte und Tierdrzte liegen. Riickmeldungen aus der
Praxis sind sehr wertvoll und wichtig.

6.3 Klauen

Neben der Eutergesundheit nimmt der Bereich Klauen bei der Wirtschaftlichkeit eine zentrale
Rolle ein. Die Beriicksichtigung von Informationen aus der Klauenpflege ist ein weiteres
Projektziel. In der Steiermark wurde von Herrn Thomas Kahr 2007 eine Diplomarbeit zur
Struktur der Klauenpflege in der Steiermark durchgefiihrt. Ein Pilotprojekt mit professionellen
Klauenpflegern ist in Planung.

6.4 Zuchtwertschdtzung

Geplanter Beginn der Dissertation zur Entwicklung einer Zuchtwertschitzung fiir
Gesundheitsmerkmale ist Ende 2007. Zuchtwerte sind frithestens Ende 2010 zu erwarten.

7. Resiimee

In Skandinavien hat die Erfassung von Gesundheitsdaten und deren Nutzung in der Zucht und in
der Bestandesbetreuung zu einem Riickgang der Erkrankungen gefiihrt. Durch aussagekriftige
Gesundheitsberichte zur Bestandesbetreuung und das Herdenmanagement und zusdtzliche
Zuchtwerte fiir Gesundheitsmerkmale kann auch in Osterreich die Tiergesundheit verbessert und
die Produktionskosten gesenkt werden. Entscheidend fiir die Aussagekraft der
Gesundheitsberichte und der Zuchtwerte sind die Datenqualitdt und eine breite Beteiligung der
Landwirte und Tierérzte.

Die ersten Erfahrungen zeigen, dass seitens der Landwirte ein grofles Interesse am Bereich
Tiergesundheit besteht. Die Erfassung der Diagnosedaten lduft in den 6stlichen Bundeslédndern
an. Fir die vollstaindige Erfassung bei der tdglichen Routine wird es noch Zeit, Geduld,
Information und vor allem einen ersichtlichen Nutzen fiir Landwirte und Tierdrzte brauchen. Die
Bedeutung des Projektes fiir die Osterreichische Landwirtschaft geht iiber Gesundheitsberichte
und Zuchtwerte hinaus. Fiir die Konsumenten gewinnt der Aspekt der Lebensmittelsicherheit
(gesunde Lebensmittel) zunehmend an Bedeutung.

Nur durch die Zusammenarbeit der Projektpartner aus Rinderzucht, Leistungspriifung,
Veterindrmedizin, Wissenschaft, Interessensvertretung und der Unterstiitzung durch das
Bundesministerium fiir Land-, Forstwirtschaft, Umwelt und Wasserwirtschaft und dem
Bundesministerium fiir Gesundheit und Frauen ist ein Erfolg mdglich.

*Gefordert mit Mitteln des Bundesministerium fiir Gesundheit und Frauen, des Bundesministeriums fiir Land-,
Forstwirtschaft, Umwelt und Wasserwirtschaft und der Bundesldnder.
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Maglichkeiten der molekularen Rinderzucht

Johann Solkner

1. Einleitung

Viele Molekulargenetiker versprechen uns seit Jahren groBe Erfolge bei der ziichterischen
Nutzung von molekularen Daten. Informationen iiber Gene grofler Wirkung auf die Auspragung
von Merkmalen sollen die Informationen zu diesen Merkmalen aus der Leistungspriifung
ergidnzen oder gar ersetzen. Oft werden Gene, die wichtig fiir die Ausprdgung von Merkmalen
mit niedriger Heritabilitdt sind, bei dieser Argumentation hervorgehoben. Die konventionelle
Zucht mit der Leistungspriifung eines groflen Teils der Population ist fiir Merkmale der Milch-
und Fleischleistung extrem erfolgreich, Fruchtbarkeit, Gesundheit und Langlebigkeit werden
selbst bei Formulierung und Umsetzung komplexer Zuchtziele im besten Fall stabil auf einem
relativ niedrigen Niveau gehalten. Die Holstein Friesen Population der U.S.A. ist ein negatives
Beispiel. Hier wurde Fitnessmerkmalen sehr lang keine Bedeutung bei der
Zuchtzielformulierung und Selektion zugemessen, was zu den momentan akuten grofRen
Problemen fiihrte. Selektion auf Gene mit groBer Wirkung auf Fruchtbarkeit oder
Eutergesundheit wird als relativ schneller Ausweg aus dem Dilemma propagiert.

Im Folgenden werde ich versuchen, die Mdglichkeiten und Grenzen der Nutzung molekularer
Informationen in der Rinderzucht auszuloten. Die Tatsache, dass ich mich als Gastprofessor an
der University of Sydney tdglich mit der Optimierung von Methoden zur Nutzung einer gro3en
Zahl von Markern (~15.000 pro Tier) beschiftige, erlaubt mir tiefen Einblick in die zur
Verfligung stehenden Optionen.

2. Molekulare Marker

Grundlagen zu molekularen Markern wurden bereits beim Seminar des Ausschusses fiir Genetik
im Jahr 2001 ausfiihrlich beschrieben, weshalb ich mich auf eine kurze Einfilhrung und die
Beschreibung der zwei aktuell wichtigsten Markertypen beschrinke. Die genetische Information
ist beim Rind in den 30 Chromosomenpaaren jeder Zelle gespeichert, der genetische Code ist
simpel. Vier Basen-Buchstaben (A, C, G, T) reichen aus, um in Dreierkombinationen ,,Worte*
oder ,,Anweisungen‘ zur Bildung von Aminosduren und Start- und Stop-Codons zu bilden, die
fiir die Bildung von Enzymen, Proteinen und letztlich allen anderen Bausteinen des Lebens
verantwortlich sind. Das Genom besteht aus ca. 3 Milliarden solcher Buchstaben, beim Rind im
Schnitt also 100 Millionen pro Chromosom. Chromosomen sind nummeriert, das grofite hat die
Nummer 1 und das kleinste die Nummer 29, das Geschlechtschromosom hat als einziges einen
Namen, X oder Y. Das Genom wurde 2002 beim Menschen erstmals vollstindig gelesen
(sequenziert), inzwischen liegt die vollstindige Sequenz auch beim Rind vor. Die
Molekulargenetik ist dabei zu lernen, die Sprache des Genoms besser zu verstehen, aktuell
nimmt man an, dass es rund 50.000 Gene gibt, die abgelesen und Aminosdurenketten {ibersetzt
werden. Proteine sind aneinander gereihte Aminosiuren, die Ubersetzung ist nicht 1:1, die
Sequenz der Codons, die fiir Aminosduren codieren (,,Exons®) ist unterbrochen von Basen-
Ketten, deren Funktion aktuell nicht ganz klar ist (,,Introns®).

Molekulare Marker sind kurze Basen-Ketten, die mit molekulargenetischen Methoden eindeutig
wiederzufinden und inzwischen auch ortlich zuzuordnen sind und damit eine Art Markierung fiir
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dar rundum liegende Stiick des Genoms sind. Mikrosatelliten (,tandem repeats®) sind
Sequenzen, wo sich zwei Basen wiederholt abwechseln, also z.B. GAGAGAGA..., deren
Varianten (Allele) dann etwa als (GA)16 (GA)18, (GA)25 etc. bezeichnet werden. Beim Rind
sind inzwischen tausende solcher Mikrosatelliten-Marker bekannt, ihr Vorteil ist, dass sie in sehr
vielen allelischen Varianten vorliegen. Aktuell besonders stark propagierte Marker werden als
SNPs (gesprochen: ,,Snips®, single nucleotide ploymorphisms) bezeichnet. Ein SNP bezeichnet
die Position einer einzigen Base (von rund 3 Milliarden!), die in einer Population in mehr als
einer Variante vorliegt. Fast 99 % des Genoms sind fiir alle Individuen einer Art identisch, also
nicht SNP. Die Technologie zur Auffindung von SNP hat sich rasant entwickelt, heute kann man
beim Menschen 500.000 SNP um 250 $ genotypisieren lassen, fiir das Rind gibt es demnéchst
SNP-Chips mit 25.000 Markern um denselben Preis.

3. Zur Auffindung wichtiger Gene

Da die SNP-Technologie bis vor kurzem nicht verfligbar war, erfolgte die Lokalisierung von
Genen groBer Wirkung (QTL - quantitative trait loci) bislang fast ausschlieflich mit
Mikrosatelliten-Markern. Zur Grobkartierung werden 5-10 Marker pro Chromosom verteilt und
Familien (Viter und Tochter im Tochter-Design bzw. GroBviter und Viter im Enkelinnen-
Design) genotypisiert. Findet man mit dieser Methode Regionen in der Grofe eines halben oder
viertel Chromosoms, werden zur Feinkartierung mehr Mikrosatelliten in dieser Region
genotypisiert. Aufgrund der verwendeten Methode ist die tatsdchliche Auffindung der kausalen
Mutation, die fiir die Unterschiede in der Leistung von Tieren verantwortlich ist, praktisch
unmoglich. Mit der grolen Anzahl von SNP ist eine weitere Einengung der Position der
kausalen Mutation moglich, der Ansatz, der aus Assoziations-Kartierung bezeichnet wird, geht
weg von der Nutzung von Familien-Information hin zu der von individueller Leistung. Da es
aber auch in einem Gen mit Exon und Introns immer noch 20 oder mehr SNP gibt, ist die
Auffindung der kausalen Mutation damit nicht abgeschlossen und zusitzliche molekulare
Methoden miissen angewandt werden.

Bislang wurde beim Rind erst eine Handvoll von Genen bis zur kausalen Mutation
charakterisiert, das bei weitem beriihmteste Gen wurde an der technischen Universitdt Miinchen
unter der Leitung von Prof. Ruedi Fries entdeckt. DGAT1 auf Chromosom 14 hat einen
massiven Einfluss auf den Fettgehalt der Milch, allerdings hat das Allel, das den Fettgehalt
erhoht, auch eine Verringerung der Milchmenge zur Folge. Eine australische Firma bietet auch
einen Gentest (,,GeneSTAR®) fiir den intramuskuldren Fettgehalt des Rindfleischs an, hier
werden die Effekte zweier Gene (Triiodothyronin und Thyroxin) kombiniert, ohne dass die
tatsdchlich kausale Mutation in einem der beiden Gene aufgekldrt wére. Gene, die fiir die
Fruchtbarkeit oder die Eutergesundheit verantwortlich sind, wurden noch nicht gefunden.

4. Molekulare Zuchtwertschdatzung

Prof. Meuwissen von der Universitit Aas in Norwegen hat 2002 eine Methode vorgeschlagen,
die Informationen vieler Marker simultan nutzt, um den Zuchtwert eines Tieres zu schitzen,
ohne vorher die fiir das Merkmal wichtigen Gene kartiert zu haben. Anhand von
Simulationsergebnissen zeigte er, dass dieser Ansatz sehr vielversprechend ist. In Australien
wurden in einem groflen Forschungsprojekt weltweit erstmals ca. 15.000 SNP fiir 1546
nachkommengepriifte Holstein Friesen Stiere genotypisiert. Die geschdtzten Zuchtwerte dieser
Stiere haben hohe Sicherheiten. Wir sind gerade dabei, dem Meuwissen-Ansatz dhnliche
Methoden zu entwickeln und anhand dieser Daten auf ihre Zuverldssigkeit zur Voraussage von
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Zuchtwerten ohne die Verwendung von Leistungsdaten von Tochtern zu priifen. Die Tabelle
zeigt die Ergebnisse fiir eine der verwendeten Methoden (,,partial least squares®).

Merkmal Sicherheit

der molekularen ZWS
Gesamtzuchtwert 65 %
Eiweissmenge 60 %
Gesamtnote Exterieur 58 %
Fruchtbarkeit 54 %
Zellzahl 30 %

Der Wert ist auch fiir die Fruchtbarkeit, ein Merkmal mit sehr niedriger Heritabilitét sehr hoch,
warum die Zellzahl aus dem Rahmen fillt, ist aktuell nicht klar. Die hier vorgestellten
Ergebnisse sind ein Schnappschuss aus der Wissenschafter-Werkstatt und nicht endgiiltig, die
GroBenordung wird aber jedenfalls halten, es ist eher eine Erhohung der Genauigkeit zu
erwarten, da die molekulare Zuchtwertschatzung erst in ihren Kinderschuhen steckt.

Weil beim vorgestellten Ansatz keinerlei phanotypische Information verwendet wird, gelten
diese Ergebnisse auch fiir Stierkidlber, die als Teststierkandidaten in Frage kommen. Aktuell
wird fiir die Selektion der Teststierkandidaten der vorgeschitzte Zuchtwert, der als Mittelwert
der geschitzten Zuchtwerte von Vater und Mutter berechnet wird, herangezogen. Die Sicherheit
dieses vorgeschdtzten Zuchtwerts hingt von den Sicherheiten der Zuchtwerte der Eltern ab.
Diese liegt fiir Gesamtzuchtwert, EiweiBmenge im Bereich von 40 %, fiir Fruchtbarkeit und
Zellzahl wegen ihrer niedrigen Heritabilitit weit unter 30 %.

Eine meiner aktuellen Aufgaben ist zu iiberpriifen, um wie viel die in der Tabelle vorgestellten
Genauigkeiten zu erhohen sind, wenn der molekulare Zuchtwert von Teststierkandidaten mit
dem vorschdtzten Zuchtwert kombiniert wird. Eine weitere aktuell sehr intensiv bearbeite Frage
ist, wie viele Marker fiir die routineméfige Schidtzung von molekularen Zuchtwerten erforderlich
sind. Fiir die Zuchtwertschdtzung einzelner Merkmale kommt man vermutlich mit 100-200
Maarkern aus. Da die Kosten fiir 25.000 Marker aber ,,lediglich® rund 200 Euro betragen und
diese Kosten im Vergleich zu jenen der Nachkommenpriifung gering sind, erscheint mir die
Senkung dieser Kosten um den Preis einer geringeren Zuverldssigkeit fiir andere Merkmale nicht
vorrangig.

5. Potenzielle Auswirkungen auf Zuchtprogramme

Die auf den ersten Blick offensichtliche Auswirkung der Anwendung der molekularen
Zuchtwertschitzung ist die deutlich sicherere Vorhersage der Zuchtwerte von
Teststierkandidaten. Zuchtplanungsrechnungen werden zeigen, um wie viel damit der
Zuchtfortschritt, der beim Rind ja massiv von der Auswahl der méinnlichen Tiere abhéngt, zu
erhohen ist. Weiters ist zu priifen, ob die offensichtlich sichere Vorhersage von Zuchtwerten mit
niedriger Heritabilitdt auch die Moglichkeit eroffnet, die Gewichtung der Zuchtfortschritte in die
Richtung von Fruchtbarkeit und Gesundheit zu verschieben.

Wissenschafter in Kanada und Australien stellen die Frage, ob die Rinderzucht nicht an der
Schwelle zu einem neuen System steht und ob die Leistungspriifung eines groflen Teils der
Population tatséchlich der beste Weg zur Maximierung des Zuchtfortschritts ist. Die intensive
Priifung in ausgewdhlten Testherden inklusive der Erhebung der Futteraufnahme und von
Blutparametern, die Aussagen iiber den energetischen Status und iiber Krankheitsanfélligkeit
von Kiihen liefern, wird als Alternative in den Raum gestellt. Der Einstieg von Firmen, etwa
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Monsanto, in die Zucht von Holstein Friesen ist in Diskussion. Die Schweinezucht ist hier
Beispiel, wenn eine Zucht mit Nukleusherden erfolgversprechend ist, steht dieser Einstieg
moglicherweise bevor.

Die Rinderzucht in Osterreich mit ihrem groBen innovativen Potenzial wird sich dieser
Herausforderung sicher erfolgreich stellen.
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Kartierung von Erbfehlern am Beispiel der
Spinnengliedrigkeit

Kay-Uwe G661z und Johannes Buitkamp

1. Einleitung

Erbfehler sind ein unvermeidlicher Bestandteil der natiirlichen genetischen Variation. Sie
konnen spontan entstehen oder unterschwellig jahrzehntelang in einer Rasse vorkommen, bevor
sie zum Problem werden. Die Definition eines Erbfehlers ist etwas unscharf aber im
Allgemeinen versteht man unter einem Erbfehler einen schwerwiegenden Defekt, der von einem
einzelnen Genort verursacht wird und einem klassischen Mendelschen Erbgang folgt. Die
iiberwiegende Mehrheit der bekannten Erbfehler bei Nutztieren folgt einem rezessiven Erbgang,
d.h. ein Nachkomme erkrankt nur dann, wenn er von beiden Eltern die defekte Genvariante
erhalten hat. Die unmittelbare Schlussfolgerung hieraus lautet, dass bei klassischen Erbfehlern
beide Eltern immer gesund sind. Solche Eltern bezeichnet man als Anlagetrdger, die erkrankten
Tiere dagegen als Merkmalstrdger.

Missbildungen sind von Erbfehlern abzugrenzen. Unter Missbildungen versteht man ganz
allgemein ein abnormes Erscheinungsbild, dessen Ursache jedoch vielfdltig sein kann.
Missbildungen koénnen spontan auftreten, genetisch bedingt sein oder auch durch bestimmte
Umwelteinwirkungen ausgelost werden. Erbfehler sind somit als eine Untermenge der
Missbildungen anzusehen.

Beim Rind ist eine Vielzahl von Erbfehlern bekannt. Die Datenbank OMIA listet gegenwirtig
369 bekannte Erbfehler beim Rind auf, von denen 66 genetisch kartiert sind. Gliicklicherweise
stellen die wenigsten davon quantitativ ein ernstes Problem dar, aber alle Erbfehler fiihren zu
Schmerzen und Leiden bei den Merkmalstrigern und sind daher aus ethischer Sicht
bekdmpfungswiirdig. Kritisch wird das Vorhandensein eines Erbfehlers immer dann, wenn er bei
einem Besamungsstier mit grofer Verbreitung auftritt. Ein solcher Stier hat zundchst viele
Tochter und wird in einer zweiten Phase dann auch Vater vieler S6hne. Somit wird nach 2-3
Generationen, wenn die ersten milden Inzuchtanpaarungen (unabsichtlich) erfolgen, das Problem
in einer vollig neuen GréBenordnung manifest.

Eine solche Situation konnten wir im Herbst 2005 im Falle der Spinnengliedrigkeit beim
Fleckvieh beobachten. Die defekte Genvariante wurde vor allem durch die Bullen ROMEL und
EGOL in der Population verbreitet und damit plotzlich zum Problem, obwohl bereits in den
siebziger Jahren der Erbfehler, z.B. von Rieck und Schade (1975) beschrieben wurde. In diesem
Beitrag beschreiben wir die Vorgehensweise und die moglichen Probleme bei der Kartierung
eines Erbfehlers am Beispiel der Spinnengliedrigkeit. Dabei konzentrieren wir uns auf die
molekulargenetischen Verfahren und vernachldssigen die klassischen Bekdmpfungsmethoden.
Diese wurden im Tagungsband eines friiheren ZAR-Seminars (ZAR, 2003) bereits ausfiihrlich
beschrieben.
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2. Spinnengliedrigkeit

Die Spinnengliedrigkeit' ist ein Erbfehler, bei dem die Kilber entweder tot geboren werden oder
kurz nach der Geburt sterben. Sie duflert sich in erster Linie durch eine auf die Gliedmafen
konzentrierte Stérung in der Knorpel- und Knochenbildung. Die groBen Réhrenknochen sind im
Mittelbereich lang, diinn und briichig, wahrend die Gelenke auffillig verdickt sein konnen.
Haufig treten auch versteifte und verdrehte Gelenke und eine im Stirnbereich verkiirzte
Schédelform (,,Pointerkopf™ mit verkiirztem Unterkiefer, Delle im Stirnbein) auf.

Die erste wissenschaftliche Beschreibung des Syndroms stammt von Rieck und Schade,
nachdem der Erbfehler in hessischen Rinderrassen in den 60er und 70er Jahren vermehrt auftrat
(Rieck und Schade, 1975). Es wurden gehduft Fille in allen 3 verbreiteten Rassen (Schwarzbunt
5, Rotbunt 3 und Fleckvieh 15 Félle pathologisch abgesichert) festgestellt. Aufgrund der
pathologisch-histologischen Untersuchungen, welche auch die Grundlage fiir die Definition des
Syndroms Spinnengliedrigkeit beim Rind sind, gingen die Autoren von einem einheitlichen
Krankheitsbild aus und priagten den Begriff ,,Arachnomelie”. Beim Fleckvieh schitzten die
Autoren die Hiufigkeit der defekten Genvariante (Allelfrequenz) auf 0,0024%. AuBerliche
Ursachen waren nicht erkennbar und die Fille waren rdumlich zuféllig verteilt. Alle Fille lieBen
sich auf drei Bullen, die meisten auf den Bullen PIKASSO zuriickfithren und traten bei Vater-
Tochter- und Halbgeschwisterpaarungen auf. Daher gehen Rieck und Schade von einem
autosomal rezessiven Erbgang aus. Nach 1974 sind beim bayerischen Fleckvieh bis zum Herbst
2005 keine weiteren pathologisch abgesicherten Fille beobachtet worden.

Die Spinnengliedrigkeit beim Braunvieh wurde durch die Verwendung von US-Stieren in die
europdischen Populationen eingefiihrt. Die ersten gesicherten Fille aus den Jahren 1981 und
1982 wurden von Brem und Kollegen beschrieben (Brem et al. 1984). Diese Fille wurden im
Rahmen eines Monitoring-Projekts identifiziert, bei dem Geburten in 171 Betrieben erfasst und
tierdrztlich verfolgt wurden. Es wurden 7 Félle beobachtet (von denen allerdings nur 4
pathologisch-anatomisch gesichert wurden) woraus sich eine Haufigkeit des Defektallels von
0,21% ergab. Durch diese Untersuchungen konnten 16 Bullen als sichere Anlagetriger
identifiziert werden und die Herkunft des Letalgens auf Brown-Swiss zuriickgefiihrt werden.

In der Schweiz wurden die ersten Fille aus den Jahren 1984 und 1985 von Schneeberger und
Stricker (Schneeberger and Stricker 1985) beschrieben. Sie verwendeten die Abkiirzung SAA fiir
die Spinnengliedrigkeit. Die Haufigkeit zu dieser Zeit wurde auf 0,15% der Geburten und die
Allelfrequenz in der Kuhpopulation auf 3,8% geschitzt (Konig et al. 1987). Es wurde ein
Testprogramm zur Erkennung von Tragern etabliert. Dieses basiert auf der Anpaarung an
bekannte Tréigerkiihe, Embryotransfer und Diagnose anhand von Embryonen. Dieses Programm
wurde allerdings nur einige Jahre fortgefiihrt. Die Haufigkeit der SAA ging in den folgenden
Jahren insbesondere durch die Vermeidung einer ganzen Blutlinie stark zuriick. Erst in den
letzten Jahren treten durch wieder vermehrt Félle auf (AMARANTO) (Testoni und Gentile 2004).

3. Kartierung von Erbfehlern

Das Rindergenom umfasst insgesamt rund 3 Milliarden Basenpaare. Beim klassischen Erbfehler
ist nur ein einziges dieser Basenpaare verdndert und fiihrt damit zu einer defekten Genvariante.
Die Suche nach dem Chromosomenabschnitt, der das defekte Basenpaar enthélt bezeichnet man
als die Kartierung des Erbfehlers.

' Andere giingige Bezeichnungen sind Arachnomelie, spider-legs Syndrom oder Syndrom der Arachnomelie und
Arhtrogrypose (SAA)
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3.1 Grundprinzip

Problematisch an der Kartierung ist, dass man den Defekt nicht durch eine direkte Suche
herausfinden kann, weil er praktisch an einer beliebigen Stelle im Genom auftreten kann.
Deshalb geht man in mehreren Schritten vor. In einer ersten Phase verwendet man ca. 200
genetische Marker, um ebensoviele Chromsomenabschnitte damit zu kennzeichnen. Ein
genetischer Marker ist eine eindeutig identifizierbare Basensequenz, die in den meisten Fillen
keine bekannte Funktion hat. Er dient wie ein Fihnchen auf einer Landkarte zur Markierung
einer bestimmten Position. Gute Marker haben bei verschiedenen Tieren verschiedene
identifizierbare Zustinde (,,Allele®). Man kann sich dies so vorstellen, als gidbe es fiir die
Féhnchen an einer bestimmten Position verschiedene Farben, die familienspezifisch sind. Damit
lasst sich die Vererbung des markierten Chromosomenabschnitts iiber Generationen hinweg
verfolgen.

In einer sogenannten Kopplungsanalyse beobachtet man, ob bestimmte Markerzustinde immer
mit dem Erbfehler zusammen auftreten. Ist dies der Fall, dann spricht man von Kosegregation.
Mit statistischen Tests kann man priifen, ob die Kosegregation hiufiger auftritt, als man bei
einem in Wahrheit unbeteiligten Marker erwarten wiirde.

Romel Freia
Marker01 2 3 1 3
Marker02 3 4 4 6
Marker03 9 8 10 10
P1 P3 P7

Marker01 2 3 3 I 2 1
Marker02 3 6 3 4
Markero3 9. 10 8 I 10

Abb. 1: Beispielsmaterial fiir die Kopplungsanalyse

w

Abb. 1 zeigt ein konstruiertes Familienmaterial, an dem wir die Vorgehensweise verdeutlichen
mochten. Beide Eltern ROMEL und FREIA sind Trager des Defektes. Das Genom ist durch 3
Marker abgedeckt. Die einzelnen Markervarianten (Allele) sind mit Ziffern bezeichnet. Bei
jedem Tier steht links das véterliche und rechts das miitterliche Chromosom, véterliche und
miitterliche Herkunft sind auch durch unterschiedliche Grautone gekennzeichnet. Quadrate
stehen fiir ménnliche und Kreise fiir weibliche Tiere. Ausgefiillte Symbole bezeichnen
Merkmalstrager, d.h. spinnengliedrige Tiere.

Die genauere Betrachtung des Materials enthiillt einige beachtenswerte Aspekte:

e In einigen Féllen erhélt ein Nachkomme nicht das gesamte miitterliche oder
viterliche Chromosom von einem Elter, sondern eine Mischung aus beiden. Diesen
Vorgang bezeichnet man als Rekombination. Diese ist zwar einerseits storend, hilft
aber andererseits fiir eine genauere Lokalisierung des Defektgens.
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e Die Mutter ist am Marker 03 homozygot, d.h. sie hat von ihrem Vater und ihrer
Mutter jeweils die gleiche Markervariante geerbt. Folglich erhalten alle ihre
Nachkommen am Marker 03 immer die Variante ,,10°.

e Mit Hilfe der Rekombinationen konnen wir die Marker 01 und 02 als Defektgenorte
ausschliefen. Betrachten wir nur die véterlichen Allele an Marker 01, dann tauchen
sowohl die Variante ,,2“, als auch die Variante ,,3* sowohl bei gesunden, als auch bei
kranken Nachkommen auf. Gleiches gilt fiir die Varianten ,,3* und ,,4* bei Marker 02.

Die Schlussfolgerung lautet demnach, dass der Erbfehler offensichtlich an Marker 03 gekoppelt
ist, bei dem viterlicherseits gesund immer mit ,,8* und krank immer mit ,,9° zusammen auftritt.
Ungliicklicherweise ist die Mutter fiir Marker 03 nicht informativ, sonst konnte man schon mit
so einer ,.kleinen Familie eine Kopplung statistisch absichern.

Zum statistischen Test einer Kopplung zwischen Marker und Defekt verwendet man eine Grof3e,
die als LOD-Score bezeichnet wird. Der Begriff kommt von ,log of the odds®, also dem
Verhiltnis der Quoten bei Wetten. Vereinfacht gesagt ist es der Logarithmus des Verhéltnisses
der Wahrscheinlichkeiten fiir und gegen Kopplung.

3.2 Komplikationen

In der Praxis findet man meist keine so schonen Materialien wie im Beispiel der Abb. 1 vor.
Vielmehr hat man mit einer Reihe von Komplikationen zu kdmpfen, die den Arbeitsaufwand
deutlich erhohen und/oder die Aussagekraft der Ergebnisse reduzieren kdnnen.

Die wichtigste Komplikation in der Praxis ist, dass die Familienmaterialien nicht so eine
giinstige Struktur aufweisen wie im Beispiel. Vollgeschwister sind beim Rind sehr selten und
Familien mit mehr als einem untersuchten Nachkommen kommen nur in Ausnahmefillen vor.

Ein besonders schwieriges Problem sind sog. Phinokopien. Hierunter versteht man Tiere, die
zwar eindeutig Symptome der Erkrankung aufweisen, genetisch aber ,,gesund“ sind. Ein
typisches Beispiel hierfiir sind Missbildungen, die durch bestimmte Substanzen im Futter oder
Trinkwasser ausgeldst werden oder auch Strahlenschidden. Die Konsequenz einer Phianokopie ist
in Abb. 2 dargestellt. Durch die Phidnokopie bei Nachkomme P2 ist die Eindeutigkeit der
Zuordnung zwischen der Variante ,,8“ an Marker 03 und dem Erbfehler scheinbar aufgehoben
und ein statistischer Test wiirde kein signifikantes Ergebnis mehr zeigen.

Ein Beispiel fiir die Moglichkeit einer Phidnokopie ist der Stier WAL, der bei 147
Risikoanpaarungen nur ein einziges befallenes Kalb aufwies. Die Wahrscheinlichkeit, dass dies
bei einem Anlagetriger passiert betridgt weniger als 0,1%. Aus diesem Grund gehen wir derzeit
davon aus, dass das eine Kalb eine Phidnokopie war und dass der Stier kein Trager ist.

Ein gegenteiliger Effekt liegt beim Phdnomen der unvollstiindigen Penetranz vor. Hierunter
versteht man, dass ein Tier zwar genetisch befallen ist, duerlich aber keine Symptome zeigt.
Unvollstindige Penetranz kann vielfdltige Ursachen haben. Beispielsweise kann das
Diagnoseverfahren ungenau sein, der Phédnotyp durch die Wirkung anderer Gene {iiberlagert
werden oder aufgetretene Félle werden schlichtweg nicht gemeldet (,,Meldemoral®). Eine
wichtige Ursache fiir unvollstindige Penetranz konnen auch Frithaborte sein. Wenn die
Mortalitdtsrate bei befallenen Tieren deutlich hoher ist als bei gesunden, dann beobachtet man
viel weniger Merkmalstriger als nach den Mendelschen Regeln erwartet wiirde.
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Romel Freia
Marker01 2 3 1 3
Marker02 3 4 4 6
Marker03 9 8 10 10

HE B O N o m o

Marker01 2 3 I
Marker02 3
Markero3 9 10 8 I

Abb. 2: Beispielspedigree, wenn Nachkomme P2 eine Phianokopie ist

Die Wirkung ist dhnlich wie bei der Phanokopie: Scheinbar sind Tiere gesund, die eigentlich den
»Kranken Genotyp* haben und verwiéssern damit die statistische Analyse.

Auch die genetischen Marker sind in der Praxis nicht immer ideal. Genetische Marker werden
meist an einem reprasentativen Material der gesamten Population ermittelt und kdnnen zufillig
innerhalb eines wichtigen Individuums homozygot sein. Ein Beispiel hierfiir ist der Marker 03
bei der Kuh FREIA im Beispiel. Tritt dieser Fall beim Stier auf, dann ist der Marker fiir die
Kopplungsanalyse nicht brauchbar und mit ihm ein ganzer Chromosomenabschnitt. In der Praxis
muss man dann im betroffenen Abschnitt neue Marker suchen, was mit einigem Aufwand
verbunden ist.

3.3 Ergebnisse

Mit der beschriebenen Vorgehensweise kann eine Kopplung zwischen einem genetischen
Marker und dem Defektgenort nachgewiesen werden. Dies ist jedoch noch eine relativ ungenaue
Information, weil zwischen dem Marker und dem eigentlichen Defektgen noch ein relativ grofer
Abstand liegen kann. Ein grofer Abstand bedeutet, dass zwischen Marker und Defektgen relativ
haufig Rekombinationen auftreten. Wenn dies der Fall ist, &ndert sich innerhalb einer Familie die
Beziehung zwischen Markervariante und Defektgen. Ist dies der Fall und bleibt es unbemerkt,
dann wird ein Gentest zu einem falschen bzw. unzuverldssigen Ergebnis fithren. Das Risiko von
Rekombination kann bei den von uns verwendeten Markerabstianden 10 bis 30% betragen.

Deshalb wird man beim ersten Nachweis einer Kopplung noch nicht gleich in die praktische
Anwendung einsteigen, sondern zundchst versuchen, weitere und aussagekriftigere Marker in
der betroffenen Region zu finden. Damit kann man die Region des Defektgens stirker
eingrenzen und die Marker auch so auswdhlen, dass sie in den wichtigen Familien besonders
informativ sind. In diesem Stadium verfiigt man dann iiber einen sog. indirekten Gentest. Wie
dieser funktioniert zeigt schematisch die Abb. 3.

Zunichst einmal ist allgemein festzustellen, dass der indirekte Gentest nur in Familien
angewendet werden kann, in denen in der Vergangenheit bereits vermehrt Merkmalstriger
aufgetreten sind. Aus Abb. 3 wird klar, dass es einen bestimmten Anteil von S6éhnen eines
bekannten Anlagetragers gibt, der den kompletten viterlichen Chromosomenabschnitt ohne
Rekombination ererbt. Diese Sohne lassen sich wiederum unterteilen in die Anlagetrager (S6hne
1 und 2) und die freien (S6hne 5 und 6). In beiden Féllen funktioniert der Test nahezu
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Abb. 3: Schema des indirekten Gentests

zuverlissig.! Es bleibt aber auch ein gewisser Teil der Sohne, bei dem Rekombinationen
aufgetreten sind, hier die S6hne 3 und 4. Bei diesen kann man nicht oder nur mit einer gewissen
Wahrscheinlichkeit sagen, ob sie Anlagetrager sind oder nicht.

Zusammenfassend bleibt zum indirekten Gentest festzustellen, dass er keine hundertprozentige
Sicherheit bietet, relativ teuer ist, weil immer ganze Familien untersucht werden miissen und
auflerdem nur von Fachleuten zu interpretieren ist.

Deshalb wird man bei wichtigen Erbfehlern auf jeden Fall versuchen, einen direkten Gentest zu
entwickeln. Hierbei verkleinert man das Intervall durch neue Félle und neue Marker immer
mehr, bis man ein Intervall hat, in dem nur noch wenige Gene liegen. Diese sogenannten
Kandidatengene werden dann einzeln auf Varianten untersucht und mit jeder gefundenen
Variante wird gepriift, ob sie eine eindeutige Kosegregation mit dem Erbfehler {iber Familien
hinweg aufweist. Hat man ein solches Gen gefunden, kann man jedes Tier ohne
Beriicksichtigung seiner Vorfahren untersuchen und feststellen, ob es Anlagetrdger ist oder
nicht. Damit erdffnet sich der Test auch fiir weibliche Tiere und man kann mit Anlagetrdgern
weiterziichten, falls man alle Nachkommen untersucht. Das Institut fiir Tierzucht der LfL hat im
Rahmen des Projektes PaGeMoRi (Forster et al., 2007) ein Vorhaben zur Entwicklung eines
direkten Gentests fiir die Spinnengliedrigkeit im Rahmen von FUGATO Plus mit Férderung
durch den FBF beantragt.

! Theoretisch besteht die Gefahr einer doppelten Rekombination einmal vor und einmal hinter dem Defektgenort.
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4. Kartierungsexperiment der LfL

Im Kartierungsexperiment des Instituts fiir Tierzucht der LfL wird mit finanzieller Unterstiitzung
der Tierzuchtforschung e.V., Grub ein indirekter Gentest fiir die Spinnengliedrigkeit entwickelt.
Dieser wird zukiinftig von der GeneControl GmbH, Grub angeboten werden.

4.1 Bisherige Arbeiten

Grundlage des Experiments sind drei verschiedene Familienmaterialien, die in Zusammenarbeit
mit dem Tiergesundheitsdienst Bayern gesammelt und bei denen alle befallenen Nachkommen
vom selben Team untersucht wurden.

Set 1 ist seit Ende Mérz 2006 verfiigbar und besteht aus 4 Halbgeschwister-Familien (EMAIL,
LANDMANN, NAAB, ROMEL) mit insgesamt 19 betroffenen Nachkommen, darunter ein
Vollgeschwisterpaar. Dieses Material wurde fiir die genomweite Kartierung mit 199 genetischen
Markern eingesetzt. Die genetischen Marker wurden der LfL. vom Forschungsinstitut fiir die
Biologie landwirtschaftlicher Nutztiere in Dummerstorf (PD Dr. Kiihn) zur Verfiigung gestellt.
Hierbei wurden insgesamt drei Regionen entdeckt, die einen positiven LOD-Score ergaben. Die
Differenzierung zwischen den Regionen war relativ schwach, was aber auf Grund der Struktur
des Materials (nur 2 Vollgeschwister) nicht anders zu erwarten war. Dariiber hinaus verblieben
einige Regionen, in denen die Markerdichte noch nicht befriedigend hoch war.

Set 2 ist seit Juli verfiigbar und umfasst 23 weitere betroffene Nachkommen. Es wurde
verwendet, um die interessanten Regionen aus der Analyse von Set 1 ndher zu untersuchen.
Hierbei ergab sich fiir eine chromosomale Region ein LOD von {iber 6, fiir die beiden anderen
Regionen LODs von unter 2. Dies ist ein sehr starker Hinweis, aber noch kein endgiiltiger
Ausschluss der beiden anderen Regionen.

Innerhalb der ROMEL Familie ergibt sich ein sehr einheitliches Bild. Alle Nachkommen passen
auf die von uns als Anlagetriger angesehene Markerkombination. Allerdings miissen wir hier
einschrinken, dass die Ergebnisse des Anpaarungsversuchs nicht richtig in das Bild passen. Im
Rahmen dieses Versuches, bei dem per ET eine Kuh mehrfach mit ROMEL und NAAB gespiilt
wurde, sind inzwischen 12 Nachkommen durch Schlachtung im fiinften bzw. siebten
Trachtigkeitsmonat gewonnen worden. Diese waren phinotypisch allesamt nicht eindeutig als
Merkmalstrager zu identifizieren. Einer dieser Nachkommen wies jedoch leichte Symptome
(Hechtkopf) auf und zeigte den Genotyp, der der Merkmalstrigerschaft entspricht. Dieser
Widerspruch muss noch niher untersucht werden.

Set 3 steht uns seit September 2006 zur Verfiigung. Es umfasst weitere 15 betroffene
Nachkommen, darunter wiederum ein Zwillingspaar. Die Typisierungen werden im Laufe des
Monats Mirz abgeschlossen werden und hoffentlich die bisherigen Ergebnisse noch weiter
erhérten.

4.2 Ausblick

Die laufenden Arbeiten werden im Mirz 2007 abgeschlossen werden. Wir hoffen, dass sich
hinsichtlich der beiden Regionen mit geringen LOD-Scores dann ein eindeutigeres Bild ergibt.
Es ist aber durchaus mdglich, dass sich auch diese Regionen noch erhirten und der Erbgang
nicht so einfach ist, wie bisher angenommen wurde.

Wenn sich die bisherige Hypothese bestétigt, kann der Test Anfang April an die GeneControl
GmbH iibergeben werden. Diese muss dann noch den Test im eigenen Labor etablieren und es
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miissen einige Vergleichsuntersuchungen durchgefiihrt werden. Damit sollte dann zumindest in
der ROMEL Familie eine Diagnose von jungen Stieren moglich sein.

Die Embryotransfers aus bekannten Anlagetrdgerinnen werden wir auch weiterhin fortfiihren,
um Material fiir die Feinkartierung und Aufschliisse liber die Penetranz zu gewinnen. Bisher ist
es uns aber bei 12 Nachkommen aus ET noch nicht gelungen, einen eindeutig diagnostizierten
Merkmalstrager zu gewinnen. Dies gibt Anlass zur Sorge hinsichtlich der Penetranz, ist aber
gleichzeitig ein Grund mehr, die Kartierung weiter voranzutreiben.

AuBerdem kooperieren wir mit der Universitdit Bern hinsichtlich der Kartierung der
Spinnengliedrigkeit beim Braunvieh.
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Brauchen wir alternative Zuchtprogramme?

Hermann H. Swalve

1. Einleitung

Zuchtprogramme konnen als praktische Realisierungen von Zuchtplénen verstanden werden. Die
Entwicklung und der Betrieb eines Zuchtprogramms zerfallen dabei in einen theoretischen und
einen praktischen Teil. Zum theoretischen Teil gehoren die Zuchtzieldefinition, die Schitzung
genetischer Parameter, die Auswahl der Merkmale und die Vorausschitzung des genetischen
Fortschritts. Der praktische Teil umfasst vornehmlich die Durchfiihrung der Leistungspriifung
und Zuchtwertschitzung, die Selektion und die Zuchtorganisation.

Die wesentlichen Zuchtzielmerkmale der Milchrinderzucht sind heute Milchleistung und
funktionale Nutzungsdauer, wobei eine leicht negative Beziehung zwischen diesen beiden
Komplexen konstatiert werden muss. In Zuchtprogrammen fiir Zweinutzungsrinder kommt die
Fleischleistung hinzu. Das Hauptmerkmal ,,Milchleistung® ist geschlechtsgebunden, weshalb die
Nachkommenpriifung dominiert. Die Leistungspriifung, zumindest fiir das Hauptmerkmal
Milchleistung, ist gut standardisiert. Konventionell sind Zuchtprogramme beim Milch- und
Zweinutzungsrind deshalb ,,an die Flache* gebunden, d.h. die Zuchtaktivititen finden in der
ganzen Population statt bzw. in dem Teil der Population, welcher auch Daten liefert.

Alternativen zum konventionellen Zuchtprogramm sind vielféltig beschrieben worden und sollen
nachfolgend erortert werden. Aus heutiger Sicht sind insbesondere folgende Punkte bedeutsam,
die fiir eine grundsdtzliche Abkehr vom konventionellen Zuchtprogramm sprechen:

e Notige Reorganisation der Leistungspriifung durch erhohte Kosten bzw. Wegfall von
staatlicher Unterstiitzung fiir die Leistungspriifung; Optimierung der Leistungspriifung
hinsichtlich der Nutzung hdchstméglicher genetischer Varianz

e Neuformulierung der Zuchtziele im Sinne der Nachhaltigkeit, auch ausgelost durch
gesellschaftliche Anspriiche

e Neuartige Indexmerkmale (diejenigen Merkmale, fiir die zur Schitzung der Zuchtziel-
merkmale Daten erhoben werden) verlangen u.U. gleichfalls eine Reorganisation der
Leistungspriifung

e Die Anwendung von neuen Biotechnologien und/oder die Umsetzung neuer Erkenntnisse
der Molekulargenetik erfordert moglicherweise andere Priifverfahren und eine andere
Organisation der Ziichtungsaktivitaten

2. Formen von Reinzuchtprogrammen beim Milch- und
Zweinutzungsrind

2.1 Das konventionelle Zuchtprogramm

Gemil der Theorie der quantitativen Genetik kann der Selektionserfolg bzw. genetische
Fortschritt iiber die Gleichungen

AG=1 h? op

bzw.

AG=1 1y Oa
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vorausgeschétzt werden, wobei AG den genetischen Fortschritt, 1 das standardisierte
Selektionsdifferential, h* die Heritabilitdt, r; die Genauigkeit der Zuchtwertschitzung und Gp
bzw. 64 die phinotypische bzw. genetische Standardabweichung bezeichnen. Das standardisierte
Selektionsdifferential (bzw. Selektionsintensitit) leitet sich direkt von der Remontierungsrate ab,
wobei die entsprechenden Werte von i gemidll der Gauss’schen Normalverteilung fiir
verschiedene Remontierungsraten (Anteile selektierter Tiere) ermittelt werden. In der
Milchrinderzucht stellte sich schon sehr friih das Problem, dass eine einzige Remontierungsrate
eben nicht existiert. Gerade unter Bedingungen der flichendeckenden Kiinstlichen Besamung
werden beispielsweise bei der Selektion der Bullen nur sehr kleine Remontierungsraten (sehr
hohe Selektionsintensititen) und bei der Selektion von Kiihen vergleichsweise hohe
Remontierungsraten verwendet. Es ist der Verdienst von Rendel und Robertson (1950), ein
Modell entwickelt zu haben, welches den tatsdchlichen Selektionsverhiltnissen in der
Milchrinderzucht gerecht wird und spiter auch auf andere Tierarten libertragen werden konnte.
Rendel und Robertson unterscheiden vier Selektionspfade, die am Beispiel des Milchrindes wie
folgt erlautert werden konnen:

Selektion der Bullenviter (BV)
Hierbei handelt es sich um sehr wenige, also sehr scharf selektierte Elitebullen zur Anpaarung an
die Bullenmiitter.

Selektion der Kuhvdter (KV)

In heutigen Zuchtprogrammen sind dies alle Bullen, die eine Nachkommenpriifung mit Erfolg
(positiver Zuchtwert) abgeschlossen haben, also in den Katalogen der Besamungsstationen
auftauchen und von den Landwirten nachgefragt werden konnen.

Selektion der Bullenmiitter (BM)

Bullenmiitter werden heute per elektronischer Vorauswahl (Durchsicht der Daten der ganzen
Population) vorselektiert und nach einer erfolgreichen Besichtigung endgiiltig fiir eine
Anpaarung an die Bullenvéter unter Vertrag genommen.

Selektion der Kuhmiitter (KM)

Hierbei handelt es sich grundsitzlich um alle Kiihe eines Milchviehbetriebes, die auch weibliche
Nachzucht fiir den Betrieb produzieren. Je nach Bedarf der betrieblichen Remontierung kann u.
U. noch etwas selektiert werden, meist liegt die Selektionsintensitdt auf diesem Pfad jedoch auf
einem sehr niedrigen Niveau.

Nach Rendel und Robertson ist der genetische Fortschritt je Jahr fiir die Gesamtpopulation dann
nach folgender Formel zu ermitteln:

_AGy, +AGy, +AGy, +AG,,
LBV +LKV +LBM +LKM

AG

Obschon in neuerer Zeit auch differenziertere Methoden zur Vorausschidtzung des genetischen
Fortschritts entwickelt wurden, so ldsst die Methode nach Rendel und Robertson immer noch
eine einfache und approximative Vorausschitzung mit hinreichender Sicherheit zu. Weitere
OrientierungsgroBen flir Zuchtprogramme sind daneben der mit Geld bewertete (und
diskontierte) Zuchtfortschritt bzw. der Nettoselektionserfolg unter Beriicksichtigung der Kosten
des Zuchtprogramms. Hinzugekommen ist mit der fortschreitenden Authebung der
Regionalisierung der Zuchtarbeit bzw. mit ihrer Internationalisierung die simple Frage, wie man
als Zuchtunternehmen im Markt bleibt. Eine herausragende Bestimmungsgrofle ist dabei der
Umfang des Zuchtprogramms. Dies gilt nicht nur fiir die Populationsgrofle, die, wie schon
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Langholz (1973) zeigen konnte, einen wesentlichen Einfluss auf das Zuchtprogramm hat,
sondern insbesondere auch fiir die Zahl der je Jahr iiber die kiinstliche Besamung vermarktbaren
Vatertiere (Dekkers et al., 1996).

Gesamtpopulation Herdbuch

> Bullenmiitter > Aufzucht der
KB A Bullenkéalber
Testbullen
<
A Wartebullen

Bullenviter Nachkommen
< priifung
Kuhviter Milch, etc.

Abb. 1: Das konventionelle Besamungszuchtprogramm

Abb. 1 zeigt das Schema eines konventionellen Besamungszuchtprogramms. Bullenmiitter
werden aus der Herdbuchpopulation selektiert und mit Elitebullen angepaart, um die Bullen der
ndchsten Generation zu erzeugen. Diese werden nach der Aufzucht als Testbullen eingesetzt. Die
Tochter aus diesem Testeinsatz stehen zur Nachkommenpriifung der Testbullen zur Verfiigung.
Hauptséchlich aus der Information zu ihren Leistungen werden Zuchtwerte fiir die Testbullen
geschitzt, die in der Zwischenzeit als Wartebullen gehalten wurden. Nach erfolgter
Zuchtwertschitzung kann unter den Wartebullen selektiert werden: Kuhvéter gehen in den
breiten FEinsatz, Eliteviter werden Bullenviter und der groffte Teil der Wartebullen wird
gemerzt.

2.2 MOET-Programme

Nicholas und Smith (1983) konnten zeigen, dass herkommliche Programme Reserven
insbesondere hinsichtlich des Generationsintervalls haben. Wesentliche Merkmale des von
Nicholas und Smith vorgeschlagenen Zuchtprogramms sind dabei, dass Kiihe als Miitter von
Bullen der ndchsten Generation sehr friih ausgewidhlt werden, wobei ihre Zuchtwerte dann
allerdings auch vornehmlich aus ihrer Abstammung heraus geschitzt werden miissen. Die
Sicherheit der Leistungserfassung wollte man damit verbessern, dass nicht mehr in einer gro3en
Population, sondern lediglich innerhalb eines Nukleus geziichtet wird. Der Nukleus ist dabei im
Extremfall nur eine einzige (grofle) Herde, in der dann natiirlich die Leistungserfassung sehr
genau betrieben werden kann. Hauptproblem solcher Zuchtprogramme ist die schmale Basis, die
zur Selektion noch verbleibt. Diesem Problem versuchte man damit zu begegnen, dass mit jeder
Kuh in einem solchen Programm auch Embryo-Transfer durchgefiihrt und somit die Zahl ihrer
Nachkommen erhoht wird. Dies gab derartigen Zuchtprogrammen auch den Namen MOET
(Multiple Ovulation und Embryo-Transfer). International gab es nur wenige Versuche, derartige
Zuchtprogramme ("Echte" MOET-Programme) tatsdchlich in die Praxis umzusetzen, und
mittlerweile sind auch alle Versuche gescheitert. Der Hauptgrund dafiir ist, dass die Auswahl aus
einer gro3en Population durch ein auch noch so intensiv betriebenes Nukleus-Programm nicht zu
iibertreffen ist. Eine sehr grofle Population bietet eben immer die Mdglichkeit, genetisch extrem
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positiv auffallende Tiere aus Tausenden von Tieren auszuwéhlen, also mit hoher Intensitéit der
Selektion zu arbeiten. Durch die Diskussion um MOET-Zuchtprogramme sind jedoch eine Reihe
von DenkanstoBen als Intensivierungen herkdmmlicher Besamungszuchtprogramme in die
Praxis umgesetzt worden.

— Zulieferherden
v Nachschub an
Sperma Jungkiihen
von Testherden
Testbullen Y Gepriifte Klihe
Nukleus
v Sperma geprtifter
Bullen
Population

Abb. 2: Nukleuszuchtprogramm nach Hinks (1978)

Die eigentliche Herkunft der Nukleuszuchtprogramme sind Zuchtprogramme, die fiir die Zucht
in Landern und Regionen mit schwieriger Infrastruktur erarbeitet wurden. Die Beschrinkung auf
einen Nukleus ergibt sich dabei als Konsequenz aus logistischen Problemen. Ein derartiges
Zuchtprogramm zeigt Abb. 2 (n. Hinks, 1978). Der Nukleus wird hier bewusst offen gehalten.
Ein weiteres Merkmal des Zuchtprogramms in Abb. 2 ist die Verwendung von Testherden, in
denen sowohl der Testeinsatz der Jungbullen erfolgt, als auch Jungkiihe zur Verstirkung des
Nukleus selektiert werden kdnnen.

Ganz allgemein hat eine Nukleuszucht den Hauptvorteil, dass im Gegensatz zu Feldprogrammen
durch eine straffe Organisation ein hoher Zuchterfolg erzielt werden kann. Auch sind bio- und
gentechnologische MafBnahmen einfacher durchfiihrbar. Die Nachteile einer Nukleuszucht sind
vornehmlich das hohe Hygienerisiko, die begrenzte Selektionsintensitét (verglichen mit einer
Selektion im Feld) und Inzuchtprobleme. Die letzten beiden Nachteile zwingen dazu, den
Nukleus so grofl wie irgend moglich zu halten, u.U. eben auch offen und/oder zumindest
teilweise dezentralisiert.

Heutige Zuchtprogramme beim Milchrind sind dabei, sich in diese Form zu entwickeln bzw.
haben diese Form schon erreicht. Eine wichtige Verdnderung der Strategie der
Bullenmiitterauswahl ist die zunehmende Auswahl sehr junger Kiihe. Dabei wird auch der
Embryo-Transfer bei Jungrindern im Alter von ca. 15 Monaten eingesetzt. Diese Mallnahme
verkiirzt das Generationsintervall ganz erheblich. Eine weitere Kernforderung der Original-
MOET-Nukleus-Zuchtprogramme ist die Priifung der Kiihe (potentielle Bullenmiitter) unter
kontrollierten Bedingungen. In Deutschland gibt es beim Holstein-Rind bisher drei Beispiele
hierfiir: Das Zuchtprogramm der Osnabriicker-Herdbuchgesellschaft (OHG, Bullenmiitter-
priifung auf Station seit 1988, Priifung in 2. Laktation, seit einigen Jahren auch in erster
Laktation), das Programm der Nord-Ost-Genetic (NOG, Priifung in erster Laktation) und
dasjenige des Séachsischen Rinderzuchtverbandes (SRV, Priifung in erster Laktation).
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2.3 Testherdenprogramme

Neben den Fragen der Optimierung der Generationsintervalle auf allen vier Pfaden der Selektion
und der speziellen Problematik der Bullenmiitterauswahl im Feld, welche durch die o.a.
erorterten Intensivierungen herkdmmlicher Zuchtprogramme angegangen werden, ist gerade
auch das Kernkennzeichen herkdmmlicher Programme, die Priifung der Nachkommenschaften
im Feld, in jiingster Zeit mit zunehmenden Problemen behaftet. Diese liegen zunéchst darin, dass
die Zahl der Kiihe von Jahr zu Jahr sinkt, es also zunehmend schwieriger wird, einen Testeinsatz
der Jungbullen zu organisieren. Ein weiteres Problem ist, dass die flichendeckende
Leistungspriifung eben nur die Daten liefern kann, die auch einfach und kostengiinstig zu
erheben sind, aber der Bedarf besteht, genauere Priifungen fiir bestimmte Merkmale
durchzufiihren. Weitere Probleme sind die Planbarkeit des Testeinsatzes, die Mdglichkeit von
Sonderbehandlungen und die Sicherheit der Abstammungen. Diese Probleme konnen
weitestgehend ausgeschaltet werden, wenn die Priifung der Nachkommenschaften ausschlielich
in vertraglich gebundenen Herden, den so genannten Testherden stattfindet. Das System ist aus
Neuseeland seit langem bekannt, wo in 400 Betriecben ca. 300 Testbullen je Jahr mit
durchschnittlich 433 Anpaarungen je Bulle gepriift werden (http://www.lic.co.nz/). Als Vorteile
ergeben sich:

e Sicherung der Testkapazitit in Zeiten riickldufiger Besamungszahlen

e Erhebung von Merkmalen zusitzlich zu denjenigen aus der flichendeckenden MLP

e Verbesserung der Wiederfindungsrate (= Anzahl Tochter in Milch : Anzahl ausgegebener
Spermaportionen je Testbulle)

e Effiziente Verteilung der Testbullen nach Versuchsplan

e Schaffung einer Datengrundlage fiir molekularbiologische Untersuchungen (QTL-Suche)
und der Anwendung molekular-gestiitzter Selektionsmethoden

e Vereinfachte Logistik der Besichtigung von Nachkommengruppen (innerhalb der
Zuchtorganisation; als Marketingaspekt hinsichtlich der Fithrung von Besuchern)

Bullenmutterherden

» offener/geschl. Nukleus B
« zentral/dezentral Bullenkalber
* intensive Leistungsprifung

Gepriifte KB-Station
Hauptpopulation « inklusive Aufzucht
« ausschliellicher Einsatz Bullen der Bullenkalber

geprfter Bullen

» Moglichkeit fur jeden
Betrieb, BM-Betrieb oder —_—
Testbetrieb zu werden

l Testeinsatz

Testherden

« ausschliefRlicher Einsatz
von Jungbullen

« vertragliche Bindung

Abb. 3: Testherden-Zuchtprogramm nach Swalve (1989)

In Abb. 3 (Swalve, 1989) werden die Vorschlidge von Hinks (1978) und Nicholas und Smith
(1983) aufgegriffen. Der Nukleus ist wahlweise offen oder geschlossen und wird in Anlehnung
an das konventionelle Zuchtprogramm als Pool von Bullenmiitterherden verstanden. Hier kann
auch eine intensivere Leistungspriifung stattfinden. Jungbullen werden ausschlielich in

ﬁ‘ Swalve — Brauchen wir alternative Zuchtprogramme? 45



speziellen, vertraglich gebundenen Testherden eingesetzt. In der Hauptpopulation erfolgt
ausschlieBlich der Einsatz von Sperma gepriifter Bullen.

2.4 Die Synthese

In Abb. 4 sind die bisher geschilderten Gedanken zur Intensivierung von Zuchtprogrammen der
Milchrinderzucht in einem Schema zusammengefasst. Ergéinzend zu dem bisher Gesagten ist
auch die Nutzung der Markergestiitzten Selektion (MAS) integriert. Eine Erweiterung zur
Gengestiitzten Selektion (GAS) verlangt keine Anderung des Schemas.

Population unter
Milchleistungskontrolle

r Y h h

Testherden Herdbuchpopulation Bullenmiitterteststation

Potentielle Bullenmiitter
(Pedigree/Index, Markerselektion)

Elitebullen
(gesexter Samen)
(Geprutfte ? ullen) ,| Anpaarung mit . Bullenmiitter mit
£O5CX e‘{ aTnen gesextem Samen ménnlicher Nachzucht
Weibliche Kélber
(markerselektiert)
Bullen von positiv § > Bullenkilber
getesteten Bullenmiittern (markerselektiert)

Abb. 4: Modernes Zuchtprogramm beim Milchrind

3. Reorganisation der Leistungspriifung

Traditionell diente die Leistungspriifung vornehmlich zwei Zielen: Hilfestellung zum
Management auf einzelbetrieblicher Ebene und Nutzung fiir ziichterische Auswertungen.
Hinsichtlich des ersten Ziels ist anzumerken, dass bedingt durch technische Entwicklungen eine
zentrale Hilfestellung zum Management fiir den Einzelbetrieb immer mehr entbehrlich wird, da
die automatische Erfassung der Milchmenge, PC-gestiitzte Herdenmanagementprogramme sowie
weitere in Kiirze zur Verfligung stehende Technologien (Bestimmung von Zellzahlen und
Milchinhaltsstoffen im Durchfluss wéhrend des Melkens) eine immer gro3er werdende Autarkie
des Milchkuh haltenden Betriebes fordern. Dies wird zu Austritten der landwirtschaftlichen
Betriebe aus der Milchleistungspriifung fiihren und ist in Deutschland schon zu beobachten.
Gleichzeitig, auch betrieben durch die Agrarpolitik der Europdischen Union, wird es fiir
Mitgliedsstaaten immer schwieriger, Leistungspriifungen staatlich zu férdern. Mittelfristig ist die
flichendeckende Leistungspriifung also bedroht.

Hinzu kommt, dass eine eigentlich sehr alte Erkenntnis hinsichtlich praktischer Zuchtarbeit beim
Rind bislang kaum beachtet wurde: Die zu beobachtende und nutzbare genetische Variation, das
eigentliche ,,Handwerkszeug™ des Ziichters, ist in grolen Herden und insbesondere in Herden
mit hoherem Leistungsniveau hdher als in anderen Herden. Neuere Ergebnisse aus der eigenen
Arbeit (Briigemann und Swalve, 2006, unverdffentlicht) haben dies wiederum bestétigt und
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schon dazu gefiihrt, dass einige Verbinde der deutschen Holsteinzucht mittlerweile entweder
Testherdenprogramme aufgelegt haben oder die Testprogramme fiir die Nachkommenpriifung so
verdndert haben, dass kleine und/oder niedrigleistende Betriebe zukiinftig nicht mehr mit Sperma
von Testbullen beliefert werden.

4. Zuchtziele und Zuchtprogramme im Sinne der Nachhaltigkeit

4.1 Erhaltung genetischer Ressourcen

Die Erhaltung genetischer Ressourcen und damit auch die Erhaltung kleiner Rassen bzw.
Populationen, welche genetisch von anderen Rassen deutlich unterscheidbar sind, muss ein
erklartes Ziel der Rinderzucht sein. Grundsitzlich dndert dieses Ziel aber wenig an den zu
verwendenden Methoden innerhalb des schon aufgezeigten Spektrums der Rinderzucht-
programme. Die Gewichte flir die Betonung spezieller Selektionspfade sind allerdings u.U.
gegeniiber grolen Populationen deutlich verschoben. Ein Beispiel hierfiir sind die Vorschlige
zur Weiterentwicklung der Pinzgauer-Population in Osterreich, der Slowakei und Ruménien.
Kasarda et al. (2004) stellten in einer deterministischen Simulation fest, dass ein optimales
Programm fiir die Rasse Pinzgauer MOET-Elemente (d.h. Embryo-Transfer bei den
Bullenmiittern) und einen sehr hohen Anteil der durch Jungbullen zu besamenden Population (
70 %) haben sollte.

4.2 Genetische Variation innerhalb von Populationen

In verschiedenen Rinderrassen sind mittlerweile Inzuchtkoeffizienten von 4 bis 7 % erreicht (fiir
die Milchrinderrassen der USA z.B. angegeben unter http://aipl.arsusda.gov/), teilweise bei
Steigerungsraten von iiber 1 % je Generation (Simianer und Konig, 2003). In der Holstein-Rasse
betrdgt der mittlere Verwandtschaftskoeffizient einzelner Bullen mit dem Durchschnitt der
aktuellen Population bis zu 12 % (Swalve et al., 2003). Derartig hohe Verwandtschafts-
koeffizienten lassen noch einen weiteren rasanten Anstieg der Inzucht befiirchten. Ein hoher
Inzuchtgrad in der Population — wobei umstritten ist, was eigentlich ,,hoch* ist — ist aus drei
Griinden unerwiinscht:

e Vermehrtes Auftreten von Inzuchtdepression
e Vermehrtes Auftreten von Homozygotie bei rezessiven Gendefekten
e Einschrinkung der nutzbaren genetischen Varianz

Wihrend die publizierten Schitzwerte fiir Inzuchtdepression durchweg relativ geringe Effekte je
Prozent Inzuchtsteigerung aufweisen und man auch argumentieren kann, dass das Problem der
Gendefekte durch ein verbessertes Monitoring in den Griff zu bekommen wire, ist der Effekt der
Einschriankung der nutzbaren genetischen Varianz zwar jeweils aktuell kaum spiirbar, jedoch ist
es derjenige Effekt mit den groBten Auswirkungen im Sinne der Nachhaltigkeit. Ein
Gegensteuern kann insbesondere mit Hilfe der Optimum-Genetic-Contribution-Theorie
(Wooliams und Meuwissen, 1993; Meuwissen, 1997) erfolgen, indem die Beitrdge schon stark
mit der Population verwandter Bullen limitiert werden. Der Zuchtfortschritt wird dann bei
vorgegebener durchschnittlicher Verwandtschaft der selektierten Tiere maximiert.
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5. Leistungspriifung fiir neue Merkmale

Die vergangenen 10 Jahre haben gezeigt, dass hinsichtlich der Merkmale im Zuchtziel, aber auch
insbesondere hinsichtlich der informationsliefernden Merkmale (Indexmerkmale) in
Zuchtprogrammen fiir Milch- und Zweinutzungsrinder ein Umschwenken eingesetzt hat.
Zunehmend wird die Gesundheit und Funktionalitit des Rindes betont. In einer ersten Phase
wurden dabei in den Zuchtzielen z.B. die Gewichte fiir Eutergesundheit und Nutzungsdauer
erhoht. Beide Merkmale sind allerdings Beispiele dafiir, dass hdufig nur indirekte Messungen
vorliegen. Bei der Eutergesundheit sind dies der Gehalt an somatischen Zellen, bei der
Nutzungsdauer besteht das Problem, dass trotz grundsdtzlich tauglicher mathematischer
Verfahren (Uberlebensanalyse) die Zuchtwerte fiir einen Jungbullen mit erst wenigen Téchtern
in Milch nur sehr ungenau geschdtzt werden konnen, so dass hiufig zusétzliche Hilfsmerkmale
in die Schitzung eingebunden werden miissen. In einer nichsten Phase werden derzeit
Erfassungssysteme fiir Gesundheit bzw. fiir Erkrankungen etabliert. Dies wird zu wesentlich
besseren Moglichkeiten der Zuchtwertschdtzung fiihren. In einer dritten Phase wird es aber
darum gehen, diese Erfassungssysteme so weiter zu entwickeln, dass Merkmale erhoben werden,
die sich noch enger an den physiologischen Zusammenhidngen im Organismus der Kuh
orientieren. Hierzu seien beispielhaft nur einige Merkmale bzw. Parameter genannt, die mehr
Information liefern konnten, als es die reine Dokumentation von Krankheitstagen vermag:

e Stoffwechsel: Messung der Futteraufnahme, der Energiebilanz, der Energieeffizienz

e Eutergesundheit: Erregerspezifische Beprobung nach festem Intervallschema

e Reproduktion: Uberwachung des hormonellen Zyklus bis zur Besamung und auch nach
der Besamung (Einsetzen der Zyklusaktivitit nach der Kalbung, Check auf embryonale
Friihsterblichkeit)

e Exterieur: Weitestgehend standardisierte Klassifizierung (auch in der Bewegung)

Es ist offenbar, dass einige dieser Vorschlidge heute noch als Utopie erscheinen mogen bzw. sehr
hohe Kosten verursachen wiirden. Technische Fortschritte, die sich auf allen genannten Gebieten
schon abzeichnen, werden aber helfen, diese Kosten zu senken, so dass tiiber derartige
Weiterentwicklungen nachgedacht werden sollte und erste Pilotversuche gefahren werden
sollten.

Ankniipfend an das Gesagte aus dem Abschnitt ,,Formen von Reinzuchtprogrammen ist weiter
offenkundig, dass Systeme zur Erfassung derartiger neuer Merkmale nur in Testherden-
programmen implementiert werden kdnnen.

6. Biotechnologie und Molekulargenetik

6.1 Fortschritte in der Biotechnologie

Auf dem Gebiet der Biotechnologie in der Tierzucht wurden in den vergangenen 50 Jahren grof3e
Fortschritte erzielt. Zunichst war es die Kiinstliche Besamung, die eine enorm gesteigerte
Vermehrungsrate der mannlichen Tiere ermdglichte. Ziichterisch konnten darauf die Besamungs-
zuchtprogramme aufgebaut werden. In den Achtziger Jahren folgte beim Rind der Embryo-
Transfer, der auch fiir weibliche Tiere eine — gegeniiber den ménnlichen Tieren allerdings
begrenzte — Steigerung der Vermehrungsrate ermdglichte. Aus der Sicht der Zuchtplanung lie3
sich diese Steigerung der Reproduktionsrate der Kiihe insbesondere bei der Auswahl von
Bullenmiittern nutzen. Durch den Embryo-Transfer kann im Mittel sichergestellt werden, dass
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tiberhaupt ein mannliches Kalb geboren wird. Falls der Embryo-Transfer besonders erfolgreich
ist, so kann eine Kuh u.U. vielfache Bullenmutter sein.

Leider lieBen sich die Erfolgsraten fiir den Embryo-Transfer gegeniiber denen, die schon in den
Achtziger Jahren erzielt wurden, aus ziichterischer Sicht nicht sehr deutlich steigern wie auch
Berichte aus intensiven Zuchtprogrammen aus Neuseeland zeigen (Spelman, 2002). Dies ist ein
weiterer Grund dafiir, dass Zuchtprogramme, die dem Embryo-Transfer innerhalb eines
geschlossenen Nukleus (Nicholas und Smith, 1983) eine zentrale Bedeutung zumessen, bisher
nicht erfolgreich waren. Moderne Zuchtprogramme, die offen angelegt sind, verwenden den
Embryo-Transfer eher im Sinne der oben schon dargelegten ,,Sicherstellung" eines gewlinschten
méinnlichen Kalbes.

Aufbauend auf der Technik des Embryo-Transfers wurden recht bald auch die Techniken des
Splitting und des Sexing von Embryonen entwickelt und konnen heute von Routine-ET-Teams
gehandhabt werden. Der heutige Stand des Embryo-Transfers (Seidel und Elsden, 1997)
beinhaltet dariiber hinaus die Gewinnung unbefruchteter Eizellen aus dem Ovar, deren in-vitro
Reifung und in-vitro Befruchtung.

Die Sortierung des Spermas in Samenzellen, die ménnliche oder weibliche Nachkommen
bedingen, ist eine Technologie, die sich heute an der Schwelle zur Praxisreife befindet.
Mittlerweile bieten international zwei Besamungsstationen gesextes Sperma an. Allerdings
behindern eine verminderte Befruchtungsfahigkeit des Spermas sowie hohe Kosten fiir sowohl
den abnehmenden Betrieb als auch die produzierende Besamungsstation noch die Ausbreitung
dieser Technologie. Grundsitzlich sind die Auswirkungen des Sperma-Sexing auf den
zlichterischen Fortschritt gering, wie schon Van Vleck (1981) und kiirzlich auch Abdel-Azim
und Schnell (2007) feststellten, die initiale Auswirkung auf die kommerzielle Population ist
jedoch wihrend der ersten Dekade nach der Einfiihrung der Technologie sehr hoch. Gesextes
Sperma fiihrt auch nicht zu einer grundsitzlichen Neuausrichtung der Zuchtprogramme.

Schon friihzeitig gab es Bestrebungen, aus der Technik der Embryomanipulation auch die
Technik der Klonierung zu entwickeln. Es wurde dabei vermutet, dass die Technik des Splitting
nahezu unbegrenzt wiederholbar sein konne und damit Klone geschaffen werden konnten. Diese
Vermutung hat sich nicht bestitigt, es konnten jeweils nur wenige identische Individuen erstellt
werden. Doch zunichst sollen einige Definitionen gegeben werden. Ein Klon ist eine Anzahl
identischer Individuen, die einzelnen Individuen sind Mitglieder des Klons. Embryonales
Klonen ist eine Klonierung auf der Basis embryonaler Zellen (im urspriinglichen Ansatz: der
ganze Embryo), heute werden vornehmlich embryonale Stammzellen verwendet, die als
permanente Zelllinien im Labor kultiviert werden konnen. Adultes Klonen meint dem
gegeniiber, dass aus entwickelten somatischen Zellen kloniert werden kann. Ein Beispiel ist die
erste erfolgreiche Klonierung aus Euterzellen beim Schaf (Wilmut et al., 1997), die schon 1998
in Deutschland beim Rind ihre Nachfolge fand (Brem, 2001).

Schon lange bevor die ersten Erfolgsmeldungen zur Klonierung bekannt wurden, hat sich die
Tierzuchtwissenschaft mit den theoretischen Moglichkeiten fiir Zuchtprogramme befasst, als
Beispiele seien die Arbeiten von Van Vleck (1981), Wooliams und Wilmut (1989) und Teepker
und Smith (1989) genannt.

Bei der Herstellung identischer Kopien eines Tieres kann die ganz spezielle, individuelle
genetische Veranlagung eines Tieres voll genutzt werden, der ganze Genotyp wird vermehrt.
Damit wird im Gegensatz zur sexuellen Fortpflanzung nicht nur die Haélfte der Gene
weitergegeben und aullerdem konnen spezielle Passereffekte, die sich im Ausgangsindividuum
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gezeigt haben, wiederholt genutzt werden. Klonmitglieder sind aber dennoch nicht vollstindig
identisch, da aufgrund zytoplasmatischer Effekte Unterschiede bestehen bleiben.

Klonen ist eigentlich kein ziichterisches Mittel, da es Uniformitét schafft, zur Ziichtung jedoch
Variation bendtigt wird. Klonen ist deshalb eher ein Vermarktungsinstrument. Es gibt allerdings
auch begrenzte ziichterische Anwendungen:

Erhohung der Spermaausbeute bei Spitzenbullen
Erhohung der Sicherheit der Zuchtwertschiatzung
Einfache Erhaltung genetischer Ressourcen
Schnelle Vermehrung transgener Tiere

Die erste Anwendung setzt entweder das adulte Klonieren voraus oder nimmt an, dass der Bulle
selbst schon Produkt eines auch als Zelllinie noch vorhandenen Embryos ist. Ein ,,Reserve-
zwilling" kann so bei Bedarf eingesetzt werden. Dies kann auch dann Bedeutung haben, wenn
der betrachtete Spitzenbulle selbst aufgrund von Veterindrbedingungen nicht iiberall vermarktet
werden darf. Der ,,Reservezwilling" kann dann als ,,saubere" Variante unbeschrinkt vermarktet
werden.

Die zweite Anwendung ist dann interessant, wenn es auf die Genauigkeit der Zuchtwert-
schiatzung weiblicher und ménnlicher Tiere besonders ankommt, dies ist z.B. in Nukleuszucht-
programmen der Fall (Colleau, 1992). Je nach Optimierung der zur Verfiigung stehenden
Testkapazitit kann die Sicherheit der Zuchtwertschitzung durch die Priifung identischer
Klonmitglieder bis an 100% gebracht werden.

Die Klonierung als MaBnahme zur Erhohung der Genauigkeit der Zuchtwertschitzung kommt
auch in den sog. Klonzuchtprogrammen zur Anwendung. In derartigen Programmen miissen
zwei Ziele verfolgt werden: Einerseits soll genetische Variation erhalten bleiben, um auch
weiterhin Zuchtfortschritt erzielen zu konnen (hierbei kann der Effekt der Steigerung der
Genauigkeit der Zuchtwertschitzung u.U. genutzt werden), andererseits miissen jedoch Klone
vor dem breiten Verkauf in die Population getestet werden. Bei begrenzter Testkapazitét
konkurrieren damit die Ziele der Sicherstellung weiteren Zuchtfortschrittes und des nétigen
Testens von Klonen (Teepker und Smith, 1989; de Boer und Van Arendonk, 1991; de Boer et al.,
1994). Aus genetischer Sicht ist es offensichtlich, dass bei der optimalen Losung dieses
Zielkonfliktes die Frage der Bedeutung nicht-additiver Geneffekte entscheidend ist. Beispiels-
weise ist es bei niedriger bis mittlerer Heritabilitit aber hoher Intra-Klon-Korrelation
(hervorgerufen durch starke nicht-additive Geneffekte) wichtig, moglichst viele Klone mit nur
wenigen Mitgliedern je Klon zu testen. Das Testen von nur wenigen Klonmitgliedern je Klon
erlaubt dann aber auch nur eine sehr begrenzte Steigerung der Genauigkeit der Schitzung des
additiv-genetischen Wertes und wirkt somit nachteilig auf den erzielbaren Zuchtfortschritt bei
der Weiterentwicklung des Nukleus.

Die vorhandene Testkapazitit ist also eine entscheidende BestimmungsgroBe in einem
Klonzuchtprogramm. Dabei stellt sich die Frage, ob diese Testkapazitit unbedingt zentral bereit-
gestellt werden muss, oder ob das Testen auch dezentral organisiert werden kann. In letzterem
Fall ist wiederum ein Testherdenprogramm die eigentliche einzige LoOsung, da bei einer
tatsdchlichen Praxisreife der Klonierung die breite Population im Feld nicht mehr zur Verfiigung
steht.
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6.2 Fortschritte in der Molekulargenetik

Die Bedeutung der in den letzten Jahren erzielten Fortschritte in der Molekularbiologie liegt fiir
die Tierzucht vornehmlich auf den Gebieten der Identifikation von Defektgenen und anderen
mendelnden Genen sowie der Identifikation von QTL (quantitative trait loci) bei Merkmalen, die
von vielen Genen bestimmt werden.

Als Defektgene werden diejenigen Allele an einem Genort bezeichnet, die einen nachteiligen
(oder sogar letalen) Effekt auf die Gesundheit und/oder das Leistungsvermdgen von Tieren
haben. Ublicherweise wird angenommen, dass solche Allele durch Mutation entstanden sind.
Haufig handelt es sich um rezessive Allele, so dass nur fiir das Allel homozygote Tiere betroffen
sind. Ein Beispiel hierfiir ist das CVM Gen.

Es ist postuliert worden, dass eigentlich bei allen quantitativen Merkmalen QTL mit mef3barem
Effekt zu vermuten seien. Dagegen wurde hiufig eingewandt, dass bei ziichterisch schon lange
bearbeiteten Merkmalen und Populationen alle erwiinschten Gene lidngst fixiert seien. Dies kann
fiir sehr drastische Effekte in der Groflenordnung der erwéhnten historischen Beispiele auch
wohl vermutet werden, fiir QTL mit kleineren Effekten (Differenz zwischen den Homozygoten <
0.250p) gilt dies jedoch nicht, insbesondere dann nicht, wenn als vornehmliche
Selektionsmethode die Indexselektion benutzt wurde, bei der Verwandteninformationen genutzt
werden (Caballero und Santiago, 1998). Insbesondere bei Merkmalen mit hoherer Heritabilitét
konnen selbst in entwickelten Populationen QTL gefunden werden, wie das Beispiel des DGAT-
Gens, welches mit dem beobachteten Polymorphismus zweier Allele den Fettgehalt bzw. die
Milchmenge im Wechselspiel beeinflusst (Grisart et al., 2002; Winter et al., 2002), in
hervorragender Weise zeigt. Die Effekte beider Allele wirken zwar erhéhend bzw. senkend auf
die einzelnen Merkmale (Milchmenge bzw. Fettgehalt), keines der beiden Allele hat jedoch
einen Einfluss auf den kombinierten Zuchtwert fiir die Milchleistung.

Die Beachtung der Information, die direkt identifizierte QTL mit kausaler Bedeutung eines
Polymorphismus liefern, in der Selektion, ist hinsichtlich der Zuchtwertschdtzung einfach.
Hierfiir ist auch der Begriff Gengestiitzte Selektion (GAS) geprigt worden. Gegeniiber der
Markergestiitzten Selektion entfdllt die sehr kostenintensive, immer neu durchzufiihrende
Uberpriifung der Kopplungsphase zwischen putativem QTL und den Markern. Nachdem nun
schon seit mindestens einer Dekade intensive Anstrengungen gemacht werden, weitere Gene
direkt zu identifizieren, der Erfolg jedoch relativ bescheiden ausfillt, ist zu fragen, ob es je
gelingen wird, alle (oder wenigstens die meisten) wichtigen Gene direkt zu identifizieren. Dies
wird auch deshalb schwierig sein, da Interaktionen zwischen Genen bzw. Allelvarianten von
Genen bisher kaum berticksichtigt wurden und weiter auch noch Interaktionen zwischen Umwelt
und Genen beachtet werden miissen, so dass die ,,Wichtigkeit von Genen* ein sehr relativer
Begriff wird.

Mittlerweile ist die nédchste Phase der Umsetzung molekulargenetischer Erkenntnisse /
Technologien schon angelaufen: Die Genomische Selektion (genomic selection, genome-wide
selection, genome-wide association). Wichtigste Erkenntnis zum Verstindnis dieser Technologie
ist, dass die Suche nach kausalen Genen hierbei zweitrangig ist. Vielmehr wird das Genom,
ermoglicht durch die Array-Technologie (,,Genchips®) engmaschig iiber alle Chromosomen
hinweg mit identifizierten SNP (single nucleotid polymorphism) belegt (z.B. einige 10.000 je
Chip) und die infrage kommenden Tiere werden Tier flir Tier und Chip fiir Chip fiir alle SNP
typisiert. Diese gewaltige Informationsmenge wird dann phénotypischen Daten
gegeniibergestellt und es werden Haplotypeffekte geschitzt und letztendlich die optimalen
Haplotypen identifiziert, so dass fiir zukiinftige Selektionsschritte vollig auf phénotypische
Information verzichtet werden kann.
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In der Humangenetik werden derartige Ansédtze zwar schon in grolem Stil und mit Erfolg zur
Identifikation bisher unbekannter QTL eingesetzt (z.B. Sladek et al., 2007), in der Tierzucht ist
dies aber nicht zwingend nétig, und, wie schon gesagt, von sekundidrer Bedeutung. Von
Meuwissen et al. (2001) wurde das Verfahren als Hilfsmittel zur Selektion erstmalig beschrieben
und von Schaeffer (2006) liegen bereits Vorschlige zur Implementierung der Genomischen
Selektion (G-Selektion) in der Rinderzucht vor. In den Abb. 5 und 6 wurde versucht, diese
Vorschlidge grafisch darzustellen. Dabei gibt Abb. 5 die initiale Phase des Systems und Abb. 6
die spitere Weiterfilhrung der G-Selektion wieder. In der initialen Phase kommt es darauf an,
mit einer moglichst optimalen genetischen Struktur wirklich aussagefidhige Haplotypeftekte fiir
wichtige Merkmale zu schitzen, in der spiteren Weiterfilhrung ist dies nicht zwingend nétig,
aber angeraten, um das System hinsichtlich weiterer SNP (mehr SNP je Chip und Tier),
hinsichtlich neuer Merkmale und hinsichtlich neuer Priifumwelten immer weiter zu verbessern.
Je nach Typisierungskosten und verfiigbaren Tieren flir exakte Phinotypinformation kann dabei
auch von einer Typisierung von Bullen auf die Typisierung der Kiihe selbst gewechselt werden.
Wiederum ist es offenkundig, dass fiir derartige Systeme Testherdenprogramme eine zwingende
Voraussetzung sind.

Auswahl von
Bullenmiittern
1. Selektionsschritt

G-Selektierte
Bullenmiitter
Eliteanpaarungen

mit besten Vatern

—> Beste Haplotypen

Initiale Stichprobe |
Definierte genetische Struktur Bullenkilber

2. B. 50 Véter, je 50 Séhne, Haplotypen- | 2. Selektionsschritt
e 100. Tochter N Information " G-Selektion

- Typisierung von Vatern bei Geburt

— Yield Deviations = Phanotypen e

_ Schitzung der Haplotyp-Effekte U”beESi'f::;kter

|

Population |
Abb. 5: Initialphase der Genomischen Selektion (n. Schaeffer, 2006)
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Bullenmiitter-Auswahl G-Selektierte
1. Selektionsschritt »  Bullenmiitter

t Eliteanpaarungen

mit besten Vatern

Haplotypen-
Information

Periodischer
Abgleich
Phanotypen - Haplotypen

— neue Phanotypen

Haplotypen— Bullenkalber
Information | 2- Selektionsschritt

_ mehr SNP G-S%ektion
— neue Umwelten bei Geburt
Unbeschrankter
Einsatz

Testherden
— Typisierung aller Kiihe

Population

Abb. 6: Weiterfithrung der Genomischen Selektion nach der Initialphase

7. Schlussfolgerungen

In vielerlei Hinsicht werden zukiinftig neue, alternative Zuchtprogramme fiir Milch- und
Zweinutzungsrinder notig sein. Wichtigste EinflussgroBBen bzw. Anstdfe zur Verdnderung sind
die Kosten der Leistungspriifung, Fortschritte in der Bio- und Gentechnologie, sowie der Erhalt
der genetischen Varianz. Die zentrale Steuerung aller ziichterischen Aktivititen ist dabei
vorteilhaft. Elemente einer zentralen Steuerung sind vor allem die Nukleuszucht (bei offener
Population) und vertraglich an die Zuchtorganisation gebundene Herden, in denen eine intensive
Leistungspriifung betrieben werden kann.
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